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Ареал убыхского народа охватывал район современного Сочи и его окрестностей, гранича с ареала-
ми абхазов и адыгейцев, но после Кавказской войны (после 1864 г.) незначительная часть уцелев-
ших убыхов мигрировала в Турцию. Их язык является особой ветвью западно-кавказских (абхазо-
адыгских) языков, и разными авторами то сближался с абхазской или с адыгской подгруппой, то
выделялся как самостоятельная третья подгруппа. Все это делает убыхов важной, но генетически
совершенно неизученной, частью системы кавказских генофондов. Собранная нами уникальная
выборка (N = 36) включила в основном образцы из современной турецкой диаспоры убыхов. Их
анализ по широкой панели маркеров Y-хромосомы (59 SNP и 17 STR-маркеров) выявил, что основ-
ными являются “общеевразийская” гаплогруппа R1a (19% генофонда убыхов) и гаплогруппа G2
(75% генофонда), характерная для абхазо-адыгских народов. В пределах гаплогруппы G2 мы выде-
лили 14 ветвей и генотипировали 14 соответствующих маркеров, частоты 11 из которых введены в
научный оборот впервые. Для сравнения привлечены полученные нашим коллективом данные о
частотах тех же 14 маркеров G2 в 19 других популяциях Кавказа. И генетические расстояния, и кар-
тографирование наиболее частой субгаплогруппы убыхов (маркер YY1215 в позиции 8903699 сбор-
ки GRCh37, 50% генофонда убыхов) обнаружили генетическое сходство убыхов и адыгейцев. Гено-
фонды других абхазо-адыгских народов находятся на значительно большем расстоянии от убыхов,
близком к расстоянию до тюрков Северного Кавказа. Генофонд осетин обнаруживает мало общего
с генофондом убыхов, что не подтверждает гипотезу аланского субстрата у убыхов. Генофонды дру-
гих народов Кавказа и Закавказья (нахской, дагестанской и картвельской групп) не проявляют за-
метного генетического сходства с убыхами.

Ключевые слова: генофонд, геногеография, Y-хромосома, SNP, STR, гаплогруппа G2, Северный
Кавказ, убыхи, абхазо-адыгские народы. 
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Убыхов называют “народом, ушедшим в исто-
рию”. Этот автохтонный этнос Западного Кавказа
ныне в России считается исчезнувшим, а данные
о нем скудны. До Кавказской войны (до 1864 г.)
ареал многочисленных убыхов охватывал район
современного Сочи и его окрестностей: на юго-
востоке граничил с абхазскими племенами, на
северо-западе – с шапсугами, на севере их земли

от абадзехов отделял Кавказский хребет. Незна-
чительная часть уцелевших после Кавказской
войны убыхов мигрировала в Турцию, где на дан-
ный момент около 10 тыс. их потомков живут от-
дельными убыхскими селениями или совместно с
черкесами. Существует мнение, что тотальное вы-
селение убыхов связано с их особенно активным
участием в Кавказской войне. Царский генерал
граф М.Т. Лорис-Меликов писал, что воинствен-
ное и предприимчивое племя убыхов пользовалось# Равное авторство.
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всегда особым уважением у соседей – согласно
поверью горцев, чтобы быть храбрым, надо по-
жить и поучиться у убыхов [1].

Сведения об убыхском языке сохранены бла-
годаря усилиям многих лингвистов (последний
носитель языка умер в конце ХХ в.) [2–4 и др.]. Их
язык относится к абхазо-адыгской группе, пред-
ставляющей собой западную половину северо-
кавказской языковой семьи. Эта группа состоит
из абхазской ветви (включает абхазов и абазин) и
адыгской (включает кабардинцев, черкесов и раз-
личные субэтносы адыгейцев). Место убыхского
языка в этой системе является спорным. Одни ги-
потезы приближают его к абхазской ветви, другие –
к адыгской, иные выделяют как самостоятельную
третью ветвь. По данным этнографии убыхские
легенды и сказания не отделяют убыхов от ады-
гов, а убыхскую землю – от адыгской земли [3].
Особый интерес вызывает гипотеза, что убыхи
могли быть в числе потомков алан, так как в их
составе было племя с таким названием [5].

