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Аннотация 

Вопросы происхождения человека и его расселения по земному шару рассматри-

ваются с применением методов различных наук. Особый интерес для исследователя в 

этой области представляют доступные данные геномного профилирования, объем ко-

торых ежедневно возрастает. На основе совокупного анализа информации о генетиче-

ском разнообразии народов Евразии (по маркерам Y-хромосомы, митохондриальной 

ДНК и по панели однонуклеотидных полиморфизмов) и их языковой характеристике 

(грамматические свойства), полученной из современных баз данных, предложен способ 

изучения и реконструкции миграционных событий, а также описаны некоторые модели 

корреляционных взаимоотношений между генетическим пулом популяции и ее языко-

выми особенностями. Настоящее исследование впервые охватывает столь большую 

территорию (вся Евразия, за исключением Юго-Восточной) и основывается на пред-

ставительных генетических и лингвистических базах данных. 
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Введение 

В настоящее время вопрос происхождения и генетической истории челове-

чества рассматривается с позиций многих наук, включая археологию, антропо-

логию, нейробиологию, молекулярную генетику, лингвистику, микроэкономику 

и т. п. Наиболее перспективными для исследователей оказываются комплекс-

ные междисциплинарные подходы, интегрирующие данные нескольких источ-

ников. В частности, с наступлением постгеномной эры и появлением большого 

количества доступной информации по генетическому профилированию разно-

образных этносов стало возможным уточнить направление путей их миграции 

и распространения по земному шару. В этом контексте коэволюция языков и 

генов находится в фокусе внимания исследователей, начиная с работы Кавалли-

Сфорца, в которой продемонстрировано наличие глобальной положительной 

корреляции между генетическим древом народов и лингвистической классифи-

кацией их языков, а также описаны возможные причины отсутствия корреляции 

в отдельных случаях [1]. В детальных исследованиях на локальном уровне было 

показано наличие значительных вариаций в характере корреляции генетической 

и языковой характеристик [2–4], что ставит вопрос об условиях, порождающих 
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различные корреляционные паттерны. В одной из работ [5] приведен пример ре-

конструкции миграционных событий для популяции острова Сумба (Восточная 

Индонезия), язык которой относится к австронезийской группе. Авторами этой 

работы вычислены генетические, лингвистические и географические расстояния 

для нескольких регионов острова, и регион на севере острова, показавший 

наиболее сильную корреляцию между данными показателями, был обозначен 

как место первого контакта австронезийцев с местными аборигенами, что кос-

венно подтверждается существующими легендами. В [5] показано, как место 

первичной экспансии популяции сохраняет специфические квантитативные от-

ношения между языком и генофондом, что может быть использовано для рекон-

струкции путей миграции. В настоящей работе мы описываем возможные мо-

дели таких отношений на примере нескольких евразийских популяций. 

1. Материалы и методы 

1.1. Генетический профиль популяций. Для анализа генетического раз-

нообразия были использованы три массива данных. Первый представляет со-

бой базу данных частот гаплогрупп Y-хромосомы у народов мира, характери-

зующую 252 популяции по частотам 335 Y-гаплогрупп [6]. Эти данные взяты 

из опубликованных и архивных источников.  

Описание популяционно-генетического маркера другого рода приводится 

в базе данных по 11 западно-евразийским митохондриальным гаплогруппам [7]. 

В качестве третьего источника была использована матрица генетических рас-

стояний между 36 популяциями Евразии [8], созданная на основе 200 тыс. по-

лиморфных локусов по методике, описанной ранее [9].  
 

1.2. Лингвистические данные. Основой для языковой характеристики по-

пуляций послужила созданная в Институте языкознания РАН (г. Москва) грам-

матическая база данных «Языки мира». В ней содержится описание 315 языков, 

распространенных в большинстве на территории Евразии, по 3821 бинарному 

признаку [10].  

Использованные источники данных отличались по набору этносов, поэтому 

итоговая выборка для корреляционного анализа состояла из 53, 36 и 32 популя-

ции для баз данных по Y-хромосоме, митохондриальной ДНК (мтДНК) и одно-

нуклеотидным полиморфизмам (SNP) соответственно (табл. 1).  

