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Изучены демографические параметры и изменчивость Y-хромосомы в популяции ульчей – корен-
ного народа Хабаровского края. Демографический портрет составлен по данным похозяйственных
книг (7521 запись, из них об ульчи – 1562). Структура генофонда охарактеризована по 45 SNP-мар-
керам Y-хромосомы, проанализировано 52 образца ДНК. Общая численность ульчей в период меж-
ду переписями 1926–2002 гг. демонстрировала стабильный рост (723–2913 чел.) и несколько снизи-
лась к 2010 г. (2765 чел.). Исследование выявило дисбаланс в соотношении полов (СП = 1 : 1.7) и воз-
растную структуру, близкую к стационарному типу и обеспечивающую простой тип
воспроизводства ульчей. Анализ структуры браков продемонстрировал высокие темпы ассимиля-
ции ульчей русскоязычным населением, доминирующим во всех местах их компактного расселе-
ния. Анализ по SNP-маркерам Y-хромосом (обнаружено 23 гаплогруппы) выявил выраженное сход-
ство ульчей с популяциями Приамурья и Охотского побережья и относительную близость к цен-
тральноазиатским популяциям, задаваемую гаплогруппой С. Генотипирование пяти новых SNP-
маркеров внутри гаплогруппы С и 17 STR-маркеров обеспечило корректный филогенетический
анализ гаплогруппы С у ульчей и соседних народов. Он не подтвердил наличие мощного дрейфа ге-
нов у ульчей, который ожидался при низкой численности – возможно, ранее ульчи представляли
собой подразделенную популяцию, что и позволило сохранить генетическое разнообразие. Однако
этот анализ обнаружил следы интенсивного взаимодействия ульчей с народами Дальнего Востока и
Центральной Азии за последние одну–три тысячи лет. Поэтому результаты недавнего исследования
о сходстве древних геномов Приморья с ульчами указывают не на уникальность ульчей, а на то, что
этот древний генофонд сохранился в обширном круге популяций Дальнего Востока, переплетен-
ных потоками генов как друг с другом, так и с популяциями Центральной Азии.
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фонд, геногеография, коренные народы, Дальний Восток, Y-хромосома, SNP, STR маркеры.
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Ульчи – коренной малочисленный народ
Приамурья, язык которого относится к тунгусо-
маньчжурской группе алтайской семьи. Сейчас
существует единственная популяция ульчей, рас-
пределенная по нескольким соседним поселкам
Ульчского района Хабаровского края, – только
она является хранителем их генофонда. С XIX в.

этнос испытывает мощное демографическое дав-
ление со стороны пришлого населения Дальнего
Востока. Поэтому серьезную угрозу генофонду
ульчей представляет не только сокращение их
численности, но и национально-смешанные бра-
ки: сохранение генофонда возможно лишь при
условии поддержания современного генетически
эффективного размера популяции и высокой до-
ли внутриэтнических браков. Однако данные о# Авторы внесли равный вклад в работу.
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современной генетико-демографической ситуа-
ции в популяции ульчей отсутствуют – ее предва-
рительный анализ стал одной из задач нашего ис-
следования.

Генетические данные об ульчах также крайне
скудны. Так, по маркерам Y-хромосомы ульчи со-
всем не исследованы, хотя для всех других наро-
дов Дальнего Востока России данные об измен-
чивости Y-хромосомы имеются хотя бы по узкой
панели маркеров и по малым выборкам. Ликви-
дация этого досадного пробела стала второй зада-
чей работы.

Изменчивость митохондриальной ДНК уль-
чей изучена по выборке, достаточной для надеж-
ного определения частот гаплогрупп, – 160 образ-
цов по ГВС1, для 11 ульчей есть также данные по
полным сиквенсам мтДНК [1]. Выраженное сход-
ство ульчей по мтДНК обнаружено с генофондами
нивхов, негидальцев и удэгейцев: их генофонд яв-
ляется промежуточным между “западным” (наро-
ды Алтая и Западной Сибири) и “палеоазиатским”
(чукчи и эскимосы) [1]. Для митохондриального
генофонда ульчей характерна очень высокая (40%)
частота гаплогруппы Y1a – относительно молодой
ветви (с датировкой около 6000 лет) древней гап-
логруппы N9 – и примерно равные (7–8%) часто-
ты гаплогрупп D4o, G1a и C5. Особый интерес к
истории гаплогруппы N9 мтДНК вызван дискус-
сией об ее происхождении на Японских островах:
в работе [1] аргументирована версия общего ис-
точника японских и приамурских вариантов N9 в
противовес гипотезе о происхождении островных
вариантов N9 из Юго-Восточной Азии. В целом,
на основании изучения мтДНК сделан вывод об
относительной изолированности Приамурья на
значительном промежутке истории, но отмеча-
ются связи с Сахалином и Хоккайдо.

