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Аннотация. Введение. Территория Южной Сибири исторически являлась перекрестком 
древ них миграционных путей. Сложный процесс этногенеза в регионе требует 
междисциплинарного изучения содружеством историков, этнографов, антропологов, 
лингвистов и генетиков. Цель исследования — обосновать возможность комплексного 
изучения генофондов через призму родовой структуры. Материалы и методы. Наиболее 
эффективным инструментом для этого служит Y-хромосома: она наследуется, как и родовое 
имя, по отцовской линии, обладает огромным разнообразием, позволяет реконструировать 
миграционные волны, дает возможность датировать генетическую историю. Эти особенно-

http://orcid.org/0000-0003-1736-9210
mailto:larissa.damba@gmail.com
http://orcid.org/0000-0001-9541-8319
mailto:freetrust@yandex.ru
http://orcid.org/0000-0002-3882-8300
mailto:balanovska@mail.ru


ЭТНОЛОГИЯ И АНТРОПОЛОГИЯ  ETHNOLOGY & ANTHROPOLOGY

1065

сти Y-хромосомы позволяют ей стать дополнительным историческим источником в рамках 
комплексных этнографических, исторических, лингвистических, антропологических и ге-
нетических исследований родовых групп у народов, у которых еще сохранилась память о 
родовой структуре. Результаты. C начала XXI в. началось активное изучение Y-генофонда 
тувинцев. Однако сложность учета родовой структуры тувинцев обусловлена целым рядом 
причин: системой административно-территориального устройства в период господства 
Цинской империи в Туве (1757–1912 гг.), паспортизацией населения Тувы (1945–1947 гг.), 
при которой в фамилию превращались имена, а не род; увеличением числа гражданских 
браков, нарушающих систему патрилинейности. Последние исследования Y-генофонда наи-
более многочисленных тувинских родовых групп монгуш и ооржак показали, что основу 
их генофонда составляют североевразийские гаплогруппы (N*, N1a2, N3a, Q), связываемые 
с автохтонным населением современного ареала тувинцев. При этом центральноазиатские 
гаплогруппы (С2, О2) составляют менее пятой части — 17 % их генофондов. Прицельный 
анализ наиболее частой центральноазиатской гаплогруппы С2a1a2a2a2-SK1066 показал, 
что она возникла около 900 лет назад на территории северо-восточной Монголии, а в Туву 
могла попасть не ранее XI–XII вв. Данные антропологов также указывают на позднее появ-
ление центральноазиатского пласта в этногенезе тувинцев и их родовых групп. В структуре 
генофондов других родовых групп кол, оюн, хертек североевразийские гаплогруппы столь 
преобладают, что доля центральноазиатских гаплогрупп падает до 3 %. Выводы. В целом 
результаты показывают, что монгольская экспансия не оказала заметного воздействия 
на Y-генофонд родовых групп Тувы в отличие от этнокультурного, хозяйственного и 
лингвистического влияния.
Ключевые слова: тувинцы, родовые группы тувинцев, этногенез, Y-генофонд, геногеогра-
фический и филогенетический анализ, SNP-, STR-маркеры, гаплогруппы, гаплотипы
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Abstract. Introduction. The territory of South Siberia has historically been a crossroads of ancient 
migration routes. So, the complex process of ethnogenesis across the region requires multidisciplinary 
insights of historians, ethnographers, anthropologists, linguists, and geneticists. Goals. The work 
aims to substantiate the possibility of a comprehensive study of Tuvan tribal groups on the basis of 
the latter’s gene pools and structures. Materials and methods. The most efficient tool thereto is the 
Y chromosome since it is inherited — like the clan/tribal name proper — paternally, has a high variety, 
makes it possible to reconstruct migration waves, and may yield genetic dates. These properties of the 
Y chromosome make it an additional historical source within comprehensive ethnographic, historical, 
linguistic, anthropological, and genetic studies of ancestral groups among peoples to have retained 
the memory of clan/tribal structures. Results. The early 21st century has witnessed an intensive 
research of the Tuvan Y-chromosomal gene pool — with no sufficient data on corresponding tribal 
groups mentioned. The analysis of Tuvan tribal structures is complicated by a number of factors, 
such as the administrative/territorial system of the Qing Empire in Tuva (1757–1912), introduction 
of a passport system in Tuva (1945–1947) when not clan/tribal names but rather personal ones were 
registered as surnames, and an increase in unmarried cohabitation that violates the patrilineal system. 
Y-chromosomal analyses of the largest Tuvan tribal groups Mongush and Oorzhak show that the 
bulk of their gene pool are North Eurasian haplogroups (N*, N1a2, N3a, Q) associated with the 
autochthonous population of the area nowadays inhabited by Tuvans. At the same time, Central Asian 
haplogroups (C2, O2) make up less than a fifth (17 %) of the gene pool. A targeted analysis of the most 
frequent branch (C2a1a2a2a2-SK1066) of the Central Asian haplogroup C2 shows it had originated 
about 900 years ago in the territory of Northeast Mongolia, and thus could not have reached Tuva 
before the 11th–12th centuries AD. Anthropological data also attest to the late admixture of the Central 
Asian cluster into the Tuvans and their tribal groups. The North Eurasian haplogroups completely 
dominate within the gene pool of tribal groups Kol, Oyun, and Khertek, which results in that the 
share of Central Asian lineages drops to 3%. Conclusions. In general, the paper shows the Mongolian 
expansion had no essential genetic impacts on the Y-chromosomal gene pool of Tuvan tribal groups, 
but — in contrast — did overwhelmingly influence ethnocultural, economic, and linguistic spheres. 
Keywords: Tuvans, Tuvan tribal groups, ethnogenesis, Y-chromosomal gene pool, genogeographical 
and phylogenetic analyses, SNP and STR markers, haplogroups, haplotypes
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Введение
Этногенез народов Южной Сибири 

