
5

ОРИГИНАЛЬНОЕ ИССЛЕДОВАНИЕ    ГЕНЕТИКА

ВЕСТНИК РГМУ   5, 2022   VESTNIKRGMU.RU| |

В. С. Окованцев1      , Г. Ю. Пономарев1, А. Т. Агджоян1, А. Т. Агджоян1, В. Ю. Пылёв1,2, Е. В. Балановская1,2

СВОЕОБРАЗИЕ ПОМОРОВ ОНЕЖСКОГО ПОЛУОСТРОВА И ЗИМНЕГО БЕРЕГА В ГЕНЕТИЧЕСКОМ 
КОНТЕКСТЕ СЕВЕРА ЕВРОПЫ 

Своеобразие генофонда Русского Севера, давно став научным фактом, так и не получило содержательного объяснения. Резкие генетические отличия 

северных русских популяций не только от южных, но и друг от друга, нельзя объяснить лишь дрейфом генов. Расширение спектра изученных 

генофондов Русского Севера и их соседей может дать ключ к разгадке этого феномена. Целью работы было субтотальное исследование генофонда 

поморов Архангельской области (Онежского берега, Летнего берега, западного фрагмента Зимнего берега; n = 130) по панели 60 SNP-маркеров 

Y-хромосомы методами многомерного шкалирования и картографирования генетических расстояний. Популяции поморов резко различаются 

по частотам 14 выявленных гаплогрупп: каждая из гаплогрупп I1, R1a, N3 составляет по четверти общего генофонда поморов, по 8% I2-P37.2 и 

R1b, остальные гаплогруппы редки. Поморы Онежского берега оказались генетически схожими с широким кругом финноязычных народов Северо-

Восточной Европы и тех русских популяций, у которых есть мощный дославянский субстрат. Поморы Летнего берега близки к генофондам Скандинавии. 

Поморы Зимнего берега схожи лишь с единичными популяциями финнов и шведов. Ни одна из популяций поморов не имеет генетического сходства 

с населением Новгородчины, с которым традиционно связывают происхождение поморов. Генетические расстояния между популяциями поморов 

настолько велики, что сопоставимы с общим размахом изменчивости между восточными славянами, балтами и финно-уграми региона. Причинами 

столь ярко выраженного своеобразия популяций поморов наряду с дрейфом генов предположительно можно назвать разный дославянский субстрат, 

лежащий в основе генофонда каждой популяции, а также более поздние потоки генов. 
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PECULIARITY OF POMORS OF ONEGA PENINSULA AND WINTER COAST IN THE GENETIC 
CONTEXT OF NORTHERN EUROPE

The peculiarity of the Russian North gene pool has long become scientific fact, but has yet to receive informative explanation. Genetic drift cannot be the only 

contributing factor in the striking genetic differences between not only northern Russian populations and the southern ones, but among individual northern 

populations as well. Studying Russian North gene pools previously underrepresented in scientific literature may help understand this phenomenon. The work aimed 

to perform a subtotal study of the gene pool of the Arkhangelsk Oblast Pomors (Onega Coast, Summer Coast, the western fragment of the Winter   Coast; n = 130) 

using a panel of 60 Y-chromosome SNP markers through multidimensional scaling and mapping of genetic distances. The frequencies of 14 identified haplogroups 

differ drastically in Pomor populations: haplogroups I1, R1a, and N3 each comprise a quarter of the total Pomor gene pool, I2-P37.2, and R1b each comprise 

about 8%, and the rest of the haplogroups are rare. The Onega Coast Pomors showed genetic similarity to a wide range of North-Eastern Europe Finnic-speaking 

populations, as well as to Russian populations with a strong pre-Slavic substratum. The Summer Coast Pomors are close to the Scandinavian gene pools, and the 

Winter Coast Pomors are similar only to specific Finn and Swede populations. None of the Pomor populations demonstrate genetic similarity with the Novgorod 

Oblast Russian populations, with which the origin of the Pomors is traditionally associated. The genetic distances between Pomor populations are so great, they 

are comparable to the general range of variability between the Eastern Slavic, Baltic, and Finno-Ugric peoples of the region. The reasons for such pronounced 

originality of Pomor populations presumably include, along with genetic drift, the gene pool of each population being underlied by a different pre-Slavic substrate, 

with later gene flows as an additional factor.
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Изучение генетической истории русского народа 
охватывает все более широкий круг как русских 
популяций, так и их соседей [1–18]. На возникающей 
панораме ярко выделяется «белое пятно» — самые 
северные русские популяции Беломорья, поморы. Их 
изучение важно не только в качестве модели эволюции 
популяций на самой периферии этнического ареала. Дело 
в том, что Беломорская периферия крайне своеобразна: 
вся жизнь поморов, связанная с морем, формировала не 
только особый быт, но и особые пути взаимодействия с 
населением Северной и Северо-Восточной Европы.