По полногеномным аутосомным панелям
(629 000 ДНК-маркеров) изучены 25 ульчей [2], а
полное секвенирование геномов проведено тем
же коллективом для двух женщин-ульчей [3]. Не-
давние данные по древней ДНК Приморья (два
генома из пещеры “Чертовы ворота” с датировкой
около 7700 лет назад [4]) показали их выраженное
сходство с полногеномными данными современ-
ного генофонда ульчей [2, 3]. Поэтому авторы [4]
считают, что именно ульчей можно рассматривать
как генетических потомков неолитических охот-
ников-рыболовов-собирателей Приморья и При-
амурья. Так что ульчи, сами того не зная, в одноча-
сье стали знамениты в генетическом мире и рас-
сматриваются как чудом сохранившийся осколок
неолитической популяции. Такое мнение согласу-
ется с традиционным взглядом физической антро-
пологии и этнографии, что корни популяции уль-
чей, наряду с другими народами Приамурья и
Приморья, уходят к древнему населению Дальне-
го Востока. Но, во-первых, именно наряду с дру-

гими народами – ульчи ранее не считались ред-
ким исключением из них, а во-вторых, в этниче-
ской истории ульчей фиксируются контакты не
только с другими автохтонными народами При-
амурья, но и с мигрантами из более отдаленных
регионов Сибири, Маньчжурии, Китая.

Поэтому третьей задачей работы стало выяс-
нение, насколько своеобразен генофонд ульчей в
сравнении с другими народами Дальнего Восто-
ка, и если в нем прослеживается взаимодействие
с окружающими популяциями, то каковы при-
мерные датировки этих влияний. Решение задачи
с использованием аутосомных маркеров требует
массового широкогеномного генотипирования и
будет рассмотрено в отдельной публикации, а по-
ка эта задача решается нами по данным об измен-
чивости Y-хромосомы.

Немаловажно, что сейчас наблюдается тенден-
ция “растворения” ульчей среди современного на-
селения Дальнего Востока. Поэтому столь остра
актуальность изучения их генофонда, исчезающе-
го на наших глазах. В работе представлены первые
результаты комплексного исследования генофон-
да ульчей и их демографической структуры.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ

Источником демографических данных послу-
жили записи похозяйственных книг Ульчского
административного района (Хабаровский край)
по состоянию на 2016 г. Скопированы не персо-
нифицированные данные (пол, возраст, место
рождения, этническая принадлежность, браки,
число детей и т.д.) для 7521 жителя Ульчского
района, из них указаны как ульчи 1562 человека.
Использованы также данные официальной ста-
тистики – переписи населения 2010 г. [5] и данные
Федеральной службы государственной статистики
[6]. Первичный статистический материал и родо-
словные были организованы в виде компьютерных
баз данных на основе электронных таблиц про-
грамм STATISTICA и MapInfo Professional (v. 11.5).
Статистическая обработка проводилась стан-
дартными биометрическими и генетико-демо-
графическими методами.

Материалом для изучения генофонда послу-
жили образцы крови (N = 52) мужчин, включенных
в Биобанк народонаселения Северной Евразии [7]
и собранных в соответствии с правилами формиро-
вания популяционных выборок Биобанка, изло-
женными в работе [8]. В выборку включались толь-
ко мужчины, предки которых на протяжении не ме-
нее трех поколений (до деда включительно)
относили себя к ульчам. В выборку вошли почти все
ныне живущие взрослые мужчины ульчи, соот-
ветствующие этому критерию. Поэтому, несмот-
ря на небольшой объем выборки, она является
субтотальной – исследованием охвачены практи-
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чески все Y-хромосомные линии, существующие
в генофонде ульчей.

Генотипирование 45 SNP-маркеров Y-хромо-
сомы проведено на приборе 7900HT Real-Time
PCR System (Applied Biosystems) с использовани-
ем TaqMan зондов. Наименования гаплогрупп да-
ны согласно [9]. Фрагментный анализ 17 STR ло-
кусов проведен на приборе ABI 3130xl (Applied
Biosystems) с использованием набора Y-filer PCR
Amplification Kit (Applied Biosystems). Популяции
для сравнения получены из базы данных “Y-base”,
разработанной под руководством О.П. Баланов-
ского [10]. Расчет генетических расстояний Нея
проведен в программе DJgenetic [11], а их визуа-
лизация – в программе Statistica [12].

Филогенетическая сеть гаплогруппы С-F12355
построена в программе Network 5 по данным о 15
STR-маркерах (всем генотипированным, кроме
DYS385) [13]. При построении сети разным
STR-маркерам были присвоены следующие ве-
са: DYS389a – 51, DYS389b – 45, DYS390 – 50,
DYS456 – 46, DYS19 – 51, DYS458 – 44, DYS437 – 58,
DYS438 – 59, DYS448 – 53, GATAH4 – 51, DYS391 –
53, DYS392 – 60, DYS393 – 54, DYS439 – 48,
DYS635 – 63. Генотипы по двум SNP-маркерам,
генотипированным внутри ветви F12355 – В470 и
F13686, – также учтены при построении сети с ве-
сом 63. Сеть визуализирована в программе Net-
work Publisher [14].