Для каждого списка популяций были вычислены матрицы генетических и 

лингвистических дистанций (евклидовы расстояния), а для каждой пары «ге-

нофонд – язык» рассчитаны корреляционные коэффициенты по непараметри-

ческому методу Спирмена. Для некоторых этносов построены диаграммы рас-

сеяния, на которых ось абсцисс отражает генетическое, а ось ординат – лингви-

стическое расстояние от заданной популяции до остальных народов. Статисти-

ческий анализ выполнен в среде R (R Development Core Team).  

2. Результаты и их обсуждение 

2.1. Гено-лингвистические корреляции. В табл. 2 приведены статистически 

значимые (p < 0.01) коэффициенты корреляции между генетическими и линг-

вистическими расстояниями для выбранных народов.  
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Табл. 1 

Представленность популяций в генетических базах данных и классификация их языков. 

В скобках указано условное обозначение популяции на диаграммах рассеяния 

Языковая 

принадлеж-

ность 

Языковая 

ветвь 

БД «Языки мира» БД  

Y-гапло-

групп 

БД 

мтДНК-

гаплогрупп 

БД SNP 

Индоевропей

ская семья 

Кельтская Ирландский (ИРЛ) 

Шотландский (ШОТЛ) 

 

+ 

+ 

+ 

 

Германская Английский (АНГ) 

Голландский (ГОЛ) 

Исландский (ИСЛ) 

Немецкий (НЕМ) 

Норвежский (НОРВ) 

Шведский (ШВЕД) 

+ 

+ 

 

+ 

+ 

+ 

+ 

 

+ 

+ 

+ 

+ 

 

 

 

 

Индоиранская Таджикский (ТАДЖ) +   

Романская Испанский (ИСП) 

Итальянский (ИТАЛ) 

Каталанский (КАТ) 

Молдавский (МЛД) 

Португальский (ПОРТ) 

Румынский (РУМ) 

Сардинский (САРД) 

Французский (ФР) 

+ 

+ 

+ 

 

+ 

+ 

+ 

+ 

+ 

+ 

 

 

+ 

+ 

+ 

+ 

 

+ 

 

+ 

 

+ 

+ 

+ 

Армянская Армянский (АРМ) + +  

Славянская Болгарский (БОЛГ) 

Белорусский (БЕЛ) 

Македонский (МАК) 

Польский (ПОЛ) 

Русский (РУС) 

Сербский (СЕРБ) 

Словацкий (СЛК) 

Словенский (СЛВ) 

Украинский (УКР) 

 

+ 

+ 

+ 

+ 

+ 

+ 

+ 

+ 

+ 

+ 

 

+ 

+ 

 

+ 

+ 

 

 

+ 

 

+ 

+ 

 

+ 

 

+ 

Алтайская 

семья 

Монгольская Бурятский (БУР) 

Даурский (ДАУР) 

Калмыцкий (КАЛМ) 

Монгольский (МНГ) 

Монгорский (МГР) 

+ 

 

 

+ 

 

 

+ 

+ 

+ 

 

+ 

+ 

Тунгусская Эвенкийский (ЭВК) 

Орочонский (ОРОЧ) 

Нанайский (НАН) 

+   

+ 

+ 
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Тюркская Алтайский (АЛТ) 

Азербайджанский (АЗБ) 

Башкирский (БАШ) 

Гагаузский (ГАГ) 

Каракалпакский (КРК) 

Карачаево-балкарский 

(КРЧ) 

Казахский (КАЗ) 

Киргизский (КИРГ) 

Ногайский (НОГ) 

Татарский (ТАТ) 

Турецкий (ТУР) 

Туркменский (ТУРК) 

Тувинский (ТУВ) 

Уйгурский (УЙГ) 

Узбекский (УЗБ) 

Хакасский (ХАК) 

Чувашский (ЧУВ) 

Шорский (ШОР) 

Якутский (ЯКУТ) 

