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Аннотация. Саха (якуты) -  самый северный и многочисленный тюркоязычный народ Севе-
ро-Восточной Сибири. Согласно широко распространенным среди саха легендам,  прародителями 
народа являются Эллэй и Омогой, прибывшие на территорию средней Лены из азиатской степи. Ар-
хеологические находки и исследования древних ДНК позволяют констатировать: персонажи Эллэя 
и Омогоя – реальные исторические личности, тесно связанные с этногенезом саха. Цель настояще-
го исследования – определение генетической «подписи» (биомаркеров) родовых линий популяции 
саха, в том числе легендарных Эллэя и Омогоя по их отцовским линиям. В данном исследовании 
впервые определены гаплогруппа и гаплотип STR-локусов Y-хромосомы родовой линии Эллэя на 
основе исследования его вероятного прямого потомка, генеалогия которого установлена по досто-
верным архивным документам и опубликованным источникам научных исследований.

Анализ 367 гаплотипов STR-локусов Y-хромосомы популяции саха, собранные из литератур-
ных и других источников с использованием поисковых инструментов Y-chromosome STR Haplotype 
Reference Database (YHRD), показал, что отцовские линии саха состоят из 6 основных кластеров рас-
ширения, каждый из которых соответствует древнему клану. Среди современной популяции саха 
наиболее распространенный гаплотип действительно был представлен линией вероятного потомка 
легендарного Эллэя. В настоящей статье представлены данные, подтверждающие его киданьское 
происхождение. Как было показано ранее, отцовские линии саха оказались очень гомогенными и 
демонстрировали признаки сильного узкого места в популяции. Генетические и археологические 
данные хорошо согласуются с историческими повествованиями саха, в которых, по крайней мере, 
с точки зрения отцовской линии, только несколько человек, возможно, прибыли из степей Азии и 
имели репродуктивный успех среди автохтонного населения, что привело к сегодняшнему разноо-
бразию Y-хромосомы популяции.

Ключевые слова: генеалогия, Эллэй и Омогой, кидань, гаплогруппа N, эффект основателя, родо-
вые линии, сюнну, автохтоны.
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Введение

Республика Саха (Якутия) Российской Фе-
дерации занимает огромную территорию Се-
веро-Восточной Сибири с площадью около 3 
млн. км2 (рис. 1). Согласно переписи 2010 г., из 
общей численности населения республики око-
ло 1 миллиона человек якуты (саха) составля-
ют 49,9 %, являясь самой большой этнической 
общностью в республике, за ними следуют рус-
ские (37,8 %), эвенки (2,2 %), украинцы (2,2 %), 
эвены (1,6 %) и татары (0,9 %) [1].

У саха есть ряд отличительных особенно-
стей по сравнению с таковыми других севе-
ро-восточных сибирских популяций, такими 
как тюркский язык, традиционный уклад жиз-
ни, основанный на полукочевом скотоводстве, 
и другие обычаи, которые в большей степени 
сходны с таковыми выходцев азиатской степи. 
Тем не менее, результаты различных генети-
ческих исследований популяций современных 
саха свидетельствуют о более сложной карти-
не. Материнские линии саха являются гетеро-
генными и имеют смешанное происхождение 
с близким сходством как с северо-восточными 
сибирскими популяциями, такими как эвенки, 
которые традиционно были тунгусоязычными 

Рис. 1. Карта Российской Федерации, в которой выделяются 
Республика Саха и ее столица Якутск

оленеводами, и южно-сибирскими тюркоязыч-
ными тувинцами [2, 3]. По резкому контрасту 
отцовские линии саха очень однородны как в 
географическом, так и в хронологическом пла-
не, возможно, из-за узкого места или фактора 
роста популяции [3 – 6].

Согласно историческим преданиям саха, два 
легендарных персонажа Эллэй Боотур и Омо-
гой Баай прибыли из азиатской степи в позднее 
средневековье и кардинально изменили образ 
жизни на средней Лене. Благодаря монумен-
тальной работе «Эллэйада» известного ученого 
этнографа и просветителя Г. Ксенофонтова, мир 
узнал об исторических преданиях и легендах об 
Эллэе, как это было ярко описано в фольклоре 
саха [7]. По-видимому, в основе выбора назва-
ния его работы лежало не только его впечатле-
ние от поэм Гомера «Илиада» и «Одиссея», но 
и глубокое потрясение результатами раскопок 
Шлимана, которые подтвердили фактическое 
существование мифических Трои и Микен. Из-
вестный историк А. П. Окладников в предисло-
вии к «Эллэйаде», которая была опубликована 
после смерти автора, метко отметил: «Уже само 
по себе название нового труда по якутскому 
фольклору чем- то напоминало рассказы Гоме-
ра о троянской войне. ... Оставалось теперь, по-
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добно Шлиману, найти свою Трою!» [7].
Существующие в настоящее время среди 

различных народов исторические предания, 
а также популярные легенды, иногда богато 
украшенные вымышленными сюжетами, ча-
сто основаны, по меньшей мере, частично, на 
реальных исторических событиях [8]. Среди 
исследователей этногенеза саха Эллэй рассма-
тривается как мифический образ [9]. Но в лите-
ратуре существует гипотеза об Эллэе как исто-
рической личности, и он, возможно, является 
представителем киданьской династии Элюй 
[10, 11]. В данной статье нами предпринята 
попытка обнаружить генетические корни ле-
гендарного Эллэя и Омогоя с использованием 
анализа полиморфизма коротких тандемных 
повторов (STR) Y-хромосомы и данных о гапло-
группах современных и древних саха, а также 
современного потомка отцовской линии Эллэя, 
установленного имеющимися историческими 
доказательствами. 

Zerjal и др. [12] были первыми, кто описал 
Y-хромосомную базовую мутацию, включающую 
T → C-трансляцию в локусе RBF5, впоследствии 
названную как аллель TatC, встречающуюся на 
очень высоком уровне среди якутской попу-
ляции (86 % из тех, кто прошел тестирование). 
Эти авторы также провели анализ 9-маркер-
ных Y-STR-локусов у лиц, несущих аллель TatC, 
и первыми выяснили наличие трех основных 
гаплотипов среди якутов. Анализы SNP и STR 
(9-локусов) Y-хромосомы Pakendorf и др. [5] 
также показали наличие сильного эффекта 
основателя среди отцовских линий якутского 
населения. Эти результаты были позже под-
тверждены археогенетическими исследования-
ми, такими как анализ Y-STR по 17 локусам [6, 
13]. Тем не менее, несмотря на все эти находки, 
имеющие огромное значение, не были предпри-
няты попытки связать ключевые гаплотипы 
Y-STR локусов с вероятными историческими 
личностями. 

