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Введение. За последнее десятиле-
тие опубликовано значительное число 
работ, посвященных вопросам генети-
ческой истории якутов [1, 8, 10, 12–15, 
17–19]. Пристальное внимание гене-
тиков к истории якутского этноса было 
вызвано прежде всего уникальными 
особенностями мужского генофонда 
популяции, впервые отмеченными в 
работе английской исследовательни-
цы Татьяны Зерджал [16]. Большая 
часть мужчин-саха (более 80%) явля-
ются потомками одного мужчины-ос-
нователя с N1c-линией Y-хромосомы, 
что является необычным явлением 
для достаточно многочисленного этно-
са [8, 10, 12, 14, 16, 17]. Крайне низкая 
степень разнообразия мужских линий 
якутов компенсируется гетерогеннос-
тью женского генофонда, хотя эффект 
основателя наблюдается  и в этом слу-

чае – пятая часть женщин-саха проис-
ходит от одной родоначальницы с ти-
пом митохондриальных линий D5a2а2 
[1, 14, 17–19]. Дивергенция специфич-
ного для якутов  N1c-субкластера, по 
нашим оценкам, началась ~1600 лет 
назад с последующей экспансией ~900 
лет назад [14]. Первая дата соответс-
твует времени расхождения  якутского 
языка с древними тюркскими языками 
[5], вторая совпадает с предполагае-
мым временем  миграции последней, 
наиболее обширной волны тюркоязыч-
ных предков якутов в бассейн средней 
Лены [4, 6]. Генофонд народа саха 
представлен главным образом линия-
ми азиатского происхождения (>90%). 
Европеоидный компонент составляет 
менее 10%: часть этих линий была 
привнесена русскоязычным населени-
ем, начиная с XVII в., другие  проникли 
в Якутию с Ближнего Востока через 
степную зону Евразии, Алтай и Южную 
Сибирь с предками якутов и эвенков 
[12, 14]. По своим генетическим харак-
теристикам (анализу мтДНК и аутосом-
ных локусов) якуты наиболее близки 
к эвенкам Якутии [12,14,17], и далее, 
по степени генетической близости, к 
народам, проживающим на более юж-
ных территориях – бурятам, алтайцам, 
хакасам, тувинцам, монголам [14]. В 
настоящее время можно смело ут-
верждать, что якуты как единый народ 
являются одним из самых изученных в 
генетическом плане этносов в мире, но 
особенности субэтнической структуры 
до сих пор  не охарактеризованы в до-
статочной степени.

Цель работы: охарактеризовать 
генетические особенности отдельных 
этнотерриториальных групп  якутов 
(центральной, вилюйской и северной).

Материал и методы исследова-
ния. Материал исследования был соб-
ран в экспедициях ФГБУ «ЯНЦ КМП» 

СО РАМН в 2002–2004 гг. В популяци-
онные выборки включались здоровые 
неродственные индивиды, этническая 
принадлежность которых учитывалась 
преимущественно до третьего поко-
ления: центральные якуты Амгинско-
го, Мегино-Кангаласского, Намского, 
Таттинского, Усть-Алданского, Хан-
галасского, Чурапчинского улусов, 
вилюйские якуты Верхневилюйского, 
Вилюйского, Нюрбинского, Сунтарско-
го улусов, северные якуты Верхнеко-
лымского, Верхоянского, Жиганского, 
Момского, Среднеколымского улусов. 
Гаплотипы мтДНК определяли путем 
секвенирования  гипервариабельно-
го сегмента I (ГВСI) (16024–16390) и 
анализа 95 диагностических участков 
кодирующей области мтДНК (n=423). 
Гаплотипы Y-хромосомы идентифи-
цировали путем анализа 28 диал-
лельных и 6 микросателлитных ло-
кусов нерекомбинирующей области 
(n= 215). Использовали номенклатуру 
гаплогрупп мтДНК согласно  http://
www.phylotree.org/, и классификацию 
гаплогрупп Y хромосомы согласно 
http://www.isogg.org/tree/. Расчет пока-
зателей генетического разнообразия 
(H) и генетической подразделеннос-
ти (Fst) проводили в пакете программ 
ARLEQUIN, version 3.01. Для анализа 
генетических взаимоотношений меж-
ду популяциями с применением мето-
да главных компонент использовали 
программу POPSTR, любезно предо-
ставленную H.Harpending (Эстонский 
Биоцентр).

