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Междисциплинарное исследование связи родовой структуры и полиморфизма Y-хромосомы юго-
западных башкир, проведенное по 64 SNP-маркерам, выявило в генофонде кланового объединения мин
(N = 68) 14Y-гаплогрупп. Наиболее частыми оказались субварианты “североевразийской” гаплогруппы
N3a, охватившие треть генофонда минцев (34%). На втором по частоте месте – “паневразийские” гапло-
группы R1a и R1b (26%), распространенные у северной части минцев. “Центральноазиатская” гапло-
группа С2* обнаружена с той же невысокой частотой (16%), что и “переднеазиатские” варианты гапло-
групп J, G, E. Впервые сделан вывод, что генофонд юго-западных башкир (минцев) сформировался на
преобладающей основе коренного дотюркского населения региона. “Центральноазиатский” пласт
генофонда минцев оказался минорным, но именно его носители могли играть структурообразую-
щую роль в клановом объединении мин.
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Подход к сопряженному изучению родопле-
менной структуры и полиморфизма Y-хромосо-
мы, наследующихся по отцовской линии, прочно
входит в арсенал междисциплинарных исследо-
ваний. Основную роль в структуре юго-западных
башкир играет родовое объединение мин, вклю-
чающее множество кланов. К началу XX в. чис-
ленность минцев достигла 76 тыс. человек, ареал
их расселения охватывал долину р. Демы, нижнее
течение р. Уфы, а также Татарстан, Самарскую и
Саратовскую области [1]. Данные гуманитарных
наук указывают на среднеазиатское происхожде-
ние минцев в ордынский и постордынский пери-
оды с включениями кыпчакского и ногайского
компонентов [2, 3]. Данные антропологии, на-
против, отмечают сходство минцев с популяция-
ми финно-угорских народов, а влияние Цен-
тральной Азии рассматривается как незначитель-
ное [4]. Анализ генофонда юго-западных башкир
через призму их клановой системыпривносит но-
вые аргументы в решение междисциплинарного
вопроса о роли автохтонного и мигрантного насе-
ления в их происхождении.

Сбор образцов венозной крови проведен в по-
пуляциях башкир Иглинского, Альшеевского,
Давлекановского, Миякинского районов Респуб-
лики Башкортостан с учетом клановой структуры
и согласно принципам организации Биобанка
народонаселения Северной Евразии [5]. Каждым
участником обследования подписано информи-
рованное согласие под контролем Этической ко-
миссии Медико-генетического научного центра.
Суммарная выборка минцев (N = 68) охватила
шесть основных кланов: кобау (N = 8), куль-мин
(N = 18), кырк-мин (N = 21), меркит-мин (N = 3),
сарайлы-мин (N = 9), чуби-мин (N = 9). Все об-
разцы генотипированы по единой панели 64
SNP-маркеров (M130, M217, M48, M174, M96,
M35, M78, M123, M201, M285, P15, P18, M406,
P303, M170, M253, P215, P37, M223, M304, M267,
P58, M172, M47, M67, M92, M12, M317, M20,
M214, LLY22g, M128, P43, M178, L708, В211,
М2118, VL29, Z1936, F4205, B202, B479, M122,
M242, M134, P31, M119, M242, M207, M198, M458,
M343, P297, M73, M269, L23, L51, GG401, GG402,
GG403, GG404, GG405, M124, M70) методом
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ПЦР в реальном времени на приборах StepOne-
Plus и 7900HT (Applied Biosystems) с использова-
нием технологии Taqman (Applied Biosystems).
Номенклатура гаплогрупп (табл. 1) дана согласно
ISOGG 2018 (https://isogg.org/tree/ISOGG_YD-
NATreeTrunk.html), а для субветвей гаплогруппы
N3 – согласно [6]. Для сравнительного анализа
привлечены материалы базы данных “Y-base” ла-
боратории популяционной генетики человека
МГНЦ, разработанной под руководством О.П.
Балановского, а также опубликованные данные о
генофонде Волго-Уральского региона [7–9]. Ге-
нетические расстояния М. Нея рассчитаны с по-
мощью программы DJgenetic (www.genofond.ru)
[10]. Визуализация данных проведена в програм-
ме Statistica 6.0 (StatSoft. Inc, 2001) методом мно-
гомерного шкалирования.