В настоящей статье впервые предпринята 
попытка установить генетическую принадлеж-
ность основных отцовских линий якутской 
популяции с использованием коротких тан-
демных повторов (Y-STR) и данных гаплогрупп 

Y-хромосомы современных и древних якутов, 
а также предполагаемого прямого потомка от-
цовской линии Эллэя. Установление этих гене-
тических связей позволило бы нам прояснить 
некоторые важные и до сих пор неясные аспек-
ты этногенеза якутов.

Материалы и методы

Была построена предполагаемая родослов-
ная отцовской линии одного из родов клана Эл-
лэя, начиная с самого прародителя Эллэя (рис. 
2). Генеалогические данные были получены из 
различных источников: научной литературы, 
исторических документов и результатов насто-
ящего исследования. Непосредственные по-
томки Эллэя были впервые описаны в 18-м веке 
[14], от Болотоя до Кисиргэс родословная линия 
восстановлена на основании исторических до-
кументов и этнографических исследований [15, 
16], а далее до Тыйахана – по этнографической 
литературе и архивным документам [15, 17], 
от Тыйахана до последних четырех поколений 
(для которых предоставлены только инициалы 
для первых имен) – согласно данным текущего 
исследования.

В настоящем исследовании был идентифи-
цирован современный представитель отцов-
ской линии Эллэя, соответствующий 59-летне-
му саха М. (рис. 2), от него был получен образец 
буккального соскоба с его осознанного согла-
сия и в полном соответствии с принципами 
Хельсинской декларации Международной ме-
дицинской ассоциации. Анализ 17 локусов ко-
ротких тандемных повторов [DYS456, DYS389I, 
DYS390, DYS389II, DYS458, DYS19, DYS385a / 
b, DYS393, DYS391, DYS439, DYS635, DYS392, 
Y-GATA-H4, DYS437, DYS438 и DYS448, Life 
Technologies Набор AmpFLSTR® YfilerTM] и 
определение гаплогруппы Y-хромосомы были 
проведены в лаборатории Gentis (Москва, Рос-
сийская Федерация).

В табл. 1 приведены данные гаплотипов 
STR-локусов Y-хромосомы 367 современных 
саха из литературных источников, YHRD и на-
стоящего исследования [5, 13, 18 – 22], в табл. 
2 – STR гаплотипов по 9 локусам, их частоты и 
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связанные с ними гаплогруппы Y-хромосомы. 
Когда определение гаплогрупп Y-хромосомы по 
SNP было недоступно, вместо него использова-
лась 21-гаплогрупповая онлайн-версия предик-
тора Whit Athey (http://www.hprg.com/hapest5/
index.html) [21]. Каждый STR-гаплотип Y-хро-
мосомы, отраженный в табл. 2, был запрошен 
в справочной базе данных гаплотипов корот-
ких тандемных повторов Y-хромосомы (YHRD) 
с целью поиска потенциальных совпадений 
с данными из популяций, не относящихся к 
якутам, с использованием опции «поиск в базе 

данных» [21]. Соответственно, в табл. 3 приве-
дены 17-маркерные STR-гаплотипы Y-хромосо-
мы, соответствующие трем наиболее распро-
страненным гаплотипам саха, наблюдаемым в 
текущем исследовании, и их почти идеальные 
совпадения с таковыми из наборов данных на-
селения, не являющегося якутами.

Анализ методом медианных сетей проводил-
ся с использованием полных 17 локусов (Yfiler), 
14 локусов [Yfiler, минус DYS385a, DYS386b и 
DYS390] и 9 локусов [DYS389I, DYS389II, DYS19, 
DYS385a, DYS385b, DYS390, DYS391, DYS392 и 

О ПРОИСХОЖДЕНИИ ОТЦОВСКИХ ЛИНИЙ ПОПУЛЯЦИИ САХА

Рис. 2. Один из родов мегино-кангаласской ветви Эллэйской родословной. Стрелка указывает на 
представителя рода, от которого были получены буккальные соскобы для анализа гаплогруппы и 
STR-локусы Y-хромосомы
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DYS393] STR Y-хромосомы с применением про-
граммного обеспечения Network v.5.0.0.0 (www.
fluxusengineering.com). Либо вся сеть, либо 
конкретный кластер в данной сети анализи-
ровались подпрограммой «Оценки временных 
сетей» того же программного обеспечения, вы-
бирая предлагаемый центральный предковый 

узел, а затем все остальные узлы-потомки. Ча-
стота мутаций STR-локусов Y-хромосомы, со-
ставляющая 0,003257, 0,003365 и 0,003307 на 
локус в расчете на одно поколение, использова-
лась для анализа в сетке с 9, 14 и 17 локусами со-
ответственно и вместе со временем генерации 
32 года [23].

ТИХОНОВ Д.Г., GURKAN C., DEMIRDOV K. D., BEYOGLU E.

Таблица 1. Гаплотипы STR-локусов Y-хромосомы, используемые в настоящем исследовании

Данные о популяции Количество гаплотипов Источник или YHRD 
№  доступа:

Саха (линия Эллэя) 1 Настоящее исследование
Саха 4 [18]
Саха 4 [19]
Саха 8 [22]
Саха 21 [20]
Саха 24 YA004128 & YA00397
Саха 133 [13]
Саха 172 [5]
Всего 367
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1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12
Клан Эллэя - - - - - - - 173 N

«исходная линия 
Эллэя» 14 23 32 14 11, 13 14 11 16 137 N1c1с

а, 5, 13, 
18 - 20, 

22

E1 14 23 32 14 11, 13 14 10 16 4 N1c1с, Nb 5, 13

E2 14 23 32 14 12, 13 14 11 16 3 N1c1с 5, 18

E4 14 23 32 14 11, 13 14 12 16 3 Nb 13

E5 14 23 32 15 11, 13 14 11 16 3 N1c1с 5, 13

E6 14 24 32 14 11, 13 14 11 16 2 N1c1с, 
N1c1alс, 19, 22

Таблица 2. Частоты гаплотипов 9 локусов Y-STR, наблюдаемые в популяции саха
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1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12

