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В дискуссиях о происхождении наиболее многочисленной родовой группы тувинцев монгуш (57 тыс. чел.) преобладают две 
альтернативные гипотезы. Монгольская версия возводит их этногенез к монголам (или к пришлому населению из Центральной 
Азии). Тюркская гипотеза связывает их происхождение с местным автохтонным населением, перешедшим на тюркский язык. 
Цель данной работы по детальной структуре Y-хромосомы в увеличенной выборке изучить генофонд двух подгрупп монгуш 
(центральных и западных), определить степень их генетического сходства между собой, с генофондами других тувинских родов, 
популяций Южной Сибири и Монголии. Геногеографический анализ 187 представителей 4 родовых групп тувинцев (монгуш, 
ооржак, хертек, сат) по панели 60 SNP-маркеров Y-хромосомы включил создание карт распространения наиболее информативных 
гаплогрупп Y-хромосомы; расчет генетических расстояний между родами тувинцев и народонаселением Южной Сибири и 
Монголии; создание карт генетических расстояний от каждой родовой группы тувинцев. 
В генофондах 4 тувинских родов выявлено 13 информативных гаплогрупп Y-хромосомы: «северо-евразийских» N, Q; «западно-
евразийской» R1a; «восточно-евразийских» С2, D, O; «прочих» R2a, R1b, J2. Во всех родовых группах и «западно-евразийские», 
и «восточно-евразийские» гаплогруппы не превышают 13-20% генофонда. «Северо-евразийские» гаплогруппы составляют 
основную часть (60-68%) генофондов всех родов, но в разных пропорциях. Гаплогруппа N максимальна представлена у ооржак 
(2/3 генофонда), 42% – у монгуш и 1/3 генофонда – у родов сат и хертек. Обратная тенденция у гаплогруппы Q: 30% генофондов 
у сат и хертек, 16% у монгуш, 7% у ооржак. В генетическом пространстве Южной Сибири выявлены тувинско-тофаларский, 
алтайский и хакасский кластеры, демонстрирующие три предковых источника генофонда региона.
Картографический атлас выявил сходство западных и центральных монгуш с другими тувинскими родами, указывающее 
на единство происхождения четырех тувинских родовых групп. Преобладание в генофондах обеих групп монгуш «северо-
евразийских» гаплогрупп N и Q подтверждает гипотезу их формирования на самодийско-кетском пласте (VI-III тыс. лет до н.э.) и 
«тюркскую» гипотезу этногенеза с крайне слабым влиянием монголоязычного компонента на тувинский этнос.
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In discussions about the origin of the largest tribal group of Tuvans, the Mongush (57 thousand people), two alternative hypotheses 
prevail. The «Mongolian» version traces their ethnogenesis back to the Mongols (or to the newcomer population from Central Asia). The 
«Turkic» hypothesis connects their origin with the local autochthonous population who switched to the Turkic language.
The purpose of this work is to study the gene pool of two subgroups of the Mongush (central and western) using the detailed structure 
of the Y-chromosome and an enlarged sample, to determine the degree of their genetic similarity to each other, with the gene pools 
of other Tuvan tribal groups, populations of Southern Siberia and Mongolia.
Genogeographic analysis of 187 individuals of 4 tribal groups of Tuvans (Mongush, Oorzhak, Khertek, Sat) using a panel of 60 SNP 
markers of the Y chromosome included the creation of distribution maps of the most informative haplogroups of the Y chromosome; 
calculation of genetic distances between the tribal groups of Tuvans and the population of Southern Siberia and Mongolia; creation of 
maps of genetic distances from each tribal group of Tuvans.
In the gene pools of 4 Tuvan tribal groups, 46 informative Y-chromosome haplogroups were identified: «North Eurasian» N, Q; «Western 
Eurasian» R1a; «East Eurasian» C2, D, O; «other» R2a, R1b, J2. In all tribal groups, both «Western Eurasian» and «East Eurasian» haplogroups 
do not exceed 13-20% of the gene pool. «North Eurasian» haplogroups make up the bulk (60-63%) of the gene pools of all genera, but 
in different proportions. Haplogroup N is maximum in Oorzhak and Mongush (western) – 2/3 of the gene pool and 1/3 of the gene pool 
of the Mongush (central), Sat and Khertek tribal groups. The opposite trend is observed for haplogroup Q: 30% of the gene pools are 
Sat and Khertek, 20% Mongush (central), 7% Oorzhak and Mongush (western). In the genetic space of Southern Siberia, Tuvan-Tofalar, 
Altai and Khakass clusters have been identified, demonstrating three ancestral sources of the gene pool of the region.
The cartographic atlas revealed the similarity of the western and central Mongush with other Tuvan tribal groups, indicating the unity of 
origin of the four Tuvan tribal groups. The predominance of «North Eurasian» haplogroups N and Q in the gene pools of both groups of 
Mongush confirms the hypothesis of their formation on the Samoyed-Ket layer (VI-III YBC) and the «Turkic» hypothesis of ethnogenesis 
with an extremely weak influence of the Mongol-speaking component on Tuvan ethnicity.
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Введение

