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Исследована генетическая структура ненецких родов по маркерам Y-хромосомы с использованием
разработанного набора YSTR для определения популяционной принадлежности неизвестного ин-
дивида. Результаты анализа частот гаплогрупп и YSTR-гаплотипов свидетельствуют, что ненецкие
рода являются родственными объединениями, в большинстве случаев имеющими одного предка по
мужской линии. Показано, что Y-хромосомный генофонд ненцев структурирован по родовому
принципу. Для подавляющего большинства образцов выявлена тесная генетическая близость пред-
ставителей одного рода и относительно недавний эффект основателя по мужской линии. Структура
гаплотипов гаплогрупп Y-хромосомы в составе ненецкого генофонда демонстрирует генетическую
близость ненцев с хантами и энцами. Выявлены значительные различия между двумя ненецкими
фратриями. Оценка возраста происхождения отдельных сублиний Y-хромосомы и родовых класте-
ров гаплотипов полностью согласуется с данными этнографии о формировании родов и фратрий в
составе гыданских ненцев. Результаты сравнительного анализа спектра гаплотипов убедительно
свидетельствуют о специфичности сублиний Y-хромосомы и кластеров гаплотипов не только на
уровне этносов и популяций, но и на уровне фратрий, родов и отдельных фамильных групп. За еди-
ничными исключениями каждая фратрия и род имеют свой специфичный кластер гаплотипов, рав-
ноудаленных друг от друга.
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Ненцы – народ, проживающий в европейской
части России и севере Западной Сибири, являют-
ся одной из многочисленных групп коренных ма-
лочисленных народов. Они расселены на огром-
ной территории, простирающейся с запада на во-
сток на несколько тысяч километров, и делятся
на европейских и азиатских (сибирских). Евро-
пейские ненцы проживают в Ненецком автоном-
ном округе Архангельской области, сибирские – в
Ямало-Ненецком автономном округе Тюмен-
ской области и в Долгано-Ненецком Таймыр-
ском муниципальном районе Красноярского
края. Небольшие группы ненцев проживают в
Ханты-Мансийском автономном округе, в Мур-
манской области, а также в Республике Коми.
Наряду с нганасанским, энецким и селькупским
язык ненцев входит в самодийскую группу ураль-

ской языковой семьи. По антропологическим
признакам ненцы относятся к монголоидам.

По данным Всероссийской переписи 2010 г. в
составе населения Ямало-Ненецкого автономно-
го округа их насчитывалось 29772 человека (5.7%
от общей численности населения) [1]. Самая во-
сточная часть ареала ненцев расположена на тер-
ритории между Обью и Енисеем. Ненцев, прожи-
вающих в Тазовском районе Ямало-Ненецкого
автономного округа, можно объединить общим
названием “гыданские ненцы”, так как большая
часть района расположена на территории Гыдан-
ского полуострова, они относятся к группе тунд-
ровых [2]. В Тазовском районе находятся нацио-
нальные поселки – Гыда, Антипаюта, Находка и
районный центр Тазовский.
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Как и для большинства южносибирских и за-
падносибирских народов, отличительной чертой
ненцев является наличие родов, где счет родства
ведется по мужской линии. Родовая организация
ненцев достаточно хорошо изучена антрополога-
ми и этнографами [1]. Браки у ненцев всегда были
строго экзогамными. У гыданских, ямальских и та-
зовских ненцев рода объединялись в две экзогам-
ные фратрии, одна из которых – Харючи (“настоя-
щие ненцы”). Она состояла из родов самодийского
происхождения, вторая (Вануйто, “иноплемен-
ники”) – из родов, восходящих к аборигенному
генетическому субстрату, а также энецкого и хан-
тыйского происхождения [3]. Иноэтничные
группы родов включены ненцами в свою дуально-
фратриальную организацию и их представители за-
ключают браки в соответствии с их экзогамными
нормами. Со второй половины XVIII в. ненцы стали
наращивать поголовье домашних оленей, что при-
вело к постепенному увеличению численности
населения и дроблению больших патриархальных
родов на малые рода-патронимии [4]. Гыданская
группа ненцев является популяцией, наиболее
сохранившей традиционную социальную струк-
туру, так как была наименее подвержена измене-
ниям в социально-экономической и культурной
сферах.