+ 

 

+ 

+ 

+ 

+ 

 

+ 

+ 

 

+ 

+ 

+ 

+ 

+ 

+ 

+ 

+ 

+ 

+ 

 

+ 

+ 

 

 

 

 

+ 

 

+ 

+ 

+ 

 

 

 

+ 

 

+ 

 

 

+ 

 

 

+ 

 

+ 

+ 

 

+ 

 

 

+ 

+ 

+ 

 

+ 

 

+ 

Уральская 

семья 

Финно-

угорская 

Венгерский (ВЕНГ) 

Карельский (КАР) 

Коми-зырянский (КМЗ) 

Коми-пермяцкий (КМП) 

Марийский (МАР) 

Саамский (СААМ) 

Финский (ФИН) 

Хантыйский (ХАНТ) 

Эстонский (ЭСТ) 

+ 

 

+ 

+ 

+ 

+ 

+ 

+ 

+ 

+ 

+ 

 

+ 

+ 

+ 

+ 

 

+ 

+ 

+ 

+ 

+ 

 

 

 

+ 

Самоедская Ненецкий (НЕН) 

Селькупский (СЕЛ) 

+ 

+ 

  

Енисейская 

семья 

Североени-

сейская 

Кетский (КЕТ)   + 

 

Можно заметить, что митохондриальный профиль финно-угорских популя-

ций (коми-пермяки, марийцы, финны) показывает отрицательную корреляцию 

с их языковой характеристикой. Это может быть либо следствием отсутствия 

в базе мтДНК информации по восточноевразийским и азиатским гаплогруппам, 

либо признаком обратной зависимости между частотами митохондриальных 

гаплогрупп и грамматическими свойствами, что следует проверить на большей 

выборке финно-угорских народов.  

Эффективный размер популяции для митохондриальной ДНК составляет 1/4 

от соответствующего показателя для ядерной ДНК (митохонтриальные гены 

наследуются в единственной копии и только по материнской линии) [11], а ско-

рость возникновения мутаций в несколько раз выше по сравнению с ядерной 

ДНК [12], что делает генетический материал митохондрий более чувствитель-

ным к случайному дрейфу генов. Ранее было показано, что Y-хромосомные ва-

рианты отличаются более строгой географической локализацией [13], однако 

наличие информации по обеим генетическим  системам  в  данных  SNP  придает  
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Табл. 2 

Значения корреляции между генетическими и лингвистическими расстояниями (p < 0.01). 

Жирным шрифтом выделены значения корреляции для народов урало-алтайской языковой 

семьи 

Популяция Y мт SNP  Популяция Y мт SNP 

Башкиры  0.55   Ногайцы  0.46  

Белорусы  0.49 0.73  Орочоны   0.79 

Буряты   0.72  Португальцы 0.36   

Венгры –0.45    Русские  0.48 0.67 

Дауры   0.73  Саами 0.38   

Испанцы 0.51    Сербы 0.40   

Калмыки  0.46   Словаки   0.53 

Каталонцы 0.41    Татары   –0.50 

Казахи  0.47 0.80  Тувинцы 0.39  0.70 

Кеты   0.61  Узбеки  0.55  

Киргизы   0.76  Уйгуры   0.84 

Коми-зыряне 0.40    Украинцы 0.47  0.50 

Коми-пермяки 0.37 –0.46   Финны 0.47 –0.47  

Македонцы 0.38    Французы 0.45   

Марийцы 0.36 –0.43   Хакасы 0.39   

Монголы 0.39  0.86  Ханты 0.55  0.54 

Монгоры   0.77  Шведы 0.36   

Нанайцы   0.79  Шотландцы  –0.46  

Немцы 0.41    Эвенки 0.38   

Ненцы 0.35    Якуты   0.79 

 

им универсальные свойства, позволяющие, с одной стороны, обозначить пути 

миграций народов на основе однородительских маркеров, а с другой – отразить 

современное генетическое разнообразие человеческих популяций в геномном 

разрешении.  

