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Введение. Методы судебно-меди-
цинской экспертизы помогают устано-
вить степень родства между древними 
людьми, чьи останки были обнару-
жены как в отдельных захоронениях 
[5,6], так и в погребальных комплексах 
[1,10].

Во время археологических рас-
копок в Якутии в течение пятнадцати 
лет были изучены как индивидуаль-
ные захоронения, так и групповые, 
являющиеся частями более крупных 
погребальных комплексов. Эти иссле-
дования были проведены с исполь-
зованием методов идентификации, 
разработанных в судебной генетике, 
которые основаны на генотипировании 
аутосомных STR (коротких тандемных 
повторов ДНК). Одной из проблем 
идентификации является ограничение 
метода при изучении родства неболь-
шого числа индивидов из популяций, 
для которых не существует референс-

ных значений частоты аллелей. Яку-
ты Восточной Сибири представляют 
собой очень удобную популяционную 
модель с большим количеством не-
больших сельских общин и хорошо 
сохранившимся археологическим ма-
териалом. 

Первое исследование, в котором 
для установления генетического род-
ства были применены методы судеб-
но-медицинской экспертизы, показало, 
что в некоторых захоронениях находи-
лись тела, по всей видимости, близких 
родственников [13], часто родителей и 
их детей или родных братьев и сестер. 
Однако в некоторых случаях погре-
бенные оказались не связанными род-
ственными узами, по крайней мере, 
близкими. Еще в ряде случаев были 
получены неоднозначные результаты, 
когда, например, некоторые тесты на 
аутосомных STR (коротких тандемных 
повторов ДНК) показывали четкие зна-
чения при изучении пары объектов и 
нечеткие значения при изучении трех 
объектов, включая эту же пару. Много-
кратный подход с применением ана-
лиза мтДНК и Y-хромосомы позволил 
прояснить некоторые неопределен-
ные ситуации, однако некоторые про-
блемы остались нерешенными.

В предыдущих исследованиях 
анализ аутосомных STR был про-
веден по 15 и 21 локусам, тогда как 
Y-хромосомные STR были изучены 
по 17 локусам. В данном исследова-
нии мы представляем результаты до-
полнительного анализа полученных 
ранее данных по 15 и 21 аутосомным 
STR-локусам. Кроме этого пара древ-
них родственных индивидов была 

проанализирована по 83-м SNP (одно-
нуклеотидным полиморфизмам), что 
позволило получить новые данные 
независимо от уже полученных ранее 
STR-генотипов.

Данная работа посвящена двум ос-
новным проблемам, стоящим перед 
исследователями генетического род-
ства древних популяций людей с точки 
зрения статистики. Первая заключает-
ся в эффективности применения мето-
дов судебно-медицинской экспертизы 
для удаленных групп, особенно при 
решении случаев сложного родства 
или родства второй степени. Хотя 
рекомендуется ссылаться на близко-
родственные популяции, когда груп-
па не принадлежит к более широкой 
референсной популяции, некоторые 
группы людей генетически слишком 
дистанцированы, и результаты будут 
весьма приблизительные. Вторая – 
это разрешающая способность новых 
методов, которые позволяют анализи-
ровать большее количество маркеров. 
Понимание масштабов применения 
и эффективности методов проверки 
родства позволит разработать такие 
тесты и установить такие стандарты, 
которые будут давать удовлетвори-
тельные ответы, как определяющие 
качество требований к определению 
родства в количественных параметрах 
(от качественного предположения до 
вероятности конкретного родства), так 
и предоставляющие способы изучения 
более отдаленного родства второй 
степени, сохраняя при этом стати-
стическую значимость, описывая или 
определяя последствия демографиче-
ских событий и истории популяции.
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Материалы и методы исследова-
ния. Были использованы данные по 
128 древним индивидуумам с четырех 
стоянок в Якутии: в Центральной Яку-
тии (район г. Якутска) -76 чел., в бас-
сейне р. Вилюй (западнее г. Якутска) – 
21, в Верхоянске (севернее г. Якутска) 
– 24, в бассейне р. Индигирка (восточ-
нее г. Якутска) – 7 чел. ДНК было из-
влечено ранее в исследованиях, про-
веденных Кейзер и соавт. в 2015 г. [13].