Результаты и обсуждение. В табл.1 
представлена частота гаплогрупп ми-
тохондриальной ДНК и Y-хромосомы 
в трех этнотерриториальных группах 
– центральной, вилюйской и северной. 
Статистически достоверные различия 
выявляются между северными и ви-
люйскими якутами – по гаплогруппе 
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Таблица 1 N1с Y-хромосомы, между северной и 
двумя другими группами по гаплогруп-
пе D5a2a2 мтДНК. По частоте осталь-
ных гаплогрупп достоверных различий 
между популяциями не выявлено.  Со-
отношение линий европейского и ази-
атского происхождения показано на 
рис.1.  Европейский компонент в боль-
шей степени представлен у вилюйских 
(16% линий мтДНК) и центральных 
якутов (11% линий Y-хромосомы). Сте-
пень межпопуляционных различий в 
большей степени выражена по Y-хро- 
мосоме (4,1%), незначительна по мт-
ДНК (0,5%). Существуют значимые 
отличия по показателям генетическо-
го разнообразия мужского генофонда 
между отдельными группами (табл.2). 
Анализ генетических взаимоотноше-
ний указывает на тесное генетическое 
родство центральных и вилюйских яку-
тов и отдаленность северных (рис.2).

Центральные якуты, представляю-
щие собой ядро якутского этноса, воз-
водят своих предков к сыновьям леген-
дарных прародителей Эллэя и Омогоя. 
От Эллэя ведут свое происхождение 
такие якутские роды, как хангаласцы, 
мегинцы, батурусцы, борогонцы, на-
мцы, к потомкам Омогоя относят бая-
гантайцев. Генетические характерис-
тики якутского этноса, описанные нами 
во введении, в полной мере относятся 
к центральным якутам. 86% мужчин 
– выходцев из центральных улусов – 
имеют одного прародителя с N1c-хро-
мосомой. Любопытно, что в отличие от 
других популяций Якутии (вилюйских 
и северных якутов, эвенков, эвенов 
и юкагиров), филогенетически более 
древние N1c-линии у якутов Лено-Ам-
гинского междуречья не обнаружены 
[14], что подтверждается также ДНК-
анализом костных останков из древних 
погребений Таттинского, Чурапчинско-
го и Хангаласского улусов [15]. Этот 
факт свидетельствует об обособлен-

Таблица 2

Частота гаплогрупп митохондриальной ДНК и Y-хромосомы у якутов 
центральной (ЦЯ), вилюйской (ВЯ) и северной (СЯ) этнотерриториальных групп. 

ДИ – 95% доверительный интервал

Митохондриальная ДНК

Гаплогруппа ЦЯ (n=164),
95% ДИ

ВЯ (n=111)
95% ДИ

СЯ (n=148)
95% ДИ

Cуммарно
(n=423)

A 2,4 (1,0-6,1) 3,6 (1,5-8,9) 0 (0-2,4) 1,9
B 0,6 (0,1-3,3) 0 (0-3,2) 2,7 (1,1-6,7) 1,2
C4 33,5 (26,8-41,1) 32,4(24,4-41,6) 32,4 (25,4-40,4) 32,8
C5 11,6 (7,6-17,4) 3,6 (1,5-8,9) 8,1 (4,7-13,6) 8,3
C7 0,6 (0,1-3,3) 0 (0-3,2) 0 (0-2,4) 0,2
D4 15,9 (11,1-22,2) 11,7 (7,0-19,0) 17,6 (12,3-24,5) 15,4

D5a2a2 17,1 (12,1-23,6) 18 (12,0-26,2) 6,1 (3,3-11,2) 13,5
D5b1 0 (0-2,2) 0 (0-3,2) 2,0 (0,7-5,8) 0,7

F 3,7 (1,7-7,7) 5,4 (2,5-11,3) 4,7 (2,3-9,4) 4,5
G1b 0 (0-2,2) 0,9 (0,2-4,9) 1,4 (0,4-4,8) 0,7
G2a 4,9 (2,5-9,3) 2,7 (1,0-7,6) 5,4 (2,8-10,3) 4,5
M7 0 (0-2,2) 0,9 (0,2-4,9) 1,4 (0,4-4,8) 0,7
M13 1,8 (0,7-5,2) 1,8 (0,6-6,3) 6,8 (3,7-12,0) 3,5

Y 1,2 (0,4-4,3) 2,7 (1,0-7,6) 0 (0-2,4) 1,2
Z 0 (0-2,2) 0 (0-3,2) 2,7 (1,1-6,7) 0,9

R1b 0 (0-2,2) 0 (0-3,2) 1,4 (0,4-4,8) 0,5
H 3,7 (1,7-7,7) 6,3 (3,1-12,5) 1,4 (0,4-4,8) 3,6