E3 14 23 32 14 11, 12 14 11 16 2 N1c1с 5

E13 14 23 32 14 11, 13 14 11 17 2 N1c1с 5, 22

E8 14 23 32 14 11, 13 13 11 16 1 Nb 13

E9 14 22 32 14 11, 13 14 11 16 1 N1c1с 5

E10 14 23 32 14 11, 14 14 11 16 1 N1c1с 5

E14 14 23 32 14 11, 13 14 11 14 1 N1c1с 5

A2 14 23 32 15 11, 12 14 11 16 3 Nb 13

A7 14 23 33 14 11, 13 14 11 16 3 N1c1с, Nb 5, 13

A12 15 23 33 14 11, 13 14 11 16 2 N1c1с 5, 13

A4 13 23 31 14 11, 14 14 11 16 2 N1c1с 5

A14 14 23 32 14 11, 12 14 12 16 1 N1c1с 5

A17 14 23 32 14 11, 13 12 10 16 1 Nb 13

A19 14 23 33 14 12, 13 14 11 16 1 Nb 13

Клан Неизвестный - - - - - - - 82 N

«доминирую-
щая линия 

Неизвестная»
14 23 31 14 11, 13 14 11 16 62 N1c1с, Nb 5, 13, 

YA003971

B1 14 23 31 14 11, 13 14 10 16 5 N1c1с, Nb 5, 13,  22, 
YA004128

B2 14 24 31 14 11, 13 14 11 16 3 N1c1с 5

B3 14 23 31 14 11, 13 13 11 16 3 N1c1с, Nb 5, 13

B5 13 23 31 14 11, 14 14 11 16 2 N1c1с 5

B4 14 23 31 14 11, 12 14 11 16 1 N1c1с 5

B6 14 23 31 14 11, 13 14 12 16 1 Nb 13

A 14 23 30 14 11, 13 14 11 16 5 N1c1с, Nb 5, 13, 20

Клан Омогоя - - - - - - - 71 N

«доминирую-
щая Омогоя» 14 23 31 14 11, 13 14 11 15 51 N1c1с, Nb 5, 13, 22, 

YA003971

Продолжение табл. 2
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1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12

Om1 14 23 31 14 12, 13 14 11 15 4 N1c1с, Nb 5, 13

Om2 14 23 31 14 11, 13 14 10 15 3 N1c1с 5

Om3 14 23 31 14 11, 13 13 11 15 2 N1c1с 5

Om4 14 23 31 14 11, 14 14 11 15 2 Nb 13

Om5 14 23 31 15 11, 13 14 11 15 1 Nb 13

A3 13 23 30 14 11, 13 14 11 15 3 N1c1с, Nb 5, 13

A6 14 23 30 14 11, 13 14 11 15 2 Nb 13

A13 15 23 32 14 11, 13 14 11 15 1 N1c1с 5

A15 15 23 32 15 11, 13 13 11 15 1 N1c1с 5

A22 13 23 30 14 11, 14 14 11 15 1 Nb 13

Евразийский клан - - - - - - - 10 N

«доминирую-
щая Евразийская 

линия»
14 23 30 14 11, 13 14 10 14 7 Nb 13. 

YA004128

A5 14 23 30 14 11, 13 14 10 15 2 N1c1с 5

A16 14 22 30 14 11, 13 14 10 14 1 N1c1с 5

Клан Сюнну - - - - - - - 4 N

Xuo 13 23 29 14 11, 13 14 11 14 1 Nb 13

Xuo1 14 23 30 14 11, 13 14 11 14 1 Nb 13

Xuo3 13 24 29 14 11, 13 14 11 14 1 Nb YA004128

A35 13 23 29 14 11, 13 15 11 14 1 N1c1с 5

Смешанный - - - - - - - 10 Различный

A8 14 22 30 15 9, 19 13 10 13 2 Lb 13

A9 13 24 30 16 14, 15 13 11 11 2 12a (xl2a1)b 13

A21 12 23 28 14 14, 15 13 10 11 1 l1b 13

A28 13 25 31 16 11, 14 13 11 11 1 R1ab 13

Продолжение табл. 2
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1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 13

A29 13 25 29 16 12, 13 13 10 11 1 l2a1b 13

A30 13 25 29 16 12, 13 13 10 12 1 l2a (xl2a1)b 13

A31 13 25 30 16 11, 15 13 12 11 1 R1ab 13

A36 13 23 28 15 11, 19 14 10 11 1 Jlb YA003971

Автохтоны - - - - - - - 17 Различный

A1 10 24 27 15 11, 12 13 9 11 4 E1blbb 13

A11 10 24 27 15 11, 12 13 9 10 2 E1blbb 13

A10 14 23 30 17 11, 18 13 10 11 1 l2a (xl2a1)b 20

A18 14 23 32 14 13, 19 14 11 16 1 Qb 13

A1 10 24 27 15 11, 12 13 9 11 1 E1blbb 13

A20 12 23 28 14 12, 13 13 10 14 1 Nb 13

A23 13 23 28 15 11, 17 16 10 12 1 G2ab 13

A24 13 23 31 15 11, 16 13 11 11 1 R1ab 13

A25       10 24 27 15 12, 12 13 9 7 1 l2a (xl2a1)b 13

A26 10 24 27 15 12, 19 13 9 11 1 E1blbb 13

A27 10 24 27 15 12, 13 13 9 10 1 G2ab 13

A32 13 23 30 14 13, 13 13 10 14 1 N2a1a 
(N1bс) 19

A34 13 24 30 15 15, 15 13 11 11 1 l2a (xl2a1)b 20

Всего 367

Примечание. *В дополнительной информации приведено назначение гаплогрупп предиктором В. Урасина и 
по оценке Д. Адамова. См. Дополнительная информация (табл. 1).

a Гаплотип, описанный в текущем исследовании, предполагаемая линия Эллэя. М., XVII: 1 (рис. 2).
b Назначения гаплогрупп, выполненные с использованием алгоритма Whit Athey. 
с Обозначение гаплогрупп, согласно ISOGG 2016.
‡  Аллели, выделенные курсивом, соответствуют тем, которые отличаются от исходного / доминирую-

щего гаплотипа в одном и том же кластере.

Окончание табл. 2
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ID Гаплотипы *
D

YS
45

6

D
YS

38
9 

I

D
YS

39
0

D
YS

38
9 

II

D
YS

45
8

D
YS

19

D
YS

38
5a

/b

D
YS

39
3

D
YS

39
1

D
YS

43
9

D
YS

63
5

D
YS

39
2

G
AT

A
_H

4

D
YS

43
7

D
YS

43
8

D
YS

44
8

YHRD №  
доступа

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19

Ell0 Исходная линия 
Эллэяa 14 14 23 32 16 14 11, 

13 14 11 10 22 16 12 14 11 19
Настоящее 

исследо-
вание

Vil
Доминирующая 

линия 
Неизвестная

14 14 23 31 16 14 11, 
13 14 11 10 22 16 12 14 11 19 [13]

Omo1 Доминирующая 
линия Омогоя 14 14 23 31 16 14 11, 

13 14 11 10 22 15 12 14 11 19 [6]