Возраст кластеров гаплотипов оценен по числу
мутационных шагов (ρ-статистика) [15] с исполь-
зованием длины поколения 31 год [16] и “генеало-
гической” скорости мутирования 0.027 мутаций на
локус на поколение [17, 18]. Анализ данных полно-
го секвенирования Y-хромосомы подтверждает,
что для гаплогрупп моложе 7 тыс. лет “генеалоги-
ческая” скорость в большинстве случаев дает бо-
лее корректные датировки, чем “эволюционная”
[9, 19, 20].

Картографический анализ проведен в про-
грамме GeneGeo [21, 22]. Построены карты рас-
пространения 19 гаплогрупп (C3c-M48; C3*-
M217(×M48); E2a'd-M35.1; G1-M285; G2a-P15;
I1-L118; I2a'c-P37.2; I2d'e-L35; J1-L255; J2-L228;
L-M11; N2a1-P43; N3-M46; O3'7-M122; Q-M242;
R1a1'5-L120; R1b-L10; R2-L266; T-L20) и рассчи-
таны генетические расстояния Нея от интерполи-
рованных значений в каждом узле карты до ча-
стот гаплогрупп у ульчей.

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ
Демографический портрет ульчей

Этнический ареал. Ульчский муниципальный
район Хабаровского края относится к местам
традиционного проживания и традиционной хо-
зяйственной деятельности коренных малочис-
ленных народов Российской Федерации [23].

Административный центр района – село Бого-
родское, образованное в 1856 г. на месте ульчско-
го стойбища Тенча, – на сегодняшний день не яв-
ляется местом компактного проживания ульчей.

Характерная особенность ульчей – их малый
этнический ареал. С точки зрения генетики ульчи
представлены одной популяцией, локализован-
ной в ареале формирования этноса – среднем те-
чении Амура, его притоках и озера Удыль (рис. 1).
На территории района ульчи расселены в ряде не-
больших населенных пунктов, но почти везде со-
ставляют меньшую часть от всего населения по-
селка.

Динамика численности. Первые достоверные
сведения о численности ульчей относятся к кон-
цу XIX в. Уже в то время она была невысокой, ед-
ва превышая 3 тыс. человек, и дальнейшие сведе-
ния об их численности колебались в пределах от
700 до 2900 человек: 1897 г. – 1455, 1923 г. – 1414,
1926 г. – 723, 1959 г. – 2049, 1979 г. – 2494, 2002 г. –
2913 человек. По данным переписи 2010 г. числен-
ность ульчей составила 2765, из которых в Хаба-
ровском крае проживает 2621 человек (95%) [5].
Пришлое население преобладает во всех поселе-
ниях (в том числе в национальном центре ульчей
– с. Богородском), исключение составляет лишь
самое малочисленное село Монгол, где ульчей
более половины его населения. Относительно ве-
лика доля ульчей также в поселках Булава (40%),
Савинское (30%), Дуди (34%).

Половая и возрастная структуры. В структуре
полов ульчей наблюдается дисбаланс – преобла-
дание женщин (соотношение полов – 1 : 1.7), что
обычно характерно для городского населения. В
возрастной структуре ульчского населения доми-
нируют группы лиц репродуктивного возраста:
когорта 21–35 лет – 29.7%; когорта 36–55 лет –
25.1%. Доля детей от 0 до 5 лет составила 5.7%. От-
метим, что в ряде сел (Савинское, Монгол) дети
данной возрастной категории отсутствуют. Доля де-
тей и подростков (возрастная категория 6–15 лет)
достаточно высока – 16.1%. Относительно низка
доля лиц пострепродуктивных групп: 56–75 лет –
8.2%, 76–90 лет – 4.6%, 91 год и старше – 2.1%.

В целом анализ возрастной структуры ульчей
Ульчского района Хабаровского края выявляет
превышение доли населения дорепродуктивной
группы (21.8%) над пострепродуктивным (14.9%).
Это свидетельствует о возрастной структуре близ-
кой к стационарному типу, обеспечивающей про-
стое воспроизводство исследованной популяции
ульчей.

Брачная структура. Интенсивность межэтни-
ческих браков ставит существование популяции
ульчей под угрозу. Пестрый этнический состав
ульчских поселений находит отражение в брач-
ной структуре (рис. 1). Нами выявлено, что доля
однонациональных браков ульчей составляет в



ГЕНЕТИКА  том 54  № 10  2018

ДЕМОГРАФИЧЕСКИЙ И ГЕНЕТИЧЕСКИЙ ПОРТРЕТЫ УЛЬЧЕЙ 1221

среднем 51%. Наибольшее количество таких бра-
ков заключается в селе Булава. Браки ульчей с
русскими стоят на втором месте. Браки с корен-
ными народами Дальнего Востока – нанайцами,
нивхами, эвенами и другими – на третьем. Таким
образом, почти половина браков ульчей заключа-
ется с представителями других национальностей.
Столь значительный уровень межэтнического
смешения позволяет говорить об интенсивных
процессах ассимиляции данного коренного наро-
да и выдвигает на передний план проблему утра-
ты уникального генофонда ульчей.