Беломорскими поморами называли русских побережья 
Белого моря, которые промышляли охотой на морского 
зверя, рыболовством в открытом море, морской торговлей, 
отличались многими особенностями быта и сохранением 
черт древнерусской культуры [19]. С новгородской 
(верховой) колонизацией связаны первые упоминания 
о постоянных русских поселениях на беломорском 
побережье в конце XIII — начале XIV в. [20–22]. Согласно 
летописям, переселенцы встретили на этих землях 
финноязычное население — племена чуди заволочской, 
часто ассоциирующейся с вепсами. Но заселение региона 
началось в мезолите, т. е. около 8 тыс. лет назад. В неолите 
фиксируют следы двух близких археологических культур — 
каргопольской и беломорской. Новую волну пришлого 
населения в эпоху бронзы (4–3 тыс. лет назад) связывают 
с финно-угорским населением (прежде всего, с саамским 
[23–28]), а последнюю славянскую волну мигрантов — с 
Новгородской колонизацией северных пределов.

Жизнь на северной периферии ареала русского 
народа (где в топонимике прочно сохранились следы 
дославянского населения), своеобразие культуры и 
особый тип хозяйства поморов позволяют предполагать, 
что они имели и своеобразный генофонд. Лишь небольшая 
выборка поморов (n = 28) была изучена ранее по крайне 
узким панелям маркеров Y-хромосомы и мтДНК [1, 2]. 
Исследователи рассматривали поморов в составе 
популяции «северных русских» в широком контексте 
населения Северной Евразии [1]. Особенности их 
генофонда объяснены возможной ассимиляцией 
урало- или балтоязычного населения славянским [2]. На 
сходство с финноязычным населением (причем больше с 
финно-пермским, чем с финно-волжским) указывают 
данные об аутосомном геноме поморов Мезенского 
района Архангельской области (n = 96) [3].

Более широкий круг популяций, а именно генофонд 
Русского Севера, охарактеризован по четырем системам 
маркеров (Y-хромосомы, мтДНК, аутосомных ДНК-
маркеров и частот фамилий). В анализ включены 
популяции Пинежского, Лешуконского, Красноборского 
и Ленского районов Архангельской области [4], 
масштаб генетического своеобразия которых показан 
ранее [5]. По мтДНК и аутосомным ДНК-маркерам эти 
популяции сближаются с населением Северной Европы. 
Разнообразие «отцовских» линий выявляет сходство 
генофонда Русского Севера с населением обширной 
территории от Прибалтики до Печоры и обусловлено 
наследием древнейшего палеоевропейского населения. 
Геномные данные об этих популяциях были привлечены 
для анализа генетической истории балто-славянских 
народов. На картах генетических расстояний популяции 
Русского Севера формируют один из основных паттернов 
генофонда Европы [7]. Поиск генетических следов 
новгородской колонизации в генофонде Русского Севера, 
проведенный по широкогеномной панели аутосомного 

генома [8], показал отсутствие «новгородской» предковой 
компоненты на севере Архангельской области, а на ее юге 
(Красноборский и Ленский районы) вклад «новгородской» 
компоненты составил не более трети генофонда.

Даже столь краткий обзор изученности генофонда 
Русского Севера выявляет серьезную нехватку 
данных о его самой северной периферии: описаны 
либо «материковые» популяции Архангельской области, 
либо маленькая выборка поморов по столь узкой 
панели, которая несопоставима с современным спектром 
ДНК-маркеров. 

Новые данные о генофонде популяций поморов, 
изученном по обширной панели маркеров, могут дать ключ 
к пониманию огромного генетического разнообразия и 
своеобразия популяций Русского Севера [4, 5, 7]. С учетом 
традиции патрилокальности у поморов [23] и высокой 
эффективности изучения «отцовских линий» [1, 9–11], 
целью данной работы было рассмотреть полиморфизм 
маркеров Y-хромосомы для решения двух задач: создания 
«генетических портретов» трех впервые изученных 
популяций поморов и поиска в их генофонде генетических 
следов новгородской колонизации.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ

Материалы

Коренное население побережья Белого моря детально 
изучено по современной панели маркеров Y-хромосомы 
(рис. 1). В ходе экспедиции 2021 г. субтотально 
обследованы населенные пункты Онежского полуострова 
(Онежский берег и Летний берег) и западного (Онежского) 
фрагмента Зимнего берега (рис. 1) (далее для краткости 
все популяции условно именуются «онежскими поморами»). 
Обследование проводили субтотально: образцы крови 
брали в селениях с компактным проживанием поморов 
практически у всех мужчин, соответствующих критериям 
включения в исследование: в выборку включали 
только тех неродственных между собой индивидов, чьи 
предки до третьего поколения принадлежали к данной 
популяции и считали себя русскими (или поморами). 
Для сравнения с популяциями коренного населения 
севера Европы привлечены литературная информация 
и неопубликованные данные АНО «Биобанк Северной 
Евразии».

