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Актуальность. Два родственных тюркских народа: крымские караимы (караи) и крымские татары, сформирова-
лись как этносы на территории, входящей в настоящее время состав российской Федерации. К настоящему време-
ни генетический полиморфизм именно караев исследован явно недостаточно.
целью данной работы было исследование полиморфизма митохондриальной ДНК человека для выяснения матри-
линейного происхождения представителей крымских караимов и крымских татар.
материалы и методы. Для молекулярно-генетического исследования были отобраны биологические образцы от 
45 обследуемых лиц (мужчин и женщин). Для всех образцов были отсеквенированы участки ГВС1, ГВС2 и ГВС3 кон-
трольного региона мтДНК с последующим определением митотипов и гаплогрупп. Всё исследование было выпол-
нено «слепым» методом – до получения генетических результатов информация о национальности и известных 
родственных связях отдельных обследуемых лиц не раскрывалась.
Результаты. Для исследованной выборки было показано существование нескольких матрилинейно родствен-
ных групп лиц: все контрольные a priori родственные группы, а также вновь обнаруженные родственные груп-
пы. Для  крымских караимов было выявлено десять, а для крымских татар – 13 различных субгаплогрупп мтДНК. 
На уровне мега-гаплогрупп четыре (N1, R0, JT, U) наблюдались как у крымских караимов, так и у крымских та-
тар. Также проведено детальное сравнение митотипов и гаплогрупп крымских караимов и крымских татар друг 
с другом и с  наиболее близкими митотипами представителей этих же и других народов, доступными в научной 
литературе, а также в открытых международных базах данных Empop, FamilyTreeDNA, GeneBank и MITOMAP.
заключение. Использование предикторов гаплогрупп мтДНК видится настоятельно необходимым при выполне-
нии молекулярно-генетических экспертиз по идентификации личности и верификации возможного родства. Пока-
зана недостоверность и предвзятость выводов ряда авторов, которые вопреки результатам своих же молеку-
лярно-генетических исследований пытаются обсуждать возможность «семитского происхождения» караев. Полу-
ченные нами результаты свидетельствуют о генетической близости и единстве происхождения двух тюркских 
народов – крымских татар и крымских караимов.
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Relevance. Two related Turkic peoples: Crimean Karaites (Karais) and Crimean Tatars, were formed as ethnic groups on the 
territory that is currently part of the Russian Federation. To date, the genetic polymorphism of the Karai people has been studied 
insufficiently.
The aim of this work was to study the polymorphism of human mitochondrial DNA to elucidate the matrilineal origin of the 
Crimean Karaites and Crimean Tatars.
Materials and Methods. Biological samples from 45 subjects (men and women) were collected for molecular genetic study. For 
all samples, the HVS1, HVS2, and HVS3 segments of the control region of mtDNA were sequenced, followed by determination of 
mitotypes and haplogroups. The entire study was performed using a “blind” method – information about the nationality and 
known family ties of individual subjects was not disclosed until genetic results were obtained.
Results. The existence of several matrilineally related groups of individuals was shown for the studied samples: all control a priori 
related groups, as well as newly discovered related groups. Ten different mtDNA subhaplogroups were identified for Crimean 
Karaites and 13 for Crimean Tatars. At the level of mega-haplogroups, four (N1, R0, JT, U) were observed in both Crimean Karaites 
and Crimean Tatars. A detailed comparison of mitotypes and haplogroups of Crimean Karaites and Crimean Tatars with each 
other and with the closest mitotypes of representatives of the same and other peoples available in the scientific literature, as well 
as in the open international databases Empop, FamilyTreeDNA, GeneBank and MITOMAP was also carried out.
Conclusion. The use of mtDNA haplogroup predictors is seen as urgently necessary when performing molecular genetic 
examinations to identify individuals and verify possible kinship. The unreliability and bias of conclusions of a number of authors, 
who contrary to the results of their own molecular-genetic studies try to discuss the possibility of “Semitic origin” of the Karaites, 
is shown. The results obtained by us testify to the genetic closeness and unity of origin of two Turkic peoples – Crimean Tatars and 
Crimean Karaites.
Key words: Turkic people; Crimean Karaites; Crimean Tatars; mitochondrial DNA (mtDNA); polymorphism; mtDNA haplotypes; mtDNA 
haplogroups
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Сокращения: БД – базы данных, ГВС – гипервариабельный сегмент мтДНК, ОНП (SNP) – однонуклеотидный полиморфизм 
(single nucleotide polymorphism), ПЦР – полимеразная цепная реакция, мтДНК – митохондриальная ДНК, п.н. – пар 
нуклеотидов, HG – HaploGrep (предиктор гаплогрупп мтДНК), LHP – Length HeteroPlasmy (гетероплазмия по длине), PHP – 
Point HeteroPlasmy (точечная гетероплазмия по замене), rCRS – revised Cambridge Reference Sequence (пересмотренная 
Кембриджская референтная последовательность мтДНК).

введение

В данной работе мы исследовали полиморфизм 
мтДНК с целью выяснения матрилинейного происхож-
дения представителей двух тюркских народов: крымских 
караимов и крымских татар.

Не следует путать (как это преднамеренно делают 
некоторые фальсификаторы) всех приверженцев кара-
имской веры с представителями тюркского народа – 
крымскими караимами, также исповедующими ка-
раимизм. Караимизм сформировался в VIII веке как 

самостоятельная монотеистическая религия, которая, 
как и две другие авраамические религии – христиан-
ство и ислам, признают Ветхий Завет в качестве священ-
ной книги и отвергают Талмуд (характерный для четвёр-
того авраамического направления – иудаизма). Кара-
имское вероучение распространилось в Ираке, Сирии, 
Персии, Египте, Палестине, Хазарии (включая Крым), 
Византии. В настоящее время в мире насчитывается око-
ло 40 000 человек, исповедующих караимизм. Большин-
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Все обследованные крымские татары – мужчи-
ны и, за исключением образца ЕК-28 (Южный берег 
Крыма, Приветное), имеют происхождение из регио-
на Крымских гор.