Территория Тувы с древнейших времен являлась 
своеобразным перекрестком миграционных пу-
тей и входила в состав таких крупных этнополи-

тических объединений, как Древнетюркский, Уйгур-
ский, Древнекыргызский каганаты и Монгольская им-
перия. Эти объединения сыграли огромную роль в 
консолидации племен, сформировав на их основе еди-
ный тувинский этнос. Особый интерес представите-
лей гуманитарных и естественных наук вызывает роль 
монголоязычных племен в формировании тувинцев, 

поскольку именно у тувинцев выявляется наиболее яр-
кое монгольское влияние: тувинцы с давних пор име-
ли тесные хозяйственно-бытовые и этнокультурные 
связи с монголоязычными племенами Центральной 
Азии [1], именно у тувинцев наиболее ярко выражен 
монголоидный антропологический тип [2], тувинский 
язык по количеству монголизмов занимает первое ме-
сто среди всех тюркских языков [3].

При изучении структуры генофонда и истории его 
формирования одним из наиболее перспективных яв-
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ляется комплексное изучение родовой структуры эт-
носа и его генетической структуры по данным о по-
лиморфизме Y-хромосомы [4, 5]. И родовая принад-
лежность, и Y-хромосома наследуются по отцовской 
линии, что создает принципиально новые возможно-
сти для анализа этногенеза: их совместное исследова-
ние позволяет вскрывать пласты генетической памя-
ти этноса и детально прослеживать его взаимодействие 
с другими популяциями [6-9]. Поэтому для решения 
проблем этногенеза тувинцев важным направлением 
становится исследование не только их территориаль-
ных подразделений, но и их родовых групп. Наиболее 
эффективным инструментом изучения структуры ге-
нофонда тувинцев через призму родовой структуры 
служит Y-хромосома: она обладает огромным разно-
образием, позволяя реконструировать миграционные 
волны и датировать события генетической истории.

Генофонд территориальных групп тувинцев изу-
чался рядом исследователей по STR и SNP-маркерам 
Y-хромосомы, митохондриальной ДНК и некоторым 
аутосомным маркерам [10-14], однако родовая струк-
тура тувинцев изучена слабо.

Одна из причин сложности в изучении родопле-
менной структуры тувинцев связана с системой адми-
нистративно-территориального устройства в период 
господства Цинской империи в Туве (1757-1912 гг.). 
Установленные маньчжурами военно-администра-
тивные единицы хошунов и сумонов были образова-
ны по территориальному признаку, включив в свой 
состав множество родов. Однако это не привело к ис-
чезновению памяти о родовой организации тувин-
цев [15, 16]. После вхождения Тувы в 1944 г. в состав 
 СССР при паспортизации в качестве фамилии запи-
сывали не рода, а имена, чтобы избежать огромного 
числа однофамильцев в селе. Поэтому имена тувин-
цев стали фамилиями, что привело к частичному заб-
вению молодыми тувинцами своей принадлежности 
к родовой группе [9]. Но связь поколений все еще со-
храняется, и старейшины родовых групп являлись ин-
формантами при проведении наших исследований ге-
нофондов родовых групп.