Генотипирование

Тотальную ДНК выделяли из образцов венозной крови 
методом магнитных частиц на автоматизированной 
установке QIAsymphony (QIAGEN; Нидерланды). 
Генотипирование проводили по панели 60 Y-SNP маркеров 
методом ПЦР в реальном времени с использованием 
TaqMan-зондов и технологии OpenArray на амплификаторе 
QuantStudio 12 Flex (Thermo Fisher Scientific; США): D-M174, 
E-M35, E-M78, C-M217, C-F3791, C-F5481, C-F3918, 
C-M48, C-SK1066, C-M407, G-M201, G1-M285, G2-P15, G2-
FGC595, G2-M406, G2-P303, H-M69, I-M170, I-M253, I-P37.2, 
I-M223, J1-M267, J1-P58, J2-M172, J2-M12, J2-M67, J2-M9, 
L-M20, L-M317, T-M70, N-M231, N-M128, N-Y3205, N-M178, 
N-B211, N-M2118, N-CST10760, N-Z1936, N-F4205, N-B202, 
N-B479, O-P186, O-M119, O-P31, O-M122, O-P201, O-M134, 
Q-M242, R1a-M198, R1a-PF6202, R1a-Y2395, R1a-CTS1211, 
R1a-Z92, R1a-Z93, R1b-M343, R1b-Y13887, R1b-M269, 
R1b-L51, R1b-Z2105, R2-M124. 
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Рис. 1. Расположение изученных групп в системе популяций поморов. А. Традиционные поселения поморов на берегах Белого моря и места рождения 
предков по отцовской линии участников обследования. Б. Населенные пункты Архангельской области, где проводили обследование. (Источник карты на 
рис. А:  http://lexicon.dobrohot.org/images/c/c5/00133909.jpg)

Статистический и картографический анализ

По данным о частотах 14 гаплогрупп Y-хромосомы, 
выявленных в трех популяциях поморов, рассчитывали 
матрицу попарных генетических расстояний М. Нея 
(в оригинальной программе DJ [5]), на основе которых 
построен график многомерного шкалирования в пакете 
Statistica 7.0. (StatSoft; США). Картографический анализ 
проводили с помощью оригинального программного 
пакета GeneGeo [29] по расширенному спектру 26 
гаплогрупп Y-хромосомы, характерных для региона. Карты 
распространения 26 гаплогрупп строили по частотам из 
базы данных «Y-base» (разработанной под руководством 
О. П. Балановского) методом средневзвешенной 
интерполяции с радиусом влияния 800 км и третьей 
степенью весовой функции [29]. Алгоритм построения 
каждой карты генетических расстояний включал два этапа. 
На первом этапе для каждой из 26 гаплогрупп строили 
карту генетических расстояний от данной популяции 
поморов до интерполированных значений в каждой точке 
карты. На втором этапе по совокупности этих 26 карт 
рассчитывали средние генетические расстояния от данной 
популяции поморов до каждой точки карты. В результате 
для каждой популяции онежских поморов была создана 
карта, где показана степень генетического сходства 
изученной популяции поморов с каждой из популяций 
сравнения.

РЕЗУЛЬТАТЫ ИССЛЕДОВАНИЯ

Спектр гаплогрупп Y-хромосомы

В генофондах трех популяций онежских поморов 
обнаружено 14 гаплогрупп Y-хромосомы (рис. 2): E-M78, 
I1-M253, I2-P37.2, I2-M223, J2-M92, J2-M67, N2a-Y3205, 
N3a3-CST10760, N3a4-Z1936, R1a-PF6202, R1a-CTS1211, 
R1a-Z92, R1b-L51, T1a-M70 (далее указаны краткие 
названия этих гаплогрупп). Самыми частыми оказались 
гаплогруппы I1, N3 и R1a, каждая из которых составляет 
около четверти общего генофонда онежских поморов 
(рис. 2). Гаплогруппа R1a представлена тремя ветвями 
(PF6202, CTS1211, Z92), гаплогруппа N3 — двумя 
(CST10760, Z1936). Следующими по убыванию частоты 
следуют гаплогруппы I2-P37.2 и R1b (по 8% генофонда в 
целом), остальные редки. 

