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Исследования полиморфизма митохондриальной ДНК (мтДНК) позволяют получать 
сведения об эпизодах генетической истории популяций на различных срезах времени – от 
десятков тысяч до нескольких сотен лет назад. К настоящему времени установлено, что в 
генофондах коренных народов Сибири практически не осталось следов самого древнего 
верхнепалеолитического населения. В настоящей работе показано, что одним из таких 
реликтов, по всей видимости, является митохондриальная гаплогруппа A8b, с низкой 
частотой распространенная лишь в некоторых популяциях современного коренного населения 
Приохотья – у ительменов и коряков Камчатки, айнов Хоккайдо, а также у представителей 
охотской археологической культуры Хоккайдо, Сахалина и Курильских островов. Результаты 
филогенетического анализа целых митохондриальных геномов, относящихся к гаплогруппе 
A8, показали, что обособление A8b произошло в эпоху верхнего палеолита (16–17 тыс. л. н.). 
Таким образом, вполне вероятно, что A8b-гаплотипы входили в число «берингийских» линий 
мтДНК, сохранившихся до настоящего времени у населения Приохотья. Предполагается также, 
что распространение носителей гаплогруппы A8b в Охотоморском регионе осуществлялось 
с территории Камчатки по Курильским островам на Хоккайдо и Сахалин на протяжении 
нескольких последних тысячелетий.
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Исследования полиморфизма митохондриаль-
ной ДНК (мтДНК), наследуемой по материнской 
линии, среди современного и древнего населения 
Северо-Восточной Азии позволили реконстру-
ировать основные эпизоды генетической исто-
рии популяций человека в этом регионе (������Deren-
ko et al., 2007; Dryomov et al., 2015; Dryomov et 
al�����������������������������������������������., 2020; ��������������������������������������Derenko������������������������������� ������������������������������et���������������������������� ���������������������������al�������������������������., 2023). Анализ изменчи-
вости мтДНК у коренного населения Северного 
Приохотья и Чукотки (эскимосов, коряков, чук-
чей, ительменов, юкагиров) показал, что их ми-
тохондриальные генофонды характеризуются 
филогенетическими кластерами (гаплогруппами 
мтДНК и их подгруппами), эволюционный воз-
раст которых не превышает 10 тыс. лет (������Deren-
ko et al., 2010; Duggan et al., 2013; Dryomov et al., 
2015). Это свидетельствует о том, что генетиче-
ские следы более раннего населения, заселив-

шего сначала Берингию, а затем и американские 
континенты, были практически утрачены. Наи-
более древнее позднепалеолитическое население 
Сибири сменилось 20–11 тыс. л. н. выходцами из 
Восточной Азии, а в интервале от 11 до 4 тыс. 
лет эта популяция была частично замещена дру-
гими группами восточноазиатского происхожде-
ния, давшими начало современному населению 
Сибири (Flegontov et al., 2019; Sikora et al., 2019; 
Wang et al., 2023).

Между тем ценную информацию об исто-
рии формирования генофондов могут дать ред-
кие гаплотипы мтДНК, не получившие широ-
кого распространения в популяциях. Например, 
митохондриальный генофонд америндов пред-
ставлен главным образом широко распростра-
ненными среди индейцев гаплогруппами A2, B2, 
C1, D1 и X2a, для которых не обнаружены анало-
ги в остальном мире (Tamm et al., 2007; Achilli et 
al., 2013). Это свидетельствует о том, что эти га-
плогруппы сформировались, по всей видимости, 
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в Берингии в условиях глубокой изоляции древ-
них популяций примерно 13–20 тыс. л. н. Кро-
ме этих гаплогрупп мтДНК, у индейцев некото-
рых районов Америки зарегистрированы редкие 
гаплогруппы D4h3a и C4c, для которых имеются 
родственные гаплотипы у населения Восточной 
Азии. Так, родственный по отношению к D4h3a 
гаплотип обнаружен у современных китайцев; 
время дивергенции между американскими и вос-
точноазиатскими гаплотипами мтДНК составля-
ет примерно 18 тыс. лет (Behar et al., 2012). Более 
того, согласно палеогеномным данным D4h3a-
гаплотипы отмечались у древнего (возрастом 
примерно 14.5 тыс. лет) населения Приамурья 
(���� �����������������������������������������     Mao� �����������������������������������������      �����������������������������������������     et���������������������������������������      ��������������������������������������    al������������������������������������    ., 2021). Аналогично гаплотипы, род-
ственные американской гаплогруппе C4c, были 
выявлены у населения Восточной Азии, а эволю-
ционный возраст гаплогруппы C4c составил при-
мерно 14 тыс. лет (Hooshiar Kashani et al., 2012; 
Achilli et al., 2013).

