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Исследован генофонд коряков, в сравнении с другими дальневосточными и сибирскими народа-
ми по полногеномной панели аутосомных однонуклеотидных полиморфных маркеров и марке-
рам Y-хромосомы. Результаты анализа частот аутосомных SNP различными методами, сходство 
по составу гаплогрупп Y-хромосомы и YSTR-гаплотипов свидетельствуют, что генофонд коряков 
максимально близок к чукотскому и сформировался в результате объединения нескольких групп, 
предки которых перемещались с территории современной Якутии и Приамурья. Две доминиру-
ющие гаплогруппы Y-хромосомы у коряков с различными сублиниямии кластеров гаплотипов 
демонстрируют их контакты с чукчами, эвенами, юкагирами и эскимосами. Анализ состава гене-
тических компонент и IBD-блоков на аутосомах свидетельствуют о максимальной генетической 
близости коряков с чукчами. Среди сибирских популяций чукчи, коряки и нивхи формируют 
отдельный кластер от основной группы cибирских популяций, при этом чукчи и коряки являют-
ся более близкородственными. Дальневосточные популяции разделены в полном соответствии 
с географической локализацией на северную группу (чукчей и коряков) и южную, включающую 
нивхов и удэгейцев. При более детальном анализе компонентного состава генофондов в неко-
торых популяциях выделяются специфичные для них компоненты. Выделение таких  компонент 
связано с эффектами основателя и сдвигом частот аллелей для этих популяций. Коряки и чукчи 
являются одним из ярких примеров давнего генетического родства. В их популяциях обнаружены 
максимальные значения уровня геномного инбридинга FROH > 1.5 (0.0422, 0.0409), что законо-
мерно в связи с их относительной изолированностью.

Ключевые слова: генофонд, популяция, генетическое разнообразие, генетические компоненты, Y-хро-
мосома, коряки.
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Коряки – один из коренных народов северной 
части полуострова Камчатка. Большинство из них 
проживает компактно в Камчатском крае, а также 
в Магаданской области и Чукотском автономном 
округе России. Общая численность по данным 
переписи 2020 г.  составляет 7485 человек. Основ-
ные группы коряков: береговые, оседлые (нымы-
ланы), оленные, кочевые (чавчувены).В антропо-
логическом отношении коряки вместе с чукчами, 

эскимосами, алеутами и ительменами относятся к 
арктической расе [1–3].

Коряки, являясь коренными обитателями се-
веро-восточной части Тихоокеанского побережья 
России, составляют одно из этнических подразде-
лений северо-восточных палеоазиатов, сложивше-
еся на основе внутриконтинентальных культурных 
традиций неолитических охотников [4]. Этниче-
ская история коряков — это прежде всего история 
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их взаимоотношений с соседними народами. Па-
мятники устного народного творчества коряков 
свидетельствуют об их тесных контактах с эски-
мосами, чукчами, эвенами, юкагирами, ительме-
нами. В далекое прошлое уходят своими корнями 
корякско-эскимосские связи. И.С. Вдовин, осно-
вываясь на данных топонимики, предполагал, что 
эскимосы в далеком прошлом жили по восточному 
берегу Камчатки и даже на побережье Охотского 
моря. Осваивая тихоокеанское побережье, коряки 
одну часть эскимосов ассимилировали, другую вы-
теснили с побережья [5].

В неолите на северо-востоке Азии складывались 
два очага автохтонного развития культур. Один из 
них складывался в Северном Приохотье, другой на 
Камчатке [6].  Анализ археологических материалов 
с учетом данных этнографии и лингвистики сви-
детельствует об особом генезисе корякско-палео-
азиатской (корякско-чукотской) общности. Око-
ло четырех тысяч лет назад начинается интенсив-
ное передвижение континентальных охотников на 
оленей и рыболовов с верховьев рек Яна, Армань, 
Ола, Яма, Гижига на побережье Охотского моря. 
Этнически приморская культура северного побе-
режья Охотского моря определяется как древне-
корякская. Активное продвижение протокоряков 
вдоль северо-западного побережья Камчатки нача-
лось в I тыс. до н.э., со времени сложения примор-
ской экономики. В последние века до н. э. – пер-
вые века н. э. древнекорякская культура развилась 
в специализированную культуру морских зверобо-
ев. В ходе её развития произошло формирование 
корякской этнической общности [6].  

Общностью происхождения, антропологиче-
ского типа, сходными чертами материальной и ду-
ховной культуры, едиными основами фонетики, 
грамматики и лексики языков коряки связаны с 
чукчами. Наряду с этим были и существенные раз-
личия, которые развивались на протяжении дли-
тельного времени и привели, в конце концов, к их 
этническому и языковому обособлению. Опреде-
ленную роль в этом процессе сыграли юкагиры. 
Вероятно, они появились в долине р. Анадырь в 
XIV–XV вв. в результате давления со стороны тун-
гусов и якутов. Юкагирский клин отделил коряков 
от чукчей. Историческая обстановка последующих 
веков способствовала не только дальнейшему фор-
мированию особенностей, отличающих коряков от 
чукчей, но и надолго сделала их врагами [7].