HV1 0 (0-2,2) 1,8 (0,6-6,3) 2,0 (0,7-5,8) 1,2
T 0,6 (0,1-3,3) 3,6 (1,5-8,9) 0 (0-2,4) 1,2
J 0,6 (0,1-3,3) 2,7 (1,0-7,6) 1,4 (0,4-4,8) 1,4
U 0,6 (0,1-3,3) 0,9 (0,2-4,9) 0,7 (0,2-3,7) 0,7
W 1,2 (0,4-4,3) 0,9 (0,2-4,9) 2,0 (0,7-5,8) 1,4

Y-хромосома

Гаплогруппа ЦЯ (n=92) ВЯ (n=58) СЯ (n=66) Cуммарно
(n=216)

N1b 2,2 (0,7-7,6) 0 (0-6,1) 10,6 (5,3-20,3) 4,2
N1c 85,9 (77,3-91,5) 93,1 (83,5-97,2) 71,2 (59,3-80,7) 83,3
C3* 0 (0-3,9) 0 (0-6,1) 3,0 (0,9-10,4) 0,9
C3c 0 (0-3,9) 3,4 (1,1-11,7) 6,1 (2,5-14,6) 2,8
C3d 1,1 (0,3-5,8) 0 (0-6,1) 4,5 (1,7-12,5) 1,8
I1 2,2 (0,7-7,6) 1,7 (0,4-9,1) 0 (0-5,4) 1,4

R1a1* 4,3 (1,8-10,6) 1,7 (0,4-9,1) 4,5 (1,7-12,5) 3,7
R1a1a7 2,2 (0,7-7,6) 0 (0-6,1) 0 (0-5,4) 0,9
R1b1b2 2,2 (0,7-7,6) 0 (0-6,1) 0 (0-5,4) 0,9

Рис. 1. Соотношение линий азиатского и европейского происхождения (выделено серым и 
белым цветом, соответственно) у центральных (А), вилюйских (Б) и северных якутов (В)

Показатели  генетической 
подразделенности Fst и 

генетического разнообразия (H) трех 
этнотерриториальных групп якутов по 
гаплогруппам мтДНК и Y-хромосомы

Этнотерри-
ториальная группа Fst H

мтДНК
Центральные (n=164)
Вилюйские (n=111)
Северные (n=148)

0.0052
0.82±0.02
0.84±0.02
0.85±0.02

Y хромосома
Центральные (n=92)
Вилюйские (n=58)
Северные (n=66)

0.0408
0.26±0.06
0.13±0.06
0.48±0.07

А                                          Б                                                В
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ности якутов средней Лены в течение 
длительного периода времени.  Гапло-
группа N1b, характерная для народов 
уральской языковой семьи, обнаруже-
на с частотой 2,2%. Присутствие ред-
кой гаплогруппы С3d (1,1%) указывает 
на тесные генетические связи якутов с 
народами Южной Сибири и Монголии: 
эта гаплогруппа обнаружена  у бурят, 
телеутов, тувинцев, сойотов, монголов, 
хамниган [20], причем у бурят ее часто-
та достигает 29% [2]. В изученной нами 
выборке не обнаружена гаплогруппа 
С3с Y-хромосомы, характерная для 
тунгусоязычных этносов. В независи-
мых исследованиях, проведенных на 
других выборках, частота этой гапло-
группы у центральных якутов оценива-
ется не более 2% [8,17]. Европейский 
компонент представлен кластерами I1, 
R1a1a7, R1b1b2, специфичными для 
европейцев, и R1a1*-линиями, встре-
чающимися также у народов Южной 
Сибири.