TCy1 Турок-киприот 15 14 23 32 17 14 11, 
13 14 11 10 22 16 12 14 11 19 YA003850

LiKo Ляонин, Китай 
(кореец) 14 14 23 32 17 14 11, 

13 14 11 10 22 16 12 14 11 20 YA003759

Afg Афганистан 
(афганец) 14 14 23 32 16 14 10, 

13 14 10 10 22 16 12 14 11 19 YA003842

JilH Цзилинь, Китай 
(китаец) 14 14 23 30 16 14 11, 

13 14 11 10 22 16 12 14 11 19 YA004124

LiMo Ляонин, Китай 
(китаец) 14 14 23 30 17 14 11, 

13 14 11 10 22 16 12 14 11 19 YA003758

ShC1 Шаньдунг, 
Китай (китаец) 14 14 23 30 17 14 11, 

13 14 11 10 22 16 12 14 11 19 YA004081

SSK1 Сеул, Южная 
Корея (кореец) 14 14 23 30 16 14 11, 

13 14 11 10 21 16 12 14 11 19 YC000251

SSK2 Сеул, Южная 
Корея (кореец) 14 14 23 31 17 14 11, 

13 14 11 10 22 16 12 14 11 20 YC000251

SKK Южная Корея 
(кореец) 14 14 23 31 17 14 11, 

13 14 11 10 22 16 12 14 11 20
YA003728, 
YC000239, 
YA003441

Mg1
Улан-Батор, 
Монголия 

(халк)
14 14 23 31 17 14 10, 

13 14 11 10 22 16 12 14 11 19 YA003733

Mg4

Северная 
Монголия 

(халк, дархад, 
урянхай)

14 14 23 31 17 14 11, 
13 14 11 10 22 16 12 14 11 19 YA003734

Таблица 3. 17-маркерные Y-STR совпадения в базе данных YHRD гаплотипов Эллэя, 
Неизвестного и Омогоя с гаплотипами не саха (без атапаскского индейского гаплотипа)
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1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19

Mg5
Улан-Батор, 
Монголия 

(халк)
14 14 23 31 17 14 11, 

13 14 11 10 22 16 12 14 11 19 YA003733

LiHa
Ляонин, Китай 

(северный 
китаец)

14 14 23 31 17 14 11, 
13 13 11 10 22 16 12 14 11 19 YA003756

ChHa
Чаньчун, 

Цзилинь, Китай 
(китаец)

14 14 23 31 16 14 11, 
13 15 11 10 22 15 12 14 11 19 [31]

Продолжение табл. 3

Результаты

Среди 367 девяти маркерных STR-гаплоти-
пов Y-хромосомы, соответствующих современ-
ным саха (табл. 2), наблюдались 66 различных 
гаплотипов, что обеспечивало различие лишь 
17,9 %, а также только 35 уникальных гаплоти-
пов (9,5 %). Эти результаты согласуются с более 
ранними сообщениями о высокой гомогенно-
сти отцовских линий саха [4 – 6]. Было опреде-
лено, что у современного представителя отцов-
ской линии Эллэя (Эллэйская семья) 59-летнего 
мужчины (М.) (рис. 2) были установлены га-
плогруппа N1c1 Y-хромосомы [определяемое 
полиморфизмом одиночного нуклеотида (SNP) 
M178+] и полный 17-локусный STR-гаплотип 
Y-хромосомы, как показано в табл. 3. При 9 
маркерных локусах этот гаплотип соответство-
вал наиболее распространенному гаплотипу 
(37,3 %) среди всех саха, принимая во внима-
ние тот факт, что генеалогическая отцовская 
линия мужского пола M. определена в текущем 
исследовании предположительно, как потомок 
легендарного Эллэя, и была классифицирована 
как «исходная линия Эллэя». Следует отметить, 
что все поколения отцовской линии мужчины 
М. были задокументированы и подтверждены 

архивными данными и публикациями. Первая 
информация о генеалогии семьи Эллэя была 
описана участником Академического отряда 
Второй Камчатской экспедиции (Россия) Якова 
Линденау в 1741–1745 годах. Второй наиболее 
распространенный гаплотип (16,9 %), неизвест-
ный по происхождению, классифицировался 
как «доминирующая линия Неизвестная» [13]. 
Третий наиболее распространенный гаплотип 
STR локусов Y-хромосомы (13,9 %) был назван 
Омогоевским, согласно предположениям Д. 
Адамова [24], который был подтвержден дан-
ными статьи Crubézy E. с совт. [6].  Так, авторы 
статьи провели раскопку могилы одного из ро-
доначальников Баягинского рода в местности 
Кус Чаарбыт (Kous Tcharbyt, ID-исследования 
Yaka 69), гаплотип которого точно соответству-
ет условно принятому гаплотипу Омогоя. Со-
гласно генеалогическим исследованиям  А.М. 
Апросимова и Г.В. Попова, Баягинский наслег 
принадлежит Омогойскому роду [15], поэтому 
этот гаплотип был классифицирован как «до-
минирующая линия Омогоя». На рис. 3 показан 
анализ методом медианных сетей для 9 локусов 
STR-гаплотипов Y-хромосомы, соответствую-
щих современным саха, относящихся к гапло-
группе N.

Примечание. a Гаплотип, описанный в настоящем исследовании, предполагаемая линия Эллэя. М., XV: 1 
(рис. 2).

* Аллельные значения, выделенные курсивом, обозначают аллельные вариации повторения от исходной 
линии Эллэя.

Примечательно, что следующие пары гаплотипов имеют один и тот же профиль Y-STR с 17 локусами: 
Mg4 и Mg5; LiMo и ShC1.
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Рис. 3. Анализ методом медианных сетей микросателлитных полиморфизмов Y-хромосомы саха 
(гаплогруппа N Y-хромосомы).

Условные обозначения. Каждый гаплотип обозначается желтым кружком, за исключением пред-
ложенных узлов предков для каждого из пяти основных кластеров, которые показаны в разных цве-
тах в соответствии с обозначением. Размер каждого узла указывает количество представленных 
гаплотипов. Медианные векторы показаны в виде красных узлов. 

На рисунке легко различаются три извест-
ные нам кластера с звездчатой структурой во-
круг так называемых доминирующих гаплоти-
пов Эллэя, Неизвестная и Омогоя, включающих 
172 (46,9 %), 82 (22,3 %) и 71 (19,4 %) случаев 
соответственно. Четвертый наиболее распро-
страненный кластер гаплотипов среди саха (2,7 
%) соответствовал модальному гаплотипу кла-
стера под названием «азиатские пастушеские 
кочевники» по Balaresque и др. [25]. Он класси-
фицирован нами как «доминирующая евразий-
ская линия». Пятый наиболее распространен-
ный кластер гаплотипов среди саха (1,4 %) был 

определен как клан Сюнну из-за совпадений 4 
из 9 локусов [DYS19, DYS391, DYS392, DYS393]
микросателлитов Y-хромосомы могилы 25А c 
гаплогруппой N1c из кладбища сюнской знати 
Эгийн-Гол (Байкал) в Северной Монголии [26]. 
Оставшиеся гаплотипы саха были более неод-
нородными по своей природе, но все еще могут 
быть подразделены на группы «смешанные» и 
«автохтоны» с 10 (2,7 %) и 17 (4,6 %) гаплотипа-
ми соответственно. 