В XX в. в состав гыданских ненцев влились от-
дельные представители лесных и европейских
ненцев, а также несколько русских и татар. На
2001 год на территории Тазовского района про-
живали представители 43 ненецких родов и восьми
оненечившихся фамилий. На Гыдане проживают
представители обеих фратрий. К родам фратрии
Харючи относятся Адер, Евай, Лапсуй, Ненянг,
Няруй, Окотэтто, Сусой, Сэротэтто, Сюгней, То-
гой, Тэсида, Хабдю, Харючи, Хороля, Худи, Хэно,
Ядне, Яндо, Яптунай. Во фратрию Вануйто входят
рода Вануйто, Вэнго, Ламдо, Пуйко, Сабы, Яр,
Яптик, Яунгад. Основу гыданского этнического
массива составили ненцы родов Харючи, Яр, Сю-
гней, Айваседа, Адер.

В формировании восточных ненцев приняли
участие также энецкие и хантыйские по проис-
хождению рода, которые вошли в состав фратрии
Вануйто. К энецким родам принадлежат Марьик,
Аседа, Паровых, Тёр, Оковай. К хантыйским от-
носятся Тибичи, Вэхо, Неркыхы, Няданги, Пу-
рунгуй, Салиндер [5].

Родовую принадлежность у ненцев в большин-
стве случаев возможно установить по фамилиям,
так как практически все современные ненецкие
фамилии повторяют название рода либо полно-
стью в исходной форме, либо с небольшими из-
менениями. Таким образом, подробные данные
об этнографии и родовой структуре гыданских
ненцев дают богатый материал для исследования
генетической структуры родов и фратрий.

Большое число информативных SNP и STR-
маркеров Y-хромосомы, используемых в настоящее
время для изучения популяционно-генетической
структуры различных этносов, позволяют прове-
рить, является ли тот или иной род кровнород-
ственным объединением, имеющим одного родо-
начальника по мужской линии, или осознание
такой общности лишь условное и род является
общностью людей, проживающих на одной тер-
ритории, но не связанных генетическим род-
ством по отцовским генеалогическим линиям.
Ранее по маркерам Y-хромосомы уже была оха-
рактеризована генетическая структура родов у ка-
захов [6, 7], башкир [8], хакасов и шорцев [9].

В ходе выполнения проекта по разработке раз-
личных тест-систем для ДНК-идентификации и
определения популяционной принадлежности
неизвестного индивида по образцу его ДНК было
показано, что гаплотипы, построенные с помо-
щью генотипирования специально отобранных
по уровню их информативности и темпу мутиро-
вания STR-маркеров Y-хромосомы, обладают зна-
чительной этнической и территориальной специ-
фичностью. Была установлена очень высокая
межпопуляционная дифференциация полученных
YSTR-гаплотипов [10], что позволило создать эф-
фективно работающий набор YSTR-маркеров для
целей ДНК-идентификации.

Цель исследования – охарактеризовать гене-
тическую структуру родов гыданских ненцев с ис-
пользованием маркеров Y-хромосомы, опреде-
лить их генетическое родство по мужской линии
и установить межэтническое генетическое род-
ство отдельных родов, входящих в состав различ-
ных фратрий. В качестве инструмента исследова-
ния мы использовали разработанный нами набор
YSTR для определения популяционной принад-
лежности индивидов по образцу их ДНК, решая
параллельно задачу тестирования возможностей
набора для уточнения степени точности и детали-
зации привязки индивидов не только к этносам и
популяциям, но и к конкретному роду и фамилии.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ
Материал исследования составили образцы

ДНК мужчин из различных локальных популя-
ций гыданских ненцев (N = 322). Выборку гыдан-
ских ненцев представляет население поселка Та-
зовский, села Антипаюта, села Гыда, Тазовского
района Ямало-Ненецкого автономного округа
Российской Федерации. Материал получен в ходе
совместных научно-практических медицинских
экспедиций в 2019 г. и депонирован в биоресурс-
ную коллекцию “Биобанк населения Северной
Евразии”. Забор первичного биологического ма-
териала (венозной крови) у доноров проводили с
соблюдением процедуры письменного информи-
рованного согласия на проведение исследования.
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На каждого донора составлялась анкета с его ро-
дословной, указанием этнической принадлежно-
сти и мест рождения предков. В исследование
включены только образцы ДНК доноров-муж-
чин, по результатам анкетирования отрицавших
факт метисации по отцовской линии с представи-
телями других этносов минимум в трех поколениях.
Индивида относили к данной этнической группе
на основании его собственной этнической иден-
тификации, его родителей, места рождения и
принадлежности к определенному роду.

