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Выявлен вклад пермского по происхождению компонента в генофонд различных этносов Поволжья, который присутствует 
у народов пермской языковой группы и  тюркоязычных этносов. Он полностью доминирует у удмуртов и бесермян, а также 
занимает пятую часть генофонда коми. Анализ распределения этого компонента в популяциях и состава их генофондов по 
различным сублиниям гаплогрупп Y-хромосомы показывает, что современные удмурты сохранили свой исходный состав 
генофонда и не подвергались смешению с пришедшими позднее угорскими, тюркскими и славянскими переселенцами. 
Внесение этого генетического компонента в состав татар и башкир было связано с ассимиляцией местного пермского населения. 
Распределение в популяциях частот пермского компонента по геномным данным и частот гаплогрупп N1a1a и N1a2b в популяциях 
удмуртов, бесермян и коми полностью совпадает с данными антропологии и лингвистики. 
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The contribution of the Permian by origin component to the gene pool of various ethnic groups of the Volga region, which is present 
among the peoples of the Permian language group and Turkic-speaking ethnic groups, is revealed. It completely dominates on Udmurts 
and Besermyans, and also occupies a fifth of the Komi gene pool. An analysis of the distribution of this component in populations and 
the composition of their gene pools for various sublines of the Y-chromosome haplogroups shows that modern Udmurts retained their 
original composition of the gene pool and were not subjected to mixing with the Ugric, Turkic and Slavic settlers who came later. The 
introduction of this genetic component into the composition of the Tatars and Bashkirs was associated with the assimilation of the 
local Permian population. The distribution of frequencies of the Permian component in populations according to genomic data and 
the frequencies of haplogroups N1a1a and N1a2b in the populations of the Udmurts, Besermians and Komi completely coincides with 
the data of anthropology and linguistics.
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Введение

Изучение генетической структуры современных 
популяций человека позволяет детально рас-
крыть ряд вопросов, связанных с формирова-

нием их генофонда и этногенезом. Современные ме-
тоды, применяемые в молекулярно-генетических ис-
следованиях, и новые биоинформационные подходы 
позволяют достоверно выявлять различные предковые 
генетические компоненты в составе генофонда различ-
ных народов. Большинство этносов Поволжья и При-
уралья являются разнородными по составу предковых 
генетических компонент, которые различаются по вре-
мени появления, направлениям миграций их носите-
лей, их антропологической и языковой принадлежно-
сти. Одними из базовых компонентов в генофонде на-
родов Поволжья и Приуралья являются местные 
волжско-финской, пермский и угорский субстраты, 
маркирующие различные волны миграций народов 
Уральской языковой семьи на территории Северной 
Евразии. Моделирование с использованием Admixture 
в последнее время является одним из основных мето-
дов анализа генофондов современных и древних попу-
ляций человека, позволяя анализировать геномные 
данные на разных иерархических уровнях. Специфи-
кой линий Y-хромосомы является их высокая разре-
шающая способность при анализе генетической диф-
ференциации популяций. Анализ филогении и гапло-
типов отдельных сублиний Y-хромосомы позволяет 
более детально уточнить их родство и происхождение 
в различных популяциях. Комплексный анализ струк-
туры генофонда близких этнических групп с исполь-
зованием геномных данных и подробного разделения 
гаплогрупп с помощью новых терминальных SNP по-
зволяет более точно охарактеризовать их генетические 
особенности.

Цель исследования: выявление доли пермского ге-
нетического компонента в генофонде различных ко-
ренных этносов Волго-Уральского региона, Сибири 
и Восточной Европы. 

Материалы и методы 

Мы использовали данные генотипов по 1677114 ау-
тосомным SNP (биочип Illumina Multi-Ethnic Global-8) 
1238 образцов из различных популяций Сибири, Сред-
ней Азии и Восточной Европы (42 выборки) для ана-
лиза компонентного состава их генофонда и данные 
генотипирования более 3000 Y-хромосомных SNP и 
44 YSTR более 2000 образцов мужчин, представляющих 

коренное население Волго-Уральского региона, Сиби-
ри и Восточной Европы (более 40 выборок), для срав-
нительного анализа Y-хромосомных гаплогрупп, мар-
кирующих пермский генетический компонент. 