Для достоверности исследование было выполне-
но «слепым» методом – до получения генетических ре-
зультатов информация о национальности и известных 
родственных связях не раскрывалась. При этом среди 
обследованных существовало четыре a priori (заведомо 
известные до начала генетического исследования) ма-
трилинейно родственные группы, а именно: 1) ЕК-30 
и ЕК-35 – родные братья, крымские татары; 2) ЕК-45 
и ЕК-46 – двоюродные сёстры с общей бабушкой по ма-
теринской линии, крымские караимки; 3) ЕК-38 и ЕК-39 
– племянница и дядя, крымские караимы; 4) ЕК-12 и ЕК-18 
– дядя и племянник, крымские караимы.

Соблюдение этических стандартов. Все процедуры, 
выполненные в исследовании с участием людей, соот-
ветствуют этическим стандартам институционального 
и/или национального комитета по исследовательской 
этике и Хельсинкской декларации 1964 года и её после-
дующим изменениям или сопоставимым нормам эти-
ки. От каждого из включённых в исследование участ-
ника было получено информированное добровольное 
согласие.

Выделение ДНК. Выделение ДНК из соскобов бук-
кального эпителия проводили с использованием ком-
мерческого набора реагентов «QIAamp DNA Investigator 
Kit» на автоматизированной станции «QIAcube Classic» 
(Qiagen, Нидерланды – Германия) в соответствии с ин-
струкциями производителя, которые доступны в сети 
Интернет. Архивное хранение препаратов выделенной 
ДНК осуществляли при –20°C.

Секвенирование участков ГВС1, ГВС2 и ГВС3 кон-
трольного региона мтДНК. ПЦР целевого участка 
мтДНК размером 1 333 п.н. для всех исследуемых об-
разцов проводили с праймерами 15876F и 639R. По-
следующее сэнгеровское секвенирование ампли-
фицированных участков мтДНК базово проводили 
с праймерами 15876F и 16471F, а также с праймера-
ми 639R, 389R, 314F, 132R, H16236 – для дочитывания 
отдельных участков для сложных образцов. Последо-
вательность всех перечисленных праймеров доступ-
на в литературе [9, 10]. Постановку секвенирующих 
реакций и последующую очистку продуктов этих ре-
акций проводили с использованием наборов реаген-
тов «BigDyeTM Terminator v3.1 Cycle Sequencing Kit» 
и «BigDye® XTerminatorTM Purification Kit» (Applied Bio-
systems, США) в соответствии с инструкциями про-
изводителя. Секвенирование проводили на приборе 
«ABI PRISM 3500 Genetic Analyzer» (Applied Biosystems, 
США) в соответствии с инструкцией производителя. 
Все упомянутые инструкции доступны в сети Интернет.

Анализ полученных файлов электрофореграмм 
проводили с использованием специализированных 
компьютерных программ «Sequence Scanner» (Applied 
Biosystems, США) и «Vector NTI» (Invitrogen Corporation, 

ство из них являются этническими арабами, есть среди 
них также тюрки, греки, славяне и представители дру-
гих народов. Крымские караимы (караи) – тюркский на-
род, сформировавшийся как этнос на территории Крым-
ского полуострова в результате генетического контакта 
тюрков-хазар и местного ираноязычного населения сар-
матской эпохи [1-8]. Сейчас в мире насчитывается всего 
около 2 000 крымских караимов-тюрков, из них в Кры-
му – 500. С территории Крыма караи в разные истори-
ческие периоды расселились на территории, входящие 
в настоящее время в состав Украины, Литвы, Польши, 
материковой России, Турции, Франции и других стран.

Крымских татар значительно больше: в Крыму – 
около 250 тысяч, в СНГ – ещё примерно 100 тысяч, 
а в целом во всех странах мира – около трёх миллионов.

В последнее время появился ряд работ, в которых 
на основе изучения полиморфных локусов Y-хромосо-
мы (наследуемой патрилинейно) было подтверждено 
родство крымских караимов с другим тюркским наро-
дом – крымскими татарами [6-8], поэтому в данной ра-
боте мы предприняли попытку сравнить полиморфизм 
мтДНК (наследуемой матрилинейно) этих двух народов.

материалы и методы исследования

Образцы. Для молекулярно-генетического исследо-
вания были отобраны биологические образцы с помо-
щью стандартных аптечных ватных палочек в виде со-
скобов защёчного (буккального) эпителия, получен-
ных от 45 обследуемых лиц (мужчин и женщин). Забор 
биологических образцов проводился по стандартному 
протоколу, который доступен в сети Интернет: https://
tapotili.ru/doc/buccal_swab.pdf. После забора биологи-
ческого материала ватные палочки помещались в ин-
дивидуальные стандартные промаркированные бумаж-
ные конверты и хранились при комнатной температуре.

Биологические образцы собирались в период с де-
кабря 2020 г. по март 2024 г. в следующих населённых 
пунктах: Балаклава, Бахчисарай, Евпатория, Кашта-
ны, Красный Мак, Приветное, Приморский, Прият-
ное Свидание, Севастополь, Симферополь, Украинка, 
Феодосия, Чистенькое, Школьное, Ялта (все – Крым), 
а также Москва и Стамбул.

Применительно к национальности по женской ли-
нии, из 45 обследованных лиц 15 являлись крымскими 
татарами (все – мужчины) и 30 – крымскими караима-
ми (17 мужчин и 13 женщин).

У 25 обследованных лиц крымскими караимами 
были и бабушки, и дедушки и по мужской, и по жен-
ской линиям. Из них 10 женщин (ЕК-01, ЕК-13, ЕК-15,  
ЕК-21, ЕК-38, ЕК-41, ЕК-43, ЕК-45, ЕК-47, ЕК-48) 
и 15 мужчин (ЕК-04, ЕК-05, ЕК-06, ЕК-08, ЕК-10,  
ЕК-11, ЕК-12, ЕК-19, ЕК-37, ЕК-39, ЕК-51, ЕК-52,  
ЕК-54, ЕК-65, ЕК-67). У оставшихся пяти человек 
крымскими караимами по материнской линии были ба-
бушки, трое обследованных – женщины (ЕК-03, ЕК-40,  
ЕК-46) и двое – мужчины (ЕК-07 и ЕК-18).
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США). Выравнивание нуклеотидных последовательно-
стей и сборку контигов в консенсусные последователь-
ности для каждого из исследуемых образцов проводили 
по rCRS (NC_012920) согласно рекомендациям, изло-
женным в специальной литературе [11-15].