Среди всех мужчин, включенных в настоящее
исследование, оказались представлены следую-
щие рода (в алфавитном порядке): Адер, Вануйто,
Вэлло, Вэнго, Евай, Лапсуй, Лар, Марьик, Не-
нянг, Няч, Оковай, Окотэтто, Пуйко, Пурунгуй,
Салиндер, Сусой, Тёр, Тибичи, Тогой, Тэсида,
Худи, Ядне, Яндо, Яптик, Яптунай, Яр, Яунгат.

Для изучения состава и структуры гаплогрупп
Y-хромосомы в исследование были включены две
системы генетических маркеров: диаллельные
локусы, представленные SNP, и полиаллельные
высоковариабельные микросателлиты (YSTR). С
помощью 103 SNP-маркеров определяли принад-
лежность образцов к той или иной гаплогруппе.
Классификация гаплогрупп дана в соответствии с
предложенной Консорциумом по исследованию
Y-хромосомы [11], с последующими изменения-
ми [12]. Анализ STR-гаплотипов внутри гапло-
групп проводили с использованием 45 микроса-
теллитных 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 SNP-маркеров
проводили с помощью ПЦР и последующего ана-
лиза фрагментов ДНК с применением ПДРФ как
описано ранее [10]. STR-маркеры генотипировали
с помощью капиллярного электрофореза на гене-
тическом анализаторе ABI Prism 3730 и программ-
ного обеспечения GeneMapper как описано ранее
[10]. Экспериментальные исследования проведе-
ны на базе Центра коллективного пользования
научно-исследовательским оборудованием “Ме-
дицинская геномика” Томского НИМЦ РАН).
Построение медианных сетей гаплотипов Y-хро-
мосомы проводили с использованием програм-
мы Network v 10.0.0.0 (Fluxus Technology Ltd.;
www.f luxus-engineering.com) по методу медиан-
ных сетей Бандельта [13]. Оценку возраста гене-
рации наблюдаемого разнообразия гаплотипов в
гаплогруппах проводили методом ASD [14], на
основании средних квадратичных отличий в чис-
ле повторов между всеми маркерами. Длина по-
коления принималась равной 30 годам, темп му-
тирования 0.0021 на локус на поколение. При
расчете возраста родов по отдельным гаплогруп-

пам исключались единичные образцы, которые
значительно выбивались из общего кластера гап-
лотипов. Расчеты проводили для родовых групп
численностью не менее пяти образцов.

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ
В результате анализа частоты встречаемости

использованных SNP-маркеров в исследуемой
выборке гыданских ненцев было выявлено шесть
гаплогрупп Y-хромосомы. За исключением еди-
ничных образцов, практически все исследованные
образцы относятся к Y-хромосомной макро-
группе N. Все шесть оставшихся образцов относят-
ся к различным западно-евразийским по проис-
хождению гаплогруппам, что, возможно, свиде-
тельствует о единичных фактах недавней
метисации или включения в состав родов отдель-
ных представителей пришлого населения (табл. 1)
(рис. 1).

Фратрия Харючи
В формировании ненцев приняли участие в

основном два компонента: южносибирский са-
модийский и местный аборигенный. В результате
их взаимодействия, по мнению Б. Долгих [15],
сформировались две фратрии ненцев. Одна вос-
ходит к самодийцам – Харючи, а другая к абори-
генам – Вануйта (или Вануйто).

Практически все прогенотипированные об-
разцы, относящиеся к фратрии Харючи, относят-
ся (за единичными исключениями) к гаплогруппе
N1a2b1b1-B170,B171,Z35101(xB172). Это предста-
вители родов Адер, Евай (Явай), Лапсуй, Ненянг,
Окотэтто, Сусой, Тогой, Тэсида, Худи, Ядне, Яд-
но и Яптунай. Все представители рода Вэлло, ко-
торый относится к лесным ненцам, также при-
надлежат к этой гаплогруппе, хотя он не входит в
состав фратрии Харючи (рис. 1).