Со второй половины XVIII в., после установле-
ния мирных отношений береговых коряков с рус-
скими, начинается постепенное сближение двух 
народов. На Охотском побережье распространя-
ется русский язык, растёт число смешанных бра-
ков. В XIX в. контакты коряков с соседями ещё 
более расширяются. Сильное культурное влияние 
ительменов испытывают карагинцы, паланцы. На-
чинается сближение северных групп чавчувенов с 

оленными чукчами. Заметно ускорилось обрусе-
ние коряков западного берега Камчатки. С 30-х гг.  
XIX в. наметился стабильный рост численности 
коряков [8].

Изучение генетического разнообразия насе-
ления Дальнего Востока, Чукотки и Камчатки в 
последние годы ведется различными коллектива-
ми [9–11]. При этом генетика коряков была в по-
следние годы охарактеризована в разных статьях 
на большом массиве популяционных выборок, без 
подробного описания специфики генофондов ко-
ряков и чукчей. Данные были получены геноти-
пированием полных геномов [11], различных га-
плогрупп Y-хромосомы [9, 10, 13–15] и мтДНК [11, 
16–18].

Развитие новых подходов генотипирования и 
технологий биоинформационного анализа за по-
следние несколько лет позволило перейти на более 
высокую ступень изучения генетической структу-
ры популяций человека, проводить высокоразре-
шающие исследования и сравнительный анализ 
их генетического разнообразия. Цель настоящего 
исследования – комплексный анализ структуры 
генофонда коряков и реконструкция их проис-
хождения в контексте генетических особенностей 
коренного населения Дальнего Востока и Восточ-
ной Сибири. Для решения вопросов генетической 
близости коряков с другими коренными народами 
было выполнено генотипирование широкого ге-
номного набора аутосомных маркеров с помощью 
высокоплотных биочипов, а также расширенно-
го набора SNP и STR-маркеров Y-хромосомы у 
различных этнических групп: коряков, чукчей, 
нивхов, удэгейцев, якутов, эвенков, эвенов, юка-
гиров, тувинцев, южных алтайцев, сибирских та-
тар, кетовихантов.Это дает возможность более под-
робно охарактеризовать формирование генофонда 
коряков и его взаимосвязь с различными этносами 
Дальнего Востока и Сибири.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ

Материал исследования составили образцы 
ДНК мужчин и женщин коряков из сел Карага и 
Тымлат Карагинского района Корякского округа. 
Забор первичного биологического материала (ве-
нозной крови) у доноров проводили с соблюдени-
ем процедуры письменного информированного 
согласия на проведение исследования. На каждо-
го донора составлялась анкета с краткой родос-
ловной, указанием этнической принадлежности и 
мест рождения предков. Индивида относили к дан-
ной этнической группе на основании его собствен-
ной этнической идентификации, его родителей и 
места рождения.

Для генотипирования на микроматрицах ауто-
сомных SNP были использованы образцы ДНК 
из различных популяций коренного населения 
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Дальнего Востока и Сибири: коряки (N = 20), 
чукчи (пос. Лорино, Сиреники, Янарыкот и Но-
вое Чаплино Чукотского автономного округа, от-
носятся к береговой группе, N = 25), нивхи (пос. 
Некрасовка и Москальво Охинского района Са-
халинской области, N=13), удэгейцы (с. Красный 
Яр, Пожарского р-на и c. Aгзу Тернейского райо-
на Приморского края, N = 15), якуты (пос. Черик-
тей Усть-Алданского улуса Республики Саха, N = 
22), эвенки из Якутии (N = 25) и Забайкалья (пос. 
Чара Каларского р-на, с. Моклакан и с. Тупик 
Тунгиро-Олёкминского р-на Читинской области, 
N = 25), томские татары (пос. Черная Речка, пос. 
Эушта и пос. Тахтамышево Томского р-на, N = 
20), тувинцы (с. Тээли Бай-Тайгинского кожууна,  
N = 28), чулымцы (пос. Тегульдет, д. Новошумило-
во, д. Куяновская Гарь Томской области, д. Пасеч-
ное, д. Чиндат Тюхтетского района Красноярского 
края, N = 22), хакасы (сагайцы Таштыпского р-на, 
N = 29 и качинцы Ширинского р-на, N = 26), юж-
ные алтайцы (с. Бешпельтир Чемальского р-на,  
N = 24 и с. Кулада Онгудайский р-на, N = 25), 
кеты (п. Келлог Туруханского р-на Красноярского 
края, N = 15), ханты (с. Казым Белоярского р-на,  
N = 30 и д. Русскинская Сургутского р-на, N = 26). 
Данные широкогеномного генотипирования были 
получены с использованием микрочипов Infinium 
Multi-Ethnic Global-8 (Illumina) для SNP геноти-
пирования, включающего свыше 1.7 миллиона 
маркеров. 