протекал на стыке сибирской тайги и цен-
тральноазиатских степей, на пересечении 
миграционных потоков самодийских, ке-
тоязычных, тюркских и монгольских этни-
ческих групп. На территории современной 

Тувы, входившей в эту зону, происходили 
интенсивные процессы смешения местных 
и пришлых племен, когда одни народы ас-
симилировались, перенимая язык и культу-
ру пришельцев, а другие племена уходили 
со своих мест обитания [Вайнштейн 1961: 
20–36]. Этот сложный процесс требует ме-
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ждисциплинарного изучения содружеством 
историков, этнографов, антропологов, линг-
вистов и генетиков.

Особый интерес вызывает исследование 
структуры генофонда популяций Южной 
Сибири через призму их родовой структу-
ры. Наиболее эффективным инструментом 
для этого служит Y-хромосома: она насле-
дуется, как и родовое имя, по отцовской 
линии; обладает огромным разнообразием, 
позволяя реконструировать миграционные 
волны; дает возможность датировать собы-
тия генетической истории.

Самые первые сведения о народах, про-
живавших на территории Тувы, содержатся 
в династийных китайских летописях, в тек-
стах памятников древнетюркского руниче-
ского письма и в средневековых письмен-
ных источниках на монгольском, арабском 
и персидском языках. Начиная с XVIII в. 
активное исследование народов Сибири, в 
том числе и тувинцев, включило в себя изу-
чение этнографических особенностей, эт-
ногенеза, языка, родоплеменной структуры 
тувинцев, палеоантропологии [Маннай-оол 
2004: 11–20]. Антропология современных 
тувинцев изучена подробно: у тувинцев вы-
деляют преобладающий саянский вариант 
центральноазиатского типа и катангский ва-
риант байкальского типа у тоджинцев [Ак-
сянова 2009: 137].