Поскольку генофонд убыхов может оказаться
центральным звеном абхазо-адыгской группы,
нашим коллективом были предприняты особые
усилия, чтобы в сотрудничестве с представителя-
ми убыхской общины впервые организовать ге-
нетическое обследование их диаспоры, прожива-
ющей в Турции.

Генофонд убыхов изучен по маркерам Y-хро-
мосомы: наследование по отцовской линии (что
важно при изучении диаспор), четкая географи-
ческая привязка многих гаплогрупп, параллелизм
между Y-хромосомной и лингвистической измен-
чивостью на Кавказе делают Y-хромосому опти-
мальной генетической системой для реконструк-
ции происхождения генофонда убыхов. Изменчи-
вость Y-хромосомы в популяциях Кавказа по
небольшим панелям SNP-маркеров изучалась во
многих работах [6–14 и др.], ставших к настоящему
времени классическими. Особенностью современ-
ных исследований является активное использова-
ние данных полного секвенирования Y-хромосомы.
Эти данные в каждой старой гаплогруппе с ее об-
ширным ареалом выявляют много молодых вет-
вей. Скрининг распространенности этих ветвей в
популяциях часто обнаруживает их четкую гео-
графическую привязку, и такие молодые ветви
оказываются крайне информативными для выяв-
ления родства популяций, миграций и их датиро-
вок. Для гаплогруппы G2 – самой частой у аб-
хазо-адыгских народов – мы провели скрининг
распространенности ее ветвей в пределах всего
Кавказа, что стало возможным благодаря обшир-
ным коллекциям Биобанка Северной Евразии.

Составление генетического портрета уникаль-
ной выборки убыхов и его сравнение с генофон-
дами других народов Кавказа – в особенности ре-
зультатов скрининга гаплогруппы G2 – поможет

выяснить, к кому же генетически близки убыхи: к
абхазской группе народов или к адыгской, или же
равно удалены от обеих? И обнаруживается ли
сходство генофондов убыхов и осетин, традици-
онно рассматриваемых как прямых потомков
алан, поскольку они говорят на тех же иранских
языках, что и аланы?

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ

Выборка убыхов (N = 36) включила 28 образ-
цов из современной диаспоры, проживающей на
севере и северо-западе Турции – в окрестностях
г. Самсун, провинциях Эскишехер, Балыкеси,
Сакарья (район Мраморного моря); три образца
из Адыгеи и пять образцов из коммерческих про-
ектов [15]. Сбор материала, осуществленный бла-
годаря инициативе и настойчивости одного из ав-
торов данной работы (Р.А. Схаляхо), проводился
с 2016 г. и продолжается по настоящее время соглас-
но международным популяционно-генетическим
критериям сбора биологических образцов [16]. Для
каждого обследованного составлена родословная
на три поколения. В выборку включались только со-
вершеннолетние мужчины, предки которых по от-
цовской линии до третьего поколения относились к
данному этносу. Тщательно исключалось наличие в
выборке родственников как минимум до третьей
степени родства. Обследование проводилось на ос-
нове письменного информированного согласия и
под контролем Этической комиссии Медико-гене-
тического научного центра.

Из образцов слюны ДНК выделена классиче-
ским методом фенол-хлороформной экстракции.
Генотипирование проведено по панели 59 SNP
маркеров методом ПЦР в реальном времени на
приборе 7900HT (Applied Biosystems) с использо-
ванием технологии Taqman (Applied Biosystems).
Наименования гаплогрупп даны согласно [10].