Митохондриальные генофонды коренного на-
селения Чукотки (эскимосов и чукчей) характе-
ризуются небольшим спектром гаплогрупп (A2a, 
A2b, D2a, D4b1a2a1) с низким эволюционным 
возрастом (3–4 тыс. лет) (Dryomov et al., 2015). 
Другой набор гаплогрупп (C4b2, C5a2b1, G1b7, 
Y1a2) зарегистрирован у коряков, ительменов, 
а также чукчей; эволюционный возраст этих га-
плогрупп варьирует от 2 до 3 тыс. лет (Derenko 
et��������������������������������������������   ������������������������������������������� al����������������������������������������� ., 2023). Между тем у древнего индивидуу-
ма из низовий р. Колыма (обнажение Дуванный 
Яр возрастом 9.8 тыс. лет) был выявлен G1-
гаплотип, предковый по отношению к гаплогруп-
пе G1b, широко распространенной в настоящее 
время у населения Приохотья (Sikora et al., 2019; 
Dryomov������������������������������������������ �����������������������������������������et��������������������������������������� ��������������������������������������al������������������������������������., 2020). Это свидетельствует о пре-
емственности населения Северо-Востока Сиби-
ри и о том, что генетические следы даже очень 
древнего населения всё же могут быть выявлены 
в генофондах современных популяций. Одним 
из таких примеров, по всей видимости, является 
редкая гаплогруппа ���������������������������A��������������������������8�������������������������b������������������������, с низкой частотой рас-
пространенная в некоторых популяциях Приохо-
тья. Целью настоящей работы, таким образом, 
является анализ распространенности и разноо-
бразия гаплогруппы ���������������������������A��������������������������8�������������������������b������������������������ среди древнего и совре-
менного населения Северо-Восточной Азии.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ

Для филогенетического анализа целых моле-
кул мтДНК (митогеномов) применяли метод мак-
симальной экономии, реализованный в пакете 
компьютерных программ mtPhyl v.4.015 (https://
isogg.org/wiki/MtPhyl). Для классификации кла-
стеров филогенетически родственных нуклео-
тидных последовательностей мтДНК исполь-
зовали номенклатуру, предложенную разработ-
чиками ресурса PhyloTree Build 17 (http://www.

phylotree.org/). Мутации указаны относительно 
референтной кембриджской последовательно-
сти мтДНК (������������������������������������rCRS��������������������������������) (�����������������������������Andrews���������������������� ���������������������et������������������� ������������������al����������������., 1999). Эволю-
ционный возраст кластеров мтДНК оценивали 
с помощью мутационных скоростей, варьирую-
щих во временнóй зависимости от интенсивно-
сти влияния отрицательного отбора на изменчи-
вость митохондриальных геномов (Soares et al., 
2009). 

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ

Митохондриальная гаплогруппа ���������� A��������� 8 опреде-
ляется заменой С  →  Т в позиции 16242 и рас-
пространена преимущественно в популяциях 
Восточной Азии (������������������������������Derenko����������������������� ����������������������et�������������������� �������������������al�����������������., 2007). Широко-
масштабные исследования изменчивости нукле-
отидных последовательностей гипервариабель-
ного сегмента 1 (ГВС1) мтДНК в сочетании с 
генотипированием локусов, определяющих ми-
тохондриальные гаплогруппы, продемонстриро-
вали, что гаплогруппа �����������������������  A����������������������  8 распространена глав-
ным образом в популяциях Сибири и прилегаю-
щих районов Восточной Азии (табл. 1). Видно, 
что эта гаплогруппа мтДНК является довольно 
редкой. С частотой 2.0–6.5 % она обнаружена у 
коряков и ительменов Камчатки и у айнов Хок-
кайдо, а также у ряда этнических групп из конти-
нентальных районов Сибири и Восточной Азии 
с частотами, варьирующими от 0.3 % у бурят до 
5.2 % у тофаларов.  