Генетический портрет ульчей
Частоты гаплогрупп Y-хромосомы ульчей

представлены на рис. 2. Наиболее яркая черта ге-
нофонда – преобладание гаплогруппы С (65% ге-
нофонда). Достигая своего максимума в населе-
нии Центральной Азии, эта гаплогруппа распро-
странена и у других народов, связанных с ним в
своем этногенезе: у бурят варианты С достигают
86%, у казахов варьируют от 17 до 81%, у эвенков –
до 68%, у киргизов Памира – 22% [10], также она
часта у соседних с ульчами народов Амура (29%
[24]), у нанайцев и маньчжуров Китая (22–24%
[10]). У ульчей половина линий с гаплогруппой С
относится к ветви М48, а половина – к другим
ветвям гаплогруппы С.

Второй, менее значимый компонент (16% ге-
нофонда) представлен различными вариантами

гаплогруппы О, характерной для населения Во-
сточной и Юго-Восточной Азии [25]. Большин-
ство линий этой гаплогруппы у ульчей относятся
к варианту O3'7-М122.

Типично североевразийский генетический
компонент – варианты гаплогруппы N – в популя-
ции ульчей редок: встречены только три образца,
относящиеся к трем разным ветвям гаплогруппы N.
Еще три образца относятся к гаплогруппе Q-M242,
а западноевразийские гаплогруппы J и I пред-
ставлены только одним образцом каждая.

Итак, частоты гаплогрупп в популяции ульчей
в целом соответствуют их географическому поло-
жению: они сходны с другими популяциями
Дальнего Востока с небольшим включением гап-
логрупп с юга (восточноазиатской O) и севера
(североевразийской N). Редкость западноевразий-
ских гаплогрупп свидетельствует, что метисация с
русскими на глубине более трех поколений была
незначительной и ее влияние на генофонд ульчей
не прослеживается. Неожиданным результатом
стала ярко выраженная связь с западными сосе-
дями – центрально-азиатским регионом, выра-
зившаяся в очень высокой частоте гаплогруппы С.

Эти закономерности в частотах гаплогрупп
проявились и на графике многомерного шкалиро-
вания (рис. 3). Так, на графике ульчи генетически
отдалены от северных соседей – от таких народов
Сибири, как якуты (генетическое расстояние d =
= 2.30) и чукчи (d = 1.49), и лишь немногим более

Рис. 1. Брачная структура ульчей в ряде селений их этнического ареала.
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Рис. 2. Частоты гаплогрупп Y-хромосомы в популяции ульчей. Номенклатура гаплогрупп дана согласно [9]. Маркеры,
не выделенные жирным шрифтом, не типировались, но являются предковыми для этих узлов.
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сходны с популяциями Восточной Азии – китай-
цами-хань (d = 1.26) и вьетнамцами (d = 1.38).
Наиболее генетически близки к ульчам оказались
орочи (d = 0.03), негидальцы (d = 0.05) и нивхи
(d = 0.07). Отметим, что в тот же кластер вошла
суммарная выборка монголов (d = 0.08) благодаря
высокой частоте гаплогруппы С3с. Проанализи-
руем эту гаплогруппу подробнее.

Филогенетический анализ мажорной гаплогруппы
Гаплогруппа С (ее ветвь М48) была генотипи-

рована по пяти ее субветвям с маркерами: М86,
B470, F13686, B93 и впервые обнаруженным на-
шим коллективом маркером в позиции 16645386
(GRCh37). Вариант B93 у ульчей редок, а к М86 и
его подвариантам относятся 14 образцов (то есть
более четверти всего генофонда ульчей, рис. 2).
Поэтому мы провели генотипирование STR-мар-
керов носителей варианта С-М86 для ульчей и со-
седних популяций Амура и проанализировали
взаимоотношения обнаруженных гаплотипов на
филогенетической сети (рис. 3, STR-гаплотипы
доступны по запросу у авторов).

Филогенетическая сеть (рис. 4) подразделяет-
ся на три кластера – “корневой”, соответствую-
щий SNP-генотипу F12355 (хB470, F13686) и два
производных кластера, маркируемых SNP B470 и

F13686. Образцы ульчей распределены по всем
трем кластерам. Также бросается в глаза отсут-
ствие у ульчей гаплотипов с очень высокими ча-
стотами (например, два таких гаплотипа встрече-
ны у верховых нанайцев). Оба этих факта указыва-
ют, что на филогенетической сети мы не видим
следов недавнего мощного дрейфа генов в попу-
ляции ульчей, которого можно было ожидать в
столь малой популяции.