Медианная сеть YSTR-гаплотипов демонстри-
рует ярко выраженную звездообразную филоге-
нию гаплогруппы N1a2b1b1-B170, свидетельству-
ющую о сильном эффекте основателя и общем
предке для всех родов по мужской линии. Исклю-
чением являются все представители рода Евай,
которые формируют отдельный кластер гаплоти-
пов. Этому возможно два объяснения: во-первых,
род Евай может иметь более древнего общего
предка с остальными родами фратрии Харючи и
являться потомками параллельно существовав-
шей с ней группы мужчин; во-вторых, возможно,
что различия по числу тандемных повторов сразу
в нескольких маркерах являются результатом не-
скольких одновременных мутаций при гаметоге-
незе конкретного индивида, который и был родо-
начальником этого рода. Существование таких
выбивающихся из общей сети гаплотипов отдель-
ных субветвей в различных гаплогруппах было
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Таблица 1. Частоты встречаемости гаплогрупп Y-хромосомы у гыданских ненцев

Род

N1a2b1b1-
B170,B171,

Z35101 
(xB172)

N1a2b1b1b-
B172,

Z35108

N1a2b
2a-E-
Y3185

N1a2b1-
B478,

Z35080 
(xVL65)

N1a1a1a1
a2a1c-
Y13850

N1a1a1
a1a2-Z1936 Другие Суммарное 

число

Адер 3
(100%) – – – – – – 3

Вануйто – 46
(100%) – – – – – 46

Вэлло 6
(100%) – – – – – – 6

Вэнго 1
(14.29%) – 4

(57.14%) – – – 2
(28.57%) 7

Евай (Явай) 9
(100%) – – – – – – 9

Лапсуй 37
(94.87%) – – – 2

(5.13%) – – 39

Лар – – – – 2
(100%) – – 2

Марьик – – – 3
(100%) – – – 3

Ненянг 4
(100%) – – – – – – 4

Няч – – – 6
(100%) – – – 6

Оковай – – – 1
(100%) – – – 1

Окотэтто 2
(66.67%)

1
(33.33%) – – – – – 3

Пуйко – 2
(100%) – – – – – 2

Пурунгуй – 2
(66.67%) – – – 1

(33.33%) – 3

Салиндер – – – – 34
(89.47%) – 4

(10.53%) 38

Сусой 7
(100%) – – – – – – 7

Тёр – – – 1
(100%) – – – 1

Тибичи 2
(25%) – – – 6

(75%) – – 8

Тогой 4
(66.67%) – – – 2

(33.33%) – – 6

Тэсида 11
(100%) – – – – – – 11

Худи 3
(100%) – – – – – – 3

Ядне 35
(87.5%)

2
(5%) – – 3

(7.5%) – – 40

Яндо 14
(100%) – – – – – – 14
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показано и ранее, при анализе большого массива
данных по различным популяциям и гаплогруп-
пам [16]. С учетом небольшой дисперсии числа
повторов в этом кластере гаплотипов у рода Евай
наиболее вероятен именно второй вариант. Со-
гласно данным этнографов род Евай выделился
из рода Адер в первой половине XX в. [2, 5]. Ветвь
гаплотипов рода Евай на медианной сети наибо-
лее близка именно к кластеру, состоящему из
представителей родов Адер, Сусой, Вэнго и Не-
нянг.

Модальный гаплотип этой гаплогруппы обна-
ружен у представителей семи ненецких родов.
При этом все модальные гаплотипы всех крупных

родов отличаются от модального гаплотипа гап-
логруппы N1a2b1b1-B170 как минимум на один
мутационный шаг. Только шесть гаплотипов кро-
ме общего модального повторяются более чем у
одного рода. Все они отличаются от модального
на один мутационный шаг, и в силу его большой до-
ли от общего числа гаплотипов могут быть результа-
том повторных параллельных или обратных мута-
ций отдельных STR. За единичными исключениями
каждый род характеризуется собственным спек-
тром гаплотипов, в среднем равноудаленных от
модального. Каждый отдельный род также имеет
ярко выраженную генетическую близость при-
надлежащих к нему индивидов и звездообразную

Яптик 1
(25%) – – 3

(75%) – – – 4

Яптунай 20
(100%) – – – – – – 20

Яр 7
(20%)

1
(2.86%)

11
(31.43%) – 2

(5.71%)
14

(40%) – 35

Яунгат – 1
(100%) – – – – – 1

166 55 15 14 51 15 6 322

Род

N1a2b1b1-
B170,B171,

Z35101 
(xB172)

N1a2b1b1b-
B172,

Z35108

N1a2b
2a-E-
Y3185

N1a2b1-
B478,

Z35080 
(xVL65)