Материал получен в ходе различных научно-прак-
тических и медицинских экспедиций и депонирован 
в биоресурсные коллекции «Биобанк населения Север-
ной Евразии» в НИИ медицинской генетики ТНИМЦ 
и «Коллекции биологических материалов человека 
ИБГ УНЦ РАН».  Забор первичного биологическо-
го материала (венозной крови) у доноров проводили 
с письменного информированного согласия на про-
ведение исследования.

Для выявления компонентов и количества при-
месей у отдельных индивидов и популяций бы-
ли использованы методика NGS-admix и программа 
ADMIXTURE, а также проведен сравнительный ана-
лиз данных аутосомных SNP, гаплогрупп и гаплоти-
пов Y-хромосомы. Практика применения этого под-
хода для анализа как чиповых, так и полногеномных 
данных показывает его высокую эффективность при 
анализе значительных массивов генотипических дан-
ных из различных популяций. Эта информация по-
зволяет более точно судить о сходстве или различии 
сравниваемых групп, структуре генетической диф-
ференциации различных групп по составу предковых 
компонентов и степени этих различий, а также о про-
цессе формирования их генофонда.

Для изучения состава и структуры гаплогрупп 
Y-хромосомы в исследование были включены две си-
стемы генетических маркеров: диаллельные локу-
сы, представленные SNP, и полиаллельные высоко-
вариабельные микросателлиты (YSTR). С помощью 
SNP-маркеров определяли принадлежность образцов 
к той или иной гаплогруппе. В дополнение к применя-
емому ранее набору YSNP были отобраны и прогено-
типированы новые терминальные SNP для более точ-
ного определения различий в сублиниях между раз-
ными гаплогруппами в изучаемых популяционных 
выборках. Классификация гаплогрупп дана в соот-
ветствии с предложенной Консорциумом по иссле-
дованию Y-хромосомы [1] с последующими измене-
ниями. Анализ STR-гаплотипов внутри гаплогрупп 
проводили с использованием 45 микросателлитных 
маркеров нерекомбинирующей части Y-хромосомы 
(YSTR) (DYS19, 385a, 385b, 388, 389I, 389II, 390, 391, 
392, 393, 426, 434, 435, 436, 437, 438, 439, 442, 444, 445, 
448, 449, 456, 458, 460, 461, 481, 504, 505, 518, 525, 531, 
533, 537, 552, 570, 576, 635, 643, YCAIIa, YCAIIb, GATA 
H4.1, Y-GATA-A10, GGAAT1B07). Генотипирование 
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SNP-маркеров проводили путём ПЦР и последующе-
го анализа фрагментов ДНК с применением ПДРФ 
как описано ранее [2]. STR-маркеры генотипировали 
с помощью капиллярного электрофореза на генетиче-
ском анализаторе ABI Prism 3730 и программного обе-
спечения GeneMapper как описано ранее [2]. Экспери-
ментальные исследования проведены на базе Центра 
коллективного пользования научно-исследователь-
ским оборудованием «Медицинская геномика» Том-
ского НИМЦ РАН).

Результаты

Анализ накопленного нами массива данных по ау-
тосомным SNP в популяциях различных регионов по-
казал, что начиная от К=6 в общем массиве анализи-
руемых популяций отчетливо выделяется компонент 
практически полностью доминирующий у удмуртов 
из всех трех исследованных выборок (92%), бесермян 
(66%) и коми (21%). Наиболее четко он проявляется 
при К=10. Три выборки удмуртов лишь немного отли-
чаются друг от друга по его частоте (92% - 94% - 98%). 
В коренных популяциях Поволжья он занимает зна-
чительную долю у пермских (15%), салаватских (6,5%) 
и бурзянских (4,4%) башкир, казанских татар (4,7%). 
В Сибири этот компонент представлен у томских та-
тар (3,7%) и хантов (2,5%). Этот генетический компо-
нент однозначно связывает удмуртов, бесермян и коми 
друг с другом и унаследован ими от общей предковой 
группы пермян (народа, говорившего на прапермском 
языке и проживавшего в 1 тысячелетии до н. э. и 1 ты-
сячелетии н. э. в Приуралье).