Определение гаплогрупп мтДНК. Для определения га-
плогрупп мтДНК и оценки уникальности установлен-
ных митотипов базово использовали международную 
электронную БД Empop: mtDNA database (v4/R13, https://
empop.online), объём выборки сравнения в актуальной 
версии составил 48 572 человека [16-18].

При филогенетическом анализе и поиске совпадаю-
щих митотипов не учитывались следующие хорошо из-
вестные малоинформативные полиморфные позиции 
«вставки-делеции» (InDels): 309, 455, 463, 573, 16193, а так-
же гетероплазмия по длине в перечисленных позициях. 
Филогенетическое выравнивание при определении га-
плогрупп осуществлялось при следующих параметрах:

“Phylogenetic alignment was estimated using SAM 2.0 on the 
basis of 5,440 haplogroup motifs (Phylotree, Build 17) following 
the phylogenetic concept and the recommendations of the ISFG 
and was derived from haplogroup”.

Дополнительно подтверждение гаплогрупп для 
всех образцов проводили с использованием предикто-
ра HaploGrep (v2.4.0), версия филогенетического дере-
ва PT17-FU1, https://haplogrep.i-med.ac.at/haplogrep2/
index.html [19-21].

Для совпадающих митотипов точная численная 
оценка значимости выявленных совпадений (в том чис-
ле с учётом позиций LHP) не проводилась, поскольку 
это не являлось целью настоящей работы. Частоту от-
дельных мутаций оценивали по БД MITOMAP [22, 23].

Результаты исследования

Для всех 45 образцов были прочитаны нукле-
отидные последовательности мтДНК в позици-
ях 1-422, 494, 573 и 15935-16569 (по rCRS). В отсутствие 
мутации 573.XC диапазон прочтения ГВС2 и ГВС3 со-
ставил от 1-588 до 1-619 (максимальная позиция для 
используемой пары праймеров). В отдельных случаях 
диапазон уверенного прочтения ГВС1 составил по-
зиции 15898-16569, что позволило учесть в них мута-
ции 15924G и 15928A.

Результаты определения гаплогрупп по БД Empop 
и HG в высокой степени коррелировали между собой, 
за исключением отдельных случаев неоднозначности 
определения субгаплогруппы, которые будут обсуж-
даться ниже. В отличие от Empop, в HG реализован 
алгоритм численной оценки достоверности определе-
ния гаплогруппы (параметр Quality). При значениях это-
го параметра ≥90% определение гаплогруппы считает-
ся достоверным: “High amount of polymorphisms explained 
by the sample’s haplogroup affiliation”.

Установленные митотипы, субгаплогруппы и ме-
га-гаплогруппы мтДНК для всех обследованных лиц 
представлены в табл. 1.

Анализ представленных в табл. 1 данных позволил 
выявить несколько матрилинейно родственных групп 
лиц. В первую очередь, это все четыре контрольных a 
priori родственных групп.

Первая контрольная группа включала горных крым-
ских татар ЕК-30 и ЕК-35, которые являются родными 
братьями. Для них был установлен абсолютно идентич-
ный митотип с гаплогруппой J1c1b1a*. Интересно, что 
и для горного крымского татарина ЕК-26 был установ-
лен точно такой же митотип, что подразумевает его ма-
трилинейное родство с ЕК-30 и ЕК-35, хотя до исследо-
вания ДНК такое родство не было известно.

Вторая контрольная a priori родственная группа 
включала двоюродных сестёр крымских караимок ЕК-
45 и ЕК-46 с общей бабушкой по материнской линии. 
Для них также был установлен абсолютно идентичный 
митотип и определена гаплогруппа H33c. Более того, 
ещё четыре крымских караима (ЕК-05, ЕК-06, ЕК-10, 
ЕК-41) оказались носителями идентичного митотипа, 
а мужчина ЕК-52 отличается от этой группы всего лишь 
гетероплазмией 309.1c. Поскольку позиция 309 являет-
ся типичной «горячей точкой» (hotspot) таких мутаций, 
можно обоснованно полагать матрилинейное родство 
и для ЕК-52 с основной группой из шести других пол-
ностью идентичных образцов. Важно, что до ДНК-ис-
следования матрилинейное родство было известно толь-
ко для ЕК-45 и ЕК-46.

Третья контрольная a priori родственная группа 
включала племянницу ЕК-38 и дядю ЕК-39 (его ма-
ма – бабушка племянницы, а его родная сестра – мама 
племянницы), крымские караимы. Для них также был 
установлен абсолютно идентичный митотип и опреде-
лена гаплогруппа T1a8a. Более того, ещё три крымских 
караима оказались носителями идентичного митотипа. 
Это крымская караимка ЕК-43 и четвёртая контроль-
ная a priori родственная группа: крымские караимы дя-
дя ЕК-12 и племянник ЕК-18. Важно, что до ДНК-ис-
следования матрилинейное родство было известно толь-
ко внутри двух пар, (ЕК-38, ЕК-39) и (ЕК-12, ЕК-18), 
но не между этими парами.

Таким образом, во всех четырёх контрольных a priori 
матрилинейно родственных группах известные степе-
ни родства были подтверждены молекулярно-генетиче-
ским тестом слепым методом (то есть до исследования 
ДНК родство не раскрывалось), что подтверждает до-
стоверность полученных в данной работе результатов. 
Для последующего сравнительного анализа частот га-
плогрупп из каждой такой пары заведомо родственных 
лиц (ЕК-12 и ЕК-18, ЕК-30 и ЕК-35, ЕК-38 и ЕК-39,  
ЕК-45 и ЕК-46) учитывались данные только для одно-
го человека.