Все 128 древних индивидуумов 
были проанализированы по 15 STR-
локусам с использованием набора 
AmpFLSTR® Identifiler® Plus (Life Te-
chnologies ™) [13]. Фрагменты ДНК с 
STR анализировали на генетическом  
анализаторе 3100 или 3500 (Life Te-
chnologies ™) с использованием Gene-
Mapper v. 4.1 (Life Technologies ™).

Библиотеки ДНК были созданы с ис-
пользованием набора Ion AmpliSeqTM 
Library 2.0 (Life technologies) и панели 
HID-Ion AmpliSeqTM (Life Technologies). 
Выход ДНК составил 0,17 нг по Ирэля-
ху-1 и 1 нг по Ирэляху-2, условия ПЦР 
были заданы в соответствии с реко-
мендациями изготовителя (создание 
библиотек в приложениях AmpliSeqTM 
для идентификации людей, версия 
A.0). Все библиотеки были закодиро-
ваны с использованием штрих-кода 
Ion XpressTM (Life Technologies) и очи-
щены системой Agencourt AMPure XP 
(Beckman Coulter). Библиотеки были 
определены количественно с помо-
щью набора Ion Library Quantitation kit 
(Life Technologies).

Подготовка пробы производи-
лась в соответствии с протоколом 
производителя. Эмульсионная ПЦР 
(emPCR) была проведена на приборе 
Ion OneTouchTM 2 (Life Technologies) 
с использованием набора Ion PGMTM 
Template OT2 200 (Life Technologies). 
Процент положительных частиц ион-
ной сферы (ISP) после emPCR изме-
рялся с помощью набора IonSphereTM 
(Life technologies) на флуориметре 
Qubit® 2.0 (Invitrogen). Затем про-
дукты emPCR были обработаны си-
стемой обогащения Ion OneTouchTM 
(Life Technologies) с использованием 
Ion PGMTM Enrichment Beads (Life 
Technologies) и набора Ion PGMTM 
Template OT2 200 (Life Technologies). 
Секвенирование было выполнено в 
системе Ion PGMTM с использованием 
набора Ion PGMTM Sequencing 200 Kit 
v2 и чипа Ion 314TM v2 в соответствии 
с протоколом производителя.

Анализ последовательностей вы-
полнялся при помощи Torrent SuiteTM 
4.2.1 и HID SNP Genotyper plugin v4.3 
(Life Technologies). Для проверки каж-

дой последовательности использова-
лась программа Integrative Genomics 
Viewer (IGV) [8].

При высокопроизводительном сек-
венировании для экстрактов ДНК ин-
дивидуумов 1 и 2 из погребения «Ирэ-
лях» были получены 72k и 56k ридов 
соответственно. Глубина покрытия 
SNP варьировала от 25x до 1829x (в 
среднем 427x) для экстракта ДНК Ирэ-
лях-1 и от 9x до 4263x (со средним 
значением 457x) для экстракта ДНК 
Ирэлях-2. Для Ирэлях-1 ни одна из 
позиций SNP не имела глубины сек-
венирования ниже 20x; для Ирэлях-2 
из анализа были удалены пять по-
зиций (rs729172, rs993934, rs826472, 
rs722290, rs12997453). MAF <20% = 
rs1031825 было удалено для Ирэлях-1 
и Ирэлях-2. Кроме того, было проана-
лизировано смещение нитей: у двух 
индивидуумов был удален rs430046. 
Таким образом, были успешно проге-
нотипированы 88 SNP для Ирэлях-1 и 
83 SNP для Ирэлях-2.

Определение аллельной частоты 
и различий, а также статистические 
тесты выполнялись с использовани-
ем программ Genetix [7], MLrelate [11] 
и Arlequin [3]. Степень вероятности 
(СВ) вычислялась по каждой паре для 
каждой категории родства по сравне-
нию с вероятностью того, что люди 
не были родственниками, с помощью 
программного обеспечения Familias 
[12]. Три метрических параметра, не 
зависящие от частоты аллелей, были 
измерены с использованием языка R 
[14]. Исключения были учтены прямым 
подсчетом, а степень родства было 
рассчитана как простая пропорция 
сходства между двумя генотипами. 
Вероятность идентичности по проис-
хождению (IBD) была рассчитана с 
использованием Identity-by-State (IBS) 
[2,9].