На рис. 4 приведено распределение всех ос-
новных кластеров Y-хромосомы (групп STR га-
плотипов) N гаплогруппы среди современных 
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саха. Из 27 успешно выделенных профилей ми-
кросателлитов Y-хромосомы из раскопанных 
могил саха XV–XIX столетия «исходная линия 
Эллэя» была представлена 8 (29,6 %), а «доми-
нирующая линия Омогоя» – 7 (25,9 %) гапло-
типами [6]. Когда древний набор данных ДНК 
был в конечном счете увеличен, чтобы вклю-
чать данные из 62 древних саха, 17-маркерный 
STR-гаплотип Y-хромосомы, соответствующий 
«исходной линии Эллэя» из текущего исследо-
вания, достиг 46,8 % от всех анализов мужского 
пола [27]. Эти данные соответствуют получен-
ным нами данным настоящего исследования 
(рис. 4).

Гаплогруппы Y-хромосомы, определенные 
на основе SNP и вычислительного алгоритма 
(табл. 2), в кластерах линий Эллэя, Неизвест-
ная, Омогоя, Евразийская и Сюнну исключи-
тельно включали гаплогруппу N (92,7 % всех 
гаплотипов), тогда как группы «смешанные» и 
«автохтоны» показали более гетерогенные рас-
пределения гаплогрупп. В табл. 4 приведены 
оценки «времени жизни ближайшего общего 
предка» или TMRCA для каждого из пяти ос-
новных родовых кланов саха, классифициро-
ванных на основе кластеров, описанных в табл. 
2 и рис. 3. В тесном согласии с гипотезами те-
кущего исследования родовой клан Сюнну ка-
жется самым древним, за ним следуют Омогой, 
Эллэй, Неизвестный и Евразийский родовые 
кланы. Однако следует необходимо отметить, 
что расчеты TMRCA могут быть только при-
близительными оценками из-за неопределен-

ности относительно точной скорости мутации 
STR Y-хромосомы, которые используются при 
таких вычислениях [28].

По данным базы данных YHRD наибольшее 
количество совпадений гаплотипов микроса-
теллитных локусов Y-хромосомы с этнически-
ми популяциями внутри Якутии наблюдается 
у потомков Эллэя – 20, у потомков Омогоя – 7, 
а у клана «Неизвестный» – 3, клана «Автохто-
ны» – 2.  Все совпадения отмечены с этнической 
популяцией эвенков и якутоговорящих эвен-
ков. Вне территории Якутии обнаружено 1339 
совпадений 9-маркерных Y-STR гаплотипов, в 
основном на Евроазиатском континенте. Самое 
большое количество предполагаемых родствен-
ников обнаружено у потомков сборной группы, 
включающей в состав: «смешанные (Admixed)» 
и «автохтонные» гаплотипы – 918 совпадений 
(табл 2). В кластер «Admixed» включены гапло-
типы, имеющие совпадения по 17-маркерному 
Y-STR-локусу с евроазиатскими гаплотипами 
или отличающиеся от них на 1 или 2 мутаци-
онных шага. В «автохтонный» кластер были 
включены гаплотипы, не имеющие совпадений 
с 17-маркерными Y-STR гаплотипами  с доста-
точно большим разрывом.

Примечательно, что оригинальная линия 
Эллэя и доминирующие гаплотипы линии Омо-
гоя друг от друга отличались одним аллельным 
повторением в двух локусах, а именно DYS389II 
и DYS392 (табл. 2 и 3). В свою очередь, преоб-
ладающий гаплотип Неизвестной линии отли-
чался только одним аллельным повторением 

О ПРОИСХОЖДЕНИИ ОТЦОВСКИХ ЛИНИЙ ПОПУЛЯЦИИ САХА

Рис. 4.  Распределение кластеров STR гаплотипов Y-хромосомы среди саха



44

в одном локусе, каждый из которых принад-
лежал Омогойскому и Эллэйскому в DYS389II 
и DYS392 соответственно (табл. 2 и 3). Поиск 
дальних родственников Эллэя и Омогоя за пре-
делами территории Якутии с использовани-
ем банка данных YHRD позволил выявить 14 
почти идеально совпадающих 17-маркерных 
Y-STR-гаплотипов, в основном из популяций, 
охватывающих широкий диапазон евразийской 
географии (табл. 3). Гаплотип с разницей на 1 
шаг у атабаска на Аляске (YRRD Accession No.: 
YA003683) сочли потомком родословной Элля-
евской линии. 

На рис. 5 изображен анализ медианных сетей 
17-маркерных Y-STR-гаплотипов для 14 почти 
идеально совпавших гаплотипов извне Якутии 

из базы данных YHRD с гаплотипами Эллэя, 
Омогоя и доминирующей линией Неизвестная. 
TMRCA оценивается 1127±317 или 889±317 гг. 
н.э. Этот период охватывает 572–1206 гг. и со-
впадает с периодом  угасания сюннов и эпохой 
возвышения и падения жужанских, тюркских и 
уйгурских каганатов.

Нами выявлено, что 9-маркерные STR-га-
плотипы Y-хромосомы Эллэя идеально совпа-
ли с гаплотипом турка-киприота (Кипр) и ко-
рейского меньшинства из Ляонина (китайские 
наборы данных, идентификаторы гаплотипов 
TCy1 и LiKo, соответственно, в табл. 3) [29, 30]. 
Для сравнения: среди 13 различных 9 маркер-
ных  STR-гаплотипов Y-хромосомы в группе 
«автохтоны» только три из них имели 19 совпа-

Условные обозначения. Каждый гаплотип обозначается желтым кружком, за исключением гапло-
типов Эллэй, Неизвестный и Омогой, показанных в разных цветных кругах в соответствии с леген-
дой. Размер каждого круга указывает на количество представленных гаплотипов. Медианные векто-
ры показаны как маленькие черные круги, а предлагаемый предковый узел отмечен *. См. табл. 4 для 
идентификаторов гаплотипов (ID) и т. д.

ТИХОНОВ Д.Г., GURKAN C., DEMIRDOV K. D., BEYOGLU E.

Рис. 5. 17-маркерный анализ медианных сетей эллэйских, неизвестных и омогойских 
STR-гаплотипов Y-хромосомы и их совпадений в базе данных YHRD 

в популяциях извне Якутии
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дений в общей сложности с наборами данных 
Якутии и за ее пределами. Примечательно, что 
у одного из этих гаплотипов саха (A20) было де-
вять таких совпадений: три – с данными Цен-
тральной Анатолии, Турция (YRRD Accession 
No .: YP000080), три – Чжэцзян, Китай [Хань] 
(YRRD Accession No .: YP000506), два – Филип-
пин (YHRD Accession No.: YP000229) и один – с 
данными Тайваня [Пайвань] (YHRD Accession 
No.: YP000552). Данные YHRD двух других 9 
маркерными STR-гаплотипами Y-хромосомы 
из группы «автохтоны» за пределами Якутии 
совпали с данными из США, Таиланда, Китая и 
стран Восточной Европы. При сравнении дан-
ных 17-локусов ни один из 13 STR-гаплотипов 
Y-хромосомы из группы «автохтоны» не имел 
совпадений в YHRD с наборами данных за пре-
делами Якутии.