На сети отмечается приуроченность разных
кластеров к разным популяциям: большинство
монголов относятся к F13686, все эвенки При-
амурья с этой гаплогруппой формируют субкластер
внутри F13686, часть верховых нанайцев является
основой кластера B470. Что касается “корневого”
кластера, то он делится на два субкластера, обозна-
ченных α1 и α2. Они различаются числом повторов
в локусе DYS19: образцы субкластера α1 несут ≥17
повторов, а субкластера α2 ≤16 повторов. Боль-
шинство нанайцев попали в субкластер α1, а все
ульчи, кроме одного, – в субкластер α2.

Оценка возраста всей гаплогруппы С-F12355,
полученная по данным полногеномного секвени-
рования семи образцов, составляет 2400 ± 500 лет
(О.П. Балановский, неопубл. данные). То есть
время жизни общего предка всех изученных пред-
ставителей самых разных народов с этой гапло-
группой оказывается не таким давним – первое ты-
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сячелетие до н.э. Время формирования кластера
F13686 еще несколько более позднее: 1990 ± 600 лет.
Но следует учесть, что эта датировка является
верхней оценкой – она получена только по трем
образцам ульчей, включенным пока в полноге-
номное секвенирование, и в будущем возможно
обнаружение филогенетически более своеобраз-
ных образцов той же гаплогруппы и возможно
“удревнение” датировки. “Ульчский” и “нанай-
ский” субкластеры сформировались в течение
последних одной-двух тысяч лет: оценки возраста
по STR-маркерам (рис. 4) составили для α1 1000 ±
± 300 лет, а для α2 1700 ± 700 лет. Итак, по своей
наиболее характерной и частой гаплогруппе гено-
фонд ульчей оказывается переплетенным с неко-
торыми окружающими народами Дальнего Восто-
ка и Центральной Азии во временном интервале
последних двух тысячелетий.

Ульчи в генетическом и географическом 
пространстве Северной Азии

Наиболее объективную картину сходства и от-
личия ульчей от других популяций Восточной
Азии можно выявить при картографировании ге-
нетических расстояний. Построенная карта про-
являет две основные зоны сходства: преобладаю-

щую “локальную” (Приамурье) и “субконтинен-
тальную”, выраженную на карте слабее (рис. 5).

“Субконтинентальный” компонент генофон-
да ульчей (популяции, ареал которых окрашен в
желтые и оранжевые тона умеренных генетиче-
ских расстояний 0.13 < d < 0.30) распространен
практически во всей Северо-Восточной Азии и
тянется узким коридором от Монголии далеко на
запад – через Казахстан, ослабевая лишь у дельты
Волги. Сравнение с картой распространения гап-
логруппы С3с показывает, что ареал этого суб-
континентального компонента задается именно
этой гаплогруппой.

“Локальный” компонент генофонда ульчей
охватывает генетически наиболее близкие попу-
ляции (ареал которых окрашен в зеленые и жел-
то-зеленые тона малых генетических расстояний
0.01 < d < 0.07): нивхов, эвенков и орочонов в
Приамурье, эвенов и эвенков на северном побе-
режье Охотского моря (популяции Сахалина,
Камчатки и Хоккайдо пока являются лишь обла-
стью интерполяции – их коренные народы еще
не изучены по современной панели маркеров
Y-хромосомы).

Этот “локальный” Y-хромосомный компо-
нент может указывать на сохранение у ульчей и
генетически близких к ним народов генетическо-
го наследия древнего населения Приамурья (что

Рис. 3. Генофонд ульчей в контексте окружающих популяций: график многомерного шкалирования и генетические
расстояния от ульчей. График многомерного шкалирования построен по частотам 23 гаплогрупп Y-хромосомы в 13
популяциях. Величина стресса 0.085, алиенации 0.059. Треугольники – данные нашего коллектива (буряты, монголы,
нанайцы, негидальцы, нивхи, ульчи, эвены Амура и Забайкальского края, якуты) [8], круги – литературные данные:
вьетнамцы [26, 27], орочи [26], хань [26, 28], чукчи [29], эвенки Китая [26].
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было показано и по аутосомным маркерам неоли-
тических геномов из пещеры “Чертовы ворота”
[4]). В то же время этот компонент распространен
не только в популяции ульчей, но и во многих –
хотя и не всех – других популяциях коренного на-
селения Дальнего Востока.