Все носители гаплогруппы G2, имеющиеся в
Биобанке Северной Евразии [16] и представляю-
щие коренное население Кавказа (табл. 1), были
дополнительно генотипированы по маркерам
11 ветвей G2. Эти ветви идентифицированы при
анализе данных полного секвенирования Y-хро-
мосомы (как собственных данных нашего коллек-
тива, так и результатов частных генетико-генеало-
гических исследований, представители которых
дали информированное согласие на использова-
ние своих результатов в научном проекте). В пре-
делах ветви G2-P16 (Z6582) проведен скрининг по
маркерам Z7940, FGC719, Z7944, FGC1159,
Z31462; в пределах ветви G2-Р303 – по маркерам
SK1143 (L1266), Z30369 (L1264), YY1215(8903699),
YY1786(18234409), YY9632(18397360) (названия
маркеров YY являются предварительными, поэто-
му приводим в скобках и их позицию на Y-хромо-
соме согласно GRCh37); также генотипированы
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маркеры двух ветвей, параллельных Р16 и Р303, –
PF3177 и M406.

Генетические расстояния Нея [17] от убыхов
до других популяций Кавказа были рассчитаны
двумя способами. Во-первых, с помощью про-
граммы DJgenetic [18] по совокупности всех изу-
ченных 33 гаплогрупп создана матрица генети-
ческих расстояний от убыхов до 19 популяций,
для которых проведен скрининг ветвей гапло-
группы G2. Во-вторых, картографическим мето-
дом рассчитаны генетические расстояния от убы-
хов до всех изученных популяций Кавказа по той
же панели 33 гаплогрупп. Для этого сначала по-
строены геногеографические карты распростра-
нения на Кавказе каждой из 33 гаплогрупп (мето-
дом средневзвешенной интерполяции, радиус
1000 км, степень весовой функции 3). Затем рас-
считаны и картографированы генетические рас-
стояния от частот этих гаплогрупп у убыхов до
интерполированных значений в каждом узле кар-
ты. Картографический анализ проведен в про-
грамме GeneGeo [10, 19]. Частоты гаплогрупп уз-
кой панели взяты из базы данных Y-base, разрабо-
танной под руководством О.П. Балановского и
частично представленной на сайте www.geno-
fond.ru [20].

Анализ 17 STR-локусов Y-хромосомы прове-
ден на секвенаторе Applied Biosystems 3130xl набо-
ром Y-filer (Applied Biosystems). Филогенетиче-
ская сеть STR-гаплотипов построена методом

“reduced median” в программе Network (Fluxus
Technology Ltd.) и визуализирована в Network Pub-
lisher. Датировки даны по числу мутационных ша-
гов (ρ-статистика [21]) с использованием длины по-
коления 31 год [22] и “генеалогической” скорости
мутирования 0.027 мутаций на локус на поколение
[23, 24]. Полное секвенирование Y-хромосомы [10,
25, 26] подтверждает, что (по крайней мере, для
гаплогрупп моложе 7 тыс. лет) “генеалогическая”
скорость дает более корректные датировки, чем
“эволюционная”.

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ

Генетический портрет убыхов

Генетический портрет убыхов (рис. 1) характе-
ризуется преобладанием гаплогруппы G2 (75% ге-
нофонда) и заметной частотой гаплогруппы R1a
(19%). Гаплогруппы J1 и J2 обнаружены каждая у
одного индивида.

Гаплогруппа R1a у убыхов представлена лишь
ветвью R1a*-M198(xM458) с частотой 19%, близ-
кой к частоте у других абхазо-адыгских популя-
ций: ее частота колеблется у адыгейцев от 4 до
27%, у черкесов – 18%, кабардинцев – 16%, абха-
зов – 12%, абазин – 21%. У тюркоязычных наро-
дов Кавказа эта гаплогруппа встречается с более
высокими частотами (у карачаевцев 36%, у бал-
карцев 24%). У нахско-дагестанских народов она

Рис. 1. Частоты гаплогрупп Y-хромосомы в генофонде убыхов.
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крайне редка (лишь у даргинцев составляет 22%),
а в генофонде осетин практически отсутствует,
что противоречит гипотезе “аланского” проис-
хождения убыхов. Отсутствие у абхазо-адыгских
народов, включая убыхов, “европейской” суб-
ветви R1a-M458 указывает на появление у них
гаплогруппы R1а не вследствие исторически не-
давнего потока генов из Восточной Европы, а в
результате древних миграций, вероятно, из
евразийской степи.