Для анализа Y-хромосомных гаплогрупп были 
использованы 33 образца мужчин коряков. Для 
сравнения по гаплогруппам Y-хромосомы и спек-
тру гаплотипов также были использованы все об-
разцы мужчин из указанных выше популяционных 
выборок.

Кластеризация массива генотипов аутосомных 
SNPи контроль качества выполнялись с исполь-
зованием протокола, разработанного Guoetal. [19] 
с использованием GenomeStudio [20] (модуль ге-
нотипирования v2.0.3), программного пакета ком-
пании Illumina. Для фильтрации, нормализации и 
расчёта стандартных геномных статистик и пока-
зателей оптимальным показал себя стандартный 
набор программ, включающий vcftools, bcftools, и 
plink. Для анализа идентичных по происхождению 
блоков сцепления использовали алгоритм Refined 
IBD [21], показывающий более точные результаты 
по сравнению с встроенными в plink алгоритмами. 
Предварительно генотипы были фазированы с ис-
пользованием программного обеспечения Beagle 
5.1 [22]. Для сравнения популяций были получены 
суммы средних длин идентичных по происхожде-
нию блоков (сегментов IBD – Identical by descent) 
между парами индивидов.

Для анализа генетических взаимоотношений 
между популяциями использовали метод главных 
компонент (PCA – Principal components analysis) и 

t-SNE [23, 24]. Для анализа компонентного соста-
ва и определения метисации примесей у отдельных 
индивидов и популяций была использована мето-
дика NGSadmix [25] и программа Admixture [26, 
27].

Для изучения состава и структуры гаплогрупп 
Y-хромосомы в исследование были включены две 
системы генетических маркеров: диаллельных 
локусов, представленных SNP, и полиаллельных 
высоковариабельных микросателлитов (YSTR). 
С помощью 589 SNP-маркеров определяли при-
надлежность образцов этносов к различным га-
плогруппам. При генотипировании отдельных 
сублиний у относящихся к ним образцов  исполь-
зовали только специфичные для них основные и 
терминальные YSNP. Классификация гаплогрупп 
дана в соответствии с данными Международного 
общества генетической генеалогии [28]. Анализ 
STR-гаплотипов внутри гаплогрупп проводили с 
применением 45 микросателлитных маркеров не-
рекомбинирующей 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, 462, 481, 504, 505, 518, 525, 
531, 533, 537, 552, 570, 576, 635, 643,YCAIIa, YCAIIb, 
GATA H4.1, Y-GATA-A10, GGAAT1B07). STR-мар-
керы генотипировали с помощью капиллярно-
го электрофореза на генетическом анализаторе 
ABI Prism 3730. Генотипирование SNP-маркеров 
Y-хромосомы проводили с помощью ПЦР и по-
следующего анализа фрагментов ДНК с помощью 
ПДРФ. Экспериментальные исследования прове-
дены на базе Центра коллективного пользования 
научно-исследовательским оборудованием “Меди-
цинская геномика” (НИИ медицинской генетики 
Томского НИМЦ). Построение медианных сетей 
гаплотипов Y-хромосомы проводили с исполь-
зованием программы Network v 10.2.0.0 (Fluxus 
Technology Ltd.; www.fluxus-engineering.com) по ме-
тоду медианных сетей Бандельта [29].

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ

Общий массив данных, полученный в резуль-
тате генотипирования на высокоплотных микро-
матрицах аутосомных SNP в выборках коряков, 
чукчей, нивхов, удэгейцев и других коренных си-
бирских народов, позволяет подробно описать ге-
нофонд исследованных выборок. Дополнительный 
анализ состава гаплогрупп Y-хромосомы с их де-
тальным разделением на специфичные сублинии с 
широким набором специфичных SNP и различия 
по YSTR-гаплотипам позволяют более точно опи-
сать молекулярно-филогенетическую структуру от-
дельных гаплогрупп Y-хромосомы в исследованных 
популяционных выборках.

После обработки данных по результатам ми-
крочипового исследования для фильтрации 
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прогенотипированных образцов и проведения 
дальнейших расчетов был проведён поиск среди 
коряков метисов с использованием программы 
NGSadmix. Алгоритм этой программы дает воз-
можность определять соотношение предковых 
компонент по данным NGS с относительно малой 
глубиной покрытия. Принцип расчетов анало-
гичен другим программам, таким как FRAPPE и 
Admixture, но NGSadmix в отличие от них эффек-
тивно работает, когда имеется статистическая не-
точность в отдельных генотипах. Метод NGSadmix 
на сформированном нами массиве данных пока-
зал, что большинство обследованных коряков не 
имеют метисации, что полностью соответствует 
данным анкетирования ДНК-доноров. Метиса-
ция с удмуртами выявлена у пяти прогенотипиро-
ванных мужчин коряков. Они принадлежат к трем 
различным европейским Y-хромосомным гапло-
группам: G2a1a1a1-Z6638 (N = 1), R1b1a1b-L407 
(N = 1), R1a1a1b1a2b3a-CTS3402 (N = 3). Доля ев-
ропейского компонента в геномах этих образцов 
существенно различается, что свидетельствует о 
разной глубине поколений, в которых происходи-
ли межэтнические браки. Значительная метисация 
с корейцами обнаружена у одного мужчины. Его 
Y-хромосома относится квосточно-азиатской га-
плогруппе O1b2a-F1942. Этот образец был исклю-
чен из общего массива.