Из 14 выявленных у минцев гаплогрупп Y-хро-
мосомы (табл. 1) наиболее частыми оказались
субварианты “североевразийской” гаплогруппы
N3a, охватившие треть генофонда минцев (34%).
Причем преобладает субвариант N3a4-Z1936, ко-
торый роднит их с северо-западными башкирами
[9] и указывает на мощный пласт в генофонде
минцев автохтонного компонента, восходящего к
финно-угорскому миру Северной Евразии [11,
12]. На втором по частоте месте (26%) – варианты
“паневразийских” гаплогрупп R1a и R1b, фикси-

руемые в большинстве изученных башкирских
популяций [8, 9]. “Центральноазиатская” гапло-
группа С2* обнаружена с очень невысокой часто-
той (16%). Ее субтипирование выявило генетиче-
скую близость минцев к племени шанышкылы,
чьи предки относятся к монголам-нирунам [13,
14]. С такой же частотой (16%) встречены “перед-
неазиатские” варианты гаплогрупп J, G, E, воз-
можно фиксирующие связь с регионами Кавказа.
Наличие “паневразийских”, “центральноазиат-
ских” и “переднеазиатских” гаплогрупп может
отражать миграции кочевников на Южный Урал
в XII–XV вв. Остальные 7% генофонда минцев
составляют варианты “западноевразийской” гап-
логруппы I.

По всей совокупности гаплогрупп Y-хромосо-
мы минцы занимают центральное положение в
генетическом пространстве башкирского гено-
фонда (рис. 1). Основная часть башкир входит в
“восточный” α-кластер и “западный” β-кластер.
Минцы вошли в β-кластер, но тяготеют и к α-кла-
стеру, возможно из-за некоторого влияния юго-
восточных башкир и кочевых групп из южных
территорий.

Совокупность полученных данных позволяет
впервые сделать вывод, что генофонд юго-запад-
ных башкир (минцев) сформировался на преоб-
ладающей основе коренного дотюркского насе-

Таблица 1. Частоты (%) гаплогрупп Y-хромосомы в генофонде юго-западных башкир (минцев)

Гаплогруппы
Мин Кобау Куль Кырк Меркит Сарайлы Чуби

N = 68 N = 8 N = 18 N = 21 N = 3 N = 9 N = 9

Североевразийские 34 13 50 52 0 0 22
N3a2-M2118 1. 5 12. 5 0 0 0 0 0
N3a4-Z1936 29. 4 0 39 52 0 0 22
N3a5-F4205 2. 9 0 11 0 0 0 0

Паневразийские 26 0 22 20 66 56 33
R1a1a*-M198(xM458) 22. 1 0 22 10 33 56 33
R1b1a1a1-M73 1. 5 0 0 0 33 0 0
R1b1a1a2a1-L51 2. 9 0 0 10 0 0 0

Центральноазиатские
C2*-M217(xM48) 16. 2 0 28 10 0 0 44

Переднеазиатские 16 88 0 15 33 0 0
J1*-M267(xP58) 1. 5 0 0 5 0 0 0
J2*-M172(xM47, xM67, xM12) 5. 9 50 0 0 0 0 0
G2a2b2a-P303 4. 4 37. 5 0 0 0 0 0
E1b1b1a1-M78 4. 4 0 0 10 33 0 0

Западноевразийские 7 0 0 5 0 44 0
I1-M253 4. 4 0 0 0 0 33 0
I2a1-P37.2 1. 5 0 0 5 0 0 0
I2a2a-M223 1. 5 0 0 0 0 11 0



S96

ГЕНЕТИКА  том 54  ПРИЛОЖЕНИЕ  2018

ЮСУПОВ и др.

ления Башкирского Предуралья. Генетический
след пришлого населения орды невелик. Однако
по данным гуманитарных наук можно предпола-
гать, что именно носители гаплогруппы C2* игра-
ли структурообразующую роль в клановом объ-
единении минцев, сохранив и распространив ис-
торическую память о среднеазиатской прародине
легендарных предков на другие кланы демской
долины и близлежащих районов.
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алиенация – 0.17. Названия кланов даны курсивом с подчеркиванием.
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Y-Chromosome Gene Pool of Southwest Bashkirs:
the Experience of Interdiscoplinary Analysis
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Interdisciplinary study of the relationship between the clan structure and the Y chromosome polymorphism
of southwestern Bashkirs, conducted on 64 SNP markers, revealed 16 Y-haplogroups in the gene pool of the
clan association Ming (N = 68). The most frequent were the subvariants of the “North Eurasian” haplogroup
N3a that covered one-third of the gene pool of the Mings (34%). At the second most frequent place – the
“Pan-Eurasian” haplogroups R1a and R1b (26%), common among the northern part of Mings. The “Central
Asian” haplogroup C2* was detected with the same low frequency (16%) as the “West Asian” variants of hap-
logroups J, G, E. It was concluded for the first time that the gene pool of southwestern Bashkirs (Mings) was
formed on the predominant basis of the indigenous pre-Türkic population of the region. The “Central Asian”
layer of the gene pool of the Mings turned out to be minor, but it was its bearers who could play a structure-
forming role in the clan association Ming, preserving the historical memory of the Central Asian homeland
of the legendary ancestors.

Keywords: Bashkirs, gene pool, Ural region, indigenous peoples, clan structure, clans, Y-chromosome, SNP,
interdisciplinary approach.
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