Гаплогруппа G2. Происхождение гаплогруппы G2
связывают с Передней Азией [27]. В современном
населении Турции G2 встречается с частотой 11%,
Ирана – 6%, Пакистана – 15%. Намного более
высокая частота G2 на Кавказе указывает как на
древнюю связь с переднеазиатским регионом, так
и на длительный период самостоятельного гене-
тического дрейфа народонаселения Кавказа. В
связи с резким преобладанием этой гаплогруппы
у убыхов мы подразделили ее на 14 ветвей, опре-
делили частоту каждой ветви у убыхов и сравнили
с частотами этих ветвей в 19 популяциях Кавказа.

Скрининг гаплогруппы G2

Филогенетическая структура гаплогруппы G2
приведена на рис. 2, где зеленым цветом выделены
три маркера (три ветви), на которые гаплогруппу
подразделяли в предшествующих исследованиях
генофонда Кавказа, а красным цветом – 11 новых
маркеров, впервые генотипированных в данной
работе. Можно видеть, что G2 подразделяется на
четыре крупные ветви, из которых у убыхов доми-
нирует ветвь Р303 (встречена у 20 образцов).
Ветвь Р16 встречена у четырех образцов, ветвь
М406 – у одного образца, ветвь PF3177 не обнару-
жена, и еще один образец G2 не относится ни к
одной из основных ветвей.

Ветвь Р303. Эта доминирующая у убыхов ветвь
(55%) роднит их с остальными адыго-абхазскими
народами: у адыгейцев ее частота достигает 61%, у
кабардинцев – 30%, у черкесов – 22%, у абхазов –
17%, у абазин – 28%. Она также встречается у на-
родов, говорящих на картвельских языках (у име-
ретинцев – 22%, у лазов – 5%) и тюркских языках
(у балкарцев – 17%, у карачаевцев – 5%) [14, 28].
В генофондах народов Центрального и Восточно-
го Кавказа, говорящих на иранских (осетины) и
нахско-дагестанских языках, ветвь G2-P303 от-
сутствует. Можно видеть, что по частотам этой
гаплогруппы убыхи ближе к популяциям адыг-
ской лингвистической ветви (особенно к адыгей-
цам), чем к популяциям абхазской ветви.

Данная ветвь подразделена нами на пять суб-
ветвей (рис. 1, 2). Наиболее часта (49%) у убыхов
субветвь YY1215 с датировкой 3800 ± 300 лет. Кар-
тографический анализ (рис. 2) выявляет четкий
географический градиент частоты этой субветви,

стремительно убывающей с запада на восток. По
частоте этой субветви убыхи близки к адыгейцам
(у которых ее частота еще выше), отличаются от
абхазов (у которых субветвь встречается много
реже) и совершенно не похожи на осетин, у кото-
рых субветвь не обнаружена вовсе.

Субветвь YY9632 (с датировкой 3300 ± 900 лет)
обнаружена только в абхазо-адыгских популяци-
ях: у адыгских народов она встречается с частотой
от 3 до 20%, у абазин – 15%, отсутствует у убыхов
и абхазов. Примечательно, что эта субветвь выяв-
ляет различия между географически соседними
кабардинцами и тюркоязычными балкарцами: у
балкарцев субветвь YY9632 не обнаружена.

Ветвь G2-P16 характерна для генофонда осе-
тин: субветвь FGC719 обнаружена у них с часто-
той 40%, а субветвь FGC7944 – 17%. Однако у
убыхов эти субветви встречены лишь у единич-
ных представителей: соответственно 3 и 6%. Это
может указывать на отсутствие аланского суб-
страта в генофонде убыхов (с меньшей вероятно-
стью на то, что у осетин и убыхов мог быть раз-
личный аланский субстрат).

