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Результаты палеогенетического анализа 
носителя афанасьевской культуры из могильника Катанда-3

В статье приведены результаты палеогенетического анализа останков носителя афанасьевской культуры из мо-
гильника Катанда-3. Рассматриваемый курган является первым погребальным комплексом афанасьевской культуры, 
исследованным на территории Усть-Коксинского района Республики Алтай. Подтвержден мужской пол индивида. 
Выполнен анализ митохондриальной ДНК и Y-хромосомы. Выявленный вариант митохондриальной ДНК относится 
к западноевразийской гаплогруппе T1 и широко распространен в Западной и Центральной Евразии в эпоху бронзы, в том 
числе представлен в генофонде афанасьевского населения Горного Алтая в ранее исследованных памятниках. Установлен-
ный аллельный профиль 16 YSTR-локусов позволяет однозначно определить принадлежность Y-хромосомы исследуемого 
индивида к гаплогруппе R-M269 (R1b-M269), которая составляет основу мужского генофонда носителей афанасьевской 
культуры. Исследованный образец Y-хромосомы демонстрирует близость с вариантами R-M269 афанасьевцев с плато 
Укок (Бертек-33) и из памятников Минусинской котловины, что является еще одним свидетельством в пользу низкого 
уровня генетического разнообразия мужской части афанасьевской популяции и их относительно близкого общего проис-
хождения по отцовской линии. 
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The Results of Paleogenetic Analysis 
of an Afanasievo Culture Individual from the Katanda-3 Burial Ground

This article provides the results of a paleogenetic analysis of the Afanasievo culture individual remains from the Katanda-3 burial 
ground. This mound is the fi rst burial complex of the Afanasievo culture studied in the Ust-Koksinsky District of the Altai Republic. 
The male gender of the individual was confi rmed. Mitochondrial DNA and Y-chromosome analysis were performed. The identifi ed 
mitochondrial DNA lineage belongs to the West Eurasian haplogroup T1 and it was widespread in Western and Central Eurasia 
during the Bronze Age. It was also identifi ed in the gene pool of the Afanasievo population from the Altai Mountains at previously 
studied sites. The allelic profi le of 16 YSTR loci allows us to unambiguously determine that the Y-chromosome of the studied 
individual belongs to haplogroup R-M269 (R1b-M269) forming the basis of the male gene pool of the Afanasievo culture population. 
The studied Y-chromosome sample demonstrates a close relationship with the R-M269 variants of the Afanasievo individuals 
from the Ukok Plateau (Bertek-33) and from the Minusinsk Basin sites, which constitutes additional evidence of the low genetic 
diversity in the male part of the Afanasievo population and their relatively close common origin on the paternal line.
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В 2020 г. Южноалтайским отрядом ИАЭТ СО РАН 
под руководством Н. В. Полосьмак был исследован 
курган на могильнике Катанда-3, относящийся к афа-
насьевской культуре [Полосьмак, Чикишева, 2020]*. 
Курган является первым погребальным комплексом 
афанасьевской культуры, исследованным археолога-
ми на территории Усть-Коксинского р-на Республики 
Алтай**. В кургане был погребен мужчина возрастом 
~ 35 лет с сопроводительным инвентарем, подтверж-
дающим культурную атрибуцию памятника [Там же]. 
Материалы кургана стали объектом междисципли-
нарного исследования, одним из направлений ко-
торого является молекулярно-генетический анализ 
останков погребенного. В данной работе мы приво-
дим результаты палеогенетического анализа индиви-
да, включая анализ структуры и филогенетического 
положения вариантов его мтДНК и Y-хромосомы 
и их рассмотрение на фоне генетического разно-
образия афанасьевского населения из различных рай-
онов Южной Сибири. Работа является продолжением 
серии публикаций, посвященных анализу генетиче -
ского разнообразия локально-территориальных групп 
афанасьевского населения южных районов Сибири, 
ранее начатой нами с публикации результатов палео-
генетического анализа индивидов из могильника Бер-
тек-33 на плато Укок [Пилипенко и др., 2020].