Категории родства были: родитель-
ребенок (РР), полные сибсы (СС), по-
лусибсы (ПС), дядя/тетя – племянник/
племянница (ДТП), дедушка/бабуш-
ка – внук/внучка (ДБВ), двоюродные 
братья/сестры (ДБС) и несвязанные 
родством (НС). «Несвязанный» был 
стандартным уровнем родства в те-
стах, которые требовали этого. Таким 
образом, «СВ-РР» – это степень ве-
роятности, что два человека являют-
ся родителем и его ребенком, против 
вероятности, что они не являются род-
ственниками.

Результаты и обсуждение

Формирование контрольных групп. 
Первым шагом в создании нерод-

ственных групп индивидуумов было 
устранение из исходной выборки пред-
полагаемых родственников, определя-
емых программой MLrelate, наряду с 
теми, что были определены в преды-
дущих исследованиях. При использо-
вании этой программы засчитывались 
только отношения родитель-ребенок 
(РР) и полные сибсы (СС) из-за ар-
тефактного характера большинства 
определений с использованием этого 
программного обеспечения для полу-
сибсов (ПС).

Из каждой пары предполагаемых 
родственников был исключен один че-
ловек. Однако многие люди в исходной 
выборке были включены в более чем 
одну родственную группу, что, следо-
вательно, подразумевает существова-
ние более отдаленных родственных 
отношений с другими индивидуумами. 
Для целей этого исследования род-
ственными отношениями, служащими 
основанием для устранения индивиду-
умов из определения набора аллель-
ной частоты, считались следующие: 
РР, СС, ПС, ДТП, ДБВ и ДБС.

Исходя из этих критериев, 95 чел. из 
древней якутской выборки (128) были 
сочтены неродственными (НС) и вклю-
чены в вычисление частоты аллелей, 
а также в последующие статистиче-
ские тесты.

Родственные и неоднозначные 
отношения

Проверка родства в погребении 
«семья Лэпсией» с использованием 
15 аутосомных STR-локусов. Было 
проанализировано родство в группе 
из четырех древних индивидуумов, 
в которой исходно предполагалось 6 
родительских отношений и чья генеа-
логия была изучена в предыдущем ис-
следовании [13]. Программа (тест) IBD 
ошибочно указывала на PР-отношения 
между двумя детьми, у которых отсут-
ствовали исключения и которые не 
могли быть родителем и ребенком из-
за очень молодого возраста умерших. 
Тест Relatedness определял предпо-
лагаемые отношения между ними как 
ПС/ДТП/ДБВ (полусибсы, дядя/тетя 
– племянник/племянница, дедушка/
бабушка – внук/внучка), несмотря на 
совпадение по материнской линии и 
отсутствие исключений. Хотя LR-тесты 
дали полностью согласующиеся ре-
зультаты, значения СВ для PР и СС 
для вышеупомянутой пары детей были 
очень похожими, и различия между 
СВ-ДТП и СВ-ДБС также были очень 
слабыми для двух пар дядя-племян-
ник.

Хотя значения СВ существенно 
не отличались друг от друга, а тесты 
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Relatedness и IBD по отдельности 
давали несогласованный результат, 
четыре метода в целом полностью 
подтвердили предложенную ранее 
генеалогию [13] и неоднозначные ре-
зультаты были успешно уточнены.

Проверка родства семьи «ша-
ман-дерево» с использованием 15 
аутосомных STR-локусов

Изучение семьи «шаман-дерево» 
(рис.1) выявило неоднозначность род-
ства (табл. 1). Пять пар индивидуумов 
не показали никаких исключений, при-
чем ни одна из пар не показала зна-
чение больше 4 (что ниже, чем любое 
исключенное значение при 95% до-
стоверности для любой категории от-
ношений кроме PР). Тест Relatedness 
показал очень неустойчивые значе-
ния при использовании 15 локусов, 
причем по меньшей мере одна треть 
определений не согласовывалась друг 
с другом, также отношения PР были 
определены при наличии исключений,  
а отношения СС определялись даже 

при том, что отцовские линии не со-
впадали.