Вилюйские якуты отличаются низ-
ким уровнем разнообразия мужского 
генофонда. При этом 90% линий Y-
хромосомы совпадает с линиями цен-
тральных якутов [12], что согласуется 
с мнением историков о том, что проис-
хождение вилюйских саха тесно связа-
но с якутами центральных волостей. По 
архивным данным, в 1639 г. в низовьях 
Вилюя якутское население насчитыва-
ло всего несколько сот человек, приток 
переселенцев из центральных улусов 
на Вилюй усилился только в конце XVII 
в.  [3,7].  В то же время следует учиты-
вать, что на территории современного 
Вилюйского улуса археологами найде-
ны и изучены поселения скотоводов 
кулун-атахской культуры XIV-XVI вв. 
(данные не опубликованы).  По-види-
мому, к приходу русских в 30-х гг. XVII 
в. якуты освоили не только приустье-
вую часть Вилюя, как считалось ранее, 
а значительно большие территории 
бассейна Вилюя в его нижнем течении. 
По версии Г.В.Ксенофонтова, Вилюй 
первоначально населял «по-якутски 
говорящий оленеводческий народ сме-
шанного этнического происхождения», 
впоследствии вытесненный дальше на 
север первыми якутами-скотоводами, 
переселившимися из Верхнеленско-
го края [4]. По преданиям вилюйских 
якутов, «коренное якутское население 
Вилюйского округа образовалось не от 
порусского беженчества, а от бегле-
цов эпохи владычества легендарного 
царя якутов Тыгына» [4]. На присутс-
твие тунгусского компонента в мужс-
ком генофонде вилюйцев указывают 
С3с-линии Y-хромосомы (3,4%). Дейс-
твительно, историки отмечают, что 

Рис. 2. РС-карта расположения популяций Якутии, построенная по частоте гаплогрупп ми-
тохондриальной ДНК (А) и Y-хромосомы (Б). ЦЯ – центральные якуты, ВЯ – вилюйские 
якуты, СЯ – северные якуты, ЭК – эвенки, ЭН – эвены, ЮК– юкагиры, ДЛ – долганы

Б

А
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среди вилюйских якутов можно было 
встретить представителей родов Со-
логон, Югюлээт, Нюрбачаан, которые 
являются потомками тунгусских родов 
шелогон (сологон), фугляд (угулят) 
и нюрмагат (нюрбачан) XVII в.  [3,11]. 
Европейский компонент вилюйцев по 
Y-хромосоме составляет всего 3,4% 
(гаплогруппы I и R1a*), в то время как 
по мтДНК достигает 16% (гаплогруппы 
H, HV1, T, J, U,W). 

Северные якуты характеризуются 
более высоким уровнем разнообразия 
линий мужского генофонда. У север-
ных якутов обнаружена более высокая 
частота гаплогрупп, характерных для 
малочисленных этносов Севера-Вос-
тока Евразии (G1b мтДНК, С3*, C3c 
Y-хромосомы). Полученные данные 
указывают на большую степень сме-
шения северных якутов с эвенками, 
эвенами и юкагирами. Частота гапло-
групп N1c Y-хромосомы и D5a2a2 мт-
ДНК, характерных в целом для якутов, 
в северной этнотерриториальной груп-
пе понижена. У северных якутов, также 
как и у вилюйских, присутствуют фило-
генетически более древние N1c-линии 
[12,14]. Присутствие гаплогрупп N1b, 
C3d, R1a1* указывает на непосредс-
твенные генетические связи северных 
якутов с центральными. По мнению 
историков, большая часть северных 
саха происходила от переселенцев из 
Центральной Якутии, и в основном они 
состоят из тех же родов. На верхней и 
средней Яне якуты проживали задол-
го до прихода русских [3,4,7]. В 40-х гг. 
XVII в. в районе Верхоянского зимовья 
проживали якуты следующих родов: 
дьуhаал (юсальцы), хоро, байды, кюрэ, 
энгэ, эльгет. В ясачной книге от 1640 г. 
значились бётюнцы, в ясачной книге 
от 1642 г. – якуты Намской волости. 
В последующие годы в Верхоянском 
зимовье пришельцев из различных во-
лостей Якутского острога становилось 
все больше [7]. С XVIII в. на террито-
рию будущего Абыйского и Момского 
улусов стали проникать представители 
верхоянских родов (байды, энгэ, хоро, 
тумат) и центральных волостей якутов. 
Взаимодействие якутов с эвенами и 
юкагирами способствовало своеобра-
зию диалекта и обычаев этих северных 
районов. В Колымском улусе в 1810 г. 
было 11 якутских наслегов: в верхнеко-
лымской части – Мятюжский, Байдунс-
кий; в среднеколымской – Байдунский, 
Борогонский, два Кангаласских, два 
Мятюжских, Эгинский; в нижнеколым-
ской части – Мятюжский [9].

Таким образом, полученные резуль-
таты в целом соответствуют представ-

лениям историков о тесных взаимосвя-
зях вилюйских якутов с центральными, 
и северных саха – с переселенцами 
из Центральной Якутии. Особенности 
отдельных этногеографических групп 
якутов в большей степени выражены 
по  Y-хромосоме.  
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