Результаты анализа демографических пара-
метров, значимых для воспроизводства популя-
ции ульчей и сохранения ее генофонда, выявляют
ситуацию, присущую большинству коренных на-
родов Сибири и Севера: выявлена тенденция к
сокращению общей численности представителей
данного народа в РФ в целом и в Хабаровском
крае; продемонстрированы высокие темпы про-
цессов ассимиляции за счет межэтнического сме-
шения с представителями пришлого русскоязыч-
ного населения; отмечен дисбаланс в структуре
полов. Возрастная структура исследованной по-
пуляции ульчей в целом, благодаря сохраняюще-

муся стационарному типу, способна поддержи-
вать простое воспроизводство населения. Однако
снижение рождаемости, проявившееся в отсут-
ствии детей возрастной группы от 0 до 5 лет в ряде
обследованных населенных пунктов, позволяет
прогнозировать дальнейшее снижение общей
численности ульчей. Сокращение численности
не единственная негативная черта в полученном
“демографическом портрете”. Выявленные про-
цессы ассимиляции, несомненно, найдут отраже-
ние в генофонде этого народа, что с особой остро-
той ставит вопрос о необходимости его всесто-
роннего изучения и формировании биобанка для
дальнейших исследований.

Субтотальное обследование популяции и фор-
мирование выборки мужчин по принципу “трех
поколений” позволило собрать всего 52 образца,
что иллюстрирует драматический эффект сме-
шанных браков. Анализ этих образцов по широ-

Рис. 4. Филогенетическая сеть гаплогруппы С-F12355 у популяций народов Амура. Кружками показаны STR-гапло-
типы, а линиями – их вероятные мутационные переходы. Размер кружка пропорционален числу носителей, цвет обо-
значает популяции носителей согласно легенде. Серой заливкой показаны кластеры, отличающиеся по SNP (B470 и
F13686, их положение на сети подписано крупным шрифтом). Цветной заливкой показаны субкластеры α1 и α2, у
каждого указан их рассчитанный возраст, стрелкой показан гаплотип, принятый за основателя при расчете возраста.
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кой панели маркеров Y-хромосомы, включая но-
вейшие субтипы гаплогруппы С, выявил по ча-
стотам всего набора гаплогрупп выраженное
сходство ульчей с рядом популяций Дальнего Во-
стока (Приамурья и Охотского побережья, но при
этом отличия от популяций Приморья) и мень-
шее сходство с обширным массивом популяций
всей Северо-Восточной и Центральной Азии, за-
даваемое гаплогруппой С.

Детальный филогенетический анализ гапло-
группы С у ульчей и соседних народов не выявил
явных следов мощного дрейфа генов ульчей, ко-
торый следовало ожидать при столь низкой эф-
фективной численности популяции. Возможно,
на протяжении большей части своей истории уль-
чи представляли собой подразделенную, а не еди-
ную панмиксную популяцию, что и позволило их
генофонду сохранить широкий спектр гаплогрупп
и широкий спектр субтипов гаплогруппы С.

Зато выявлены явные следы взаимодействия
генофонда ульчей с соседними и отдаленными

народами Дальнего Востока и Центральной Азии,
причем на временном диапазоне последних од-
ной-трех тысяч лет. Это показывает, что резуль-
таты работы [4] о сходстве генофонда древних
(возрастом 7.5 тыc. лет) неолитических геномов
Приморья с ульчами, вероятно, указывают не на
уникальность именно ульчей, а на то, что этот
древний генофонд сохранился в обширном круге
популяций Дальнего Востока, переплетенных по-
токами генов как друг с другом так и, в меньшей
степени, с популяциями Центральной Азии.

Авторы благодарят Администрацию Ульчско-
го муниципального района Хабаровского края и
Министерство здравоохранения Хабаровского
края, при организационной поддержке которых
проведено экспедиционное обследование ульчей.

Исследование выполнено при финансовой
поддержке Российского научного фонда (проект
№ 17-14-01345) в части генотипирования основ-
ной панели SNP маркеров, генотипирования
STR-маркеров и статистического анализа дан-

Рис. 5. Карта генетических расстояний от ульчей: ареалы популяций, генетически наиболее близких к ульчам, отра-
жены зелеными тонами и расположены в Приамурье и на северном континентальном побережье Охотского моря.
Карта построена по частотам 19 гаплогрупп Y-хромосомы: C3c-M48; C3*-M217(xM48); E2a'd-M35.1; G1-M285; G2a-
P15; I1-L118; I2a'c-P37.2; I2d'e-L35; J1-L255; J2-L228; L-M11; N2a1-P43; N3-M46; O3'7-M122; Q-M242; R1a1'5-L120;
R1b-L10; R2-L266; T-L20. Черными точками на карте обозначены популяции сравнения (N = 642), сиреневой звездой – по-
пуляция ульчей.
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ных. Генотипирование дополнительной панели
маркеров гаплогруппы С проведено в рамках фи-
нансирования лаборатории исторической гене-
тики МФТИ. Картографический анализ прове-
ден в рамках проекта РФФИ 17-06-00472. Часть
исследования выполнена в рамках темы Государ-
ственного задания ФАНО России для Медико-ге-
нетического научного центра и в рамках Государ-
ственного задания ФАНО России для ИОГен
РАН (тема АААА-А16-116111610171-1).
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Demographic and Genetic Portraits of Ulchi Population
E. V. Balanovskaa, *, Y. V. Bogunova, b , E. N. Kamenshikovac, O. A. Balaganskayab,