Однако родовая структура тувинцев 
изучена слабо. Одна из причин сложности 
в изучении родоплеменной структуры ту-
винцев связана с системой административ-
но-территориального устройства в период 
господства Цинской империи в Туве (1757–
1912 гг.). Установленные маньчжурами во-
енно-административные единицы хошунов 
и сумонов были образованы по территори-
альному признаку, включив в свой состав 
множество родов. Однако это не привело к 
исчезновению памяти о родовой организа-
ции тувинцев [Дулов 1956: 611]. 

Не менее важной причиной оказалось 
то, что после вхождения Тувы в 1944 г. в 
состав СССР при паспортизации в качестве 
фамилии записывали не рода, а имена, что-
бы избежать огромного числа однофамиль-
цев в селе. Поэтому имена тувинцев стали 
фамилиями, что привело к незнанию моло-
дыми тувинцами своей принадлежности к 
родовой группе [Дамба и др. 2019: 74–85]. 

Важным фактором стало и резкое увели-
чение числа гражданских браков: согласно 
статистическим данным, с 1980-х гг. они 
стали распространенной формой в Туве. 
В результате увеличилось число случаев, 
когда детям присваивается фамилия матери 
или молодые люди указывают материнскую 
родовую линию как свою, что противоречит 
универсальному в тюрко-монгольских об-
ществах принципу патрилинейности [Сте-
панофф 2009: 130–144].

Цель исследования — обосновать воз-
можность комплексного исследования ро-
довых групп тувинцев на основе изучения 
их генофондов по маркерам Y-хромосомы.

Материалы и методы 
Основные источники — публикации по 

исследованию генофонда тувинцев и их ро-
довых групп. Проведен анализ степени изу-
ченности генофонда тувинцев и их родовых 
групп по SNP- и STR-маркерам Y-хромосо-
мы. Материалом для исследования служи-
ла геномная ДНК, выделенная из образцов 
венозной крови. Суммарный объем выбор-
ки тувинцев N=382: образцы представите-
лей родовых групп монгуш (N=98) собра-
ны в Чаа-Хольском, Барун-Хемчикском, 
Тандынском и Эрзинском кожуунах; оор-
жак (N=28) — в Барун-Хемчикском, оюн 
(N=29) — в Тандынском, кыргыс (N=46) — 
в Тере-Хольском, кыргыс (N=60) — в Эр-
зинском, хертек (N=30) — в Тере-Холь-
ском и Барун-Хемчикском, кол (N=25) — в 
Тоджинском кожуунах Республики Тыва. 
В выборку включены только неродствен-
ные между собой тувинцы, все предки ко-
торых относились к данному роду тувинцев 
и проживали на данной территории на про-
тяжении не менее трех поколений. Сбор об-
разцов сопровождался письменным инфор-
мированным согласием обследуемых под 
контролем Этической комиссии Медико-ге-
нетического научного центра (г. Москва). 

Анализ включал 53 SNP-маркера: B143; 
B187; B499; BZ99; CTS4021; F3791; F3830; 
F3918; F3960; F4205; L51; L666; M12; M47; 
M67; M69; M86; M119; M122; M124; M172; 
M174; M178; M198; M217; M242; M253; 
M269; M343; M407; M2118; P297; VL29; 
VL63; Y47; Y558; Y661; Y874; YP1102; 
YP1506; YP1522; YP1543; YP1691; Y3205/
P43; Y13887; Y20773; Y39884; Y151896; 
Z93; Z1936; Z12266; Z32859; Z35091. Но-
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менклатура гаплогрупп дана согласно дере-
ву Y-хромосомы ISOGG 2019–2020 [Y-DNA 
Haplogroup Tree 2019–2020].

Анализ 17 STR-локусов проведен 
с использованием набора Y-filer PCR 
Amplification Kit (Applied Biosystems). Для 
сравнения привлечены гаплотипы попу-
ляций из базы данных Y-base, разработан-
ной под руководством О. П. Балановского 
[Y-base]. Филогенетические сети построены 
по данным о 15 STR-маркерах (DYS389I, 
DYS389II, DYS390, DYS456, DYS19, 
DYS458, DYS437, DYS438, DYS448, 
GATAH4, DYS391, DYS392, DYS393, 
DYS439, DYS635. Возраст филогенетиче-
ских сетей и кластеров оценен по числу му-
тационных шагов (ρ-статистика) с исполь-
зованием длины поколения 31 года и «гене-
алогической» скорости мутирования 0,027 
мутаций на локус на поколение. Номенкла-
тура гаплогрупп дана согласно ISOGG-Tree 
2019–2020 [Дамба 2021: 6–17].