Полученные данные о частотах аутосомных 
SNP в исследованных образцах были использо-
ваны для выяснения генетических взаимоотно-
шений между обследованными популяционны-
ми выборками. Для анализа генетических раз-
личий на индивидуальном уровне и выявления 

генетических компонент были применены алго-
ритмы PCA и Admixture.

Генетические взаимоотношения коряков  
с другими популяциями Дальнего Востока

В процессе обработки данных методом главных 
компонент частот аутосомных SNP на уровне от-
дельных образцов дальневосточные популяции на 
общем графике были достаточно близко распо-
ложены друг к другу. Для более точной визуали-
зации отдельных образцов почти все сибирские 
популяции были убраны из расчетов для более 
четкого представления результатов на рисунке, за 
исключением бурятов, якутов и якутских эвенков 
(рис. 1). Метод PCA дифференцирует все этносы 
на несколько групп генетически и географически 
близких популяций. Кроме коряков несколько об-
разцов чукчей, удэгейцев, эвенков и одного нивха 
также являются метисами. Коряки максимально 
близки к чукчам, далее к эвенкам  Якутии и значи-
тельно удалены от более южных дальневосточных 
нивхов и удэгейцев. Показано, что коряки, чукчи 
и нивхи гораздо меньше различаются внутри вы-
борок по индивидуальным геномам по сравнению 
с эвенками, якутами и бурятами и другими си-
бирскими народами. Это хорошо согласуется с их 
территориальной удаленностью, относительно не-
большой численностью и объясняется гомогенным 
составом предковых групп жителей обследованных 
поселков, которые представляют именно автохтон-
ное население. Расположение образцов из всех вы-
борок на рисунке 1 хорошо совпадает с их геогра-
фической локализацией.
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Рис. 1. Положение исследованных популяций в пространстве главных компонент по частотам аллелей 1.7 млн SNP.
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При анализе данных с помощью метода t-SNE 
образцы разделяются на отдельные этноспеци-
фичные группы (рис. 2). Выборки коряков и чук-
чей по сравнению с другими сибирскими популя-
циями располагаются намного ближе друг к другу 
и значительно удалены от остальных популяций 
Сибири. Этнически и территориально близкие 
друг другу популяции располагаются довольно 
близко, но каждый образец входит в отдельный 
этнический кластер. Результаты анализа генети-
ческой взаимосвязи населения Дальнего Востока 
свидетельствуют о значительном вкладе в картину 
генетических различий между популяциями коря-
ков, чукчей, нивхов и удэгейцев географического 
фактора и о меньшей роли миграций и межэтни-
ческих браков в детерминации их генетических 
особенностей.

Компонентный состав генофонда популяций

Алгоритм анализа состава генофонда, реали-
зованный в программе Admixture, позволяет раз-
делять частоты SNP на генетические компоненты 
разного происхождения на уровне популяционных 
выборок и отдельных образцов. Обработка дан-
ных с помощью этого подхода дает возможность 
разделять популяции с максимальным уровнем 
точности, в зависимости от количества заданных 
компонент и числа анализируемых выборок. При 
задании предковых компонент К = 10 на общем 
массиве сибирских и восточно-европейских по-
пуляций у коряков и чукчей выявляется специ-
фичный для них генетический компонент (табл. 
1), который можно интерпретировать как “севе-
ро-восточно-сибирский” генетический пласт в 
генофонде современных популяций. Его макси-
мальное значение обнаружено у чукчей (99%) и 
коряков (93%).Третье место этот компонент за-
нимает у нивхов (16%), далее у удэгейцев (6%), 
эвенков Забайкалья (6%), и Якутии (3%), а также 
кетов (3%).Во всех остальных исследованных по-
пуляция он отсутствует. При К = 12 коряки и чук-
чи разделяются между собой с доминированием 
собственного “корякского” (91%) и “чукотского" 
(90%) компонентов и присутствием “корякского” 
у чукчей (9%) и “чукотского” у коряков (3%). Эти 
результаты совпадают с данными антропологии, 
лингвистики и этнологии коряков и чукчей. Все 
остальные генетические компоненты у коряков 
и чукчей без метисации с пришлым населением 
полностью отсутствуют. Распределение этноспец-
ифичных компонент между генетически близкими 
коряками и чукчами свидетельствует об их доста-
точно давнем по времени разделении и относи-
тельно небольшой доле межнациональных браков 
друг с другом. 