Для крымских караимов именно по результатам мо-
лекулярно-генетического исследования были выявле-
ны пять новых матрилинейно родственных групп лиц.

Так, для женщин ЕК-03, ЕК-13 и ЕК-48 был установ-
лен абсолютно идентичный митотип и определена гапло-
группа H6. В БД Empop найдено пять точных совпадений 
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Таблица 1.
Сводные результаты генотипирования и определения гаплогрупп мтДНК для всех исследованных образцов

Образец (половая 
принадлеж ность)

Прочитанные  
позиции, по rCRS Митотип, в отличиях от rCRS Субгапло группа

(*)
Мега-  гапло-

груп па

крымские караимы (30 человек)

ЕК-47 (ж) 1-573,
15924-16569

73G, 199C, 250C, 263G, 309.1C, 309.2c (**), 315.1C, 
494A, 573.XC, 15924G, 15968C, 16129A, 16148T, 

16223T, 16391A, 16519C
I5a1b N1

ЕК-15 (ж) 1-422, 494, 573,
15924-16569

73G, 199C, 250C, 263G, 309.1C, 309.2c, 315.1C, 494A, 
573.XC, 15924G, 15968C, 16129A, 16148T, 16223T, 

16391A, 16519C
I5a1b N1

ЕК-40 (ж) 1-573,
15924-16569

73G, 199C, 250C, 263G, 309.1C, 309.2c, 309.3c, 315.1C, 
494A, 573.XC, 15924G, 15968C, 16129A, 16148T, 

16223T, 16391A, 16519C
I5a1b N1

ЕК-04 (м)
ЕК-08 (м)

1-422, 494, 573,
15924-16569

73G, 199C, 250C, 263G, 309.1C, 309.2c, 309.3c, 315.1C, 
494A, 573.XC, 15924G, 15968C, 16129A, 16148T, 

16223T, 16391A, 16519C
I5a1b N1

ЕК-51 (м) 1-573,
15924-16569

73G, 199C, 204Y, 250C, 263G, 309.1C, 309.2c, 315.1C, 
494A, 573.4C, 573.Xc, 15924G, 15968C, 16129A, 16148T, 

16223T, 16391A, 16519C
I5a1b N1

ЕК-37 (м)
ЕК-54 (м)

1-619,
15935-16569

73G, 143A, 189G, 195C, 204C, 207A, 210G, 263G, 
315.1C, 16051G, 16086C, 16201T, 16223T, 16265G, 

16311C, 16519C
N1a3a
(89%) N1

ЕК-01 (ж)
ЕК-11 (м)

1-619,
15935-16569

113T, 256T, 263G, 315.1C, 16145A, 16354T, 16356C, 
16519C

H2a1i
(83%) R0

ЕК-65 (м) 1-588,
15898-16569 263G, 309.1C, 309.2c, 315.1C, 456T, 16304C H5 R0

ЕК-03 (ж)
ЕК-13 (ж)
ЕК-48 (ж)

1-596,
15935-16569 239C, 263G, 309.1C, 309.2c, 315.1C, 16362C, 16482G H6 R0

ЕК-05 (м)
ЕК-06 (м)
ЕК-10 (м)
ЕК-41 (ж)
ЕК-45 (ж)
ЕК-46 (ж)

1-600,
15935-16569 263G, 315.1C, 16188T, 16519C H33c R0

ЕК-52 (м) 1-600,
15935-16569 263G, 309.1c, 315.1C, 16188T, 16519C H33c R0

ЕК-21 (ж) 1-588,
15935-16569

150T, 263G, 309.1C, 309.2c, 315.1C, 524.1A, 524.2C, 
16067T, 16355T HV1a1 R0

ЕК-07 (м)
ЕК-67 (м)

1-588,
15935-16569 263G, 309.1C, 309.2c, 315.1C, 16311C, 16519C

H1+16311; 
H13a1a2+16311; 

H13a2b1; H1e1a4; 
H3+16311; H76; 
H80; HV+16311; 

(***)

R0

ЕК-12 (м)
ЕК-18 (м)
ЕК-38 (ж)
ЕК-39 (м)
ЕК-43 (ж)

1-588,
15928-16569

73G, 263G, 309.1C, 309.2c, 315.1C, 15928A, 16126C, 
16163G, 16186T, 16189C, 16294T, 16325C, 16519C T1a8a JT

ЕК-19 (м) 1-619,
15935-16569

73G, 146C, 150T, 263G, 279C, 285T, 315.1c, 15954C, 
16111T, 16249C, 16311C, 16327T

U1b
(91%) U

крымские татары (15 мужчин)

ЕК-24 (м) 1-619,
15935-16569

73G, 263G, 298T, 315.1C, 489C, A523del, C524del, 
16223T, 16362C, 16526A

D4g2
(94%) D

ЕК-23 (м) 1-588,
15935-16569

73G, 143A, 189G, 195C, 204C, 207A, 210G, 263G, 
309.1C, 309.2c, 315.1C, 16201T, 16223T, 16265G, 

16311C, 16519C
N1a3a
(95%) N1

Продолжение табл.1 см. на стр. 54
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для этого митотипа среди 4 586 человек из общемировой 
популяции, а именно в западно-евразийской европей-
ской, американской и азиатской популяциях, p ≈ 0,0011 
без учёта выявленной гетероплазмии 309.2c.

Для ЕК-01 и ЕК-11 также был установлен абсо-
лютно идентичный митотип и определена гаплогруппа 
H2a1i. В БД Empop не было найдено точных совпадений 
для этого митотипа среди 4 559 человек из общемировой 
популяции, p ≈ 0,00022. Примечательно, что по данным 
HG точность определения гаплогруппы в данном случае 
оказалась умеренно-критичной (83%), и две выявлен-
ные транзиции, 16356t->c и 256c->t, находятся в стату-
се индивидуальных полиморфизмов, не ассоциирован-
ных с определением гаплогруппы (local priv. mutation – 
polymorphism not associated with haplogroup status).