Материалы и методы

Для проведения палеогенетического исследования 
в ИЦиГ СО РАН из палеоантропологической коллек-
ции ИАЭТ СО РАН была передана большая берцовая 
кость индивида из памятника Катанда-3. Процедуры 
деконтаминации материала и получения костного 
порошка из внутренних областей компактного кост-
ного вещества описаны в наших предыдущих работах 
(см., напр.: [Pilipenko et al., 2018]). Получение кост-
ного порошка для исследования проведено с учетом 
минимизации деструкции палеоантропологического 
материала. Методы получения образцов суммарной 
ДНК, оценки их качества, анализа структуры образ-
цов мтДНК и Y-хромосомы подробно описаны в на-
ших предшествующих работах (см., напр.: [Чердан-
цев и др., 2025; Трапезов и др., 2026]). Структуру 
мтДНК оценивали по последовательности ГВСI 
мтДНК. Филогенетический анализ проводили с 
учетом современной классификации разнообразия 
мтДНК [van Oven, Kayser, 2009]. Структуру варианта 

* В первой публикации могильник был обозначен как 
Катанда-2, что является ошибкой.

** До сих пор единственные следы пребывания афана-
сьевцев на территории Усть-Коксинского р-на Республики 
Алтай были зафиксированы только на культовом комплексе 
Кучерла -1, в 15 км от с. Тюнгур Ранний культурный слой 
этого разновременного памятника относится к афанасьев-
ской культуре [Молодин, Ефремова, 2010, с. 36–49].

Y-хромосомы оценивали путем анализа аллельного 
профиля YSTR-локусов с помощью набора COrDIS 
Ystr (Гордиз, Россия), согласно инструкции произ-
водителя. Фрагментный анализ результатов мульти-
плексной ПЦР проводили на приборах НАНОФОР05 
в ЦКП Генетического анализа ИЦиГ СО РАН. Ана-
лиз аллельного профиля осуществляли с помощью 
программы GeneMarker (SoftGenetics). Определение 
филогенетического положения исследованных струк-
турных вариантов Y-хромосомы осуществляли с по-
мощью программы-предиктора на сайте компании 
NEVGEN (nevgen.org), находящейся в открытом до-
ступе. При филогенетическом/филогеографическом 
анализе результатов в качестве базовой использо-
вали классификацию кластеров Y-хромосомы, ре-
ализованную в рамках открытого онлайн-ресурса 
«The Universal Y-SNP Database» (UYSD v. 1.1) [Ralf 
et al., 2025], в рамках которой предложено унифи-
цированное филогенетическое дерево вариантов 
Y-хромосомы человека с соответствующей единой 
номенклатурой кластеров (www.ysnp.erasmusmc.nl).

Палеогенетический анализ выполнен на базе спе-
циализированной инфраструктуры межинститутской 
лаборатории молекулярной палеогенетики и палео-
геномики ИЦиГ СО РАН, которая отвечает всем со-
временным требованиям, предъявляемым к палеоге-
нетическим лабораториям. Меры против контамина-
ции и процедуры верификации результатов описаны 
в наших предшествующих статьях [Pilipenko et al., 
2018]. Условия проведения исследования, использу-
емые протоколы работы и особенности полученных 
результатов однозначно свидетельствуют об их высо-
кой достоверности.

Результаты

Для индивида из Катанды-3 получено три экс-
тракта суммарной ДНК. Все экстракты продемон-
стрировали высокую сохранность, что позволило 
нам успешно выполнить анализ обоих маркеров с 
однородительским типом наследования. ГВСI мтДНК 
характеризуется гаплотипом 16126C-16163G-16186T-
16189C-16294T, что позволяет однозначно опреде-
лить принадлежность мтДНК к западноевразийской 
гаплогруппе T1. Выявленный гаплотип ГВСI является 
корневым для гаплогруппы T1 и характеризуется 
широким распространением среди популяций эпохи 
ранней бронзы Западной и Центральной Евразии, 
что снижает его филогеографическую информатив-
ность. Принимая во внимание культурную атрибуцию 
исследуемого кургана из Катанды-3, мы оценили 
представленность гаплогруппы T1 и ее корневого 
гаплотипа в локальных популяциях афанасьевской 
культуры Южной Сибири. Идентичный по струк-
туре вариант гаплогруппы T1 мтДНК был зафик-
сирован нами ранее как на юге Горного Алтая – 
в афанасьевском могильнике Бертек-33 (плато Укок, 
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Кош-Агачский р-н Республики Алтай) [Пилипенко 
и др., 2020], так и на северо-западе Горного Алтая – 
в могильнике Усть-Куюм (Чемальский р-н Республики 
Алтай, неопубликованные данные авторов). Таким об-
разом, исследованный образец из Катанды-3 представ-
ляет уже третью локальную группу афанасьевского 
населения, в генофонде мтДНК которой присутству-
ет гаплогруппа T1. Из-за широкой распространенно-
сти выявленный вариант не может рассматриваться 
в качестве достоверного свидетельства генетических 
(родственных) связей между локальными группами 
афанасьевского населения, однако мы можем уверен-
но констатировать, что этот кластер мтДНК является 
типичным для афанасьевцев Горного Алтая.