Численность тувинцев по данным переписи насе-
ления 2021 года составила 336 651 человек. Из них ос-
новная часть − 279 789 человек (83,11%) − проживает 
в Республике Тыва [17]. Часть тувинцев (около 5000 
чел.) проживает в северо-западной (ценгелские и коб-
досские тувинцы) и северо-восточной частях Мон-
голии (тувинцы-тухалар, которых монголы называ-
ют цаатанами, т.е. «владеющие оленями») [18, 19]). 
Часть тувинцев (около 3500 чел.) сохраняется в Синь-

цзян-Уйгурском автономном районе Китая (тувин-
цы-тыва, которых китайцы называют кок-мончаками 
[19,20]. Основные работы генетиков, историков, линг-
вистов антропологов посвящены изучению тувинцев 
в целом или их территориальных подразделений. Эт-
ногенез родовых групп, на основе которых сформиро-
вался тувинский этнос, изучен слабо. Впервые данные 
о родовом составе, расселении и численности родо-
вых групп тувинцев были представлены полвека назад 
в трудах Н.А. Сердобова [21]. Но, к сожалению, в Ту-
ве после 1970-х гг. не проводились комплексные исто-
рико-этнографические и лингвистические исследова-
ния по расселению и численности тувинских родов [5].

Наиболее многочисленная родовая группа ту-
винцев монгуш (57,5 тыс. чел.) в настоящее время 
проживает во всех кожуунах Тувы, но их автохтон-
ной территорией была центральная и западная Тува 
[21]. На сегодняшний день нет единого мнения как 
о научной этимологии названия родовой группы мон-
гуш, так и об ее этногенезе. Существуют две взаимо-
исключающие гипотезы – монгольская и тюркская, 
интерпретирующие данные этнографии, истории 
и лингвистики.

Монгольская гипотеза. Наиболее популярна вер-
сия монгольского происхождения этнонима «монгуш», 
которое напрямую сопоставляется с этнонимом «мон-
гол». У древних монголов этноним «монгол» имел фор-
му «монгус» (mongγus), и известный синолог Н.Ц. Мун-
куев считал ее не только одной из транскрипций этно-
нима «монгол», но и его особой формой [23]. 

Тюркская гипотеза. По мнению тюрколога-тувино-
веда Б.И. Татаринцева, этноним монгуш может иметь 
тюркское происхождение, как и этноним «тува». Б.И. 
Татаринцев допускает вхождение монголоязычного 
компонента в состав тувинского этноса, но считает, 
что его влияние могло быть минимальным и не найти 
прямого отражения в тувинской этнонимии и этноге-
незе тувинских родов [22].

Впервые комплексный анализ родовой структуры 
тувинцев и изменчивости их генофонда по современ-
ной панели маркеров Y-хромосомы был проведен для 
двух наиболее распространенных родов тувинцев мон-
гуш (N=98) и ооржак (N=28), у которых предполагался 
значительный вклад «монгольского» компонента [5]. 
Выявление их генетических связей с народами Сиби-
ри и Центральной Азии позволило дать в итоге «верх-
нюю оценку монгольского влияния» на генофонд ту-
винцев в целом и комплексную (антропологическую, 
историко-этнографическую, лингвистическую, гене-
тическую) характеристику этих родов.
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Цель исследования: по детальной структуре Y-хро-
мосомы в увеличенной выборке изучить генофонд 
двух подразделений монгуш (центральных и западных), 
определить степень их генетического сходства между 
собой, с генофондами других тувинских родов, попу-
ляций Южной Сибири и Монголии.