Комплексный анализ изменчивости 
Y-хромосомы и родовой структуры 

Существуют различные гипотезы об 
этногенезе тувинцев и происхождении их 
родовых групп, в том числе и взаимоис-
ключающие друг друга: «монгольская» и 
«тюркская» версии этногенеза различно ин-
терпретируют названия тувинских родов и 
их генезис. Это связано в первую очередь с 
тем, что у тувинцев и в антропологическом, 
и в лингвистическом, и этнокультурном, и 
хозяйственно-бытовом отношении ярко вы-
ражено «монгольское» влияние: четко вы-
ражены монголоидные черты в антрополо-
гическом типе; в тувинском языке выявлено 
наибольшее количество монголизмов сре-
ди тюркских языков; присутствуют давние 
устоявшиеся хозяйственно-бытовые и эт-
нокультурные связи тувинцев с монголами 
[Маннай-оол 2004: 80–85]. 

Генетика как важный исторический 
источник тоже внесла свой вклад в решение 
вопроса об этногенезе тувинцев [Рычков 
1965: 18–32; Рычков и др. 1969: 3–32; Рыч-
ков 2000: 23–26; Спицын и др. 1984: 185–
194; Сартакова и др. 1998: 973–978; Голу-
бенко 1998: 1–153; Пузырев 1999: 75–203; 
Степанов и др. 2001: 563–569; Хитринская 
и др. 2002: 226–234], а с 2000-х гг. генетики 
начали активно изучать генофонд тувинцев 
по маркерам Y-хромосомы. 

Маркеры Y-хромосомы
Y-хромосома, самая маленькая в геноме 

человека, имеет размер около 60 Mb. Хро-
мосомы человека представляют собой двух-
цепочечную молекулу ДНК (дезоксирибо-
нуклеиновая кислота) в виде двойной спи-
рали из азотистых оснований, несущей всю 
наследственную информацию и белков — 
гистонов, позволяющих удерживать опре-
деленную структуру в ядре клетки. Длину 
молекулы ДНК выражают в количестве 
азотистых пар оснований (англ. basepair), 
что дает такие единицы измерения длины 
генома: килобаза (Кб) — тысяча пар ос-
нований, мегабаза (Мб) — миллион пар и 
гигабаза (Гб) — миллиард пар оснований. 
Примерно 95 % Y-хромосомы является не-
рекомбинирующей областью (NRY — Non 
Recombinant Region Y-chromosome), обу-
славливающая самый высокий уровень по-
лиморфизма среди всех хромосом человека 
[Hammer, Zegura 2002: 303–321].

Нерекомбинирующая область (NRY) 
Y-хромосомы так называется потому, что 
она не подвергается рекомбинации (обмену 
участками с Х-хромосомой в процессе деле-
ния клетки) и передается от отца к сыновь-
ям без изменений. Генетическая вариабель-
ность нерекомбинирующей области (NRY) 
Y-хромосомы определяется только мутаци-
онным процессом. Отцовские линии (насле-
дование от отца к сыновьям и так далее во 
всем ряду поколений) представляют собой 
последовательную «запись» мутационных 
событий в продолжительном ряду поколе-
ний (от «Адама» до современности). Му-
тации, возникшие в нерекомбинирующей 
области Y-хромосомы, сохраняются и пе-
редаются единым блоком от отца к сыновь-
ям. Исследуются два взаимодополняющих 
тиар генетических маркеров (NRY): STR 
(short tandem repeats) и однонуклеотидные 
полиморфизмы — SNP (single nucleotide 
polymorphisms [Hammer, Zegura 2002: 303–
321].