Присутствие этого компонента у татар и баш-
кир демонстрирует вклад местного пермского насе-
ления в состав их генофондов при ассимиляции их 
пришлыми тюркоязычными группами. Все осталь-
ные популяции Восточной Европы (чуваши, мордва, 
русские, карелы, вепсы, марийцы), Западной и Юж-
ной Сибири (алтайцы, хакасы, тувинцы, кеты, чу-
лымские тюрки) имеют долю пермского компонента 
не более 1%. Такая низкая частота для большинства 
компонент скорее всего связана со статистическими 
погрешностями при расчетах в программе и не от-
ражает его реального вклада в генофонд этих попу-
ляционных выборок. Общая картина распределения 
этого генетического компонента хорошо согласует-
ся с антропологическими и этнографическими дан-
ными о влиянии местного населения пермской язы-
ковой подгруппы монгольской экспансии на этно-
генез исследованных этносов. 

Анализ распределения состава и частот гаплогрупп 
Y-хромосомы и их STR-гаплотипов в исследованных 
популяциях выявил корреляцию пермского компо-
нента на геномном уровне с различными сублиния-
ми клады N. Во всех выборках удмуртов и бесермян 
с доминированием пермского компонента с высо-
кой частотой представлены гаплогруппы N1a2b2b1a2-
YP5782,B226, N1a1a1a2b-B211,Z35190 N1a1a1a2b2-
B229,Z35196. У коми с меньшей частотой (в соот-
ветствии с меньшей долей пермского компонента) 
присутствуют очень близкие этим гаплогруппам се-
стринские сублинии N1a2b2b1-B528, N1a2b2a1-VL97 
и N1a1a1a2b-B211,хZ35190. Филогенетичекий ана-
лиз Y-хромосомных сублиний и гаплотипов показал, 
тесную генетическую близость удмуртов, бесермян 
и коми, что подтверждает их происхождение от общей 
предковой популяции.  Расширенный состав терми-
нальных SNP для выявленных гаплогрупп позволил 
подробно охарактеризовать различия отдельных эт-
носпецифичных сублиний и определить их родство. 
Результаты сравнительного анализа образцов мужчин 
по гаплотипам YSTR свидетельствует о близком гене-
тическом родстве между удмуртами, бесермянами и ко-
ми по линиям клады N. Специфичный состав гапло-
групп, отличающихся по терминальным SNP и YSTR-
гаплотипам и отсутствие полных совпадений между 
удмуртами и коми свидетельствуют о том, что недав-
них миграций между ними не было. После переселе-
ния на север предков современных коми, судя по все-
му, не происходило последующих волн расселения 
с территории современной Удмуртии и обмена гена-
ми на протяжении последних нескольких сотен лет.

Полученные результаты о распределении в попу-
ляциях частот пермского компонента по геномным 
данным и его сочетании с различными сублиниями 
гаплогрупп N1a1a и N1a2b в популяциях удмуртов, 
бесермян и коми полностью согласуются с их лингви-
стической принадлежностью к пермской группе язы-
ков [3], а также с их антропологическим родством [4]. 
Существенная доля пермского компонента в выборке 
пермских башкир говорит о том, что в состав их гено-
фонда при расселении на эту территорию вошел мест-
ный генетический компонент за счет смешения с про-
живавшими коми. 

Выводы

Обнаружен вклад пермского по происхождению 
компонента в генофонд различных популяций По-
волжья и Приуралья. Комплексный анализ геномных 
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и Y-хромосомных данных показывает корреляцию 
компонентного состава популяций с распределением 
частот гаплогрупп N1a1a и N1a2b клады N. Различия 
по частотам и спектру сублиний гаплогрупп Y-хромо-
сомы свидетельствуют о неоднородности и времен-
ном различии между популяциями, которые внесли 
этот компонент в генофонды современных народов. 
Генетический след экспансии пермских племен силь-
нее всего присутствует у удмуртов и бесермян, а так-
же коми, поволжских татар и башкир, что полностью 
согласуется с данными антропологии и лингвистики.
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