N1a1a1a1
a2a1c-
Y13850

N1a1a1
a1a2-Z1936 Другие Суммарное 

число

Таблица 1. Окончание

Рис. 1. Медианная сеть гаплогруппы N1a2b1b1-B170,B171,Z35101 (xB172). Желтым цветом обозначен род Лапсуй, крас-
ным – Ядне, светло-голубым – Яр, темно-голубым – Яптик, синим – Тэсида, темно-синим – Яндо, фиолетовым – Яп-
тунай, светло-зеленым – Адер, темно-зеленым – Ненянг, болотным – Тогой, белым – Окотэтто, серым – Худи, свет-
ло-розовым – Вэлло, розовым – Сусой, коричневым – Евай, оранжевым – Вэнго.
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филогению гаплотипов на медианной сети, что
подтверждает биологическое родство мужчин
данного рода по отцовской линии (рис. 2–5).

Таким образом, подавляющее число мужчин
родов фратрии Харючи принадлежит к одной гап-
логруппе и является потомками одного общего
предка, что подтверждает данные этнографии о
родстве различных родов и выделении их из общих
предковых групп. Рода этой фратрии являются пат-
рилинейно родственными друг другу, и в ходе уве-
личения численности и расселения по новым тер-
риториям, за единичными исключениями, не асси-
милировали и не включали в свой состав мужчин из
других родов. Полученные результаты полностью
соответствуют данным о доминировании самодий-
ского исходного компонента во фратрии Харючи
и данным этнографии о генеалогической близо-
сти всех входящих в нее родов.

Общий возраст для всего массива гаплотипов
основной гаплогруппы N1a2b1b1-B170 составил

724 года (SD = 167 лет), для рода Лапсуй – 395 лет
(SD = 202 года), для рода Вэлло – 805 лет (SD =
= 313 лет), для рода Евай – 814 лет (SD = 266 лет).

Для многих родов, входящих во фратрию Ха-
рючи, по различным документам (переписям на-
селения, спискам крестьян и т.д.) известно при-
мерное время их отделения от рода Харючи. Для
рода Сусой время генерации гаплотипов состав-
ляет 104 года (SD = 73 года). Род Сусой является
подразделением рода Окотэтто и по данным эт-
нографии он обособился в первой половине XX в.
[5]. Возраст рода Ядне – 285 лет (SD = 146 лет).
Родоначальником Ядне является Яур Удолин, ко-
торый упоминается в ревизских документах в со-
ставе рода Харючи начиная с 1763 г. [2, 5]. Возраст
рода Яндо – 366 лет (SD = 189 лет). Этот род впер-
вые был отмечен переписью 1897 г. До этого вре-
мени сведений о нем не имеется. Однако предста-
вители этого рода утверждают, что Яндо является
одним из самых древних ненецких родов. Возраст
рода Яптунай – 476 лет (SD = 207 лет). Название

Рис. 2. Медианная сеть гаплогруппы N1a2b1b1-B170.
Род Лапсуй.

Рис. 3. Медианная сеть гаплогруппы N1a2b1b1-B170.
Род Яндо.

Рис. 4. Медианная сеть гаплогруппы N1a2b1b1-B170.
Род Ядне.

Рис. 5. Медианная сеть гаплогруппы N1a2b1b1-B170.
Род Яптунай.
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этого рода впервые упоминается в списках крестьян
в конце 30-х гг. XIX в. Возраст рода Тэсида – 100 лет
(SD = 74 года). В официальных документах этот
род впервые отмечен во второй половине XIX в.
Таким образом, результаты оценки возраста гене-

рации гаплотипического разнообразия для пере-
численных родов хорошо совпадают с данными
этнографии и записей о их обособлении.

Общий возраст гаплогруппы N1a2b1b1-B170
близок по времени к приходу основной миграци-
онной волны самодийцев на территорию север-
ной части Западной Сибири.

Фратрия Вануйто

Во фратрии Вануйто наблюдается совершенно
другой состав гаплогрупп и значительная их спе-
цифика у разных родов по сравнению с Харючи. В
то время как все до одного представителя родов
Вануйто (N = 46), Пуйко (N = 2) и Яунгат (N = 1)
принадлежат к гаплогруппе N1a2b1b1b-B172,
Z35108 (рис. 6), большинство членов рода Вэнго
(N = 4) относятся к другой линии – N1a2b2a-E-
Y3185 (рис. 7), а рода Яптик – к гаплогруппе
N1a2b1-B478-Z35080xVL65 (N = 3) (рис. 8) и
N1a2b1b1-B170 (N = 1) (рис. 1).