Высокая сохранность ДНК позволила нам досто-
верно определить аллели 16 из 18 YSTR-локусов, 
входящих в состав набора COrDIS Ystr (см. таблицу). 
Полученных данных достаточно, чтобы с вероятно-
стью 100 % определить принадлежность исследован-
ного варианта Y-хромосомы в гаплогруппе R-M269 
(R1b-M269). Варианты этого кластера Y-хромосомы 
абсолютно доминируют в генофонде афанасьевского 
населения Южной Сибири. Это в одинаковой степе-
ни касается афанасьевцев Горного Алтая [Там же] 
и Минусинской котловины [Hollard, 2014]. Наряду 
с результатами геномного анализа, сходство струк-
туры мужского генофонда с доминированием линий 
R-M269 (R1b-M269) стало одним из основных аргу-
ментов, позволяющих связать появление афанасьев-
ского населения на юге Сибири с миграцией групп 
носителей ямной культуры из восточноевропейского 
региона [Allentoft et al., 2015].

Чтобы оценить разнообразие линий Y-хромосомы 
афанасьевцев, относящихся к R-M269 гаплогруппе, 
мы построили медианную сеть гаплотипов YSTR, 
объединяющую новый образец из Катанды-3, а так-
же опубликованные ранее нами и другими колле-
гами образцы Y-хромосомы из афанасьевских па-
мятников Горного Алтая и Минусинской котловины 
(см. рисунок).

Так как результаты для образцов, включенных в 
сравнительный анализ, были получены с помощью 
разных наборов реактивов, мы осуществляли сравне-
ние на основе данных по аллелям 14 YSTR-локусов, 
вошедших в состав разных наборов и определенных 
также в образце из могильника Катанда-3. Как видно 
на рисунке, все образцы демонстрируют близкую 
структуру аллельных профилей, отличаясь лишь на 
незначительное число мутационных шагов. Почти все 
образцы, для которых доступны профили 14 YSTR 
характеризуются одинаковым мотивом, охватываю-
щим 12 YSTR. Вариабельность среди большинства 
образцов рассматриваемой серии наблюдается только 
для двух маркеров – DYS390 и DYS456, отличия по 
которым и определили основную структуру постро-
енной сети. У одного из индивидов из Минусинской 
котловины также отличается аллель локуса DYS391 

Результаты определения аллельного профиля набора 
из 18 YSTR-локусов и филогенетическое положения 
исследованного образца Y-хромосомы индивида 

из могильника Катанда-3 
(лабораторный шифр индивида Af50)

YSTR-локус Аллель Af50

DYS391 11
DYS389 I 13
DYS19 14
DYS437 –
DYS389 II 29
DYS393 12
DYS392 13
DYS447 25
DYS576 –
DYS438 12
DYS390 25
DYS449 29
DYS448 19
DYS456 16
DYS439 13
DYS385a/b 11/14
DYS635 23
Гаплогруппа (согласно NEVGEN) R1b-M269
Гаплогруппа по UYSD v. 1.1 R-M269

Примечание. Жирным шрифтом выделены алле-
ли 14 YSTR, которые были использованы для сравнитель-
ного анализа с другими образцами R-M269 афанасьевской 
культуры.