SNP называют биаллельными марке-
рами, так как этот тип маркера может су-
ществовать только в двух вариантах. Он 
характеризуются относительно низкой 
скоростью мутирования (2х10-8 на локус на 
поколение), что позволяет изучать не толь-
ко современные, но и древние популяции 
[Jobling, Pandya, Tyler-Smith 1997: 598–612; 
Zhivotovsky et al. 2004: 50–61].  
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В настоящее время общепринятой клас-
сификацией гаплогрупп является номенкла-
тура, принятая на консорциуме по Y-хромо-
соме в 2002 г. [Y-Chromosome Consortium 
2002: 339–348]. 

Согласно этой классификации на фило-
генетическом древе Y-хромосомы совре-
менного человека выделено 20 основных га-
плогрупп, обозначаемых буквами латинско-
го алфавита от А до T и огромным множе-
ством иерархически организованных ветвей 
в пределах каждой гаплогруппы, маркеры 
которых обновляются ежегодно [Степанов, 
Харьков, Пузырев 2006: 57–73]. 

В отличие от SNP, у STR-маркеров ско-
рость мутирования выше (в среднем 6,9 х 
10-4 на локус на поколение для анализиру-
емых нами STR-маркеров) [Jobling, Pandya, 
Tyler-Smith 1997: 118–124; Mountain et 
al. 2002: 1766–1772; Gusmao et al. 2003: 
172–179; Zhivotovsky et al. 2004: 50–61; 
Balanovsky 2017: 575–590], что позволяет 
датировать более поздние события. 

Высокое разнообразие позволило 
STR-маркерам стать полезным инструмен-
том и в криминалистике, и при анализе раз-
нообразия гаплотипов внутри гаплогрупп, и 
при датировке событий генетической исто-
рии. Однако информативность и надеж-
ность результатов чрезвычайно зависит от 
числа используемых STR-маркеров. В тече-
ние последних лет основным стандартом в 
криминалистике и популяционной генетике 
было использование 17 STR-маркеров па-
нели Y-filer. Сейчас планируется переход 
на панель 38 STR-маркеров, причем сохра-
няется необходимость дополнять STR-мар-
керы изучением SNP-маркеров, поскольку 
одни и те же STR-маркеры могут присут-
ствовать в разных гаплогруппах. Наиболее 
перспективным считается использование 
совокупности широких панелей и SNP-, и 
STR-маркеров, где они выступают как ча-
совая и минутная стрелки микроэволюции.

Наследование по отцовской линии, 
межпопуляционная изменчивость Y-хромо-
сомы и возможность датировки генетиче-
ской истории позволяют проводить комп-
лексные этнографические, исторические, 
лингвистические, антропологические и ге-
нетические исследования родовых групп у 
народов, у которых еще сохранилась память 
о родовой структуре. Такие работы прове-
дены по народам Дальнего Востока [Богу-

нов и др. 2018: 99–102; Агджоян и др. 2019: 
116–125; Балановская и др. 2020: 111–122], 
Казахстана [Жабагин и др. 2016: 59–68], 
Башкирии [Балановская и др. 2017: 94–103; 
Юсупов и др. 2018: 94–97], Калмыкии, Мон-
голии [Balinova et al. 2019: 1466–1474].

Изменчивость Y-хромосомы в терри-
ториальных популяциях тувинцев

Впервые анализ Y-STR в трех популяци-
ях тувинцев (западный — Бай-Тайгинский 
(N=36), северо-восточный — Тоджинский 
(N=30), юго-восточный — Тере-Хольский 
(N=47) проведен В. А. Степановым с ис-
пользованием узкой панели 7 STR-марке-
ров [Степанов, Пузырев 2000: 241–248]. 

