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Введение. Русские арктические 
старожилы являются потомками пер-
вых европейских колонистов, заселив-
ших северное побережье Восточной 
Сибири предположительно в XVI в. Не-
смотря на малочисленность, длитель-
ную глубокую изоляцию от основного 
русского населения и тесное взаимо-
действие с коренными народами Си-
бири (юкагиры, чукчи, эвены, эвенки, 
якуты), русскоустьинцы смогли сохра-
нить уникальную старорусскую культу-

ру с присущим только им особым гово-
ром с архаизмами XVI в. [6]. 

Первое упоминание Русского Устья 
в научной литературе встречается в 
рапортах участника Великой Север-
ной экспедиции Д.Я. Лаптева 1739 г. 
[1]. По официальным данным, пер-
вые русские поселения в дельте р. 
Индигирка были основаны казаками 
из отряда Ивана Реброва, которые в 
1638 г. построили ясачное зимовье, 
впоследствии ставшее острогом, а за-
тем селом Русское Устье [1]. В 1639 г. 
казаки во главе с Посником Ивановым 
основали выше по течению р. Инди-
гирка г. Зашиверск, часть жителей ко-
торого переселилась в начале XIX в. в 
Русское Устье [1], после упразднения 
города в 1805 г. из-за эпидемии оспы 
[7]. Несмотря на то, что официальным 
годом основания Русского Устья при-
знается 1638 г. и основателями посе-
ления считаются казаки, существуют 
несколько других гипотез появления 
русских на р. Индигирке.

Согласно местным преданиям, Рус-
ское Устье было основано выходцами 
из Великого Новгорода, которые при-
были на Индигирку в 1570-х гг. по Се-
верному морскому пути, спасаясь от 
гонений опричников Ивана Грозного 
[12]. Существует также версия, соглас-
но которой предки русскоустьинцев 
были не новгородцами, а выходцами 

из разных городов России (Астраха-
ни, Вятки, Великого Устюга), которые 
бежали в Сибирь от тяжелой ратной 
службы при Иване Грозном в XVI в. [4]. 
По некоторым преданиям, предки рус-
скоустьинцев были опальные бояре, 
сосланные на Север, которые прибы-
ли в устье р. Индигирка морским путем 
на кочах со своим хозяйством [8, 9]. 

По одной из современных гипотез, 
русскоустьинцы являются потомками 
русских мореплавателей (поморов), 
заселивших арктическое побережье 
Восточной Сибири в XVI в. Археолог 
и этнограф Е.А. Строгова, исследо-
вавшая формирование русского насе-
ления Якутии по письменным источ-
никам, пришла к выводу, что в основе 
формирования поселений русских на 
северном побережье были промыш-
ленные люди, преимущественно вы-
ходцы из восточных районов Русско-
го Севера и Предуралья. По мнению 
Е.А. Строговой, они первыми добра-
лись до низовей р. Индигирка, проявив 
коммерческий интерес к традицион-
ным промыслам местных жителей, а 
также к сбору мамонтовой кости [11].

В данной работе нами впервые  
проведен анализ линий Y-хромосомы 
мужчин из Русского Устья с целью 
сопоставления полученных данных 
с гипотезами происхождения русско-
устьинцев.
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Материалы и методы. Общая чис-
ленность населения с. Русское Устье 
Аллаиховского улуса РС(Я), по дан-
ным текущего архива администрации, 
составляла в 2012-2014 гг. 148 чел. [6]. 
Для проведения исследования в ходе 
экспедиций в 2018-2019 гг. нами были 
собраны образцы ДНК 12 неродствен-
ных мужчин, коренных русскоустьин-
цев, в возрасте от 7 до 66 лет (средний 
возраст 42,4±17,4 года).