Вопреки географической близости трех популяций 
поморов (80–170 км; таблица), их генетические портреты 
заметно различаются, причем по четырем гаплогруппам 
(I2, N3a4, R1a, R1b) эти различия достоверны. Хотя у 
каждой из трех популяций поморов присутствуют не 
менее девяти гаплогрупп их «общего портрета», спектр 
гаплогрупп каждой популяции очень своеобразен. У 
поморов Зимнего берега снижена частота гаплогруппы 
N3a4 и повышена частота I2; в популяции Летнего берега 
не обнаружена гаплогруппа R1a-PF6202, характерная 

А

Б
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СтрельнаТетрино 

Чаваньга

Кузомень
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Выгостров

Сумской Посад
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Населенные пункты, 
где родились 
предки участников 
обследования:
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выборка
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берег

47

130

Район Архангельской области
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Нижняя 
Золотица

АРХАНГЕЛЬСК

Пурнема

Лямца

Пушлахта

Летняя 
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Рис. 2. Спектр гаплогрупп Y-хромосомы в изученных популяциях Архангельской области. А. Доли основных гаплогрупп в генофонде Русского Севера. В 
выборку из Красноборского района (n = 81) включены также образцы из соседнего Ленского района (n = 8), поскольку ранее была показана близость их 
генофондов [5]. Б. Частоты гаплогрупп Y-хромосомы (с подразделением основных на ветви) в популяциях онежских поморов. В верхней строке таблицы 
приведены краткие названия гаплогрупп Y-хромосомы, во второй строке — соответствующих SNP-маркеров. Частоты гаплогрупп, выделенные жирным 
шрифтом, соответствуют критерию 5% уровня полиморфизма 

для двух других популяций, но повышена частота R1b; в 
популяции Онежского берега высока частота N3a4, но 
низка I2 (рис. 2). 

Прослеживаются убывание доли гаплогрупп I1 и I2a 
c востока (Зимний берег) на запад (Онежский берег) и 
противоположный тренд у гаплогрупп N3a3 и N3a4. Но 
такой «долготный» тренд отсутствует у гаплогрупп R1a 
(частота повышена в популяциях Зимнего и Онежского 
берегов) и R1b (максимум на Летнем берегу). Частота 
гаплогруппы R1a не только высока в генофондах Зимнего 
(29%) и Онежского берегов (36%), но и все три ветви R1a 
здесь встречены с частотой ≥ 5%. Однако на Летнем 
берегу частота R1a в два раза ниже и обнаружены только 
ветви R1a-CTS1211 (13%) и R1a-Z92 (2%). Снижение 
частоты гаплогруппы R1a и резкое возрастание частоты 
R1b (20%) только в популяции Летнего берега могут быть 
результатом и дрейфа генов, и их миграционного потока. 
Высока частота R1b и у русских Пинежского района 
Архангельской области (рис. 2), но там распространена 
иная ветвь R1b. У поморов обнаружена ветвь L51, более 
характерная для народов Северо-Западной, чем Северо-
Восточной Европы, и для установления ее источника 
(миграция или сохранение древнейшего генетического 
ландшафта региона) необходимо использование 
филогенетических подходов.

С другими русскими популяциями Архангельской 
области онежские поморы наиболее схожи по заметной 
роли гаплогрупп R1a и N3a4 (хотя в популяции Зимнего 
берега N3a4 редка). Резкое отличие «прибрежных» 

поморов от «материковых» популяций Архангельской 
области проявляется по частоте гаплогруппы I1: у онежских 
поморов она составляет в среднем четверть генофонда 
(25%), но для других северных русских не характерна 
(в Красноборской популяции — 12%, в Пинежской — 1%, 
в Лешуконской не обнаружена). 

Положение онежских поморов в генетическом 
пространстве Северной Европы

При анализе степени генетического сходства (таблица) 
прежде всего удивляет, сколь велики генетические 
расстояния между популяциями поморов (d = 0,28) 
вопреки их географической близости и культурной 
общности. Более того, расстояние от онежских поморов 
до других русских популяций почти в три раза больше 
(d = 0,76), но есть и очень выразительные исключения 
(таблица). Наиболее близкой к генофонду онежских 
поморов (d = 0,29) оказалась географически удаленная 
популяция (около 500 км) русских Красноборского и 
Ленского районов Архангельской области. При этом она 
чрезвычайно близка лишь к поморам Онежского берега 
(d = 0,15), но генетически далека от Летнего (d = 0,33) и 
Зимнего (d = 0,38) берегов. 