IBD-тест неправильно определил 2 
отношения (СС при несовпадении от-
цовских линий) и неоднозначно опре-
делил характер родства между тремя 
детьми ST4, ST5 и STII, идентифици-
руя трех мальчиков как братьев с двус-
мысленным определением СС или  
ПС/ДТП/ДБВ для пары ST4/STII.

LR-тесты также дали проблематич-
ные результаты при определении свя-
зи как СС (ST1/ST4) там, где отцовские 
линии были несовместимы, и ДБС там, 
где были отношения ДБВ (ST3/STII) 
(ST3 является матерью ST2, которая в 
свою очередь является матерью STII). 
Более того, тест определил трио ST4, 
ST5, STII логически непоследователь-
но, сделав ST5 родным братом как 
ST4, так и STII, а STII – братом ST4 на-
половину и родным братом ST5.

Учитывая, что мужчина ST1 нес 
Y-хромосомный гаплотип, наиболее 
часто встречающийся у якутов (как 

современных, так и древних), а три 
мальчика ST4, ST5 и STII имели дру-
гие гаплотипы, прямое родительское 
или братское родство между взрослым 
и тремя детьми было исключено.

Проверка родства пары «Ирэ-
лях» с использованием аутосомных 
STR и аутосомных SNP. На основе 
анализа 15 аутосомных локусов STR 
с использованием LR-тестов, осно-
ванных на аллельной частоте в набо-
ре данных по древним людям, было 
высказано предположение, что пару 
«Ирэлях» связывают отношения PР, 
которое затем было на основе indel-
анализа скорректировано – отношения 
CС [4,13]. СВ-CС всегда была выше  
СВ-PР, однако разница между этими 
двумя значениями была меньше дву-
кратной. Тесты Relatedness и IBD, рас-
считанные по 15 локусам, показали, 
соответственно, отношения CС и PР.

Исследование 21 аутосомного STR 
локуса выявило 2 исключения, кото-
рые устранили возможность отноше-
ния PР (табл. 2) по всем показателям. 
Однако когда тестовые значения вы-
числялись по 19 локусам, исключения 
не были показаны. При использовании 
19 локусов СВ-PР оказалась выше СВ-
CС, и только Relatedness определил 
отношения как CС.

Все методы, анализирующие ауто-
сомные STR, сходились на отноше-
ниях CС, не давая при этом явного 
превосходства одного подхода над 
другим, при условии, что СВ принима-
ется как качественный параметр, а не 
количественный.

Чтобы улучшить эти результаты, 
были генотипированы 83 аутосомных 
SNP по паре «Ирэлях». Было выяв-
лено только 2 исключения, что снова 

Рис.1. Генеалогия семьи «Шаман-дерево» согласно первой гипотезе

Таблица 1
Результаты тестов по определению родства у членов семьи «Шаман-дерево» по 15 аутосомным STR-локусам

Априор-
ные от-

ношения
 Инди-
вид 1

Инди-
вид 2

Исклю-
чения

Отношения 
по тесту 

Relatedness
Отношения по IBD-

тесту
Отношения по  LR-

тесту
Соот-

ветствие 
Y-DNA

Соот-
ветствие 
mt-DNA

Родствен-
ные отно-

шения
ПС ST2 ST1 2 ~ПС ПС ПС i да ПС
РР ST2 ST4 0 ПС РР РР i да РР
РР ST2 ST5 0 ПС/ДТП/ДБВ РР РР i да РР
РР ST2 STII 0 ПС/ДТП/ДБВ РР РР i да РР
РР ST3 ST1 0 ПС РР РР i да РР
РР ST3 ST2 0 РР РР РР i да РР
ПС ST4 ST5 1 ПС ПС ПС да да ПС
ПС STII ST4 2 ПС/ДТП/ДБВ ПС/ДТП/ДБВ ПС/ДТП/ДБВ да да СС/ПС
ПС STII ST5 4 ~ПС ПС ПС да да СС/ПС