Для мужчин ЕК-07 и ЕК-67 также был установлен 
абсолютно идентичный митотип, кластер возможных 
гаплогрупп определён как [H+HV]. В БД Empop для 
этого митотипа было найдено четыре точных совпаде-
ния среди 4 586 человек из общемировой популяции, 
а именно в западно-евразийской и аборигенно-амери-
канской популяциях, p ≈ 0,00087 без учёта выявленной 
LHP 309.2c. Можно заключить, что это относительно 
распространённый митотип.

Для мужчин ЕК-37 и ЕК-54 также был установлен 
абсолютно идентичный митотип и определена гапло-
группа N1a3a. В БД Empop не было найдено точных со-
впадений для этого митотипа среди 4 559 человек из об-
щемировой популяции, p ≈ 0,00022. По данным HG точ-
ность определения гаплогруппы в этом случае оказалась 
умеренно-критичной (89%), и четыре выявленные тран-
зиции, 16051a->g, 16086t->c, 16311t->c и 143g->a, нахо-
дятся в статусе локальных частных (local priv. mutation).

Наконец, для образцов ЕК-04, ЕК-08 и ЕК-40 также 
был установлен абсолютно идентичный митотип и опре-
делена гаплогруппа I5a1b. В БД Empop не было найде-
но точных совпадений для этого митотипа среди 4 637 
человек из общемировой популяции, p ≈ 0,00022. 
Женщины ЕК-15 и ЕК-47 отличались от этого мито-
типа лишь отсутствием гетероплазмии 309.3c. Поэто-
му чрезвычайно вероятно, что все пять человек, ЕК-
04, ЕК-08, ЕК-40, ЕК-15 и ЕК-47, представляют со-
бой матрилинейно родственную группу. К этой группе 
очень близок и мужчина ЕК-51, у которого также от-
сутствует 309.3c, однако наблюдается гетероплазмия 
по замене 204Y (в отличие от всех остальных образцов 
с возвратной транзицией C204T!). Для митотипа ЕК-
51 (с учётом именно 204Y) в БД Empop не было най-

Образец (половая 
принадлеж ность)

Прочитанные  
позиции, по rCRS Митотип, в отличиях от rCRS Субгапло группа

(*)
Мега-  гапло-

груп па

ЕК-34 (м) 1-573,
15935-16569

73G, 199C, 204C, 250C, 263G, 309.1C, 309.2c, 315.1C, 
573.XC, 16129A, 16223T, 16391A, 16519C I N1

ЕК-28 (м) 1-588,
15935-16569 263G, 309.1C, 309.2C, 309.3c, 315.1C, 477C, 16519C H1c R0

ЕК-29 (м) 1-588,
15935-16569 263G, 309.1C, 309.2c, 315.1C, 456T, 16241C, 16304C H5 R0

ЕК-31 (м) 1-588,
15935-16569 263G, 309.1C, 309.2C, 309.3c, 315.1C, 16519C H2a2a R0

ЕК-55 (м) 1-600,
15935-16569

263G, 315.1C, 16093C, 16189C, 16193.1C, 16193.2c, 
16519C H1f+16093 R0

ЕК-57 (м) 1-619,
15935-16569 263G, 309.1C, 309.2c, 315.1C, 16148T H1au; H3b; H3u1; 

(***) R0

ЕК-26 (м)
ЕК-30 (м)
ЕК-35 (м)

1-584,
15935-16569

73G, 185A, 210G, 228A, 263G, 295T, 309.1C, 309.2c, 
315.1C, 462T, 482C, 489C, 16069T, 16126C J1c1b1a* JT

ЕК-25 (м) 1-619,
15935-16569

73G, 150T, 263G, 315.1C, 497T, 16093C, 16224C, 
16311C, 16519C K1a4a1*1 U

ЕК-27 (м) 1-619,
15935-16569

73G, 150T, 152C, 263G, 309.1C, 309.2c, 315.1C, 524.1A, 
524.2C, 16086C, 16343G, 16390A

U3b1a1
(94%) U

ЕК-32 (м) 1-619,
15935-16569 263G, 315.1C, 16219G, 16519C U6a’b’d

(83%) U

ЕК-33 (м) 1-619,
15935-16569

73G, 152C, 263G, 315.1C, 16256T, 16261T, 16270T, 
16291T, 16399G

U5a1a1+152
(90%) U

Примечания: жирным шрифтом в соседних строках выделены матрилинейно родственные группы образцов с неполным совпадением митоти-
пов. Различающиеся для таких групп мутации или диапазон прочитанных позиций также выделены жирным шрифтом.
(*) В скобках приведены значения достоверности определения субгаплогрупп в случаях, когда эти значения отличаются от 100%.
(**) строчными буквами обозначены замены, выявленные в состоянии гетероплазмии по длине (LHP).
(***) Для отмеченных таким образом образцов точно установить субгаплогруппу мтДНК не представилось возможным.



ISSN 2310-0435 55

 

дено точных совпадений среди 4 637 человек из обще-
мировой популяции, p ≈ 0,00022. Примечательно, что 
для всех шести образцов ЕК-04, ЕК-08, ЕК-40, ЕК-15, 
ЕК-47 и ЕК-51 выявлена трансверсия 494c->a со стату-
сом полиморфизма, не описанного в использованной 
версии филогенетического дерева (global priv. mutation, 
polymorphism not described in PhyloTree PT17-FU1). С этой 
точки зрения мутация C494A является очень весомым 
аргументом для интерпретации уже всех шести образ-
цов как матрилинейно родственной группы.

В целом, исследованная выборка содержит восемь 
разных матрилинейно родственных групп: одну у крым-
ских татар и семь – у крымских караимов. При этом 
внутри всех «новых» таких групп у крымских караимов 
на момент начала генетического исследования какие- 
либо генеалогические данные, подтверждающие матри-
линейное родство, отсутствовали, поэтому все такие об-
разцы a posteriori (после выполнения ДНК исследова-
ния) учитывались как неродственные между собой лица.