Все образцы ДНК были тестиро-
ваны по маркерам макрогаплогрупп 
Y-хромосомы C-M130 и K-M9 с по-
мощью метода ПЦР в реальном вре-
мени. Затем с использованием ранее 
опубликованных последовательно-
стей праймеров проведен ПЦР-ПДРФ-
анализ SNP-маркеров гаплогрупп 
C-M216, R-M207, N-M231 и Q-M242 [17, 
23, 26]. В дальнейшем, в соответствии 
с определяющим маркером, иерархи-
чески типированы методом ПЦР-ПДРФ 
следующие маркеры: R1a-M420 [27], 
R1b-M343 (оригинальная последова-
тельность), C1-F3393 [21], C1b-F1370 
[21], C2`4-B477 (оригинальная после-
довательность), C3b-P39 (оригиналь-
ная последовательность), N2a1-P43 
[19], N3-TAT/M46 (оригинальная по-
следовательность ), N3a1-B211 (ори-
гинальная последовательность), 
N3a3-VL29 [20], N3a4-Z1936 [21], 
N3a5*-F4205 (оригинальная последо-
вательность), N3a5*-B202 [20]. Маркер 
C3-M217 [25] был идентифицирован с 
помощью секвенирования по методу 
Сэнгера. Оригинальные последова-
тельности праймеров подобраны с ис-
пользованием программного обеспе-
чения FastPCR v.6.7.58 (trial).

Использованная номенклатура га-
плогрупп основана на работе Karmin 
et al., 2015 [14], где приводится базо-
вая номенклатура YCC 2002 (The Y 
Chromosome Consortium 2002) с об-
новленными данными из работ Jobling 
& Tyler-Smith, 2003 [21], Karafet et al., 
2008 [23] и van Oven et al., 2014 [25].

Результаты и обсуждение. В ис-
следованной выборке русскоустьин-
цев идентифицировано пять линий 
Y-хромосомы N3a4-Z1936, N3a1-B211, 
R1a-M420, R1b-M343 и С3-M217, ко-
торые относятся к трем гаплогруппам: 
N3 (8/12; 66,7%), R1 (2/12; 16,6%) и C3 
(2/12; 16,6%) (таблица).

Топологическое положение иденти-
фицированных линий русско-устьин-
цев на филогенетическом древе 
Y-хромосомы показано на рисунке. 
Обозначения гаплогрупп соответству-
ют номенклатуре, предложенной в ра-
боте Karmin et al., 2015 [14].

Доминирующая в данной выборке 
гаплогруппа N3 (8/12; 66,7%) распро-
странена по всей территории Север-
ной Евразии: от Японии до Сканди-
навии [20]. Более детальный анализ 
N3-линий русскоустьинцев показал, 
что большая часть (~58,4%) образ-
цов относятся к субгаплогруппе N3a4 
(таблица), которая обнаружена пре-
имущественно в Северо-Восточной 
Европе у северных русских, саамов, 
вепсов, карелов и финнов [20] и не 
встречается в генофонде соседних на-
родов Якутии и Чукотки [16]. Следует 
отметить, что субгаплогруппа N3a4 и 
филогенетически близкая к ней ветвь 
N3a3 являются наиболее информатив-
ными для дифференциации двух так 
называемых «полюсов» русского ге-
нофонда – северных и южных русских 
[3]. В популяциях северных русских га-
плогруппу N3a4 связывают с древним 
дославянским (финно-угорским) ком-
понентом генофонда [3, 10]. 

Один образец мужчины из Русского 
Устья (8,3%) относится к субгаплогруп-
пе N3a1, которая в большей степени 

характерна для финно-угорских попу-
ляций удмуртов, марийцев коми-зырян 
и коми-пермяков [20], соседних с попу-
ляциями северных русских.

Евразийская гаплогруппа R1 встре-
чается более чем у половины мужчин 
в Европе [15]. В исследованной вы-

борке русскоустьинцев гаплогруппа 
R1 представлена двумя линиями: R1a 
(~8,3%) и R1b (~8,3%), широко распро-
страненными в славянских популяциях 
Восточной Европы (русские, украинцы, 
белорусы, поляки) [2, 3]. В генофонде 
юкагиров, эвенов, эвенков и якутов эти 
линии выявлены в небольшом количе-
стве и их происхождение связывают с 
процессами метисации с русскими и, 
возможно, другими восточноевропей-
скими этносами, заселившими тер-
риторию Якутии начиная со времени 
вхождения в состав Российской импе-
рии в XVII в. [16].