Из других русских популяций относительное генетическое 
сходство с поморами обнаруживают лишь русские 
Костромской области (d = 0,50) и популяция Мологи 
Ярославской области (d = 0,63). При этом к генофонду 
Мологи близки только поморы Онежского берега (d = 0,17), 

Онежский берег Летний берег Зимний берег

Онежские поморы

Русские 
Пинежского 

района

Русские 
Лешуконского 

района

Русские 
Красноборского 

района

Зимний 
берег

Объем 
выборки

38 0 0 0 0 0,08 0,05 0,05 0,13 0,03 0,030,110,03

E1 I1 I2a1 I2a2a J2 J2a1b N2a N3a3 N3a4 R1a R1a R1a R1b T1a

M70L51Z92CTS1211PF6202Z1936CST10760Y3205M67M92M223P37.2M253M78

0,180,32

45 0,02 0,02 0,02 0 0,07 0,18 0,13 0,02 0,20 000,04 0,040,24

47 0 0 0 0,02 0,06 0,28 0,13 0,06 0 00,170,06 0,020,19

130 0,01 0,01 0,01 0,01 0,07 0,17 0,10 0,07 0,08 0,010,090,04 0,080,25

Летний 
берег

Онежский 
берег

Онежские 
поморы

Другие

А

Б
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Рис. 3. Положение генофонда поморов в генетическом пространстве Северо-Восточной Европы. График многомерного шкалирования простроен по частотам 
15 гаплогрупп Y-хромосомы, показатель алиенации — 0,13; показатель стресса — 0,11. Цвета популяций указывают на их языковую принадлежность: 
славянские народы (красный), балтийские народы (желтый), финноугорские народы (синий). Названия русских популяций расшифрованы в таблице  

в то время как генофонды Летнего и Зимнего от нее 
крайне далеки (d = 0,85). Ранее было показано, что 
среди ярославских популяций именно Молога сохранила 
явный генетический след дославянского населения 
(предположительно мери) [9]. 

Среди иных народов России к онежским поморам 
наиболее генетически близки вепсы (d = 0,43) и северные 
карелы (d = 0,46), причем вновь лишь за счет поморов 
Онежского берега (d = 0,23 и d = 0,12 соответственно). 
Оказывается, что поморы Онежского берега генетически 
ближе к финноязычным соседям, чем к другим популяциям 
поморов (d = 0,28). А вот представители восточного 
крыла финноязычных народов — удмурты — оказались 
самыми генетически далекими от поморов (d = 2,50), что 
противоречит выводу [3] о сходстве генофонда поморов и 
финно-пермских народов. 

Однако наибольшее генетическое сходство онежские 
поморы обнаруживают с народами зарубежной Северной 
Европы (таблица): генетическое расстояние от поморов 
до шведов и финнов (d = 0,28) такое же, как среднее 
расстояние между популяциями поморов (d = 0,28), а 
расстояние до генофонда саамов в два раза меньше 
(d = 0,14). Причем прослеживается любопытный тренд: 
расстояние до генофондов финнов и саамов уменьшается 
в четыре раза по мере движения на запад — от Зимнего 
берега к Онежскому. Но генетические расстояния до 
скандинавов (датчан, норвежцев, шведов) следуют 
противоположному тренду: расстояние до Онежского 
берега в два раза больше, чем до Летнего и Зимнего, 
которые одинаково близки к скандинавам. При этом, 
если поморы Зимнего берега близки лишь к скандинавам 
из всего пула рассмотренных популяций, то поморы 
Летнего берега обнаруживают определенное генетическое 
сходство также и с широким кругом европейских 
популяций — от немцев (d = 0,36) до ирландцев (d = 0,65). 

В генетическом пространстве многомерного 
шкалирования (рис. 3) (график построен по 14 «поморским» 
гаплогруппам Y-хромосомы) выделяются пять кластеров 

(им даны весьма условные названия); для каждого 
рассчитаны средние расстояния между популяциями 
(d). «Славянский» кластер (d = 0,05) включил белорусов, 
украинцев, поляков и русских Смоленской и Ярославской 
областей. К нему близок «Новгородский» кластер (d = 0,06),
объединивший все три популяции Новгородской 
области и Порхов Псковской области, который входил 
в Новгородские земли. К ним присоединились также 
финноязычные популяции — вепсы и южные карелы. 
«Прибалтийский» кластер (d = 0,04) включил всех 
прибалтов: латышей, литовцев и эстонцев, а также 
популяцию Псковской области (Остров). «Архангельский» 
кластер (d = 0,09) объединил популяции Пинежского и 
Лешуконского районов Архангельской области с Мологой 
Ярославской области и тверскими карелами. 

Поморы образовали свой собственный обширный 
кластер — расстояния между популяциями поморов 
(d = 0,28) почти в пять раз больше, чем среднее расстояние 
в пределах других кластеров (d = 0,06), а площадь 
«Поморского» кластера лишь немногим меньше суммы 
всех четырех кластеров групп сравнения, включивших 
финноязычные, балтоязычные и славянские популяции. 
Но подчеркнем, что при столь огромных различиях между 
поморскими популяциями все они заняли свое собственное 
«поморское» место в генетическом пространстве Северо-
Восточной Европы.