Окончательно в сравниваемые по гаплогруппам вы-
борки из матрилинейно неродственных человек бы-
ли включены 14 крымских татар и 27 крымских караи-
мов. Ввиду немногочисленности выборок установлен-
ные гаплогруппы огрублялись до уровня предковых 
мега-гаплогрупп. Для сравнительного анализа нами бы-
ло выделено семь таких мега-гаплогрупп: D, N1 (вклю-
чая I), N2 (включая W), N3, R0 (включая HV, H), JT, U 
(включая K) согласно актуальной версии №17 дерева 
PhyloTree [24].

Для крымских караимов было показано существо-
вание десяти различных субгаплогрупп: N1a3a, I5a1b, 
HV1a1, [H1+16311; HV+16311], H2a1i, H5, H6, H33c, 
T1a8a, U1b (мега-гаплогруппы N1, R0, JT, U). Для крым-

ских татар – 13 различных субгаплогрупп: D4g2, N1a3a, 
I, [H1au; H3b; H3u1], H1c, H1f+16093, H2a2a, H5, J1c-
1b1a*, U3b1a1, U5a1a1+152, U6a’b’d, K1a4a1*1 (мега-
гаплогруппы D, N1, R0, JT, U). Здесь и далее [в квадрат-
ных скобках] приведены кластеры всех равновероятных 
субгаплогрупп по данным предиктора HG. В табл. 1 эти 
образцы помечены (***), и в ней приведены только воз-
можные варианты субгаплогрупп, которые были уста-
новлены по БД Empop. Неоднозначность определения 
субгаплогрупп для отдельных образцов будет обсуж-
даться ниже.

Четыре мега-гаплогруппы (N1, R0, JT, U) наблюда-
лись в обеих сравниваемых группах. Мега-гаплогруп-
па D нами была отмечена только среди крымских татар 
(один мужчина). Сравнительное распределение мега-га-
плогрупп мтДНК в исследованных выборках представ-
лено на рис. 1.

Обсуждение

Исходно для идентификации личности, установ-
ления родства и популяционной генетики исследовал-
ся единственный (наиболее полиморфный) участок 
мтДНК, гипервариабельный сегмент 1 (ГВС1), огра-
ниченный позициями 16024–16365 по rCRS. Вскоре 
к ГВС1 были добавлены участки ГВС2 (позиции 73–
340) и ГВС3 (позиции 438–576). Именно для этих диа-
пазонов к настоящему времени накоплено наибольшее 
количество популяционных данных. Впоследствии ре-
комендуемые диапазоны прочтения ГВС были расши-
рены до 15994–16375, 63–350 и 428–584 [14, 15]. В рам-
ках выполненного нами исследования, расширенные 
ГВС1 и ГВС2 были прочитаны полностью для всех об-
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Рис. 1. Сравнительное распределение мега-гаплогрупп мтДНК в двух исследованных выборках.
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разцов. ГВС3 полностью был прочитан для 37 из 45 об-
разцов (82%). Во всех восьми «недочитанных» образцах 
был выявлен полиморфизм 573.XC, характеризующий 
ветвь N1a1 и подгруппы ниже.

Здесь уместно отметить, что использование rCRS 
как референтной последовательности в филогенетиче-
ском плане вовсе не является удобным и наглядным, по-
скольку эта последовательность была установлена для 
женщины европейского происхождения, относящейся 
к относительно молодой гаплогруппе H2a2a1 [11, 12, 24]. 
И все митотипы обозначаются в отличиях от этого ре-
ференса. Поэтому в качестве альтернативной референт-
ной последовательности мтДНК в 2012 году была пред-
ложена гипотетическая реконструированная «истори-
чески исходная» последовательность мтДНК человека, 
reconstructed Sapiens Reference Sequence, RSRS [25]. К на-
стоящему времени эта последовательность также доста-
точно широко используется как референтная, однако её 
использование имеет ряд недостатков и узких мест, по-
этому rCRS продолжает оставаться, по сути, основным 
референсом [14, 26]. Дополнительную путаницу в кор-
ректность сравнения межлабораторных данных привно-
сит использование отдельными лабораториями и других 
референтных последовательностей, например, йоруба 
(Yoruba reference sequence, NC_001807, hg19).

Ранее нами был исследован полиморфизм микро-
сателлитных локусов Y-хромосомы у крымских кара-
имов (26 мужчин) и крымских татар (14 мужчин) [8]. 
В настоящей работе были исследованы 30 из этих муж-
чин с тем же обозначением образцов, а также образцы 
ещё двух крымских караимов и 13 крымских караимок. 
Образец ЕК-57 имеет смешанное караимско-татарское 
происхождение, поэтому по Y-хромосоме он был иссле-
дован как крымский караим, а по мтДНК – как крым-
ский татарин. По результатам молекулярно-генетиче-
ских исследований нами было показано существова-
ние новых (не предполагавшихся ранее) потенциально 
патрилинейно и матрилинейно родственных групп лиц 
для крымских караимов. И это даёт веские основания 
для проведения дополнительных, уже архивно-генеа-
логических исследований.

Для трёх образцов точно установить субгаплогруп-
пу мтДНК не представилось возможным. Это обра-
зец крымского татарина ЕК-57 [кластер H1au, H1au1, 
H1au1a, H1au1b, H3b*, H3u1, HG = по 100% все] и образ-
цы крымских караимов ЕК-07 и ЕК-67 [кластер H1e1a4, 
H1+16311, H3+16311, H3h, H3h1, H3h3, H3h3*, H3h3a, 
H3h3b, H3h5, H3h6, H3m, H13a1a2+16311, H13a2b1, 
H76, H80, HV+16311, HV+16311*, HV9, HV10, HV11, 
HV11a, HV15*1, HV15*2, HV16, HV16*, HV23, HV24, 
HG = по 100% все].