Обсуждение

Этногенез саха является предметом иссле-
дования нескольких поколений ученых. Эти 
исследования проводились с привлечением эт-
нографических, археологических, антрополо-
гических, генетических исследований, а также 
результатов исследования сравнительного язы-
кознания и фольклора саха.  Но, тем не менее, 
вплоть до настоящего времени эти исследова-
ния не позволили до конца выяснить многие 
стороны этногенеза саха. Прорыв в изучении 
этногенеза было сделан открытием кулун-атах-
ской культуры (XIII–XIV вв.) [32]. Монографи-
ческое исследование «Якуты (проблемы этно-
генеза и формирования культуры)» вплоть до 
настоящего времени остается единственным 
научным трудом комплексно и всесторонне 
анализировавшим процесс этногенеза саха с 
использованием широкого круга научных дис-
циплин: историко-культурных, языковых и ан-
тропологических [32]. А.И. Гоголевым впервые 
доказано формирование саха как народности на 
территории средней Лены. Автор окончательно 
опроверг точку зрения о переселении саха с юга 
уже сформировавшимся этносом. Проблемой, 
которая глубоко не проанализирована исследо-
ваниями А.И. Гоголева, являются генетические 

вопросы происхождения саха. Отчасти это свя-
зано с тем, что генетические исследования на-
чали привлекаться к изучению этногенеза саха 
недавно [6, 33].

Нами с целью идентификации предков якут-
ских родов и их древних корней проведен ана-
лиз гаплотипов микросателлитных локусов 
Y-хромосомы популяций саха по данным ли-
тературных источников. Следует отметить, что 
гаплотипы STR-локусов Y-хромосомы широко 
используются в популяционной генетике и су-
дебной медицине. Решение этих вопросов име-
ет большое значение для понимания этногенеза 
саха. Каждая популяция является гетерогенной 
в генетическом отношении и выяснение ее ро-
довой структуры может выяснить, откуда и ка-
кие группы населения были инкорпорированы 
в генофонд популяции. По мнению ряда авто-
ритетных исследователей, якутский этнос об-
разовался на территории Якутии в результате 
смешения людей с юга и автохтонного населе-
ния [34].

Начиная с Zerjal и др. [12] были проведены 
ряд исследований гаплотипов Y-STR якутской 
популяции, но ни одно из этих исследований не 
может охватывать полностью представитель-
ное разнообразие гаплотипов изучаемой попу-
ляции. Нами собрано из всех этих источников 
всего 367 гаплотипов 9-маркерных Y-STR-локу-
сов (табл. 1), в настоящее время одним из наи-
более полных наборов таких данных по попу-
ляции саха. Это позволило нам сгруппировать 
похожие гаплотипы в попытке идентифициро-
вать их родовые отцовские линии (табл. 2).

Анализ медианных сетей Y-STR гаплотипов 
популяции саха, принадлежащих к гаплогруппе 
N, показан на рис. 3. В сети сразу видно нали-
чие трех тесно связанных звездчатых класте-
ров. Подобные структуры в филогенетических 
деревьях отражают факты длительной исто-
рической изоляции относительно небольших 
групп населения. Кроме того, в периферийной 
части звездообразных структур отмечены два 
небольших центра расхождения. Мы опреде-
лили, что якутский модальный Y-STR гапло-
тип, относящийся к гаплогруппе N1c1, может 
принадлежать легендарному Эллэю. Остальные 
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четыре основных кластера можно также клас-
сифицировать в соответствии с антропологиче-
скими / археологическими / археогенетически-
ми данными, доступными в литературе. Однако 
в группы гаплотипов Y-STR, классифициро-
ванные как «смешанный» и «автохтонный», 
включены случаи наблюдений, не вошедшие в 
первые пять родовые линии саха, исходя из от-
сутствия или наличия совпадений гаплотипов с 
популяциями за пределами территории совре-
менной Якутии.

В судебной генетике анализ гаплотипов 
17-маркерных Y-STR-гаплотипов обычно ис-
пользуется для идентификации отцовства. В 
попытке помочь идентифицировать Y-STR га-
плотипы, сходные с тремя основными гапло-
типами якутов, была использована поисковая 
функция базы данных YHRD. В табл. 3 приведе-
ны 14 гаплотипов, которые предположительно 
связаны с тремя основными якутскими гапло-
типами, которые затем были проанализирова-
ны с помощью анализа медианных сетей (рис. 
5). Согласно представленным здесь результа-
там, гаплотипы Y-STR, похожие на гаплотипы 
исходной линии Эллэй, были обнаружены на 
Западе: в Афганистане и на Северном Кипре, а 
также на Востоке: в провинции Ляонин (Китай), 
Улан-Баторе и в Северной Монголии. В слу-

чае доминирующей линии Омогой в г. Чифень 
(провинции Гирин, Китай) были найдены очень 
близкие гаплотипы, отличающиеся одним му-
тационным шагом. Для якутского гаплотипа 
Неизвестный был обнаружен самый широкий 
спектр подобных гаплотипов: в Монголии, Ки-
тае и Южной Корее. Например, гаплотипы, раз-
личающиеся только на один шаг мутации, были 
обнаружены в Северной Монголии (среди по-
пуляции халк, дархад и урянхай), Улан-Баторе 
(халк) и в провинции Цзилинь, Китай (китаец).

Древняя N1c-гаплогруппа с ТаtC-мутацией 
обнаружена у трех скелетов из археологиче-
ской культуры верхнего слоя Сяцзядянь (Upper 
Xiajiadian) с возрастом 3000–2700 лет до н.э., 
расположенной около г. Чифен (Внутренняя 
Монголия). Мутация, согласно авторам иссле-
дования, распространилась в сторону Север-
ной Евразии. В России эта мутация выявлена 
в палеоматериалах из археологической культу-
ры Верхнего Подвинья Сертей II с возрастом 
середина III тысячелетия до н.э., а также в Не-
вельском районе Псковской обл. из погребения 
культуры длинных курганов «Девичьи горы» с 
возрастом VIII–X в. н.э. [35, 36]. Анализы ме-
дианных сетей 14 локусов STR Y-хромосомы 
наиболее распространенных гаплотипов саха 
с ТаtС-мутацией и гаплотипа одного из древ-

Рис. 6. Анализ медианных сетей 14-маркерных STR гаплотипов Y-хромосомы родовых линий Эл-
лэя (Ell), Неизвестного (Vil), Омогоя (Omo), Евразии (Eur) и Сюнну (Xuo) и образца представителя 
древней ДНК (Ch0 или DSQ04) верхней Сяцзядянь культуры извлеченной из могилы Автономного 
региона Внутренней Монголии, Китай