Более точно определить регионы, с которыми схожи 
генофонды поморов, и значительно расширить круг 
популяций сравнения помогают карты генетических 
расстояний (рис. 4), рассчитанные по 26 гаплогруппам 
Y-хромосомы, характерным для всего региона.  

Суммарный генофонд поморов (рис. 4А) генетически 
близок к южной части Финляндии, а не более северной, 
представленной саамами. 

Генофонд Онежского берега (рис. 4Б) выявляет 
обширную область генетического сходства: она охватывает 
почти всю Финляндию на западе, с востока четко очерчена 
Северной Двиной и Сухоной, на юге и юго-западе России 

Славянский 
кластер Новгородский 

кластер
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Литовцы
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Яросл-1

Арх-1
Арх-3

Арх-2

Тверские карелы

Северные карелы
Финны
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Летний берег

Зимний берег

Новг-3 Вепсы

Южные карелы

Балтийский 
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Популяция Онежские поморы

Среднее Зимний берег Летний берег Онежский берег

Онежские поморы суммарно 0,09 0,09 0,08 0,1

Поморы Зимнего берега 0,19 0 0,25 0,32

Поморы Летнего берега 0,17 0,25 0 0,27

Поморы Онежского берега 0,20 0,32 0,27 0

Русские Архангельской области № 1. Красноборский и Ленский районы 0,29 0,38 0,35 0,15

Русские Архангельской области № 2. Лешуконский район 0,97 1,1 1,36 0,44

Русские Архангельской области № 3. Пинежский район 0,86 1,07 1,02 0,49

Русские Новгородской области № 1. Анциферово 0,73 0,72 1,06 0,4

Русские Новгородской области № 2. Кабожа 0,88 0,88 1,15 0,61

Русские Новгородской области № 3. Любытино 0,72 0,65 1,08 0,42

Русские Псковской области № 1. Остров 0,90 0,71 1,36 0,64

Русские Псковской области № 2. Порхов 0,82 0,74 1,26 0,47

Русские Ярославской области № 1. Молога 0,63 0,86 0,85 0,17

Русские Ярославской области № 2. Разные районы 1,02 0,82 1,63 0,61

Русские Костромской области 0,50 0,47 0,64 0,4

Русские Смоленской области 0,84 0,72 1,18 0,62

Карелы северные 0,46 0,72 0,53 0,12

Карелы южные 0,80 0,92 1,16 0,33

Карелы тверские 0,64 0,86 0,88 0,17

Вепсы 0,43 0,41 0,65 0,23

Эстонцы 0,71 0,57 1 0,56

Латыши 0,99 0,89 1,25 0,82

Литовцы 1,06 0,89 1,47 0,82

Удмурты северные 1,71 1,73 2,01 1,38

Удмурты центральные 2,93 3,23 2,42 3,14

Удмурты южные 2,88 3,06 2,93 2,65

Белорусы 1,07 0,76 1,64 0,8

Украинцы 0,93 0,65 1,35 0,78

Поляки 1,05 0,85 1,53 0,76

Финны 0,28 0,45 0,25 0,14

Саамы 0,17 0,19 0,19 0,13

Шведы* 0,28 0,20 0,19 0,45

Норвежцы* 0,50 0,40 0,39 0,71

Датчане 0,52 0,46 0,23 0,86

Немцы* 0,75 0,77 0,36 1,13

Англичане 1,30 1,37 0,47 2,05

Ирландцы 1,63 1,73 0,58 2,57

Французы 1,45 1,65 0,58 2,11

Географические расстояния между популяциями (км) Зимний берег Летний берег Онежский берег

Поморы Зимнего берега – 0 120 170

Поморы Летнего берега – 120 0 80

Поморы Онежского берега – 170 80 0

Таблица. Генетические и географические расстояния между онежскими поморами и популяциями сравнения

Примечание: зеленые тона указывают на максимальную генетическую близость, красные — на генетическое несходство популяций; номера (№) популяций 
соответствуют № на графике многомерного шкалирования; * — расстояние до популяций измерялось по частотам 11 гаплогрупп.

доходит до Ярославской и Ленинградской областей. В 
эту область сходства входят и финноязычные народы 
(вепсы, ижора, ингерманландцы, карелы, финны), и те 
русские популяции, в генофонде которых прослеживается 
существенный вклад дославянского населения. 

Генофонд Летнего берега (рис. 4В) обнаружил 
наибольшее сходство с далекими шведами и норвежцами, 

слабее оно выражено с саамами, представляющими 
самый север Скандинавии.