Близость этих этносов связана с наличием ге-
нетического субстрата палеоазиатов-аборигенов, 

сформировавшегося задолго до того, как входя-
щие в него этносы приобрели присущие им линг-
вистические различия. Следы этой общности, 
несмотря на дальнейшие различия в истории по-
пуляций и контакты с населением сопредельных 
территорий, отчетливо выявляются в их современ-
ном генофонде. Одним из факторов, влияющих 
на генетическую дифференциацию сибирских 
популяций, является периодическое изменение 
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Рис. 2. Дифференциация геномов населения Даль-
него Востока и Сибири по трем компонентам t-SNE.

Таблица 1. Доля северо-восточно-сибирского компо-
нента в популяциях

Популяция
Доля северо-

восточно-сибирского 
компонента

Чукчи 0.99082
Коряки 0.93662
Нивхи 0.16445

Удэгейцы 0.05754
Эвенки Забайкалья 0.05701

Эвенки Якутии 0.02832
Кеты 0.03185
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субпопуляционной структуры за счет того, что на 
протяжении длительного времени коренные эт-
носы характеризовались высокой подвижностью 
в расселении [30]. Структура миграций в Сибири 
и на Дальнем Востоке довольно подробно иссле-
дована [31]. В результате проведенных работ была 
установлена обратная зависимость между эффек-
тивным размером популяции и скоростью этниче-
ских миграций у якутов, бурят, юкагиров, эвенов, 
эвенков, чукчей, коряков, нивхов, удэгейцев, то-
фаларов, ульчей, нанайцев и эскимосов.

Идентичные по происхождению блоки сцепления

Для более подробного анализа родства дальне-
восточных популяций и выяснения миграций и 
обмена генами, были определены и проанализи-
рованы фрагменты ДНК, которые унаследованы 
без рекомбинации парами сравниваемых образ-
цов от их недавнего общего предка – блоки иден-
тичные по происхождению (IBD). В результате 
биоинформатической обработки данных геноти-
пирования высокоплотных биочипов различных 
сибирских популяций был проведен анализ со-
впадения общих по происхождению фрагментов 
ДНК между популяциями и отдельными индиви-
дами. Длина сегмента IBD зависит от количества 
поколений от последнего общего предка [32]. При 
анализе IBD между образцами внутри популяций 
у коряков и чукчей выявлено больше общих IBD 
по сравнению с другими этносами. Выборка ко-
ряков показала максимальное совпадение по IBD-
блокам с выборкой чукчей (156.4 сантиморганов 
(сМ)), далее с нивхами (23.1 сМ), эвенками Якутии  
(17 сМ), эвенками Забайкалья (16.6 сМ), удэгейца-
ми (14 сМ), кетами (8.6 сМ) и якутами (8 сМ). Вы-
борка чукчей демонстрирует схожие показатели: с 
эвенками Якутии (13.5 сМ),  эвенками Забайкалья 
(12.8 сМ),  нивхами (11.9 сМ), кетами (8.5 сМ) и 
удэгейцами (8 сМ). У чукчей и коряков наиболь-
ший вклад вносят короткие IBD-фрагменты (55% 
и 57%) по сравнению с длинными, что может сви-
детельствует о бутылочном горлышке в прошлом 
во время миграций на север и северо-восток и 
значительной по времени изоляции от остальных 
популяций Сибири. Степень совпадения IBD-
блоков позволяет более точно судить о генетиче-
ском родстве коряков и чукчей с другими народа-
ми, по сравнению с анализом их компонентного 
состава. Эти результаты хорошо совпадают с дан-
ными PCA, t-SNE и Admixture по распределению в 
популяциях частот аллелей и общих генетических 
компонент.

Коэффициент геномного инбридинга

 При оценке коэффициента геномного инбри-
динга для длин ROH > 1.5 млн пн максимальные 

значения для сибирских популяций были показа-
ны для коряков (FROH = 0.0446) и чукчей (FROH 
= 0.0431), что подтверждает высокий уровень 
их кровного родства [33]. Для чукчей, коряков и 
нивхов также наблюдается значительное увеличе-
ние суммарной длины среднего класса ROH на че-
ловека, как по сравнению с остальными популяци-
ями, так и по сравнению с классом коротких ROH 
внутри популяции с увеличением дисперсии сум-
мы ROH, что подтверждает продолжительность ин-
бридинга и небольшую эффективную численность 
популяций. Большое количество и длина коротких 
и средних ROH указывают на достаточно древний 
и продолжительный инбридинг. Это является след-
ствием генетико-демографической истории попу-
ляций, генетическое разнообразие которых скла-
дывалось под действием эффекта основателя и их 
изоляцией географическим расстоянием от других 
народов. Полученные данные показывают как де-
мографический эффект бутылочного горлышка, 
так и распространенность близкородственных бра-
ков у коряков и чукчей.