Сходный митотип был выявлен для крымского 
татарина ЕК-23 в сравнении с родственной группой 
крымских караимов ЕК-37 и ЕК-54 (субгаплогруппа 
N1a3a). ЕК-23 отличается от них наличием двух мута-
ций в 309 позиции (309.1C, 309.2c) и отсутствием мута-
ций 16051G и 16086C. При этом 16051 и 16086 для ЕК-

37 и ЕК-54 находятся в статусе индивидуальных по-
лиморфизмов (не ассоциированных с определением 
гаплогруппы). Во всех трёх образцах выявлены тран-
зиции 143g->a и 16311t->c в статусе частных мутаций. 
По БД Empop митотипы ЕК-23, ЕК-37 и ЕК-54 оказа-
лись уникальными.

Отдельной подветвью N1a является субгаплогруп-
па I (в другой терминологии – N1a1b2), которая на-
ми была выявлена в обеих сравниваемых группах. Это 
I (ЕК-34, крымский татарин) и I5a1b (потенциально 
матрилинейно родственная группа крымских караимов 
из шести образцов ЕК-04, ЕК-08, ЕК-40, ЕК-15, ЕК-47, 
ЕК-51). Все митотипы оказались уникальными по БД 
Empop.

Отметим, что гаплогруппа N1a (без учёта I) являет-
ся достаточно редкой – для европейских популяций ча-
стота менее 0,5%, чаще всего она наблюдается в Йеме-
не, Саудовской Аравии (по 2,5%) и Казахстане (1,5%). 
Именно гаплогруппа I в европейских популяциях встре-
чается с частотой около 2%, на Ближнем Востоке – ме-
нее 1%. I5a1 выявлена на Пиренейском полуострове, 
во Франции, Германии, Великобритании и Ирландии. 
Возраст установленных для крымских караимов субга-
плогрупп оценивается как 18 118±5 247 лет (N1a, для 
N1a3a нет данных) и 11 062±4 661 год (I5a1, для I5a1b нет 
данных). Здесь и далее все оценки времени возникно-
вения отдельных гаплогрупп приводятся по работе Бе-
хара с соавторами [25].

Гаплогруппа U (включая K) была выявлена в обеих 
сравниваемых группах, для пяти образцов: U1b (крым-
ский караим ЕК-19) и четыре крымских татарина 
U3b1a1 (ЕК-27), U5a1a1+152 (ЕК-33), U6a’b’d (ЕК-32), 
K1a4a1*1 (ЕК-25). Все митотипы оказались уникальны-
ми по БД Empop. Гаплогруппа U является второй по ча-
стоте встречаемости после H и наиболее старой в Евро-
пе. Наиболее распространёнными и известными из под-
гаплогрупп U являются «западно-евразийские» K и U5a 
[27, с. 279]. И напротив, установленная для крымского 
караима ЕК-19 U1 для Европы является весьма редкой, 
с наибольшей частотой (до 4-6%) она встречается в вос-
точной Европе, Анатолии, Ближнем Востоке, Индии, 
Сванетии и Дагестане. Более того, ЕК-19 не относится 
к подветви U1b2 (нет мутации C16214a), и данные про-
тиворечивы в отношении U1b3. Поэтому за счёт выяв-
ленных частных мутаций 150c->t и (редкой) 279t->c этот 
митотип может представлять отдельную, пока не оха-
рактеризованную на актуальной версии PhyloTree под-
ветвь U1b, аналогично данным по этой же гаплогруп-
пе, обсуждаемым в работе Šarac et al. [28, 29]. Возраст 
U1b оценивается в 13 664±5 830 лет.

«Западно-евразийская» гаплогруппа H оказалась 
самой частой, она установлена для пяти крымских та-
тар и 13 крымских караимов. При этом у крымских та-
тар было выявлено пять разных субгаплогрупп (H1c, 
H1f+16093, H2a2a, [H1au; H3b; H3u1], H5), а у крым-
ских караимов – четыре (H2a1i, H5, H6, H33c). Гапло-
группа H является наиболее типичной европейской га-
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плогруппой (примерно 40% современного населения 
Европы), при этом – наиболее разнообразной (око-
ло 100 субкладов). В нашем исследовании она оказалась 
доминирующей в обеих сравниваемых группах с часто-
той 36% у крымских татар и 44% у крымских караимов.

Полагая возраст гаплогруппы H в Европе и на Ближ-
нем Востоке около 23-28 тысяч лет, ряд авторов от-
мечает, что частые в Европе субгаплогруппы H суще-
ственно моложе распространённых в Азии субгапло-
групп (10-15 против 30-50 тысяч лет) [27, с. 261; 30]. 
При этом возраст H6 в Центральной Азии авторами 
был оценен в 40 400±16 400 лет [30]. Однако в рабо-
те Бехара с соавторами приведены существенно иные 
оценки: возраст гаплогруппы H датируется всего лишь 
как 12 846±773 года, а достаточно частой субгаплогруп-
пы H6 – 10 946±1 874 года [25]. То есть разница в 3,7 
раза по времени возникновения H6. И в этом плане вы-
явленные для крымских караимов четыре субгаплогруп-
пы H являются существенно разными по возрасту: от-
носительно древние H6 и H5 (9 878±1 402 года) и замет-
но более молодые H2a1 (7 713±1 754 года, для H2a1i нет 
оценки), H33 (7 503±3 659 лет, для H33c нет оценки).

Предковая по отношению к H гаплогруппа HV была 
обнаружена только для крымских караимов (ЕК-07, 
ЕК-67, ЕК-21). Для идентичных образцов ЕК-07 и ЕК-
67 точно определить субгаплогруппу не представилось 
возможным, что уже обсуждалось выше (возможны не-
сколько субгаплогрупп H или HV+16311). Митотип 
крымской караимки ЕК-21 оказался уникальным по БД 
Empop, и возраст установлённой для неё гаплогруппы 
HV1a1 оценивается в 8 255±4 036 лет.