Материалы и методы 

Материалом для исследования послужила геном-
ная ДНК, выделенная из образцов венозной крови ме-
тодом фенол-хлороформной экстракции. В выборку 
(суммарно N=187) включены образцы 98 представи-
телей родовых групп монгуш (71 центральных, 27 за-
падных) а также ооржак (N=28), хертек (N=30), сат 
(N=31). Учитывая тот факт, что у территориальных 
групп тувинцев наблюдается клинальная изменчи-
вость генофонда по маркерам Y-хромосомы с запа-
да на восток: уменьшение частот «восточно-евра-
зийских» гаплогрупп [14], в выборку были включены 
территориально дистанцированные родовые груп-
пы. Согласно требованиям технологии популяцион-
но-генетического обследования [23], в анализ вклю-
чены образцы неродственных между собой мужчин, 
чьи предки до третьего поколения идентифицирова-
ли себя тувинцами родовых групп монгуш, сат, оор-
жак и хертек. Сбор образцов сопровождался пись-
менным информированным согласием обследуемых 
под контролем Этической комиссии Медико-генети-
ческого научного центра имени академика Н.П. Боч-
кова (г. Москва).

Генотипирование панелей ДНК-маркеров Y-хро-
мосомы, информативных для геногеографического 
изучения популяций Республики Тыва, проведено 
методом ПЦР в реальном времени с использовани-
ем технологии TaqMan (Applied Biosystems) на при-
борах 7900 HT (Applied Biosystems, США) и Quant-
Studio 12KFlex (Applied Biosystems, США) с исполь-
зованием технологии OpenArray (Applied Biosystems). 
Панель генотипирования включала 60 SNP-марке-
ров Y-хромосомы: D-M174, E-M35, E-M78, C-M217, 
C-F3791, C-F5481, C-F3918, C-M48, C-SK1066, 
C-M407, G-M201, G1-M285, G2-P15, G2-FGC595, 
G2-M406, G2-P303, H-M69, I-M170, I-M253, I-P37.2, 
I-M223, J1-M267, J1-P58, J2-M172, J2-M12, J2-M67, 
J2-M9, L-M20, L-M317, T-M70, N-M231, N-M128, 
N-Y3205, N-M178, N-B211, N-M2118, N-CST10760, 
N-Z1936, N-F4205, N-B202, N-B479, O-P186, O-M119, 
O-P31, O-M122, O-P201, O-M134, Q-M242, R1a-M198, 
R1a-PF6202, R1a-Y2395, R1a-CTS1211, R1a-Z92, 

R1a-Z93, R1b-M343, R1b-Y13887, R1b-M269, R1b-L51, 
R1b-Z2105, R2-M124.

Анализ (статистический и картографический) про-
веден на основе данных генотипирования с привлече-
нием для сравнения информации о генофондах как 
территориальных групп тувинцев, так и окружающих 
популяций Южной Сибири.

Анализ спектра гаплогрупп Y-хромосом проведен 
для каждой из родовых групп тувинцев с акцентом на 
геногеографии наиболее частых гаплогрупп.

Многомерный статистический анализ включал рас-
чёт генетических расстояний Нея [24] в программе 
Djgenetic (http://www.genofond.ru) на основе частот га-
плогрупп для всех рассмотренных популяций. Визуа-
лизация многомерной матрицы на графике проведе-
на методом многомерного шкалирования в програм-
ме Statistica 7.0 (StatSoft. Inc., 2001).

Картографический анализ включал создание карт 
распространения отдельных признаков (гаплогрупп) 
и карт генетических расстояний Нея. Карты распро-
странения гаплогрупп строили по частотам из базы 
данных «Y-base» (разработанной под руководством 
О.П. Балановского) методом средневзвешенной ин-
терполяции с радиусом влияния 500 км и третьей 
степенью весовой функции [25]. Алгоритм построе-
ния каждой карты генетических расстояний включал 
два этапа. На первом этапе для каждой из 30 гапло-
групп строили карту генетических расстояний от од-
ной из анализируемых родовых групп тувинцев до ин-
терполированных значений в каждой точке карты. 
На втором этапе по совокупности этих 30 карт рассчи-
тывали средние генетические расстояния от данной 
родовой группы до каждой точки карты. В результа-
те для родов тувинцев монгуш, сат, ооржак и хертек 
созданы карты, где показана степень генетического 
сходства каждой родовой группы с каждой из попу-
ляций сравнения.