Генофонд Зимнего берега (рис. 4Г) относительно 
генетически близок лишь к нескольким популяциям 
финнов и шведов. Это единственная популяция поморов, 
для которой можно допустить, что ее генетический портрет 
в значительной степени сформирован дрейфом генов. 
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Рис. 4. Карты генетических расстояний Нея от трех популяций онежских поморов. А. Общая (средняя трех карт отдельных популяций). Б. Онежский берег. 
В. Летний берег. Г. Зимний берег.  Популяция, от которой рассчитываются расстояния, отмечена звездочкой. Зеленые и желтые тона отражают минимальные 
расстояния до популяции, красно-коричневые — максимальные

Однако популяция Зимнего берега пока представлена 
лишь ее «прионежской» частью (рис. 1). Сейчас ведется 
изучение генофонда всего Зимнего берега, что позволит 
вскоре дать обоснованное заключение о его генетической 
истории.

ОБСУЖДЕНИЕ РЕЗУЛЬТАТОВ

Все три рассмотренные популяции поморов не только 
географически близки (рис. 1): их хозяйственно-
культурный тип, в отличие от оседлых земледельцев, 
предполагает передвижения по морю на большие 
расстояния. Поэтому разумно было предполагать, что 
различия между их генофондами будут крайне невелики. 
При экспедиционном обследовании ставилась задача 
сформировать субтотальную выборку, чтобы уловить 
даже незначительные генетические различия между тремя 
поморскими берегами: были обследованы все поселения 
с компактным проживанием онежских поморов (рис. 1). И 
хотя анализируемые выборки невелики (37–48 человек), 
они надежны, так как репрезентативно представляют 
генеральную совокупность благодаря субтотальности 
обследования и отражают реальность, а не выборочную 
ошибку. Даже при столь небольших выборках различия по 

четырем гаплогруппам (I2, N3a4, R1a, R1b) из 14 выявленных 
оказались достоверны, хотя этот вид анализа основан на 
предположении, что выборки сделаны из бесконечной 
генеральной совокупности индивидов. Поэтому анализ 
достоверности различий неприменим к субтотальным 
исследованиям малых популяций: именно субтотальные 
выборки дают наиболее точный портрет популяции и не 
требуют дополнительной оценки достоверности различий. 

Вопреки изложенным выше ожиданиям оказалось, 
что каждая из трех поморских популяций имеет ярко 
выраженный уникальный генетический портрет. Поморы 
Онежского берега генетически близки и к финноязычным 
народам России и Финляндии, и к русским популяциям 
Архангельской области. Более того, они генетически 
ближе к финноязычным соседям, чем к другим онежским 
поморам. У поморов Летнего берега обнаружено 
генетическое сходство только с населением Скандинавии. 
Наконец, у поморов Зимнего берега практически нет 
схожих генофондов, за исключением некоторой близости 
к финнам и шведам. Различия между тремя популяциями 
поморов столь велики, что лишь немногим уступают 
всей совокупности различий между рассмотренными 
популяциями (рис. 3) западных и восточных славян, балтов 
и финноязычных народов. И при этом все три популяции 

Средние генетические расстояния Нея 
от ПОМОРОВ

Генетические расстояния Нея от 
ПОМОРОВ ЛЕТНЕГО БЕРЕГА

Изученные популяции Изученные популяции

Изученные популяцииИзученные популяции

Генетические расстояния Нея от 
ПОМОРОВ ОНЕЖСКОГО БЕРЕГА

Генетические расстояния Нея от 
ПОМОРОВ ЗИМНЕГО БЕРЕГА

А

В

Б

Г
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поморов занимают свое собственное «поморское» место 
в генетическом пространстве столь широкого круга 
популяций.

Связать столь уникальное своеобразие генофондов 
поморов с действием лишь дрейфа генов невозможно. 
Дрейф генов независимо действует на разные гаплогруппы. 
Поэтому «дрейфующая» популяция по одному из маркеров 
может стать схожей с одной из сравниваемых популяций, 
но по другой гаплогруппе она окажется близка к совсем 
другой популяции, по третьей гаплогруппе — к третьей 
популяции и т. д. Поэтому, когда мы проводим анализ 
генетических расстояний суммарно по всей совокупности 
генетических маркеров, такая «дрейфующая» популяция 
вне зависимости от ее реального происхождения 
оказывается непохожей ни на одну из групп сравнения. 