ДТП ST1 ST4 1 ~ПС ПС ПС нет да ДТП
ДТП ST1 ST5 2 ПС/ДТП/ДБВ ПС ПС/ДТП/ДБВ нет да ДТП
ДТП ST1 STII 3 ПС/ДТП/ДБВ ПС/ДТП/ДБВ ПС/ДТП/ДБВ нет да ДТП
ДБВ ST3 ST4 4 ПС/ДТП/ДБВ ПС/ДТП/ДБВ ПС/ДТП/ДБВ i да ДБВ
ДБВ ST3 ST5 3 ПС/ДТП/ДБВ ПС/ДТП/ДБВ ПС/ДТП/ДБВ i да ДБВ
ДБВ ST3 STII 4 CO ПС/ДТП/ДБВ CO i да ДБВ
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указало на отношения CС. СВ не вы-
числялась в отсутствие референсных 
значений частоты аллелей по древним 
якутам, но IBD указывал на отношения 
СС и, что более важно, решительно 
исключал все уровни родства кроме 
СС и PР. Вычисления вероятности 
каждого более отдаленного отноше-
ния (ПС, ДТП, ДБВ) по сравнению с 
вероятностью СС (рис. 2) показали, 
что вероятность отношения СС была 
примерно в 4 раза выше, чем ПС, 
при использовании 15 STR локусов, в 
20 раз выше – при 21 STR и в 50 раз 
выше – при использовании 83 локусов 
SNP. Несмотря на то, что отношения 
РР не устраняются тестом Relatedness 
(оно устраняется аллельными исклю-
чениями), когда среднее значение для 
Relatedness для всех уровней родства 
сравнивается со значением, наблюда-
емым в случае «Ирэлях» для 83 SNP 
(рис. 2), это показывает, что отноше-
ния CС в 9 раз более вероятны, чем 
РР.

«Семья Лэпсией», неоднознач-
ный результат. «Семья Лэпсией» 
– пример успешного использования 
методов судебно-медицинской экс-
пертизы для определения родства, 
позволившего определить генеалогию 
и родственные отношения в группе 
древних людей. Однако этот пример 
также выявляет две основные про-
блемы, возникающие в результате 
изучения 15 локусов STR: отсутствие 
исключений иногда не является при-
знаком отношений PР, а говорит об от-
ношениях СС, и значения Relatedness, 
которые могут быть изучены в теоре-

тических моделях без референсной 
группы, кроме того, плохо работают на 
небольшом количестве маркеров.

Не зная возможного уровня ин-
бридинга населения или валидности 
частоты мутаций, результаты, получа-
емые в ходе таких исследований, как 
это, следует расценивать как указания, 
а не оценки.

«Шаман-дерево», неясное род-
ство второго уровня. При анализе 
родительских отношений в семье «ша-
ман-дерево» возникли многие трудно-
сти, которые являются неотъемлемой 
частью изучения точного родства в 
древних популяциях. Вновь было до-
казано, что Relatedness имеет низкую 
дискриминационную силу только на 
15 локусах STR, тогда как LR-тесты, 
зависящие от аллельной частоты, не 
всегда обеспечивают согласованную 

генеалогию. Тесты IBD различаются, 
но все имеют один недостаток – иногда 
не дают четких или просто согласован-
ных ответов.

Чтобы выстроить генеалогию, по 
крайней мере одно определение род-
ства должно быть отброшено как 
ложное. Трое детей ST2 были или 
родными братьями (первая гипотеза), 
или STII был сводным братом других 
мальчиков (альтернативная гипоте-
за). Следует, однако, полагать, что 
во втором варианте (рис.3), отец STII 
был близким родственником отца ST4 
и отца ST5, поскольку у них одна и та 
же уникальная отцовская линия [13]. 
Более того, чтобы выстроить генеало-
гию, все определения родства между 
дядей ST1 и племянником ST4 следу-
ет рассматривать как переоценку сте-
пени близости (СС на самом деле ПС/
ДТП/ДБВ), а половину определений 
между бабушкой ST3 и внуком STII – 
как недооценку степени близости (ДБС 
– фактически ПС/ДТП/ДБВ). Эта гене-
алогия имеет антропологические ос-
нования и пролить свет на нее может 
изучение якутской культуры.