Медианная сеть YSTR-гаплотипов гаплогруппы R-M269 
(R1b-M269), выявленных у носителей афанасьевской куль-
туры из памятников Горного Алтая и Минусинской котло-

вины. Сеть построена по 14 YSTR-локусам. 
Af50 – могильник Катанда-3 (данная работа); B33I2–4 – инди-
виды 2–4 из могильника Бертек-33 (нумерация индивидов согласно 
работе [Пилипенко и др., 2020]); Kha20–22 – могильник Итколь II 

[Hollard, 2014].
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(Kha20 на рисунке). Отметим, что вариант, обнару-
женный нами ранее у индивида № 3 из могильника 
Бертек-33 (согласно нумерации индивидов в работе 
[Пилипенко и др., 2020]; на рисунке – вариант B33I3), 
потенциально может рассматриваться в качестве ва-
рианта основателя R-M269 в афанасьевской попу-
ляции. Более того, мы зафиксировали присутствие 
в сравнительной серии двух пар образцов с идентич-
ными профилями всех 14 YSTR. Одна пара идентич-
ных образцов принадлежит индивидам, погребенным 
в одном кургане (№ 27) могильника Итколь II в Ми-
нусинской котловине. В контексте данной работы 
большой интерес представляет обнаружение иден-
тичных (на уровне 14 YSTR) вариантов Y-хромосомы 
у индивида из рассматриваемого нами погребения 
могильника Катанда-3 и в останках скелета 2 погр. 1 
кург. № 2 могильника Беретек-33 (B33I2 на рисунке) 
[Пилипенко и др., 2020]. Выявленное высокое сход-
ство структурных вариантов гаплогруппы R-M269 
Y-хромосомы, помимо общей филогенетической 
гомогенности мужского генофонда, является еще 
одним свидетельством в пользу единого источника 
происхождения афанасьевских локальных популя-
ций Южной Сибири по мужской (отцовской) линии. 
Наличие идентичных вариантов у индивидов, по-
гребенных в одном кургане, очевидно, следует рас-
сматривать как свидетельство их близкого родства 
по отцовской линии. В случае с образцами из Катан-
да-3 и Бертека-33 следует быть более осторожными 
в интерпретациях. Отметим, что близкие вариан-
ты Y-хромосомы (идентичные на уровне 14 YSTR) 
выявлены нами в могильниках, расположенных в раз-
ных районах юга Горного Алтая (Усть-Коксинский и 
Кош-Агачский соответственно). Прямое расстояние 
между этими афанасьевскими памятниками состав-
ляет почти 150 км. К тому же они отделены друг от 
друга целым рядом труднопроходимых горных пере-
валов, что еще больше увеличивает их географиче-
скую изолированность.

Заключение

Таким образом, результаты, полученные нами 
для индивида из могильника Катанда-3, позволили 
дополнить палеогенетическую карту афанасьевского 
населения, впервые включив в нее локальную груп-
пу носителей культуры из Усть-Коксинского р-на 
Республики Алтай. Выявленное низкое филогенети-
ческое разнообразие вариантов Y-хромосомы среди 
афанасьевского населения Южной Сибири делает 
актуальной задачу углубленного анализа структуры 
вариантов Y-хромосомы мужской части афанасьев-
ской популяции, с включением в исследование как 
можно большего числа локально-территориальных 
групп из памятников как Горного Алтая, так и Ми-
нусинской котловины. Основными направлениями 
работ при этом являются анализ разнообразия аллель-

ных профилей расширенного набора YSTR и геноти-
пирование набора ОНП, маркирующих субкластеры 
внутри гаплогруппы R-M269 (по нашим оценкам, 
порядка 15 ключевых ОНП-маркеров). Получение 
этих дополнительных результатов для афанасьевской 
серии позволит с большей достоверностью судить 
о наличии близкородственных связей по отцовской 
линии внутри и между локальными группами муж-
чин-афанасьевцев Южной Сибири (т.е. проверить 
уровень локальной структурированности популя-
ции по мужскому происхождению), а также более 
точно локализовать возможные источники мигра-
ционных потоков из более западных районов Евра-
зии, следствием которых, очевидно, стало появление 
носителей афанасьевской культуры в южных районах 
Сибири. Эти направления анализа в настоящее время 
реализуются авторским коллективом данной статьи. 
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