Гаплогруппы Y-хромосомы

Самой частой кладой Y-хромосомы у коря-
ков представлена C2 (59%) (табл. 2). Она являет-
ся субстратным элементом корякского генофонда, 
связанным с автохтонными группами населения 
Приохотья. Из двадцати семи мужчин коряков без 
метисации по отцовской линии десять человек от-
носятся к сублинии C2a1a2b (B90, Z32902,  Z32912,  
Z32919,  Z32926,  Z32937  xB93, Z32958). Только 
один мужчина из выборки чукчей принадлежит 
к этой линии, при этом у нивхов к ней относят-
ся 13 из 43 чистокровных мужчин (30%). YSTR-
гаплотипы коряков и нивхов различаются на не-
сколько повторов. В статье M. Karmin с соавт. [14] 
у трех образцов мужчин коряков, принадлежащих 
к гаплогруппе С3с2, гаплотипы почти полностью 
совпадают с нашими образцами из этой линии. У 
двух эвенков из Монголии [10] и одного из России 
также была обнаружена эта гаплогруппа [14]. 

Следующие три образца принадлежат к специ-
фичной для коряков линии C2b1a2b1b (B92, М4620, 
Z32951, Z32957, Z32958). В других популяциях она 
не обнаружена. Еще два образца коряков относят-
ся к линии C2a1a1e~ (B79, Z32849, Z32850, Z32851, 
Z32852). У чукчей и нивхов она отсутствует. Почти 
полностью совпадающий гаплотип мужчины коря-
ка, отнесенный к гаплогруппе C3i, также был при-
веден в статье M. Karmin с соавт. [14]. Четыре муж-
чины нивха принадлежат к параллельной ей линии 
C2a1b (ACT1942, ACT1956, ACT1978, ACT1992, 
ACT1996, ACT1997) с близкими гаплотипами. По-
следний мужчина коряк из клады С2 относится к 
линии C2a1a2b1a~ (B94, Z32960, Z32963). У дру-
гих этносов она не обнаружена. Медианная сеть 



ГЕНЕТИКА том 60 № 6 2024

	 ПАЛЕОАЗИАТСКИЙ СУБСТРАТ В ГЕНОФОНДЕ КОРЯКОВ� 87

YSTR-гаплотипов гаплогруппы C2b1a2b1b у ко-
ряков и нивхов демонстрирует звездообразную 
филогению с недавним эффектом основателя у 
нивхов и более древним у коряков (рис. 3).

Присутствие этих линий у коряков, нивхов и 
эвенков означает наличие тесных генетических 
взаимосвязей между древним населением бассей-
на нижнего Амура и Камчатки. Это согласуется с 
археологическими данными о том, что в послед-
ние века до н.э. – первые века н.э. неолитические 
культуры на  Сахалине, в северной части Охот-
ского побережья и приморских районах Чукот-
ки трансформировались в специализированные 
культуры морских зверобоев, что способство-
вало возникновению оседлости [34]. Данные по 
специфичной и частой для коряков и нивхов ли-
нии C2a1a2b дополняют информацию об их более 
древней генетической общности, по сравнению с 
результатами обработки данных аутосомных SNP. 
Близость коряков с нивхами по гаплотипам гапло-
группы C2a1a2b демонстрирует общую для них 
предковую группу, населявшую территории воз-
ле Охотского моря. В прошлом нивхи занимали 
более обширную территорию, чем сейчас. Ареал 
их расселения на материке простирался от Аму-
ра до бассейна Уды, где они граничили с коряка-
ми, что хорошо согласуется с полученными нами 
результатами.

Семь образцов коряков принадлежат к 
Y-хромосомной гаплогруппе N1a1a1a1a, разде-
ленной на четыре ветви. Два образца относятся к 
очень редкой линии N1a1a1a1a~ (M1996, M1997, 
M2012, M2014, F2667), которая является близкой 
к этноспецифичным сублиниям у якутов и эвен-
ков. Образцы, относящиеся к этой достаточно 

древней гаплогруппе, обнаружены нами у четырех 
телеутов, четырех эвенов и двух юкагиров из Яку-
тии. Их гаплотипы достаточно сильно отличаются 
от корякских, что свидетельствует об очень древ-
нем разделении их предков. Больше всего отличий 
обнаружено у телеутов. У двух других мужчин коря-
ков идентифицирована Y-хромосомная сублиния 
N1a1a1a1a3b~ (Z35347, Z35349, Z35350, Z35352, 
Z35357, Z35358, Z35360, Y16352 xB202), являюща-
яся специфичной для этой выборки. Она близка к 
доминирующей у чукчей сублинии N1a1a1a1a3b~ 

Таблица 2. Частоты встречаемости гаплогрупп Y-хромосомы в % у коряков

Гаплогруппы (N = 27)

C2a1a1e~ (B79, Z32849, Z32850, Z32851, Z32852) 7.4 (2)

C2a1a2b (B90, Z32900,  Z32902,  Z32919,  Z32920,  Z32922 
xB93, xZ32958) 37 (10)

C2a1a2b1a~ (B94, Z32960, Z32963) 3.7 (1)

C2b1a2b1b (B92, М4620, Z32951, Z32957, Z32958) 11.1 (3)