С помощью секвенирования целых митохон-
дриальных геномов было установлено, что га-
плогруппа A8 представлена двумя подгруппами –  
A8a и A8b (Mielnik-Sikorska et al., 2013; Dryomov 
et���������������������������������������������        ��������������������������������������������      al������������������������������������������      ., 2021). На рис. 1 показано филогенетиче-
ское дерево 23 полученных к настоящему време-
ни полных митогеномов, относящихся к гапло-
группе A8. Как видно, эволюционный возраст 
этой гаплогруппы составляет 17 тыс. лет (95 % 
доверительный интервал (ДИ): 8.7–25.7 тыс. лет) 
и камчатские �����������������������������  A����������������������������  8���������������������������  b��������������������������  -образцы четко дифференци-
руются от остальных ����������������������� A���������������������� 8-гаплотипов, эволюци-
онный возраст которых составляет примерно  
16.2 тыс. лет (95 % ДИ: 7.7–25 тыс. лет). Таким 
образом, результаты филогенетического анализа 
показывают, что дивергенция между A8a- и A8b-
гаплотипами произошла в эпоху верхнего палео-
лита (16–17 тыс. л. н.). В связи с этим правомоч-
но предположение о том, что ������������������A�����������������8����������������b���������������-гаплотипы мог-
ли быть в числе «берингийских» линий мтДНК, 
сохранившихся до настоящего времени у населе-
ния Приохотья.

К сожалению, для древнего населения Прио-
хотья и Японских островов получено очень мало 
полностью секвенированных митогеномов, и 
информация об ��������������������������� A�������������������������� 8-гаплотипах ограничивает-
ся вариантами ГВС1, по которым нельзя опре-
делить подгруппу ����������������������������A���������������������������8. Однако, опираясь на кар-
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Таблица 1. Частота митохондриальной гаплогруппы A8 в популяциях Восточной Азии
Table 1. Frequency of mitochondrial haplogroup A8 in populations of Eastern Asia

Популяция (размер выборки) Частота гаплогруппы A8 
(%) Литературный источник

Эскимосы (126) 0 Volodko et al., 2008
Эскимосы (84) 0 Gubina et al., 2013
Эскимосы (51) 0 Tamm et al., 2007
Алеуты (36) 0 Volodko et al., 2008
Чукчи (182) 0 Volodko et al., 2008
Чукчи (159) 0 Gubina et al., 2013
Чукчи (155) 0 Tamm et al., 2007
Юкагиры (20) 0 Duggan et al., 2013
Юкагиры (66) 0 Gubina et al., 2013
Юкагиры (82) 0 Volodko et al., 2008
Коряки (147) 2.7 Schurr et al., 1999
Коряки (88) 0 Derenko et al., 2023
Коряки (71) 0 Tamm et al., 2007
Ительмены (46) 6.5 Schurr et al., 1999
Нивхи (38) 0 Duggan et al., 2013
Нивхи (17) 0 Gubina et al., 2013
Нивхи (58) 0 Tamm et al., 2007
Айны (51) 2.0 Tajima et al., 2004
Японцы (211) 0 Maruyama et al., 2003
Корейцы (103) 0 Derenko et al., 2007
Нанайцы (86) 0 Gubina et al., 2013
Ороки (61) 0 Tamm et al., 2007
Удэгейцы (31) 0 Duggan et al., 2013
Эвенки амурские (98) 0 Gubina et al., 2022
Дауры (209) 0.8 Wang et al., 2022
Эвенки западные (230) 0 Tamm et al., 2007
Эвенки западные (73) 0 Derenko et al., 2007
Эвены (122) 0 Duggan et al., 2013
Эвены (105) 0 Tamm et al., 2007
Эвены (101) 0 Derenko et al., 2023
Якуты (423) 0.5 Tamm et al., 2007
Якуты (169) 1.2 Duggan et al., 2013
Долганы (157) 1.3 Tamm et al., 2007
Кеты (66) 4.5 Tamm et al., 2007
Селькупы (120) 4.2 Tamm et al., 2007
Ненцы (70) 0 Tamm et al., 2007
Нганасаны (39) 0 Volodko et al., 2008
Буряты (201) 0 Tamm et al., 2007
Буряты (295) 0.3 Derenko et al., 2007
Баргуты (165) 1.2 Derenko et al., 2022
Хамнигане (99) 0 Derenko et al., 2007
Тувинцы (275) 0 Tamm et al., 2007
Тувинцы (105) 0 Derenko et al., 2007
Тофалары (58) 5.2 Derenko et al., 2003
Хакасы (185) 0 Tamm et al., 2007
Хакасы (57) 0 Derenko et al., 2007
Алтайцы (339) 0 Tamm et al., 2007
Алтайцы (214) 0 Derenko et al., 2007
Шорцы (170) 0 Tamm et al., 2007
Шорцы (82) 0 Derenko et al., 2007
Монголы (47) 0 Derenko et al., 2007
Уйгуры (122) 0 Tamm et al., 2007
Уйгуры (722) 1.0 Zheng et al., 2017
Казахи (406) 0 Tamm et al., 2007
Киргизы (105) 0 Tamm et al., 2007
Узбеки (48) 0 Tamm et al., 2007
Таджики (38) 0 Tamm et al., 2007
Таджики (44) 0 Derenko et al., 2007
Китайцы-хани (263) 0 Yao et al., 2002
Китайцы-хани (208) 1.0 Xu, Hu, 2015
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Рисунок 1. Филогенетическое дерево митохондриальной гаплогруппы �����������������������������������A����������������������������������8. На ветвях указаны номера нукле-
отидных позиций мтДНК, в которых произошли транзиции нуклеотидов относительно ��������������������rCRS����������������, обратные мута-
ции подчеркнуты. В узлах дерева показан эволюционный возраст в тыс. лет. Для проанализированных митохон-
дриальных геномов приводятся их номера в GenBank и этническая принадлежность.  