Результаты

1. Генетические портреты  
тувинских родовых групп 
В генофондах четырех рассматриваемых родо-

вых групп – монгуш, сат, хертек и ооржак – выявле-
но 46 гаплогрупп Y-хромосомы (рис. 1, табл. 1). Сек-
тора на диаграммах рис. 1 отражают долю гаплогрупп 
в генофонде каждой родовой группы. Геногеография 
основных гаплогрупп представлена на картах их рас-
пространения в Южной Сибири (рис. 2). Традиционно 
гаплогруппы подразделяются на три блока в соответ-
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ствии с их основным ареалом: к «северо-евразийским» 
гаплогруппам отнесены N и Q; к «западно-евразий-
ским» − R1a; к «восточно-евразийским» − С2, D, O; 
к «прочим» − R2a, R1b, J2.

Сходство генофондов четырёх родов тувинцев на-
шло отражение в сходной доле (13-20%) и «западно-ев-
разийских», и «восточно-евразийских» гаплогрупп. 
Остальная часть генофонда родовых групп тувинцев 
(60-70%) представлена «северо-евразийскими» гапло-
группами N и Q, но вклад их в генофонды родов зна-
чительно варьирует.

«Северо-евразийская» ветвь N (карты её основных 
вариантов – N1a1a-M178 и N1a2-P43 представлены на 
рис. 2В, 2Г) преобладает в основном у всех 4 родов ту-
винцев. Максимальной частоты (около 60%) ветвь N 
достигает у тувинцев рода ооржак и монгуш (запад-
ных), снижается от 37-30% у монгуш (центральных), 
сат и хертек. Другая «северо-евразийская» гаплогруп-
па Q максимальной частоты около 30% достигает у ро-
довых групп хертек и сат, у монгуш (центральных) со-
ставила 20% и минимальна у тувинцев ооржак и мон-
гуш (западных) – 7% (рис. 1).

2. Генофонды родовых групп тувинцев  
в контексте популяций Южной Сибири

Положение популяций в генетическом простран-
стве Южной Сибири представлено по расширенному 
спектру 56 информативных гаплогрупп Y-хромосомы на 
графике многомерного шкалирования (рис. 3). На осно-
ве попарных генетических расстояний (табл. 2) выделе-
ны четыре кластера: «хакасский», «алтайский», «тувин-
ский» и «тофаларский».

«Хакасский» кластер сформировали популяции 
койбалов и сагайцев, популяция хакасов-качинцев 
расположилась в отдалении от остальных групп и кла-
стеров, но наиболее тяготеет к хакасскому кластеру. 

«Алтайский» кластер объединил и южных (ал-
тай-кижи, теленгиты), и северных (тубалары, куман-
динцы) алтайцев. Представители северных алтайцев ту-
балары на графике оказались очень близки к южным 
алтайцам (алтай-кижи и теленгиты), что согласуется 
с их географическим положением, поскольку тубала-
ры живут на границе с южными алтайцами и переня-
ли у них множество элементов языка, культуры, быта. 

Рис. 1. Спектр гаплогрупп Y-хромосомы в генофонде тувинцев родов монгуш, ооржак, сат и хертек. 

Fig. 1. Spectrum of Y-chromosome haplogroups in the gene pool of Tuvans tribal groups  Mongush, Oorzhak, Khertek, Sat.
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Таблица 1. Частоты встречаемости гаплогрупп Y-хромосомы в генофонде тувинцев