Досамодийский аборигенный элемент в соста-
ве ненцев представлен главным образом в рамках
фратрии Вануйто. Ее название Б. Долгих [15] свя-
зывал со словом ванг – яма и предполагал, что
оно распространялось на “ямных жителей” – жи-
телей землянок, т.е. на аборигенов, вошедших за-
тем в состав фратрии, дав ей свое имя. Сначала

Рис. 6. Медианная сеть гаплогруппы N1a2b1b1b-B172. Зеленым цветом обозначен род Вануйто, фиолетовым – Яр, розо-
вым – Пуйко, синим – Вэлло, желтым – Пурунгуй, красным – Вэнго, темно-зеленым – Яунгат.

Рис. 7. Медианная сеть гаплогруппы N1a2b2a-E-
Y3185. Синим цветом отмечен род Яр, зеленым –
Вэнго, оранжевым – Тайбери, фиолетовым – Тибичи.
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название закрепилось за аборигенами, позже став
именем фратрии, восходящей по происхождению
к аборигенному пласту. Принадлежность боль-
шинства представителей части родов этой фра-
трии к гаплогруппе N1a2b1b1b-B172, а не к парал-
лельной ей N1a2b1b1-B170 хорошо согласуется с
этим предположением. При этом наличие других
гаплогрупп свидетельствует о большем генетиче-
ском разнообразии фратрии Вануйто по сравне-
нию с Харючи и возможно большей гетерогенно-
сти аборигенного компонента, вошедшего в со-
став современных гыданских ненцев.

Для основного рода Вануйто возраст составил
308 лет (SD = 94 года). Общий возраст для всего
массива гаплотипов основной гаплогруппы
N1a2b1b1b-B172,Z35108 составил 811 лет (SD =
= 211 лет), что практически совпадает с возрастом
N1a2b1b1-B170 и вероятно свидетельствует о на-
чале демографического роста ненцев после асси-
миляции пришлыми самодийцами аборигенного
населения Севера. При этом, судя по всему, не
происходило вытеснения коренных мужчин и их
вклад в генофонд современных гыданских ненцев
весьма значителен.

Род Яр. К фратрии Вануйто этнографы также
относят род Яр – единственный род тазовских
ненцев, из числа самых ранних переселенцев в
низовья Таза. Сведений о его происхождении по
данным этнографии нет. Из всех исследованных
в рамках настоящей работы родов Яр является са-
мым гетерогенным по составу. Представители
этого рода относятся к пяти гаплогруппам Y-хро-
мосомы: N1a1a1a1a2-Z1936 (N = 14) (рис. 10),
N1a2b2a-E-Y3185 (N = 11) (рис. 7), N1a2b1b1-B170
(N = 7) (рис. 1), N1a1a1a1a2a1c-Y13850 (N = 2)
(рис. 9) и N1a2b1b1b-B172 (N = 1) (рис. 6). Даже

если исключить единичные образцы двух послед-
них гаплогрупп, то этот род разделяется на три
различных по происхождению генетических ком-
понента. Внутри каждой гаплогруппы наблюда-
ется значительное разнообразие гаплотипов и ха-
рактерная для всех других родов звездообразная
филогения медианной сети, что свидетельствует
об отсутствии недавней метисации с другими ро-
дами или о включении в состав отдельных приш-
лых мальчиков или мужчин среди представителей
этих кластеров гаплотипов. Возможно, что такая
гетерогенность объясняется одинаковым наиме-
нованием разных по происхождению родов по то-
понимам, приписыванию общего названия для
родов, проживающих на одной территории, или
ассимиляции и включении в свой состав мужчин
из местного населения при расселении на тазов-
ской территории исходного рода Яр. Для гапло-
группы N1a1a1a1a2-Z1936 возраст составил 551 год
(SD = 196 лет). Для гаплогруппы N1a2b1b1-B170
возраст составил 419 лет (SD = 283 года).

Хантыйские рода. В начале XX в. стали селиться
на Тазу и представители хантыйских по происхож-
дению родов. Они сформировались в XVIII–XIX вв.
в низовьях Оби в результате развития ненецкого
крупнотабунного оленеводства и вовлечения в
него части северных хантов. К этим родам отно-
сятся Лар, Няданги, Неркыхы, Пурунгуй, Салин-
дер и Тибичи [17].