N1a1a1a1a (M1996, F2667 xY16325, xM2120) 7.4 (2)

N1a1a1a1a3b (Z35347, Z35349, Z35350, Z35352, Z35357, 
Z35358, Z35360, Y16352 xB202) 7.4 (2)

N1a1a1a1a3b1a (B203, Z35369, Z35372, Z35373, Z35374, 
Z35376, Z35378, Z35381 xB204, xB223, xB224) 7.4 (2)

N1a1a1a1a3b2 (B204, Z35391xB206) 3.7 (1)

Q1a1b (B143, Z36019xB284,xB280) 7.4 (2)
Q1b1a (Y575, Y693, Y703, xY705, xZ19213) 7.4 (2)

C2b1a2b1a-B94
C2b1a2b1b-B92

C2a1a2b C-B90

Рис. 3. Медианная сеть YSTR-гаплотипов гапло-
группы C2a1a2b. Серым обозначены коряки, белым 
– нивхи, черным – чукчи.
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(B202). Еще два коряка имеют параллельную ей 
сублинию N1a1a1a1a3b1a (B203, Z35369, Z35372, 
Z35373, Z35374, Z35376, Z35378, Z35381 xB204, 
хB223, хB224), также являющуюся специфичной 
для коряков и близкой к родственной линии у 
чукчей. Последний образец коряков относится к 
варианту N1a1a1a1a3b2 (B204, Z35391 xB206), ко-
торый ранее был обнаружен у коряков, чукчей и 
эскимосов [14]. Гаплотипы коряков и чукчей до-
статочно сильно различаются, при этом показывая 
общего предка для наиболее частых сублиний этой 
гаплогруппы (рис. 4).

Полученные результаты по филогении раз-
личных сублиний N1a1a1a1a сближают коряков с 
чукчами, юкагирами, эвенами, эвенками и более 
удаленно с телеутами. Филогенетический анализ 
структуры гаплотипов показывает, что палеоази-
атские популяции характеризуются уникальным 
сочетанием аллелей, нехарактерным для южно-си-
бирских и восточно-сибирских этносов, что также 
подтверждает их длительную изоляцию от мигра-
ционных потоков. Сходство состава гаплогруппы 
N1a1a1a1a у чукчей и коряков обусловлено фор-
мированием их генофондов на базе общих гене-
тических составляющих. Появление этих  линий 
в генофонде популяций северо-востока Азии, ве-
роятно, связано с продвижением неолитических 
охотников из Восточной Сибири в восточном на-
правлении. Обнаруженный специфичный вариант 
N1a1a1a1a~ у палеоазиатов очень рано отделился 
от исходного ареала на территории Южной Сиби-
ри. Дальнейшие исследования, вероятно, позво-
лят обнаружить информативные SNP-маркеры, 

которые дадут возможность более эффективно 
дифференцировать различные сублинии внутри 
гаплогруппы N1a1a1a1aи более точно реконстру-
ировать древние миграционные процессы на тер-
ритории Сибири. 

Расселение носителей N1a1a1a1a на севе-
ро-восток привело к появлению нового генетиче-
ского пласта в генофондах коренных обитателей 
Приохотья. Гипотеза значительного влияния на 
формирование северо-восточных палеоазиатов 
внутриконтинентальных культур (ымыяхтахской 
и усть-мильской) находит, таким образом, и ге-
нетическое подтверждение. Археологические дан-
ные фиксируют, что на формирование древнеко-
рякской общности существенное влияние оказали 
континентальные культуры Якутии и Прибайка-
лья, а также Приморья и Приамурья [6]. 

Таким образом, генетическую основу Y-хромо-
сомного генофонда северо-восточных палеоазиа-
тов составляют гаплогруппы N1a1a1a1a и С2. Эти 
линии маркируют расселение неолитических охот-
ников, проникших из континентальных районов 
(N1a1a1a1a), и более древнее коренное население 
приохотского региона (С2), связанное с миграци-
ями из более южных районов Восточной Азии.

К гаплогруппе Q1b1a (Y575, Y693, Y703 xY705, 
xZ19213) относятся два образца из выборки коря-
ков и шесть мужчин чукчей. Их гаплотипы практи-
чески не различаются, что подтверждает недавние 
межэтнические браки между ними. Еще два коря-
ка принадлежат к сублинии Q1a1b (B143,  Z36019 
xB284, xB280), которая также присутствует и у чук-
чей с большей частотой. Эта линия является наи-
более частой в популяциях эскимосов. Такой гра-
диент частот этих  гаплогрупп соответствует версии 
их появления у палеоазиатов в результате контак-
тов с эскимосами и их межэтнических браков.