Отмечено, что высокий уровень гене-
тического разнообразия внутри популяций 
(Н=0,935) сочетается с низким уровнем 
различий между популяциями, несмотря 
на их различия по демографическим, эт-
нографическим и антропологическим ха-
рактеристикам. Проведя анализ Y-STR по 
родовым группам и фамилиям тувинцев, ав-
торы указывают, что «такой анализ может 
быть затруднен особенностями брачных 
традиций и репродуктивного поведения ту-
винцев. Так, в Туве широкое распростране-
ние получили добрачные рождения детей: 
22–43 % женщин в обследованных попу-
ляциях имели детей до вступления в брак. 
При регистрации брака в большинстве слу-
чаев добрачные дети регистрируются как 
совместные и получают фамилию мужа, 
которая тем самым может не отражать дей-
ствительное происхождение Y-хромосомы» 
[Степанов, Пузырев 2000: 241–248]. 

В работе [Wells et al. 2001: 10244–10249] 
среди 49 популяций Евразии приведе-
ны данные и о 42 тувинцах, изученных по 
7 Y-STR и 23 Y-SNP маркерам с показате-
лем генетического разнообразия внутри по-
пуляций H=0,842. 

В работе М. В. Деренко и соавторов 
[Derenko et al. 2002: 1196–1202] по дан-
ным о 5 Y-SNP маркерах изучены тюр-
ки Алтае-Саян (тувинцы, сойоты, шорцы, 
хакасы, алтай-кижи). Выборка тувинцев 
(N=64) представлена родами Иргит, Мон-
гуш, Ондар, Ооржак, Оюн, Саая, Сат, Хер-
тек. Попытка анализа корреляции родовых 
и вариантов Y-хромосомы не удалась из-
за небольших выборок. Также дана харак-
теристика генофондов тувинцев (N=113) 
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и тоджинцев (N=36) по 17 SNP-маркерам 
[Derenko et al. 2006: 466–470; Pakendorf et 
al. 2003: 211–244].

В статье Дж. Лелла и Д. Уоллеса [Lell, 
Wallace 2002: 192–206] при анализе населе-
ния Сибири и Америки по 12 Y-SNP изучена 
выборка тувинцев (N=40), представленная 
студентами Тувинского государственного 
университета.

Наиболее детально — по 60 SNP- и 
17 STR-маркерам — изучены территори-
альные группы тувинцев в работе В. Н. 
Харькова с соавторами: западные тувинцы 
(N=169), центральные (N=179), юго-вос-
точные (N=48), северо-восточные (N=23) 
[Харьков и др. 2013: 1416–1425], но их из-
учение проведено без учета  родовой струк-
туры. 

Анализ генофонда тувинцев через 
призму родовой структуры

Впервые комплексный анализ родовой 
структуры тувинцев и изменчивости совре-
менной панели маркеров Y-хромосомы был 
проведен для двух наиболее распростра-
ненных родов тувинцев — монгуш (N=64) 
и ооржак (N=27). Их изучение по широкой 
панели 59 Y-SNP-маркеров позволило рас-
смотреть их в контексте генофондов других 
популяций Южной Сибири и Центральной 
Азии и дать комплексную (антропологиче-
скую, историко-этнографическую, лингви-
стическую, генетическую) характеристику 
этих родов [Дамба и др. 2018: 611–619]. 

Генетические портреты этих двух 
тувинских родов оказались сходными. 
В среднем две трети их генофондов (63 %) 
составляют североевразийские гапло-
группы (N*, N1a2, N3a, Q), связываемые 
с автохтонным населением современного 
ареала тувинцев, тогда как центральноази-
атские гаплогруппы (С2, О2) составляют 
менее пятой части (17 %) их генофондов. 
Полученные данные позволили сделать 
вывод о незначительном вкладе монголь-
ской экспансии в генофонды родов монгуш 
и ооржак. Этот вывод был подтвержден 
данными полногеномного секвенирования 
центральноазиатской гаплогруппы С2-
М217: она оказалась представлена лишь од-
ной из множества линий этой гаплогруппы 
(С2a1a2a2a2-SK1066). Филогенетический 
анализ этой линии позволил определить 
ее возраст (около 900 лет) и определить 

северо-восточную Монголию как регион 
ее происхождения. Эта датировка в сово-
купности с историко-этнографическими 
данными показала, что данная гаплогруппа 
привнесена в генофонд тувинцев не ранее 
XI–XII вв. [Дамба и др. 2021: 6–17; Дамба 
и др. 2022: 77–85].