A. T. Agdzhoyana, b, А. А. Bogunovaa, R. A. Skhalyakhoa, b, I. E. Alborovad,
M. K. Zhabagine, S. M. Koshelf, D. М. Daragana, b, E. B. Borisovab, A. A. Galakhovab,

O. V. Maltcevag, Kh. Kh. Mustafind, N. K. Yankovskyb, h, and O. P. Balanovskya, b

aResearch Centre for Medical Genetics, Moscow, 115478 Russia
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Komsomolsk-on-Amur, 681000 Russia
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eNational Center for Biotechnology, Nazarbayev University, Astana, 010017 Kazakhstan
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gInstitute of Archeology and Ethnography of the Siberian Branch
of the Russian Academy of Sciences, Novosibirsk, 630090 Russia
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We studied the demographic parameters and Y-chromosomal variation in the Ulchi population – a small in-
digenous ethnic group from the Khabarovsk region of Russia. The census size of Ulchi is stable (around two
thousand), the portion of persons of the reproductive age is high, but only 51% marriages are within the eth-
nic group. Thus the endogamy level is around the threshold (50%) below which they would not be considered
a biological population. We samples Ulchi subtotally – almost all unrelated indigenous males – and geno-
typed these 52 samples by SNP markers of 23 haplogroups. The analysis revealed the pronounced affinities
to populations of Amur basin and Okhotsk Sea coast and less pronounced affinities with Central Asian pop-
ulations due to elevated frequencies of haplogroup C. Genotyping of 5 new SNP markers within haplogroup C
and 17 STR-markers allowed the phylogenetic analysis of haplogroup C in Ulchi and neighboring popula-
tions. The analysis did not reveal traces of strong genetic drift which one might expect from the low effective
size – likely because the Ulchi population was subdivided and thus could keep the diversity. The analysis did
revealed the interactions between Ulchi and other populations from Far East and Central Asia during last 1–
3 thousand years. Thus, the recently reported similarity of the Neolithic genomes from Far East with the
Ulchi likely reflects that this ancient gene pool was preserved within large network of the Far Eastern and
Central Asian groups, rather than within Ulchi alone.

Keywords: Ulchi, population, gene pool, gene geography, indigenous peoples, Far East, Y-chromosome,
SNP, STR markers.



<<
  /ASCII85EncodePages false
  /AllowTransparency false
  /AutoPositionEPSFiles true
  /AutoRotatePages /All
  /Binding /Left
  /CalGrayProfile (Dot Gain 20%)
  /CalRGBProfile (Adobe RGB \0501998\051)
  /CalCMYKProfile (Photoshop 5 Default CMYK)
  /sRGBProfile (sRGB IEC61966-2.1)
  /CannotEmbedFontPolicy /Warning
  /CompatibilityLevel 1.3
  /CompressObjects /Tags
  /CompressPages true
  /ConvertImagesToIndexed true
  /PassThroughJPEGImages true
  /CreateJobTicket false
  /DefaultRenderingIntent /Default
  /DetectBlends true
  /DetectCurves 0.0000
  /ColorConversionStrategy /LeaveColorUnchanged
  /DoThumbnails false
  /EmbedAllFonts true
  /EmbedOpenType false
  /ParseICCProfilesInComments true
  /EmbedJobOptions true
  /DSCReportingLevel 0
  /EmitDSCWarnings false
  /EndPage -1
  /ImageMemory 1048576
  /LockDistillerParams false
  /MaxSubsetPct 100
  /Optimize false
  /OPM 1
  /ParseDSCComments true
  /ParseDSCCommentsForDocInfo true
  /PreserveCopyPage true
  /PreserveDICMYKValues true
  /PreserveEPSInfo true
  /PreserveFlatness false
  /PreserveHalftoneInfo false
  /PreserveOPIComments false
  /PreserveOverprintSettings true
  /StartPage 1
  /SubsetFonts true
  /TransferFunctionInfo /Apply
  /UCRandBGInfo /Preserve
  /UsePrologue false
  /ColorSettingsFile ()
  /AlwaysEmbed [ true
  ]
  /NeverEmbed [ true
  ]
  /AntiAliasColorImages false
  /CropColorImages false
  /ColorImageMinResolution 300
  /ColorImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleColorImages true
  /ColorImageDownsampleType /Bicubic
  /ColorImageResolution 300
  /ColorImageDepth -1
  /ColorImageMinDownsampleDepth 1
  /ColorImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeColorImages true
  /ColorImageFilter /FlateEncode
  /AutoFilterColorImages false
  /ColorImageAutoFilterStrategy /JPEG
  /ColorACSImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /ColorImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /JPEG2000ColorACSImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /JPEG2000ColorImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /AntiAliasGrayImages false
  /CropGrayImages false
  /GrayImageMinResolution 300
  /GrayImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleGrayImages true
  /GrayImageDownsampleType /Bicubic
  /GrayImageResolution 300
  /GrayImageDepth -1
  /GrayImageMinDownsampleDepth 2
  /GrayImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeGrayImages true
  /GrayImageFilter /FlateEncode
  /AutoFilterGrayImages false
  /GrayImageAutoFilterStrategy /JPEG
  /GrayACSImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /GrayImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /JPEG2000GrayACSImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /JPEG2000GrayImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /AntiAliasMonoImages false
  /CropMonoImages false
  /MonoImageMinResolution 1200
  /MonoImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleMonoImages true
  /MonoImageDownsampleType /Bicubic
  /MonoImageResolution 1200
  /MonoImageDepth -1
  /MonoImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeMonoImages true
  /MonoImageFilter /CCITTFaxEncode
  /MonoImageDict <<
    /K -1
  >>
  /AllowPSXObjects false
  /CheckCompliance [
    /None
  ]
  /PDFX1aCheck false
  /PDFX3Check false
  /PDFXCompliantPDFOnly false
  /PDFXNoTrimBoxError true
  /PDFXTrimBoxToMediaBoxOffset [
    0.00000
    0.00000
    0.00000
    0.00000
  ]
  /PDFXSetBleedBoxToMediaBox true
  /PDFXBleedBoxToTrimBoxOffset [
    0.00000
    0.00000
    0.00000
    0.00000
  ]
  /PDFXOutputIntentProfile ()
  /PDFXOutputConditionIdentifier ()
  /PDFXOutputCondition ()
  /PDFXRegistryName ()
  /PDFXTrapped /False