Частота азиатской гаплогруппы C3 
у русскоустьинцев составила ~16,6%. 
Данная гаплогруппа является одной из 
самых распространенных в Восточной 
Азии [24], в том числе в Сибири [16, 
19]. В Якутии гаплогруппа С3 встре-
чается с высокой частотой в соседних 
с русскоустьинцами популяциях юка-
гиров (46%), эвенов (60%) и эвенков 
(54%) [16].

Таким образом, распределение ча-
стоты гаплогрупп Y-хромосомы в ис-
следованной выборке русскоустьин-
цев показывает доминирование линий, 
характерных для популяций Европы 
(83,4%), из них более половины со-
ставляет субгаплогруппа N3a4. В попу-
ляциях коренных народов северо-вос-
тока Евразии (юкагиры, эвены, эвенки, 
якуты, долганы, чукчи, эскимосы) суб-

Частота гаплогрупп Y-хромосомы у жителей с. Русское Устье

Гаплогруппа
N3 R1 С3

N3a1-B211 N3a4-Z1936 R1a-M420 R1b-M343 С3-М217
n 1 7 1 1 2
% 8,3% 58,4% 8,3% 8,3% 16,7%

Расположение образцов из села Русское Устье на топологии гаплогрупп Y-хромосомы, по 
Karmin, 2015 [13]: синим цветом выделены типированные в данном исследовании гапло-
группы Y-хромосомы
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гаплогруппа N3a4 не обнаружена [16, 
20]. Генофонд коренных народов Яку-
тии и Чукотки в целом характеризуется 
незначительным вкладом гаплогрупп 
западноевразийского происхождения 
(менее 10%) [16].

Если рассматривать распределение 
гаплогрупп русскоустьинцев с точки 
зрения их происхождения, то можно 
предположить, что доминирование 
линий, характерных для популяций 
северо-востока Европы, скорее всего, 
отражает связь с Русским Севером. 
Известно, что для северных популя-
ций русских характерно сходство с 
финно-угорскими и балтийскими наро-
дами [3], в то время как центральная и 
южная популяции русских генетически 
более близки к другим славянским по-
пуляциям [2, 22, 26]. Доминирующая у 
русскоустьинцев линия N3a4 (58,7%) 
считается не характерной для сла-
вянских популяций в целом, однако 
наиболее высокая частота этой суб-
гаплогруппы обнаружена у северных 
русских Архангельской и Вологодской 
областей и намного меньшая частота - 
у новгородцев [3].

Выводы. В результате анализа 
линий Y-хромосомы у жителей с. Рус-
ское Устье обнаружено 83,4% гапло-
групп (N3a4, N3a1, R1a, R1b), более 
характерных для западноевразийских 
популяций, и 16,6% восточно-евра-
зийских линий (C3). Отцовские линии 
жителей с. Русское Устье представле-
ны преимущественно гаплогруппами 
Y-хромосомы, распространенными в 
популяциях северо-восточной Европы. 
Доминирующей является субгапло-
группа N3a4 (58,7%), которая отсут-
ствует в генофонде соседних народов 
Якутии и Чукотки и встречается c вы-
сокой частотой в популяциях Русского 
Севера и у финно-язычных народов 
Финляндии и Карелии. Полученные 
результаты в большей степени соот-
ветствуют поморской гипотезе проис-
хождения русскоустьинцев.

Работа выполнена в рамках Го-
сударственного задания Министер-
ства науки и высшего образования 
РФ (FSRG-2020-0016), а также при 
поддержке гранта РФФИ № 19-34-
60023. 
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Введение. Псориаз – хроническое 
воспалительное заболевание кожи, 
поражающее 1-2% населения и ока-
зывающее серьезное влияние на каче-
ство жизни людей, страдающих этим 
заболеванием [15]. 

Псориаз возникает в результате 
взаимодействия между генетически-
ми предрасполагающими факторами 
и триггерами окружающей среды, что 
приводит к самоподдерживающейся 
воспалительной реакции кожи, в ко-
торой сосуществуют аутоиммунные и 
аутовоспалительные компоненты [11, 
46]. Состояние обычно проявляется в 
виде эритематозных, четко очерчен-

ных бляшек, покрытых серовато-бе-
лыми чешуйками, у 30% больных мо-
жет развиться псориатический артрит 
(ПсА) [39]. 