Сравнение генофонда убыхов
с популяциями Кавказа

Карта генетических расстояний (рис. 3), по-
строенная по панели 33 гаплогрупп, демонстри-
рует наибольшее сходство (зеленые тона) убыхов с
популяциями различных племен адыгейцев. Гене-
тическое сходство убыхов с другими абхазо-адыг-
скими народами меньше (оранжево-коричневые
тона), причем как с представителями абхазской вет-
ви (абазинами и абхазами), так и адыгской ветви
(кабардинцами и черкесами). Карта демонстрирует
максимальные генетические отличия (темно-ко-
ричневые тона) от убыхов осетин, популяций Во-
сточного Кавказа и Закавказья.

Таблица генетических расстояний от убыхов
(рис. 3) показывает, что убыхи генетически наи-
более близки к адыгейцам (0.05 < d < 0.16), за ис-
ключением племени кабардинцев Адыгеи. Из
всех народов Кавказа наиболее близки к убыхам
шапсуги, что согласуется с их географическим со-
седством и историческими данными. Другие аб-
хазо-адыгские народы (причем опять-таки из
адыгской и абхазской ветвей – абазины, абхазы,
кабардинцы, черкесы) в среднем (d = 0.50) почти
в 4 раза генетически дальше от убыхов, чем адыгей-
цы. Еще более генетически удалены от них тюрки
Центрального Кавказа (d = 0.60). А генетическое
расстояние от убыхов до осетин (d = 2.30) еще в 4 ра-
за больше: оно почти такое же, как расстояние от
убыхов до картвельских народов (d = 2.64), народов
Дагестана (d = 2.63) и нахских народов (d = 3.61).
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Филогенетический анализ STR-маркеров

Филогенетическая сеть STR-гаплотипов суб-
ветви G2-YY1215 (рис. 4), составляющей полови-
ну генофонда убыхов, показывает, что гаплотипы
убыхов (выделены красным) расположились в
двух кластерах. В первом кластере (с датировкой
1600 ± 400 лет) убыхи вошли в гаплотип основате-
ля вместе с балкарцами. В гаплотип основателя
второго кластера (с датировкой 1300 ± 300 лет) во-
шли в основном причерноморские шапсуги, но
также и по одному образцу балкарцы и убыхи. В
этом же кластере два гаплотипа убыхов совпали с
гаплотипами балкарцев. В оба кластера с дати-
ровками 1300 и 1600 лет вошли причерноморские
и прикубанские шапсуги, черкесы, убыхи, кабар-
динцы Кабардино-Балкарии, абхазы, абазины и
балкарцы. Столь широкие и почти совпадающие
ареалы популяций, представленных в кластерах,
указывают, что оба кластера могли возникнуть
еще до разделения этих этносов, поскольку обна-
ружены в одних и тех же популяциях.

Изучение одного из самых загадочных народов
Северного Кавказа – убыхов – по широкой панели
59 маркеров Y-хромосомы является примером ге-
нетической реконструкции, проведенной без по-
мощи древней ДНК: народ уже полтора столетия
как ушел со своей исторической родины, суще-
ствует в немногочисленной и рассеянной диаспо-

ре, не имеет ни одного носителя языка, но его ге-
нофонд все же был изучен и сопоставлен с данны-
ми лингвистики.

Генофонд убыхов оказался очень сходным с
генофондом адыгейцев, умеренно отличается от
остальных народов абхазо-адыгской группы, не-
значительно сходным с тюркоязычными популя-
циями Северного Кавказа и резко отличающимся
от генофондов остальных народов региона (Цен-
трального, Восточного Кавказа и Закавказья).
Географически убыхи населяли побережье между
абхазами и адыгейцами, поэтому их явное сход-
ство с последними может указывать либо на их
изначальное родство (и тогда на правоту той
лингвистической гипотезы, которая сближает
убыхский язык с адыгской ветвью), либо, как ми-
нимум, на длительное и интенсивное взаимодей-
ствие популяций убыхов и адыгейцев. Резкие гене-
тические отличия от осетин (у осетин не встречена
мажорная гаплогруппа убыхов, а у убыхов крайне
редки мажорные гаплогруппы осетин) не подтвер-
ждают гипотезу аланского субстрата у убыхов.