Данная модель в какой-то мере может объяснять 
своеобразие генофонда поморов Зимнего берега. 
Но окончательный вывод о ней можно будет сделать 
лишь после анализа генетических портретов других 
популяций обширного Зимнего берега (рис. 1). 
Несомненно, что дрейф генов был важным фактором 
в генетической истории всех популяций поморов, которые 
в течение последних поколений становились все менее 
многочисленными. Однако дрейфу генов не удалось 
стереть генетическую память о том, что в основе их 
генофондов имелся различный субстрат. Для поморов 
Онежского берега он общий с широким кругом западного 
ствола финноязычного населения севера Европы, тогда 
как поморы Летнего берега схожи только с населением 
Скандинавии. Полногеномные исследования позволят 
верифицировать гипотезы их разного происхождения, 
давних миграционных потоков генов, сформировавших их 
генофонды. Однако результаты изучения полиморфизма 
Y-хромосомы (наиболее стабильной части генофонда 
вследствие патрилокальности поморов) прямо указывают, 
что причина генетического своеобразия популяций 
онежских поморов кроется в различном генетическом 
субстрате, в различном происхождении, хотя эти различия 
и были перекрыты мощным дрейфом генов.

Второй важный вопрос — о генетическом сходстве 
поморов и новгородцев. Среднее генетическое расстояние 
между этими популяциями (d = 0,77) оказалось таким же 
(d = 0,76), как и расстояние между генофондами поморов 
и остальных рассмотренных русских популяций (таблица). 
Генетические отличия новгородцев велики даже от поморов 
Онежского берега (d = 0,48), но от популяций других 
поморов они вообще огромны (от Зимнего берега d = 0,75, 
от Летнего берега d = 1,09). Ранее нами был сделан вывод 
об отличиях аутосомного генома новгородцев от русских 
севера Архангельской области [8]. Теперь мы видим 
выраженные различия между генофондами новгородцев и 
поморов и по маркерам Y-хромосомы. Оба результата 
противоречат мнению, что генофонд Русского Севера 
был сформирован новгородской экспансией. Однако 
это далеко не единственный случай в мировой культуре, 

когда внутренняя колонизация выражалась в расширении 
власти и экономического влияния, но не приводила к 
решительному изменению генофонда. 

Эти и другие результаты изучения коренного населения 
Европы [4–5, 8–12, 30] убедительно показывают, что 
многие представления об его истории, сложившееся на 
базе данных гуманитарных наук, далеко не всегда могут 
быть интерполированы на генофонд.

ВЫВОДЫ

1. Изучен полиморфизм Y-хромосомы в трех популяциях 
поморов Белого моря: Онежского, Летнего и Зимнего 
берегов. Анализ субтотальных выборок неродственных 
индивидов из всех пунктов с компактным проживанием 
поморов позволил создать надежные генетические 
портреты трех популяций поморов. 2. Исследование 
генофонда поморов по широкой панели маркеров 
Y-хромосомы выявило 14 гаплогрупп, из которых по 
четырем (I2, N3a4, R1a, R1b) обнаружены достоверные 
различия, несмотря на небольшие объемы выборок 
(37–48 человек). Различия генетических портретов поморов 
складываются за счет своеобразия генофонда каждой из 
популяций: у поморов Зимнего берега снижена частота 
гаплогруппы N3a4 и повышена частота I2; в популяции 
Летнего берега не обнаружены ветви гаплогруппы R1a, 
характерные для двух других популяций, но повышена 
частота R1b; в популяции Онежского берега высока 
частота N3a4, но низка I2. Особенности спектра и частот 
гаплогрупп создают уникальность генетического портрета 
каждой популяции поморов. 3. Каждой из трех популяций 
поморов присущ собственный спектр генетически близких 
популяций. Поморы Онежского берега генетически схожи 
с широким кругом финноязычных народов севера Европы 
и с некоторыми русскими популяциями, в генофонде 
которых выражен вклад дославянского населения. 
Поморы Летнего берега обнаружили сходство только с 
населением Скандинавии, что можно объяснить общим 
палеоевропейским субстратом или более поздними 
взаимодействиями скандинавов и поморов. Для поморов 
Зимнего берега зафиксирована некоторая генетическая 
близость лишь к двум популяциям Финляндии и 
Швеции. 4. Генетические расстояния между популяциями 
поморов оказались сопоставимы с общим размахом 
изменчивости между восточными славянами, балтами 
и финно-уграми региона. Причиной этого может быть 
(в совокупности с дрейфом генов) разный субстрат, 
лежащий в основе генофонда каждой популяции, поскольку 
трудно предположить столь разные миграционные связи 
у столь географически, этнически и культурно близких 
популяций. 5. Ни одна из трех популяций онежских 
поморов не проявляет заметного генетического сходства 
с коренным населением Новгородчины, что указывает на 
отсутствие генетических следов демической экспансии 
при новгородской колонизации Русского Севера.
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