
Генетические потомки Чингиз-хана?
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14 января 2015 года в European Journal of Human Genetics вышла статья Y-chromosome descent clusters and male differential 
reproductive success: young lineage expansions dominate Asian pastoral nomadic populations [17], где описываются наиболее
крупные генетические линии в Азии, которые могут иметь отношения к известным персонам. К примеру, одна генетическая
линия названа как линия потомков Чингиз-хана. Ниже мы постараемся разобрать вопрос, насколько этот тезис соответствует
истине. Для этого нужно посмотреть историю возникновения данного тезиса.

В 2003 году была опубликована классическая статья Татьяны Зержал и других генетиков «The Genetic Legacy of the Mongols»
(2003). В этой статье была выдвинута гипотеза о происхождении большого количества населения в Азии от Чингиз-хана и его
родственников. Рассмотрим эту статью критически.

Основными тезисами статьи были:

1. Протестировано 2123 человека по 32 маркерам в Азии.

2. В 16 популяциях в Азии от Тихого Океана до Каспийского моря встречается очень распространенный гаплотип, который
они назвали «Звездный кластер» («старкластер»).

3. Авторы посчитали, что процент обладателей гаплотипов, относящихся к данному старкластеру, должен составить 8 % в
Азии и 0,5 % по всему миру.

4. Расчет времени жизни предка для обладателей гаплотипов старкластера дал 1000 лет назад (с учетом вариаций они оценили
срок жизни предка как 700-1300 лет назад с надежностью 95%)

5. Они оценили скорость распространения старкластера и пришли к выводам, что оно превышает все нормы и не является
случайным дрейфом [4].

Также стоит отметить, что старкластер относился к гаплогруппе С3-М217.

Здесь сразу стоит отметить возражения методологического плана: методологически авторы определили гаплотип «Чингиз-
хана» в отрыве от истории и классической генеалогии (не тестировали тех людей, кто по историческим генеалогиям являются
потомками Чингиз-хана), исходя из посылки, что большая группа людей в Монголии имеет общего предка, жившего в эпоху
Чингиз-хана (или немного до него). Следовательно, они, скорее всего, потомки человека, который имел высокое социальное
положение, следствием чего стало большое количество жен и большое количество потомков. Идеальным кандидатом на эту
роль был Чингиз-хан. Понятно, что гаплотип неизвестного человек из Монголии X века (результаты анализа ТМRСА), был бы
менее интересен в научном и ненаучном планах.

Журналисты сразу подхватили эту новость, но при этом исказив ее. К примеру, они убрали из гипотезы Татьяны Зержал и
соавторов слово родственников. Теперь все эти люди начали считаться потомками Чингиз-хана. Экстраполируя результаты
их расчетов на все население Азии, журналисты пришли к выводу, что гаплотипы старкластера имеют 16 миллионов человек,
то есть на «данный момент в мире проживает 16 миллионов потомков Чингиз-хана».

После этого, в научном плане рост данных о, исторических и «генетических» потомкам Чингиз-хана начался только с 2009
года, когда начались публикации с данными Казахских и монгольских Чингизидов.

При этом встречались исследования, в которых без проведения генетических анализов проводилось гадание, к какой
гаплогруппе относится Чингиз-хан и его родственники. К примеру, Муратов Б.А. предположил, что Башкирские бурзяне
родственники монгольским борджигинам (род потомков Чингиз-хана и его братьев) и относятся к гаплогруппе R1b1a2 [12,
149]. При этом, Муратов Б.А. игнорирует работы с ДНК-данными. К примеру, вышло огромное количество работ как по
С2-старкластеру [1] [5] [6] [9] [13], так и по потомкам Чингиз-хана [3] [7] [10] [11] [14] [15] [16], гаплотипы и гаплогруппы
потомков Даян-хана (потомок Толуя) [2], а также гаплогруппы монгольских Борджигинов [8] уже были опубликованы.

Все вышедшие работы по Чингизидам можно разделись на работы, основанные на научных (ДНК исследовано в научных
лабораториях) и коммерческих (ДНК исследовано в коммерческих лабораториях) выборках. При этом стоит отметить, что
данные из первых и вторых выборок друг другу не противоречат. Нами было уточнено то, что старкластер относится к
субкладу С2а3-F4002.
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Генеалогическое дерево нирунов

После исследования большого количества представителей старкластера с детальной фиксацией их племенной принадлежности
и сопутствующей генеалогической и исторической информацией, нами было установлено, что есть большая корреляция
между обладателями старкластера и потомками монголов-нирунов, чья генеалогия была записана еще в 13 веке.

С учетом разных версий генеалогий нирунов, нами была построена генеалогическая таблица, наглядно показывающая
высокую связь документальных генеалогий Нирунов и генетических данных по распространению такого субклада
как С2а3-F4002 (старкластера).

Таким образом, подводя итоги, стоит отметить, что с большой долей вероятности, носители старкластера, которых
отождествляют с потомками Чингиз-хана, по большей части маркирует потомков дальних и близких родственников Чингиз-
хана, относящихся к монголам-нирунам, происходящим от Бодончара и его двух братьев. Как известно, Бодончар был
предком Чингиз-хана в 10 колене и жил примерно за 300 лет до рождения Чингиз-хана.

Считать обладателей старкластера только потомками Чингиз-хана, как это было сделано авторами статьи в European Journal of
Human Genetics [17] нет никаких оснований. Обладатели старкластера, по большей части являются потомками родственников
Чингиз-хана, а не исключительно самого Чингиз-хана.
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