Авторы выражают благодарность генеалогам и
активистам Биг Эрдалу (Byg Erdal), Сан Анилу
(Sun Anil), Акган Семиху (Akgun Semih).

Работа выполнена при частичной финансовой
поддержке Российского фонда фундаментальных
исследований (проект № 16-06-00364_а) и в рам-

Рис. 4. Филогенетическая сеть гаплогруппы G2-YY1215. Цвет кружка указывает этническую принадлежность носителя
гаплотипа; размер кружка пропорционален числу носителей гаплотипа; длина линии – числу мутационных шагов.
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ках Государственного задания Министерства на-
уки и высшего образования России для ИОГен
РАН (тема 0112-2019-0001) и для Медико-генети-
ческого научного центра.

Все процедуры, выполненные в исследовании
с участием людей, соответствуют этическим стан-
дартам институционального и/или национально-
го комитета по исследовательской этике и Хель-
синкской декларации 1964 г. и ее последующим
изменениям или сопоставимым нормам этики.

От каждого из включенных в исследование
участников было получено информированное
добровольное согласие.

Авторы заявляют, что у них нет конфликта ин-
тересов.
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Inferring the Genetic Ancestry of Ubykh People from the Caucasus
E. V. Balanovskaa, b, *, R. A. Skhalyakhoa, c, J. A. Kagazezhevaa, d, e,

V. V. Zaporozhchenkoa, d, V. M. Urasinf, A. T. Agdzhoyana,  d,
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aResearch Centre for Medical Genetics, Moscow, 115478 Russia
bBiobank of Northern Eurasia, Moscow, 115201 Russia

cScience Park, St. Petersburg State University, St. Petersburg, 198504 Russia
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eKuban State Medical University, Krasnodar, 350063 Russia
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Ubykh people inhabited the area of what now is the Greater Sochi, one time being neighbours of the Abkhaz
and Adyghe. In 1864, after the Caucasian War, a small group of Ubykh survivors migrated to Turkey. Ubykh
language is a branch of the Northwest Caucasian (Abkhazo-Adyghe) languages, which is either placed into
the Abkhazian or the Adygh subgroup, or forms a separate branch, according to different classifications. All
this suggests Ubykhs being an important but genetically unexplored part of the gene pool of the Caucasus
population. We collected an exclusive sample (N = 36) of the Ubykh individuals, mainly from their diaspora
in Turkey. Applying a high resolution panel of Y-chromosomal markers (59 SNP and 17 STR) revealed the
major West Caucasus haplogroup G2 (75% of the Ubykh population) and pan-Eurasian haplogroup R1a
(19%). Within the G2 haplogroup, we identified 14 branches and genotyped 14 branch-defining markers. The
frequencies of the same 14 markers in 19 other populations of the Caucasus were included for comparison.
Both genetic distances and gene geographical map of the most frequent subhaplogroup (defined by the
YY1215 marker at the GRCh37 position 8903699, comprises 50% in the Ubykh sample) revealed the similar-
ity of the Ubykh and Adyghe populations. Other Abkhaz-Adyghe-speaking populations appear to be at great-
er genetic distance from the Ubykhs, similar to the distance to the Turkic-speaking groups of the North Cau-
casus. The Ossetian gene pool has little in common with the Ubykhs, thus contradicting the hypothesis of
Alanian substrate in the Ubykhs. Other populations of the Caucasus and Transcaucasia (of Nakh-Dagestani-
an and Kartvelian linguistic groups) do not show apparent genetic similarities with the Ubykhs.

Keywords: gene pool, gene geography, Y-chromosome, SNP, STR, haplogroup G2, North Caucasus,
Ubykhs, Abkhaz-Adyghe people.
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