«Ирэлях» ближе к статистически 
верному результату и более высо-
ким уровням родства. Случай с па-
рой «Ирэлях» показывает, насколько 
Relatedness может в некоторых случа-
ях надежно устранить возможное род-
ство (с 5%-ной вероятностью ошибки). 
В то время как результат LR-теста ва-

Рис.2. Сравнение коэффициентов родства, рассчитанных для пары «Ирэлях» по 15 STR-
локусам, 21 STR-локусу и по 83 SNP-локусам.  PO(РР) – отношения родитель-ребенок, 
FS(СС) – отношения полные сибсы

Рис.3. Генеалогия семьи «Шаман-дерево» согласно альтернативной гипотезе. Closely 
related – близкие родственники

Результаты тестов по определению родства у пары «Ирэлях» 

Априорные 
отношения Индивиды Маркеры Отношения по 

LR-тесту 
Отношения 

по IBD-тесту 
Отношения по  

тесту Relateness Исключения Родственные 
отношения

нет Ирэлях-1 Ирэлях-2 15 aSTR CC РР CC 0 CC
19 aSTR РР РР CC 0 РР
21 aSTR CC CC CC 2 CC
83 aSNP - CC CC 2 CC

Таблица 2
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рьирует в соответствии с аллельной 
частотой, которая сама подвержена 
влиянию многочисленных явлений, 
дискриминационная сила Relatedness 
неуклонно возрастает (с учетом мар-
керов с сопоставимой изменчивостью) 
с увеличением числа маркеров. Бо-
лее того, результаты LR-теста долж-
ны интерпретироваться в контексте 
более широкой структуры, состоящей 
из большой мета-популяции, в кото-
рую могут быть включены индивиду-
умы. Объективные тесты, такие как 
Relatedness, исключения или IBD-тест, 
могут использоваться изолированно, 
опираясь на статистические модели, 
которые позволяют количественно 
оценить вероятность того, что резуль-
тат является точным или иным.

Заключение
При изучении родства с использо-

ванием древней ДНК из удаленной 
популяции возникают конкретные 
проблемы, связанные с ее изоляцией 
расстоянием. В конечном счете, пре-
пятствием является не разложение ге-
нетического материала (особенно для 
якутских захоронений, которые хорошо 
сохранились в силу исключительных 
климатических условий), а отсутствие 
большой популяции, в которой можно 
было бы интерпретировать результаты 
тестов и, в частности, надежно вычис-
лять аллельную частоту.

Если предмет интереса представ-
ляют исключительно отношения «ро-
дитель-ребенок» или «полные сибсы», 
LR-тесты, основанные на профилях 
и частоте STR, обычно эффективны, 
даже если они основаны на предвари-
тельных референcных данных. Тем не 
менее прямой подсчет числа исключе-
ний иногда также бывает точным, как и 
вычисления при определении родства. 
Анализ остается качественным, схо-
жие профили классифицируются как 
«родитель-ребенок», когда исключе-
ний не наблюдается, «полные сибсы» 
– когда наблюдаются только несколько 
исключений, и «другие» или «несвя-
занные родством» – когда слишком 
много исключений (или когда другие 
данные исключают отношения PР или 

СС). Точное разделение отношений 
второго уровня затруднено, когда ап-
проксимирование, присущее аллель-
ной частоте (рассчитанной на малых 
популяциях), вызывает сомнения в те-
стовых значениях, которые являются 
несколько нечеткими.

Будущее точных исследований род-
ства в древних популяциях заключает-
ся в увеличении количества маркеров 
и создании моделей, учитывающих 
культурные и социальные тенденции, 
непосредственно влияющие на гено-
фонд популяции. В настоящее время 
также можно предусмотреть изучение 
очень точных уровней родства, когда, 
например, может быть точно описана 
теоретически и наблюдаться практиче-
ски разница между братьями и сестра-
ми, чьи родители не связаны между 
собой, и братьями и сестрами, чьи 
родители являются двоюродными бра-
тьями или сестрами. Прогресс в ис-
пользовании чипов, аккумулирующих 
данные по миллионам STR-локусов, 
в сочетании с использованием тестов 
генетического родства, основанных на 
объективных значениях сходства, тща-
тельно откалиброванных для конкрет-
ной социальной структуры, позволит 
создать более тонкие и более точные 
оценки родства древних людей.
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