Table 1. Frequencies of Y-chromosome haplogroups in the Tuvan gene pool

гаплогруппа  
Y-хромосомы SNP-маркер

монгуш центральные монгуш западные ооржак сат хертек
N=71 N=27 N=28 N=31 N=30

C2 M217 0 0 0 0 0
C2a1a1 F3918 0 0 0 0,03 0
C2a1a1b1a F3830 0 0 0 0 0
C2a1a2a1a1 Z32859 0 0 0 0 0
C2a1a2a M86 0,17 0,07 0,04 0,13 0
C2a1a3 F3791 0 0 0,07 0 0,03
C2a1a3a1h F3960 0 0 0 0 0
C2b1a CTS4021(xM407) 0 0 0 0 0
C2b1a1a1a M407 0 0 0 0 0,03
C2b1b Z12266 0 0 0 0 0
D1 M174 0 0 0 0 0
I1 M253 0 0 0 0 0,03
H1a M69 0 0 0 0,03 0
N1a1a M178 0 0,04 0 0 0
N1a1a1a1a1a VL29 0 0 0 0 0
N1a1a1a1a4 M2118 0 0 0 0 0
N1a1a1a1a2 Z1936 0 0 0 0 0
N1a1a1a1a3a F4205 0,13 0,11 0,14 0,06 0,1
N1a1a2 B187 (B499) 0,08 0,11 0,32 0 0
N1a2 L666 0,14 0,37 0,14 0,03 0,2
N1a2b Y3205/P43 0,01 0 0 0,26 0
N1a2b2a2a VL63 0 0 0 0 0
N1a2b1b1 Z35091 0 0 0 0 0
O1a M119 0 0 0 0 0,1
O2 M122 0,04 0 0,04 0 0,03
Q M242 0,01 0,04 0 0,16 0,03
Q1b1a3b YP1102 0,03 0 0 0 0
Q1b1a3b1 BZ99(xZ35990,YP1691) 0,03 0 0 0 0
Q1b1a3b1a YP1691 0,13 0,04 0,07 0,13 0,27
Q1a1a Y661(xB143,Y558) 0 0 0 0 0
R1a1a M198 0 0,04 0,04 0 0
R1a1a1b2e YP1506 0,01 0,04 0 0,03 0
R1a1a1b2e YP1522 (eq.YP1518) 0 0 0,04 0 0
R1a1a2 Z93 0 0 0 0,1 0,07
R1a1a2 Y39884 0,15 0,04 0,04 0 0
R1a1a1b2a2a1b Y47 0 0,04 0 0 0
R1a1a1b2a2a1d5 Y874(xY151896) 0 0 0 0 0
R1a1a1b2a2a3b1a YP1543 0,03 0 0,04 0 0,07
R2a M124 0,01 0 0 0 0
R1b M343(xM269) 0,01 0,07 0,04 0 0
R1b1a1 P297 0 0 0 0 0
R1b1a1a Y13887(eq.M73) 0 0 0 0,03 0
R1b1a1b M269 0 0 0 0 0
R1b1a1b1a L51 0 0 0 0 0
R1b1a1a1b Y20773 0 0 0 0 0
J2 M172(xM12,М47,M67) 0 0 0 0 0,03
«Восточно-евразийские» С2, D, О 0,21 0,07 0,14 0,16 0,2

«Северо-евразийские»
N 0,37 0,63 0,6 0,35 0,3
Q 0,2 0,07 0,07 0,29 0,3

«Западно-евразийские» R1a-Z93 0,2 0,15 0,14 0,13 0,13
Прочие R2a, R1b, J2 0,03 0,07 0,04 0,06 0,07
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Рис. 2. Геногеография частот гаплогрупп Y-хромосомы, наиболее частых в генофонде родов тувинцев монгуш, сат, ооржак и хертек

А – гаплогруппа С2-М217; Б – O2-M122; В – гаплогруппа N1a1a-M178; Г – гаплогруппа N1a2-P43; Д – гаплогруппа Q-M242; Е – га-
плогруппа R1a1a-M198; Ж – гаплогруппа R1b-M343.

Fig. 2. Genogeography of frequencies of Y-chromosome haplogroups, the most common in the gene pool of the Tuvans tribal groups  
Mongush, Sat, Oorzhak and Khertek

A – haplogroup C2-M217; Б – O2-M122; B – haplogroup N1a1a-M178; Г – haplogroup N1a2-P43; Д – haplogroup Q-M242; E – hap-
logroup R1a1a-M198; Ж – haplogroup R1b-M343.
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Рис. 3. График многомерного шкалирования популяций Южной Сибири

Примечание: график построен по частотам 56 гаплогрупп Y-хромосомы, показатель стресса − 0.16, алиенации − 0.21.