Мужчины, представляющие самый многочис-
ленный род Салиндер (N = 38), полностью при-
надлежат к совершенно другой гаплогруппе
N1a1a1a1a2a1c-Y13850. К этой же гаплогруппе от-
носятся все представители рода Лар (N = 2) (рис. 9).
Род Тибичи разделяется на N1a1a1a1a2a1c-Y13850
(N = 6) и N1a2b1b1-B170 (N = 2). Лишь в роде Пу-

Рис. 8. Медианная сеть гаплогруппы N1a2b1-B478,Z35080(xVL65). Фиолетовым цветом обозначен род Няч, синим –
Яптик, зеленым – Марьик, оранжевым – Тёр, желтым – Оковай.
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рунгуй не выявлена эта основная для хантыйских
родов гаплогруппа: два образца принадлежат к
гаплогруппе N1a2b1b1b-B172 (рис. 6) и один к
N1a1a1a1a2-Z1936 (рис. 10). Гаплогруппа
N1a1a1a1a2a1c-Y13850 также обнаружена нами и
в выборке казымских хантов, из северной части
их ареала.

Общий возраст для всего массива гаплотипов
основной гаплогруппы N1a1a1a1a2a1c-Y13850 со-
ставил 1752 года (SD = 517 лет), для рода Салиндер –
843 года (SD = 383 года), для рода Тибичи –
607 лет (SD = 342 года). Общий возраст этой гап-
логруппы у гыданских ненцев может быть не-
сколько завышен, поскольку между разными ро-
дами наблюдаются значительные различия размера
аллелей по некоторым YSTR-маркерам, которые
могли возникнуть в результате нескольких совмест-
ных мутаций у отдельного индивида или накопить-
ся за два–три поколения его потомков.

Данные по гаплогруппам Y-хромосомы полно-
стью подтверждают хантыйское происхождение
этих родов, их отличие от фратрии Харючи, дру-
гих родов фратрии Вануйто и генетическое род-
ство друг другу.

Энецкие рода. Марьик, Няч, Оковай и Тёр, от-
носящиеся к родам энецкого происхождения,
полностью состоят из представителей отдельной
гаплогруппы N1a2b1-B478,Z35080(xVL65) (рис. 8).
Гаплотипы этой линии также образуют звездооб-
разную филогению, с относительно небольшой
дисперсией аллелей, что свидетельствует об их

тесном генетическом родстве и относительно не-
давнем общем происхождении.

Вытеснение энцев ненцами из междуречья Та-
за и Енисея началось с двух “больших” военных
столкновений между ними во второй половине
XVII в. В следующем столетии ненцы продолжали
проникновение на восток для освоения завоеван-
ных территорий, а к XIX в. окончательно закре-
пились в низовьях Таза и Енисея. Оставшиеся на
Тазу энцы были ассимилированы ненцами, а
энецкие рода включены в ненецкую двухфратри-
альную систему. Они стали относиться к фратрии
Вануйто, в которую входят потомки аборигенно-
го населения и различные иноплеменники, в от-
личие от фратрии Харючи, состоящей из потом-
ков самодийцев, выходцев из Южной Сибири [4].

Полученные результаты позволяют более точно
взглянуть на историю формирования гыданских
ненцев, с одной стороны, на самом современном
уровне генотипирования Y-хромосомных марке-
ров, с другой стороны, полностью учитывая родо-
вую структуру народа, анализируя межэтниче-
ские взаимосвязи и родовые различия.

По результатам генотипирования удалось вы-
явить в подавляющем большинстве родов основ-
ную гаплогруппу, представителей которой среди
исследованной выборки образцов этого рода аб-
солютное большинство. Генотипирование широ-
кого набора YSTR-маркеров позволило получить
достаточно детальные и специфичные кластеры
гаплотипов, что позволяет с высокой степенью
достоверности определить не только этническую

Рис. 9. Медианная сеть гаплогруппы N1a1a1a1a2a1c-Y13850. Оранжевым цветом обозначен род Тибичи, светло-зеле-
ным – Салиндер, темно-зеленым – Лар, синим – Ядне, красным – Яр.
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и субпопуляционную принадлежность образцов,
но и в большинстве случаев определить их при-
надлежность к конкретным роду и фамилии.
Практически каждый род гыданских ненцев ха-
рактеризуется полным доминированием одной
гаплогруппы со специфичным спектром гаплоти-
пов, подчеркивающим недавний эффект основа-
теля. Анализ гаплотипов убедительно показал,
что представители одного рода являются род-
ственниками по мужской линии и имеют родона-
чальника, жившего в относительно недалеком про-
шлом. Таким образом, генофонд представителей
восточной группы ненецкого этноса, а точнее часть,
маркируемая гаплогруппами Y-хромосомы, дей-
ствительно структурирована прежде всего по родо-