Figure 1. Phylogenetic tree of mitochondrial haplogroup A8. The numbers of nucleotide positions of mtDNA, in 
which nucleotide transitions relative to rCRS occurred, are indicated on the branches; back mutations are underlined. 
The nodes of the tree show the evolutionary age in thousands of years. For the analyzed mitochondrial genomes, their 
GenBank numbers and ethnic affiliation are given. 

тину филогеографической дифференциации со-
временных популяций по распространенности 
A8-подгрупп (A8b в Приохотье, A8a в остальных 
регионах Сибири – табл. 1, рис. 1) можно предпо-
ложить, что ���������������������������������A��������������������������������8-гаплотипы у древних индивидуу-
мов из Приохотья относились к подгруппе A8b. 

По результатам палеогеномных исследований 
известно, что относительно высокая частота га-
плогруппы ����������������������������������A���������������������������������8 наблюдалась только у представи-
телей охотской культуры ������������������������VII���������������������–��������������������XIII���������������� вв. н. э. с Са-
халина и Хоккайдо – 8.1  %, по данным Sato et 
al����������������������������������������������. (2009). Охотская культура была распростране-
на в бассейне р. Амур, на о-ве Сахалин, на севе-
ре Хоккайдо, на Курильских о-вах и Камчатке в  

V�������������������������������������������������–������������������������������������������������XIII�������������������������������������������� вв. н. э. (Befu, Chard, 1964). У более ран-
него населения Хоккайдо (в интервале от 8.8 до  
1.3 тыс. л. н.) гаплогруппа A8 не выявлена (Adachi 
et������������������������������������������������� ������������������������������������������������al����������������������������������������������., 2011; �������������������������������������Cooke�������������������������������� �������������������������������et����������������������������� ����������������������������al��������������������������., 2021). Между тем гапло-
группа �������������������������������������A������������������������������������8 обнаружена у индивидуума из погре-
бения эпохи эпидзёмон (III в. до н. э. – VII в. н. э.) 
с территории Курильских о-вов (о-в Итуруп, сто-
янка Озеро Танковое-1) (Моисеев и др., 2019). 
Результаты генетического анализа показали, что 
этот образец демонстрирует высокий уровень ге-
нетического сходства с современными коряками 
и ительменами (Моисеев и др., 2019). Таким об-
разом, имеющиеся пока сведения показывают, 
что распространение носителей гаплогруппы A8 
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(вероятнее всего A8b) в Охотоморском регионе, 
по всей видимости, осуществлялось с террито-
рии Камчатки по Курильским о-вам на Хоккайдо 
и Сахалин на протяжении нескольких последних 
тысячелетий. Результаты полногеномного иссле-
дования представительницы охотской культу-
ры, жившей примерно 900 лет назад на о-ве Ре-
бун вблизи от северо-западного побережья Хок-
кайдо, также продемонстрировали генетические 
связи древнего населения Японского архипелага 
с популяциями как Приамурья, так и Камчатки 
(����� �����������������������������������������  Sato� �����������������������������������������   �����������������������������������������  et���������������������������������������   �������������������������������������� al������������������������������������ ., 2021). Для подтверждения получен-
ных в настоящей работе выводов необходимы бо-
лее детальные исследования древнего населения 
Камчатки, в отношении которого пока наблюда-
ется дефицит палеогеномных данных. 

Исследование выполнено за счет гранта Россий-
ского научного фонда № 22-18-00319, https://rscf.ru/
project/22-18-00319/.
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