Fig. 3. Graph of multidimensional scaling of populations of Southern Siberia

Note: the graph is based on the frequencies of 56 haplogroups of the Y-chromosome, the stress indicator is 0.16, alienation is 0.21.

Таблица 2. Генетические расстояния между родовыми группами тувинцев и популяциями народов Южной Сибири

Table 2. Genetic distances between the tribal groups of Tuvans and populations of Southern Siberia

монгуш (суммарно) монгуш (центральные) монгуш (западные) ооржак сат хертек

Тувинцы
монгуш (суммарно) 0 0,19 0,19 0,42 1,10
монгуш (центральные) 0,19 0 0,37 0,44 0,82 0,51
монгуш (западные) 0,19 0,37 0 0,41 1,39 0,53
ооржак 0,42 0,44 0,41 0 1,64 0,82
сат 1,10 0,82 1,39 1,64 0 0,88
хертек 0,52 0,51 0,53 0,82 0,88 0
Популяции Южной Сибири
Шорцы 1,17 1,03 1,32 0,89 2,44 5,00
Сагайцы-бирюсинцы 1,28 1,15 1,41 0,43 5,00 5,00
Сагайцы-бельтыры 1,50 0,82 2,18 1,68 2,38 5,00
Тофалары 1,71 1,45 1,96 1,65 0,44 1,93
Койбалы 1,86 1,01 2,72 2,51 2,48 1,84
Алтай-кижи 2,58 2,96 2,20 2,29 2,00 4,18
Челканцы 2,65 3,02 2,27 3,78 0,56 2,49
Теленгиты 2,70 3,05 2,36 2,03 2,02 3,62
Тубалары 3,11 4,05 2,17 2,52 1,69 3,25
Качинцы 3,85 3,79 3,91 3,63 3,79 4,75

Кумандинцы 3,98 4,81 3,15 3,20 2,19 5,00
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Одна из популяций северных алтайцев − челканцы − 
тяготеет к данному кластеру, хотя и находится вне его.

Популяция шорцев и географически, и генетиче-
ски занимает промежуточное положение между хака-
сами и алтайцами. 

«Тувинский» кластер оказался наиболее близок 
к «хакасскому» и включил представителей двух родо-
вых групп тувинцев − монгуш (западных и централь-
ных) и ооржак. Представители родовой группы сат 
вошли в «тофаларский» кластер. Тувинцы хертек на 
графике расположились между «тофаларским» и «ту-
винским» кластерами.

Несмотря на положение четырех родов тувинцев 
в разных кластерах и вне их, данные группы размести-
лись в одной части графика (не рассеяны среди всех 
групп), то есть занимают определенное место в гене-
тическом пространстве. В целом, в структуре графика 
многомерного шкалирования (рис.3) выделяются три 
вектора: тувинско-тофаларский, алтайский и хакас-
ский, что может указывать на три предковых источ-
ника генофонда Южной Сибири.

3. Картографический анализ  
генетических расстояний
Карты генетических расстояний Нея (рис. 4) отра-

жают обобщенный паттерн сходства по всем гаплогруп-
пам Y-хромосомы каждой родовой группы с окружаю-
щими популяциями народов Южной Сибири. На ка-
ждой карте зелеными цветами показаны территории, 
где проживают наиболее генетически близкие попу-
ляции, а красно-оранжевыми − наиболее генетически 
отличающиеся от данной родовой группы тувинцев. 

Для родовой группы монгуш анализ приведен в трёх 
вариантах: карта генетических расстояний от запад-
ной подгруппы (рис. 4А), карта генетических рассто-
яний от центральной подгруппы (рис. 4Б), карта ге-
нетических расстояний от монгуш в целом (рис. 4В), 
которая представляет собой объединение паттернов 
генетического ландшафта западных и центральных 
подгрупп монгуш.