Условные обозначения. Каждый гаплотип обозначается желтым кругом, а медианные векторы 
– мелкими красными узлами. Предлагаемый предковый узел отмечен *. Также представлена шкала, 
длина которой примерно пропорциональна одной мутации между любым из двух соседних гаплоти-
пов.
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них ДНК-проб, взятых с верхней Сяцзядянь 
культуры Внутренней Монголии (DSQ04), 
показали, что современный якутский гапло-
тип «Xuo» (табл. 2, гаплотип ID «Xuo»), клас-
сифицированный как «сюнну-клан» в нашем 
исследовании, был ближе к древнему гапло-
типу культуры верхний Сяцзядянь (рис. 6). 
Оценка TMRCA для этого 14-локусного STR 
Y-хромосомы была равна 4357±1038 годам или 
2341±1038 год до н. э., что хорошо согласуется 
с верхней Сяцзядянь культурой, которая дати-
руется поздним бронзовым веком (700–1000 
до н. э.).

Три наиболее распространенных 17-маркер-
ных Y-STR гаплотипа, наблюдаемых у совре-
менных саха (79 %), а именно: «исходная линия 
Эллэя», «доминирующая линия Неизвестная» 
и «доминирующая линия Омогоя», как пред-
ставляется, тесно связаны между собой (табл. 
3). Это связано с тем, что от «исходной линии 
Эллэя»» до «доминантной линии Омогоя» че-
рез кажущуюся посреднической «доминантную 
Неизвестную линию» есть две инкрементные 
одношаговые мутации только в двух локусах, 
а именно DYS389II и DYS19, или наоборот. 
Оценка TMRCA для соответствующих класте-
ров вокруг этих трех гаплотипов (рис. 3) была 
рассчитана как 767±166 лет или 1083–1415 н.э. 
(табл. 4). Потенциальным центром распростра-
нения «родовой линии Эллэя» на запад, веро-
ятно, является территория Семиречья в Цен-
тральной Азии. После падения династии Ляо в 
1125 г. член семьи киданьской императорской 
династии под именем Элюй Даши (Yel Li Dashi) 
вместе с 20-тысячным гарнизоном крепости 
Хотунь бежал от чжурчжэней и основал на 
территории Семиречья в Средней Азии импе-
рию Западное Ляо или государство Каракитаев 
[37].  Видимо с этим войском и родственный га-
плотип Эллэя достиг Афганистана и Кипра. В 
материалах статьи Balaresque P. с соавт [25] мы 
нашли близкие к гаплотипу Эллэй полиморфиз-
мы у каракалпаков, узбеков и таджиков, но от-
сутствие данных по DYS385a/b и данных по 17 
локусам микросателлитов Y-хромосомы не дает 
уверенности. Тем не менее, эти данные подтвер-
ждают нашу гипотезу. Следует отметить, что 

империя Ляо династии Елюй существовала с 
916 по 1125 н.э., упоминания о киданьском на-
роде в китайских летописях постепенно исчеза-
ют ко времени династии Мин (1368–1644 н.э.). 
Исследования древней митохондриальной ДНК 
останков, принадлежащих членам династии 
Елюй империи Ляо вблизи городов Чифен во 
Внутренней Монголии и Фусинь в провинции 
Ляонин Китая, показали, что кидани были ге-
нетически ближе к даурам, северным китайцам 
и монголам, а также имели сходство с орочо-
нами, бурятами и эвенками [38]. Дауры счита-
ются прямыми потомками киданей, у которых 
были обнаружены отцовские линии, принадле-
жащие гаплогруппе N1c с частотой 7,7 % [39], 
хотя ядерная ДНК до сих пор не была успешно 
изолирована от захоронений  киданcкой знати. 
Данные современных популяций Ляонина уже 
позволяют постулировать потенциальное ки-
даньское происхождение наиболее распростра-
ненных гаплотипов STR-локусов Y-хромосомы 
популяции саха (табл. 3).

Так или иначе, появление, возможно, только 
нескольких человек из азиатских степей в Яку-
тии между 12 и 14 веками н. э. совпадает с воз-
никновением доселе неизвестных технологий и 
культурных традиций в Северо-Восточной Си-
бири, связанных с внедрением передовых тех-
нологий скотоводства (молочное производство, 
переход на полуоседлый тип хозяйства, в том 
числе приготовление и употребление кумыса, 
ферментированного продукта, произведенного 
из кобыльего молока), кардинальные измене-
ния в жилищном строительстве, изготовлении 
производственной и бытовой утвари [7]. Эти 
изменения обусловили появление на рубеже 
XIII–XIV вв. кулун-атахской якутской культу-
ры [32]. 

Недавно определен гаплотип Y-STR, отме-
ченный с высокой частотой в Евразии  у носите-
лей гаплогруппы N1с [25]. Balaresque P. с соавт. 
считают, что этот высокочастотный гаплотип 
распространился по Шелковому пути пример-
но в 700 г. н.э. от успешных в репродуктивном 
отношении мужчин жужанского, уйгурского 
каганатов и киданьской династии империи Ляо. 
Похожий на него полиморфизм Y-STR, назван-
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ный нами Евразийским (табл. 2), встречается 
и в якутской популяции. По нашим расчетам, 
он в Якутии распространился недавно и, ве-
роятно, связан с 200-летней чайной торговлей 
России с Китаем. Этот родовой кластер (рис. 3) 
датируется 334±249 годами, что соответствует 
периоду между 1433–1931 гг. н. э. (табл. 4). Чай-
ный торговый путь пролегал от китайского г. 
Ханькоу через Монголию и пограничный пункт 
Кяхта в г. Москву, далее – в Европу [40]. Север-
ная ветвь чайного торгового пути пролегала от 
Кяхты до г. Якутска.  Точное совпадение по базе 
данных YHRD, а также с мутацией на 1 шаг по 
17-маркерному диагностическому тесту Y-STR 
полиморфизмов встречается у 35 человек от 
Китая, Монголии, России до европейских стран 
(Швейцарии, Польши, Норвегии и Финлян-
дии), в Центральной России – в гг. Свердловске, 
Брянске, Вологде, повторяя конфигурацию чай-
ного торгового пути.

Известно, что существуют факты, указы-
вающие на потенциальную связь между куль-
турами сюнну и саха по материнской линии. 
Так, последовательность гипервариабельного 
участка мтДНК одной женщины из могилы 
25А некрополя Эгийн Гол обнаружена в пробах 
мтДНК современных саха, а также в образце 
древней ДНК, принадлежащей мужчине из По-
кровского захоронения в Якутии, с возрастом 
2200–2400 лет [41, 42].