Интересным выглядит неравномерное распределение коэффициентов кор-

реляций среди языковых групп. Для Y-хромосомного маркера группой с наибо-

лее ярко выраженными гено-лингвистическими ассоциациями стали уральские 

народы, для данных SNP – алтайские (табл. 2, жирный шрифт). Кластер урало-

алтайских языков распространен на обширной территории – от северо-

восточной и центральной Азии до северо-восточной Европы, и более богатое 

межпопуляционное разнообразие народов-носителей данных языков (к примеру, 

по сравнению с индоевропейским кластером) и меньшее число контактов меж-

ду ними ведет к более частому обнаружению значимых взаимосвязей между их 

языками и генетическим пулом.  
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2.2. Типичные корреляционные паттерны. Мы можем ожидать следую-

щие варианты взаимоотношений близкородственных народов (народов, при-

надлежащих одной языковой группе). 

1. Группа народов, компактно проживающих на своей исконной террито-

рии, генетически и лингвистически однородна благодаря общему происхожде-

нию и смешанным бракам. Наблюдается положительная корреляция между ди-

станциями пар «генофонд – язык» – чем дальше генетически этнос от своих 

соседей, тем меньше с ними общих языковых свойств.  

Примером, иллюстрирующим данную модель, может служить монгольская 

семья. На рис. 1 приведены диаграммы рассеяния для расстояний между мон-

голами / монгольским языком и другими народами / языками выборки. В левом 

нижнем углу диаграммы располагаются точки, представляющие народы/языки 

монгольской семьи (буряты, дауры, монгоры), в правом верхнем – индоевро-

пейские народы, далеко отстоящие от монгольских и генетически, и лингви-

стически, и географически. От линии регрессии на обоих диаграммах удалены 

координаты «гены – язык» для русской популяции в связи с избыточным описа-

нием русского языка в базе данных «Языки мира». Значение корреляции в дан-

ном случае составляет 0.86 для данных SNP и 0.39 для Y-хромосомы (p < 0.01).  

2. На одной территории проживают народности из различных этнических и 

языковых групп с тесными культурными контактами и частыми межэтниче-

скими браками. Было показано, что в некоторых случаях грамматические заим-

ствования происходят медленнее, чем изменения в генофонде, и лингвистиче-

ские расстояния между этносами превышают генетические [14]. Обнаружива-

ется слабая положительная гено-лингвистическая корреляция.  

В качестве примера рассматривается португальский язык, носители которого и 

в Европе, и в других частях света активно контактируют с различными этносами 

(рис. 2). В этом варианте отличным от предыдущего случая является и распреде-

ление точек на диаграмме — они образуют форму, напоминающую облако.  

Коэффициент корреляции для Y-хромосомы составляет 0.36 (p < 0.01).  

3. Ситуация, прямо противоположная первой: народ мигрирует на террито-

рию другой языковой группы и тесно контактирует с ней. Язык данной попу-

ляции остается практически неизменным, в отличие от генофонда. В качестве 

примера рассматриваются венгры (рис. 3), чей язык принадлежит уральской 

семье, а генетический пул сближается с пулом соседних неродственных наро-

дов благодаря смешанным бракам, что приводит к возникновению отрицатель-

ной корреляции между генетическими и лингвистическими дистанциями по Y-

хромосоме (r = –0,45, p < 0.01).  

Обращает на себя внимание конфигурация облака точек на рис. 3: вдоль 

оси абсцисс располагаются точки, соответствующие уральским и алтайским 

народам, с которыми венгерский народ связывает общая языковая принадлеж-

ность, а вдоль оси ординат — точки, соответствующие индоевропейским попу-

ляциям со схожим генофондом.  