  /CreateJDFFile false
  /Description <<

  >>
  /Namespace [
    (Adobe)
    (Common)
    (1.0)
  ]
  /OtherNamespaces [
    <<
      /AsReaderSpreads false
      /CropImagesToFrames true
      /ErrorControl /WarnAndContinue
      /FlattenerIgnoreSpreadOverrides false
      /IncludeGuidesGrids false
      /IncludeNonPrinting false
      /IncludeSlug false
      /Namespace [
        (Adobe)
        (InDesign)
        (4.0)
      ]
      /OmitPlacedBitmaps false
      /OmitPlacedEPS false
      /OmitPlacedPDF false
      /SimulateOverprint /Legacy
    >>
    <<
      /AddBleedMarks false
      /AddColorBars false
      /AddCropMarks false
      /AddPageInfo false
      /AddRegMarks false
      /BleedOffset [
        14.173230
        14.173230
        14.173230
        14.173230
      ]
      /ConvertColors /NoConversion
      /DestinationProfileName ()
      /DestinationProfileSelector /NA
      /Downsample16BitImages true
      /FlattenerPreset <<
        /ClipComplexRegions true
        /ConvertStrokesToOutlines false
        /ConvertTextToOutlines false
        /GradientResolution 300
        /LineArtTextResolution 1200
        /PresetName ([High Resolution])
        /PresetSelector /HighResolution
        /RasterVectorBalance 1
      >>
      /FormElements false
      /GenerateStructure false
      /IncludeBookmarks false
      /IncludeHyperlinks false
      /IncludeInteractive false
      /IncludeLayers false
      /IncludeProfiles false
      /MarksOffset 14.173230
      /MarksWeight 0.250000
      /MultimediaHandling /UseObjectSettings
      /Namespace [
        (Adobe)
        (CreativeSuite)
        (2.0)
      ]
      /PDFXOutputIntentProfileSelector /NA
      /PageMarksFile /RomanDefault
      /PreserveEditing true
      /UntaggedCMYKHandling /LeaveUntagged
      /UntaggedRGBHandling /LeaveUntagged
      /UseDocumentBleed false
    >>
    <<
      /AllowImageBreaks true
      /AllowTableBreaks true
      /ExpandPage false
      /HonorBaseURL true
      /HonorRolloverEffect false
      /IgnoreHTMLPageBreaks false
      /IncludeHeaderFooter false
      /MarginOffset [
        0
        0
        0
        0
      ]
      /MetadataAuthor ()
      /MetadataKeywords ()
      /MetadataSubject ()
      /MetadataTitle ()
      /MetricPageSize [
        0
        0
      ]
      /MetricUnit /inch
      /MobileCompatible 0
      /Namespace [
        (Adobe)
        (GoLive)
        (8.0)
      ]
      /OpenZoomToHTMLFontSize false
      /PageOrientation /Portrait
      /RemoveBackground false
      /ShrinkContent true
      /TreatColorsAs /MainMonitorColors
      /UseEmbeddedProfiles false
      /UseHTMLTitleAsMetadata true
    >>
  ]
>> setdistillerparams
<<
  /HWResolution [2400 2400]
  /PageSize [595.000 842.000]
>> setpagedevice