Другая линия доказательств потенциальной 
генетической связи между сюнну и саха – дан-
ные геометрического 3D-морфометрического 
анализа 44 черепно-лицевых биометрических 

точек 1558 черепов из коллекций различных 
музеев со всего мира, в которые вошли в т. ч. 
черепа 68 сюнну и 31 саха из коллекции Па-
рижского музея человека (Musée de l’Homme), 
Франция [43]. На основании исследований 
было установлено, что наиболее близкими к 
сюннским черепам были черепа монголов, а 
также черепа из могильника железного века 
(2–3 вв.) Сяньби (Xianbei) (провинция Ляонин, 
Северный Китай) и  черепа саха. Исследовате-
ли называет прямые связи между сюнну и саха 
загадочными. Результаты нашего анализа меди-
анных сетей и TMRCA самых распространен-
ных гаплотипов STR-локусов Y-хромосомы по-
пуляции саха (табл. 2–4) свидетельствуют, что 
проникновение гаплогруппы N в Северо-Вос-
точную Сибирь, возможно, начало еще в пери-
од господства сюнну в азиатской степи начиная, 
примерно с 200 г. до н.э. Культурные, экономи-
ческие и исторические связи с территорией 
средней Лены и первой степной империей сюн-
нов, вероятно, были более тесными, чем пред-
полагается. К настоящему времени накоплено 
множество научных фактов, подтверждающих 
наличие таких связей [26, 34, 44].

Эллэй и Омогой, согласно историческим 
преданиям и настоящему исследованию, не 
тюркского происхождения. Ядро популяции, 
на основе которой возник якутский этнос со 
своим языком, видимо, представлено в поли-
морфизмах Y-STR-локусов «автохтонного» кла-
стера (табл. 2 и рис. 3). Выделение автохтонного 
кластера в популяции саха основан на данных 
исследований Алексеева А.Н., считающего або-
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Таблица 4. Анализ TMRCA саха с использованием 9-маркерного STR-локуса Y-хромосомы

Родовой клан саха TMRCA (в годах) SD (в годах) Период времени (в 
среднем)

Эллэй 283 77 1656 - 1807 н.э. (1733)
Неизвестный 271 117 1628 - 1862 н.э. (1745)

Омогой 360 121 1535 - 1777 н.э. (1656)
Эллэй / Неизвестный / 

Омогой 767 166 1083 - 1465 н.э. (1249)

Евразийский 334 249 1433 - 1931 н.э. (1682)
Сюнну 1334 588 94 - 1270 н.э. (682)
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ригенный пласт неизвестного происхождения 
в этногенезе якутов важным его звеном [34]. В 
базе данных YHRD имеется 21 полиморфизм 
Y-STR-локусов, совпадающих с якутским ав-
тохтонным кластером.  Из них 23,8 % тюрко-
язычные, 3 совпадения из Турции, 2 совпадения 
с якутоговорящими эвенками. Среди «автох-
тонного» кластера имеется якутский гаплотип, 
совпадающий с  4 Y-STR-локусами Покровско-
го могильника (см. выше), с возрастом 390–190 
лет до н.э. [41]. Французским ученым удалось 
расшифровать 12 Y-STR-локусов и гаплогруп-
пу из  якутского могильника Balyktakh (BKH) 
с возрастом 1420–1470 гг. [6]. К сожалению, га-
плогруппа K(xN,O,P) в современной популяции 
якутов не встречается, но в базе данных YHRD 
имеются 28 совпадающих полиморфизмов в 
Монголии, Китае, России и Турции. При этом 
в Турции имеются 10 совпадающих полимор-
физмов в 4 регионах. Таким образом, выделен-
ный нами аборигенный кластер содержит ядро 
популяции, в котором, видимо, формировалась 
агглюнативная структура языка. Согласно пред-
ставлениям ряда авторитетных тюркологов, 
якутский язык возник в результате тюркизации 
неизвестного языка, который в процессе разви-
тия подвергся монголизации. Заимствование 
монгольских слов якутским языком можно да-
тировать XII–XIII веками н. э. где-то на терри-
тории Центральной Якутии [45], любопытно, 
что данная точка зрения совпала с легендой об 
Эллэе и Омогое и данными популяционной ге-
нетики древних и современных саха.

Научная сверка всех данных генетических 
исследований современных и древних саха, а 
также археологические свидетельства появле-
ния якутской культуры, казалось бы, хорошо 
коррелируют с популярными исторически-
ми преданиями об Омогое и Эллэе. Согласно 
этим легендам, Эллэю приписывают внедре-
ние новых ремесел и технологий скотоводства 
на территории в средней Лены. Как и в случае 
с традиционными сказками [46], легенды так-
же, как известно, основаны, по крайней мере, 
частично на некоторых исторических фактах 
[47]. Во всяком случае эти истории, возможно, 
были связаны с событиями, происходившими 

в степной Азии, охватывающей южную часть 
Сибири от Охотского побережья до Каспийско-
го моря, а также в периоды расцвета и упадка 
государственных административных образо-
ваний сюнну, тюркских каганатов и империи 
кидан. Значительная доля современных отцов-
ских линий саха относится к гаплогруппе N и, 
по-видимому, подпадает под пять основных 
предковых линий на основе данных 9 локусов 
STR Y-хромосомы, как описано в табл. 2 и на 
рис. 2. Начало этих отцовских родословных, 
возможно, было положено влиятельной зна-
тью сюнну, с древних времен тесно связанной 
с территорией средней Лены. Так или иначе, от 
79 до 89 % всех современных отцовских линий 
саха в совокупности прослеживаются только до 
трех гаплотипов, которые тесно связаны между 
собой и демонстрируют лишь мельчайшие раз-
личия родового 17-локусного гаплотипа STR 
Y-хромосомы (табл. 4). Любопытно, что даже 
при увеличении числа анализируемых Y-хро-
мосомных STR-локусов до 23 не наблюдалось 
существенного увеличения разрешающей спо-
собности отцовских линий саха, что являлось 
еще одним доказательством фактической одно-
родности этих линий [27]. К сожалению, имею-
щиеся данные до сих пор не позволяют сделать 
вывод о том, происходила ли такая Y-хромосо-
мная STR-мутация среди трех наиболее распро-
страненных отцовских линий саха на террито-
рии Якутии или до их прихода из азиатской 
степи. В любом случае легенды об Эллэе и Омо-
гое и о том, как они вместе навсегда изменили 
образ жизни на территории средней Лены, со-
гласуются с уточненными научными данными 
настоящего исследования. Наконец, около 8 % 
современных гаплотипов STR-локусов Y-хро-
мосомы популяции саха, которые не могут быть 
классифицированы по  основным предковым 
линиям саха, в данной работе рассматриваются 
как смешанный кластер, более половины из ко-
торых (4,6 %) представляют собой автохтонные 
полиморфизмы. По-видимому, эти отцовские 
родословные могли быть основой формирова-
ния агглютинативной основы якутского языка, 
который впоследствии подвергся процессам 
тюркизации и монголизации.
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