Кроме наиболее распространенных ро-
довых групп — монгуш и ооржак, были 
охарактеризованы генофонды родовых 
групп оюн, кол и хертек. Большинство ро-
довых групп тувинцев являются родовыми 
объединениями, включившими множество 
небольших родов [Дамба и др. 2019: 74–85]. 

Родовое объединение оюн включает 
«лесные племена», что указывает на то, 
что ранее они проживали в лесной местно-
сти [Татаринцев 2009: 166; Сердобов 1971: 
207, 387]. Основу генофонда данной родо-
вой группы составила гаплогруппа R1a1a-
M98(x458), которая, возможно, маркирует 
палеоевропеоидный компонент. 

Родовое объединение кол, объединяю-
щее нескольких мелких родов по названию 
сумона, предположительно произошло, как 
и другие два рода тувинцев-тоджинцев, 
(ак и бараан), от одного «прарода» чооду 
[Вайнштейн 1961: 20]. 

Тувинцев-тоджинцев как субэтниче-
скую группу тувинцев стали выделять в 
1996 г., а в 2000 г. тоджинцев причислили к 
коренным малочисленным народам Россий-
ской Федерации. Антропологически тод-
жинцы относятся к катангскому варианту 
байкальского типа. Лингвисты определяют 
язык тоджинцев как диалект современно-
го тувинского языка. «Генетические пор-
треты» тоджинцев, в частности, родовой 
группы кол, показали, что преобладающим 
компонентом в их генофонде является се-
вероевразийский компонент, маркируемый 
гаплогруппами N и Q. Центральноазиатские 
гаплогруппы (С2, О2) в генофонде родовой 
группы кол не выявлены, в отличие от родо-
вых групп оюн и хертек, что, возможно, об-
условлено географической отдаленностью 
от основных путей миграционного потока 
центральноазиатских племен.

Этногенез юго-восточной родовой груп-
пы хертек наименее изучен, но по данным 
генетических исследований можно предпо-
ложить, что генофонд данной родовой груп-
пы, преобладающими компонентами кото-
рого являются североевразийские гапло-
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группы, сформирован на самодийско-кет-
ском субстрате. Небольшие «вкрапления» 
центральноазиатских гаплогрупп (С2, О1 
и О2), до 2 % в генофонде родовой группы 
хертек, обусловлены географическим поло-
жением и возможными контактами с носи-
телями центральноазиатских гаплогрупп.

Заключение
Данные геногеографического и филоге-

нетического анализов показывают, что мон-
гольская экспансия не оказала значитель-
ного генетического влияния на Y-генофонд 
тувинских родовых групп монгуш, ооржак, 
кол, оюн, хертек, в отличие от этнокультур-
ного, хозяйственного, лингвистического, 
антропологического влияния. Эти резуль-
таты подтверждают данные антропологов о 
более позднем центральноазиатском пласте 
в этногенезе тувинцев и их родовых групп. 

В частности центральноазиатская гапло-
группа С2а1а2а2а2-SK1066, возникшая в 
северо-восточной Монголии, проникла на 
территорию Тувы не ранее XI–XII вв. с но-
сителями данной гаплогруппы из северо-за-
падной Монголии.

Полученные генетические данные о 
структуре Y-генофонда с преобладанием 
североевразийских гаплогрупп позволяют 
выдвинуть гипотезу о самодийско-кетском 
происхождении изученных тувинских ро-
довых групп. В целом изучение генофондов 
тувинских родовых групп показывает высо-
кую эффективность и может внести новый 
вклад в реконструкцию этногенеза тувин-
цев. Для решения этой задачи проводится 
комплексное изучение и других родовых 
групп как тувинцев, так и других народов 
Южной Сибири и Монголии
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