вому принципу. Именно этот уровень организации
генофонда гыданских ненцев как единой системы
является наиболее точно характеризующим его
популяционную структуру. Две фратрии гыдан-
ских ненцев значительно различаются по генети-
ческой структуре родов по маркерам Y-хромосо-
мы, что подтверждает их формирование на основе
различных предковых компонент. Ненецкие рода
хантыйского и энецкого происхождения по со-
ставу Y-хромосомных гаплогрупп полностью от-
личаются друг от друга и от самодийской по про-
исхождению фратрии Харючи и аборигенной Ва-
нуйто.

Тестирование разработанного набора YSTR
для определения этнической принадлежности на

Рис. 10. Медианная сеть гаплогруппы N1a1a1a1a2-Z1936. Желтым цветом обозначен род Яр, зеленым – Пурунгуй,
красным – Аседа.
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примере ненцев продемонстрировало его высо-
кую эффективность и достоверность не только
при определении популяционной принадлежно-
сти, но и более точную детализацию при работе с
широкими и репрезентативными выборками для
отдельных родовых и фамильных групп. Это поз-
воляет точнее и эффективнее устанавливать при-
вязку образцов мужской ДНК и открывает значи-
тельные перспективы для применения этого на-
бора YSTR в реальной практике.

Работа выполнена в рамках Научно-техниче-
ской программы Союзного государства “Разра-
ботка инновационных геногеографических и ге-
номных технологий идентификации личности и
индивидуальных особенностей человека на осно-
ве изучения генофондов регионов Союзного го-
сударства” (“ДНК-идентификация”), Государ-
ственный контракт № 011-17 от 26.09.2017, а также
поддержана грантом РФФИ № 18-29-13045 “По-
пуляционная геномика и транскриптомика чело-
века: поиск сигналов не-нейтральной эволю-
ции”.

Все процедуры, выполненные в исследовании
с участием людей, соответствуют этическим стан-
дартам институционального и/или национально-
го комитета по исследовательской этике и Хель-
синкской декларации 1964 г. и ее последующим
изменениям или сопоставимым нормам этики.

От каждого из включенных в исследование
участников было получено информированное
добровольное согласие.

Авторы заявляют, что у них нет конфликта ин-
тересов.
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Reconstruction of the Origin of the Gydan Nents Based on Genetic Analysis
of Their Tribal Structure Using a New Set of YSTR-Markers
V. N. Kharkova, *, L. V. Valikhovaa, E. L. Yakovlevaa, V. N. Serebrovaa,
N. A. Kolesnikova, T. I. Petelinab, I. Yu. Khitrinskayaa, and V. A. Stepanova
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bTyumen Cardiological Research Center, Tomsk National Research Medical Center of the Russian Academy of Sciences, 

Tyumen, 625026 Russia
*e-mail: vladimir.kharkov@medgenetics.ru

The genetic structure of the Nenets clans was investigated by Y-chromosome markers using the developed
YSTR set to determine the population origin of an unknown individual. The analysis of the frequencies of
haplogroups and YSTR-haplotypes indicate that the Nenets clans are related associations, in most cases hav-
ing one ancestor in the male lineage. It is shown that the Y-chromosomal gene pool of the Nenets is struc-
tured according to the tribal principle. For the vast majority of samples, a close genetic affinity of represen-
tatives of the same tribe and a relatively recent founder effect in the male lineage were revealed. The structure
of the haplotypes of the Y-chromosome haplogroups in the Nenets gene pool demonstrates the genetic affin-
ity of the Nenets with the Khanty and Enets. significant differences between the two Nenets phratries were
revealed. Estimation of the age of origin of individual Y-chromosome sublines and tribal clusters of haplo-
types is fully consistent with ethnographic data on the formation of tribes and phratries within the Gydan Ne-
nets. The results of a comparative analysis of the spectrum of haplotypes convincingly indicate the specificity
of Y-chromosome sublines and clusters of haplotypes not only at the level of ethnic groups and populations,
but also at the level of phratries, tribes, and individual family groups. With a few exceptions, each phratry and
tribe has its own specific cluster of haplotypes, equidistant from each other.

Keywords: Y-chromosome, gene pool, population, genetic diversity, Nenets, genus, DNA identification.
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