Западная подгруппа рода монгуш наиболее генети-
чески сходна (рис. 4А) с другими западными (d=0,04), 
центральными тувинцами (Тандынского кожууна, 
d=0,09), а также близка к тофаларам (d=0,12) и хака-
сам-сагайцам (d=0,22), но отдалена от монголов дурвэд 
(d=0,43) и тувинцев-тоджинцев (d=0,58) и ещё в боль-
шей степени от остальных популяций сравнения. 
Паттерн сходства с генофондом центральных монгуш 
(рис. 4Б) смещен на восток: наиболее близкие гено-
фонды − тувинцы Чаа-Хольского кожууна и монголы 

дурвэд (d=0,20), тувинцы западные и южные (d=0,28), 
тоджинцы (d=0,30) и монголы баяд (d=0,31), юго-вос-
точные тувинцы (d=0,37), хакасы-сагайцы (d=0,43) 
и тофалары (d=0,49). Суммарный паттерн сходства 
монгуш (рис. 4В) западных (а) и центральных (б) охва-
тывает западные, центральные и, отчасти, южные ко-
жууны Тувы и в меньшей степени распространяется 
на популяции тофаларов, хакасов, тоджинцев, шор-
цев и монголов.

Область сходства с хертек (рис. 4Г) охватывает тод-
жинцев (d=0,08) и тувинцев всех региональных групп 
(0,14<d<0,37). Генетически удалены (d>0,5) хертек 
от хакасов, тофаларов, шорцев, монголов и алтайцев.

Ооржак (рис. 4Д) генетически близки к централь-
ным и западным тувинцам (0,12<d<0,26), тофаларам 
(d=0,20) и в меньшей степени к хакасам (d=0,30).

Паттерн наибольшего генетического сходства 
с группой сат (рис. 4Е) прослеживается для централь-
ных тувинцев и тоджинцев (d=0,08 и d=0,14 соответ-
ственно), в меньшей степени − для остальных терри-
ториальных групп тувинцев (0,19<d<0,37), а также то-
фаларов, хакасов, монголов (0,38<d<0,6).

Обсуждение

Различия в частоте «восточно-евразийских» гапло-
групп (от минимального у западных и максимально-
го у центральных монгуш) позволяют предположить, 
что на Y-генофонд западной родовой группы монгуш 
в меньшей степени оказали влияние монголоязыч-
ные племена Центральной Азии. Максимальная ча-
стота «восточно-евразийских» гаплогрупп у централь-
ных монгуш согласуется с данными историков, архео-
логов, антропологов и сделанным нами ранее выводом, 
что «восточно-евразийские» гаплогруппы «привне-
сены в их Y-генофонд не ранее 1100 лет носителями, 
мигрировавшими или переселенными в городища для 
несения службы, военно-пахотные поселения для хо-
зяйственного обеспечения монгольских феодалов, их 
войск и ассимилированными аборигенным населени-
ем Тувы» [26]. Преобладание в генофондах обеих групп 
монгуш «северо-евразийских» гаплогрупп (N, Q) позво-
ляет предположить, что их генофонд был сформиро-
ван на самодийско-кетском пласте, возможно, с VI-III 
тысячелетия до н.э. В целом данные генетики подтвер-
ждают «тюркскую» гипотезу этнолога Б.И. Татаринце-
ва о крайне слабом влиянии монголоязычного компо-
нента на тувинский этнос [22].

В данной работе изучен только Y-генофонд тувин-
ских родовых групп. Более полная картина формиро-
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Рис. 4. Карты генетических расстояний Нея от тувинцев родовой группы монгуш западных (А), монгуш центральных (Б),  
обобщенной родовой группы монгуш (В), родовой группы хертек (Г), ооржак (Д), сат (Е).

Fig. 4. Maps of genetic distances of Ney from the Tuvans of the Western Mongush (A), the Central Mongush (Б),  
the general Mongush (В), the Khertek (Г), Oorzhak (Д), Sat (E).
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вания тувинских родовых групп и реконструкция их 
взаимодействия с населением Южной Сибири и Цен-
тральной Азии требует привлечения дополнительных 
данных по широкогеномным панелям аутосомных мар-
керов и проведения комплексного популяционно-ге-
нетического, лингвистического и историко-этногра-
фического исследования родовой структуры тувинцев.
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