4. Еще одна типичная, но малораспространенная ситуация — народ мигри-

рует на территорию другой языковой группы, но продолжает жить крайне изо-

лированно, не ассимилируя с местным населением. Наблюдается положитель-

ная гено-языковая корреляция.  
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Рис. 1. Диаграмма рассеяния генетических и лингвистических расстояний от монголь-

ской популяции/языка до остальных популяций/языков выборки; а) данные SNP, б) дан-

ные Y-гаплогрупп. Цветом обозначена принадлежность языков к языковым семьям 

Наиболее подходящим примером служат калмыки (рис. 4). Для них фиксиру-

ется положительная корреляция между генетическими и лингвистическими рас-

стояниями по мтДНК (r = 0.46, p < 0.01). К сожалению, данные по Y-хромосоме 

и однонуклеотидным полиморфизмам противоречивы и недостаточны, что вы-

зывает необходимость дополнительных исследований.  

а) 

б) 
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Рис. 2. Диаграмма рассеяния генетических и лингвистических расстояний от португаль-

ской популяции/языка до остальных популяций/языков выборки по данным Y-гаплогрупп. 

Цветом обозначена принадлежность языков к языковым семьям 

 

Рис. 3. Диаграмма рассеяния генетических и лингвистических расстояний от венгерской 

популяции/языка до остальных популяций/языков выборки по данным Y-гаплогрупп. 

Цветом обозначена принадлежность языков к языковым семьям 

Заключение 

В работе предложен междисциплинарный подход к реконструкции путей 

миграции народов на основе анализа корреляций между генетическими и линг-

вистическими данными, а также описаны их характерные паттерны. Показано, 

что существует зависимость между характером миграции народа и его контактов  
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Рис. 4. Диаграмма рассеяния генетических и лингвистических расстояний от калмыцкого 

народа/языка до остальных народов/языков выборки по данным мтДНК. Цветом обозна-

чена принадлежность языков к языковым семьям 

с соседними народами и коэффициентом корреляции  генетических и лингви-

стических расстояний и формой облака точек на диаграмме рассеяния. Наличие 

значимой отрицательной взаимосвязи является надежным сигналом произо-

шедшего миграционного события. Данное исследование впервые охватывает 

столь большую территорию (вся Евразия, за исключением Юго-Восточной) и 

основывается на представительных генетических и лингвистических базах 

данных.  
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Abstract 

The origin of humans and their settling around the globe are explored using various scientific 

methods. Genomic profiling data increasing in volume every day are of particular interest to researchers 

of these problems. In the current post-genomic era, a large amount of data on the genetic profiling of 

human ethnic groups has been accumulated, thereby making it possible to clarify the direction of human 

migration and distribution across the globe. 

Here, we have presented a method for studying and reconstructing the migration events based on 

the joint analysis of data on the genetic (Y chromosomal and mitochondrial markers and single nucleotide 

variation panel) and linguistic (grammar features) diversity of Eurasian populations. 

We have shown that, on the one hand, the direction of human migrations is associated with their 

contacts with neighboring ethnicities, and, on the other hand, the correlation coefficient of genetic and 

linguistic distances is closely related to and the shape of the points cloud on the scatter plots. The presence 

of a significant negative correlation is a reliable migration event signal. 

Moreover, we have described a few patterns of correlation expected between population’s genetic 

pool and linguistic features. The study covers such a large territory (the whole Eurasia, except 

the southeastern area) for the first time and is based on the representative genetic and linguistic data-

bases. 

Keywords: coevolution of genes and languages, gene geography, migrations, Y chromosome, mito-

chondrial DNA, SNP 
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Figure Captions 

Fig. 1. The scatter diagram of genetic and linguistic distances from the Mongolian population/language 

to other populations/languages; a) SNP data, b) data on Y haplogroups. The language families of 

the languages under study are shown with color. 

Fig. 2. The scatter diagram of genetic and linguistic distances from the Portuguese population/language 

to other populations/languages under study based on the data on Y haplogroups. The language fami-

lies of the languages under study are shown with color. 

Fig. 3. The scatter diagram of genetic and linguistic distances from the Hungarian population/language 

to other populations/languages under study based on the data on Y haplogroups. The language fami-

lies of the languages under study are shown with color. 

Fig. 4. The scatter diagram of genetic and linguistic distances from the Kalmyk population/language 

to other populations/languages under study based on the data on mtDNA. The language families 

of the languages under study are shown with color. 
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