Ранее при изучении мтДНК коренных жителей 
Дальнего Востока – чукчей и коряков – было сде-
лано заключение о том, что область формирования 
этой группы лежала южнее современной террито-
рии ее расселения, откуда ее представители рас-
пространялись на север, ассимилируя эскимос-
ское население [35]. При этом генофонды чукчей, 
эскимосов, коряков, ительменов и алеутов вклю-
чают достаточно ограниченный набор линий мтД-
НКвосточноевразийского происхождения – A, C, 
D, G, Z и Y [36–39]. Особенностью генофондов 
чукчей и эскимосов является присутствие толь-
ко трех гаплогрупп – A, C и D, распространен-
ных и в популяциях Америки. У коряков и эвенов 
с высокими частотами встречается подгруппа G1. 
Специфической особенностью генофондов по-
пуляций Дальнего Востока является присутствие 
линий мтДНК гаплогруппы Y, преобладающей у 
ульчей (38%) и нивхов Сахалина (66%). У ороков 
зафиксировано влияние эффекта основателя и 

B203

Z35347 B202�

B204 B206�

M1996, M1997,
M2012, M2014,
F2667

Рис. 4. Медианная сеть YSTR-гаплотипов гаплогруп-
пы N1a1a1a1ab. Серым обозначены коряки, черным 
– чукчи.



ГЕНЕТИКА том 60 № 6 2024

	 ПАЛЕОАЗИАТСКИЙ СУБСТРАТ В ГЕНОФОНДЕ КОРЯКОВ� 89

генетического дрейфа [40]. Эти результаты совпа-
дают с данными по Y-хромосомным сублиниям и 
аутосомным IBD-блокам.

Данные по линиям Y-хромосомы у коряков, 
чукчей и других популяций Дальнего Востока и 
Восточной Сибири хорошо согласуются с итога-
ми анализа частот аутосомных SNPметодами PCA, 
Admixtureи IBD. Полученные результаты не про-
тиворечат общепринятым версиям этногенеза па-
леоазиатских народов и позволяют более точно 
описать структуру их генофонда и генетико-де-
мографические процессы в популяциях. Основой 
формирования генофонда коряков был местный 
палеоазиатский компонент, который сформиро-
вался в неолите из двух предковых групп, пере-
селившихся из Восточной Сибири и Приамурья, 
после чего на протяжении большого числа поко-
лений их численность была относительно невели-
ка, что показано очень высоким коэффициентом 
геномного инбридинга внутри популяции коряков 
и чукчей. За последние столетия видимо происхо-
дило небольшое смешение с чукчами, эскимосами 
и юкагирами. Новая информация о структуре ге-
нофонда коряков является важным дополнением к 
существующим генетическим антропологическим, 
археологическим, этнологическим и лингвистиче-
ским данным о их формировании и родственных 
связях с другими народами.

Работа выполнена за счет гранта Российско-
го научного фонда № 22-64-00060, https://rscf.ru/
project/22-64-00060/.

Исследование одобрено Этическим комитетом 
Научно-исследовательского института медицин-
ской генетики Томского национального исследова-
тельского медицинского центра Российской акаде-
мии наук (Регистрационный номер 223, протокол 
номер 15 от 28.02.2023).

Все процедуры, выполненные в исследовании 
с участием людей, соответствуют этическим стан-
дартам институционального и/или национального 
комитета по исследовательской этике, и Хельсинк-
ской декларации 1964 г. и ее последующим измене-
ниям или сопоставимым нормам этики. 

От каждого из включенных в исследова-
ние участников было получено информирован-
ное добровольное согласие. Все обследованные 
– совершеннолетние.

Авторы заявляют, что у них нет конфликта 
интересов.
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The gene pool of the Koryaks was studied in comparison with other Far Eastern and Siberian peoples 
using a genome-wide panel of autosomal single-nucleotide polymorphic markers and Y-chromosome 
markers. The results of analyzing the frequencies of autosomal SNPs using various methods, the 
similarity in the composition of Y-chromosome haplogroups and YSTR haplotypes indicate that the 
gene pool of the Koryaks is as close as possible to the Chukchi one and was formed as a result of the 
unification of several groups whose ancestors moved from the territory of modern Yakutia and the Amur 
region. The two dominant Y-chromosome haplogroups of the Koryaks with different sublineages and 
haplotype clusters demonstrate their contacts with the Chukchi, Evens, Yukaghirs and Eskimos. Analysis 
of the composition of genetic components and IBD blocks on autosomes indicates the maximum genetic 
proximity of the Koryaks to the Chukchi. Among the Siberian populations, the Chukchi, Koryaks and 
Nivkhs form a separate cluster from the main group of Siberian populations, while the Chukchi and 
Koryaks are more closely related. Far Eastern populations are divided in full accordance with geographic 
localization into the northern group (Chukchi and Koryaks) and the southern group, including the 
Nivkhs and Udege. A more detailed analysis of the component composition of gene pools in some 
populations reveals components specific to them. The isolation of such components is associated with 
founder effects and a shift in allele frequencies for these populations. The Koryaks and Chukchi are one 
of the most striking examples of long-standing genetic kinship. In their populations, maximum values 
of the level of genomic inbreeding FROH > 1.5 (0.0422, 0.0409) were found, which is natural due to 
their relative isolation.
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