Клинические и гистологические осо-
бенности псориатических поражений 
кожи отражают некоторые ключевые 
механизмы заболевания, такие как ги-
перпролиферация и ангионеогенез. С 
иммунологической точки зрения псо-
риаз характеризуется глубокими изме-
нениями, включающими устойчивую 
активацию оси фактора некроза опу-
холи альфа с интерлейкинами 23 и 17 
(TNF-α/IL-23/IL-17), а также высокую 
экспрессию ранних провоспалитель-
ных цитокинов [7, 53]. Многочислен-
ными исследованиями показана рас-
пространенность аутовоспаления на 
системный уровень [14, 31]. 

Особое значение имеют метаболи-
ческие нарушения, которые могут быть 
самостоятельными или индуцирован-
ными первичными иммунными гипер-
реактивностями [38].

Многочисленными исследованиями 
установлено, что с псориазом связа-
ны сопутствующие («коморбидные») 
заболевания, которые могут быть обу-
словлены отдельными звеньями пато-
генеза основного заболевания, в том 
числе через иммуно-метаболические 
нарушения [3]. 

Наличие коморбидности при псори-
азе рассматривается в рамках концеп-
ции "псориатического марша", которая 
заключается в наличии причинно-
следственных связей между дермато-
зом и патологией других органов [19].

Исходя из этого, целью данного 
обзора явился анализ современных 
данных о иммуно-метаболической вза-
имосвязи псориаза с коморбидными 
состояниями.

Материалы и методы исследова-
ния. Объектом исследования являлась 
общедоступная научная информация, 
поиск которой осуществлялся в базах 
данных: PubMed, Medline, Scopus, Web 
of Science, РИНЦ, без языковых огра-

Е.Л. Романова, А.В. Шабалдин, Е.В. Шабалдина

ИММУННЫЕ И МЕТАБОЛИЧЕСКИЕ
ВЗАИМОСВЯЗИ ПСОРИАЗА 
С КОМОРБИДНЫМИ СОСТОЯНИЯМИ

В обзоре представлены новые данные коморбидных ассоциаций псориаза с метаболическим синдромом, сердечно-сосудистыми за-
болеваниями, дисбиозом кишечника и другой патологией.  

Анализ литературных данных показал, что псориаз необходимо рассматривать как системное воспалительное состояние, лежащее в 
основе коморбидных ассоциаций. Патогенез метаболических нарушений при псориазе связан с конституционально детерминированными 
иммунными гиперреактивностями. В свою очередь развившиеся метаболические отклонения усиливают иммунное воспаление за счет 
вновь образованных молекулярных образов опасностей (DAMP). Перспективным в понимании причин формирования коморбидных со-
стояний и заболеваний при псориазе является изучение общих показателей обмена веществ, что позволит расширить представления о 
механизмах формирования коморбидности при псориазе. 

Ключевые слова: псориаз, метаболический синдром, сердечно-сосудистые заболевания, псориатический артрит, дисбиоз кишечника, 
метаболический профиль.

This review presents new data on comorbid associations of psoriasis with metabolic syndrome, cardiovascular disease, intestinal dysbiosis and 
other pathologies.  

Analysis of the literature data showed that psoriasis should be considered as a systemic inflammatory condition underlying comorbid asso-
ciations. The pathogenesis of metabolic disorders in psoriasis is associated with constitutionally determined immune hyperreactivity. In turn, the 
developed metabolic abnormalities enhance immune inflammation through newly formed molecular imaging hazards (DAMPs). The study of 
general metabolic parameters, which will expand the understanding of the mechanisms of formation of comorbidity in psoriasis is prospective in 
understanding the causes of the formation of comorbid conditions and diseases in psoriasis.

Keywords: psoriasis, metabolic syndrome, cardiovascular disease, psoriatic arthritis, intestinal dysbiosis, metabolic profile.
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