Достаточно частая «западно-евразийская» гапло-
группа T была обнаружена только у крымских караи-
мов в уже обсуждавшейся выше потенциально матри-
линейно родственной группе из пяти человек, субгапло-
группа T1a8a. С максимальной частотой T1 встречается 
среди удмуртов Волго-Уральского региона (15%), в Ру-
мынии, на южных Балканах, в Ливане, Ираке, Турции, 
Закавказье (4,5-6%) и не отмечена среди саамов, евре-
ев и аварцев. T1a8 встречается в России, Украине, Ита-
лии, Испании, Ираке и Саудовской Аравии. Возраст T1a 
(для T1a8a нет данных) оценивается в 14 684±4 823 года.

Сестринская по отношению к T и также «запад-
но-евразийская» гаплогруппа J была, напротив, об-
наружена только среди крымских татар: ЕК-26, ЕК-
30, ЕК-35 (J1c1b1a*). Субгаплогруппа J1c1b1a доста-
точно типична для Европы, и её возраст оценивается 
в 5 052±3 445 лет. В совокупности J и T образуют ме-
га-гаплогруппу JT, при этом возраст ветви J оценива-
ется в 34 258±4 886 лет, а ветви T – в 25 149±4 668 лет, 
то есть T – существенно более молодая ветвь.

Для одного горного крымского татарина ЕК-24 была 
установлена «восточно-евразийская» мега-гаплогруппа 
D (D4g2), не выявленная у крымских караимов, и фи-
логенетически существенно обособленная от остальных 
наблюдавшихся гаплогрупп. Митотип для ЕК-24 оказал-
ся уникальным по БД Empop, дополнительно выявлена 

транзиция 16526g->a в статусе локальной частной му-
тации. Гаплогруппа D очень широко распространена 
в Северной и Восточной Азии (Китай, Таиланд, Япо-
ния, Корея, Монголия, Сибирь, с частотами до 16-23%), 
также характерна для Центральной Азии, но для Европы 
является редкой, с частотой не более 1-2% [27, с. 257]. 
Субклад D4 также достаточно распространён и с мак-
симальной частотой наблюдается на севере Восточ-
ной Азии, ранее он уже был выявлен у крымских татар 
[31, 32]. Возраст D4g2 оценивается в 19 801±3 227 лет.

Если говорить об уровне мега-гаплогрупп, то N1, 
R0, JT и U были выявлены как у крымских татар, так 
и у крымских караимов.

К сожалению, в отечественной и зарубежной лите-
ратуре сравнительные популяционные данные по мито-
типам и гаплогруппам для крымских караимов и крым-
ских татар представлены очень фрагментарно и недоста-
точно. Так, в работах Агджоян с соавторами крымские 
караимы по мтДНК не были исследованы вовсе, 
а по крымским татарам опубликованы только схема-
тичные частоты выявленных гаплогрупп [6, 7, 31]. От-
метим, что среди 53 обследованных горных крымских 
татар этими авторами было показано существование га-
плогрупп N1b, I, W, U1, U2e, U3, U5a, U7, K, X, H, R0a, 
J, B, M9, D, T1, T2b и некоторых других. При этом доля 
гаплогруппы H составила от 35 до 43% в выборках гор-
ных, южнобережных и степных крымских татар. В це-
лом, наши результаты хорошо совпадают с вышеупо-
мянутыми данными, поскольку гаплогруппы N1, I, U3, 
U5, U6, K, H, J, D были установлены и нами, и в обсуж-
даемых работах, при этом по нашим результатам доля 
гаплогруппы H среди крымских татар составила 36%.

Международный проект крымских татар 
на сайте FamilyTreeDNA в открытом доступе на 
июль 2024 года содержал митотипы только для 29 об-
разцов, БД GeneBank – всего две полные нуклеотидные 
последовательности мтДНК крымских татар (AF346974, 
FJ499497), гаплогруппы следующие: A18, D4a1e1, H1j, 
H1-T16189C!, H4a1, H4b, H5, H10g, H14a, HV6, J, J1c2f, 
M, M5a2a1a1, R0a, T1a1b, T1a-T152C!, U1a1a, U1a1a-
G16129A!, U1b, U2e1b1, U3a’c, U3b1b, U4, U4a, U4a1, 
U5a1c, U5b1c2b, U5b1e, X2m [13, 32]. Митотипов, со-
впадающих с нашими данными, среди этих образцов 
крымских татар не выявлено.

По мтДНК крымских караимов нам удалось обна-
ружить только одно продолжительное исследование, 
результаты которого в разное время были отражены 
как минимум в трёх работах Брука с соавторами [33-
35]. Эти результаты представлены также в междуна-
родном проекте «Караимы Восточной Европы» на сай-
те FamilyTreeDNA в открытом доступе с 2021 года [36]. 
На июль 2024 года там были доступны митотипы и соот-
ветствующие им гаплогруппы для 17 исследованных об-
разцов. Дополнительно в БД GeneBank выложены пол-
ные нуклеотидные последовательности мтДНК для трёх 
из этих 17 образцов: OQ981914, OQ987895, OQ989625 
[13]. Из 17 человек 10 являлись мужчинами, пять – жен-



ПАТОГЕНЕЗ. 2024. Т. 22. №458

 

щинами, и для двоих половая принадлежность не указа-
на. Один участник из Турции (kit #967858, U5a1c) доба-
вился в проект на сайте позже и в работах Брука не об-
суждается. За исключением трёх образцов, остальные 
обследованные являлись крымскими караимами с про-
исхождением именно из Крыма – “ethnicity: Crimean 
Karaite; origin_locality: Crimea”, “a man whose maternal 
line comes from the Crimea”) [13, 34]. Для 17 человек уста-
новлены 13 разных митотипов на уровне ГВС1, ГВС2, 
ГВС3, которым соответствовали следующие гаплогруп-
пы: H, H9a, HV-T16311C!, I, N1c (использовано старое 
обозначение для N1a3a), T1, U4, U5a1c. Пять митотипов 
не были обнаружены в нашем исследовании. Однако 
остальные восемь в существенной степени совпадают c 
профилями мтДНК, установленными в нашей выборке.

Так, мужчины ЕК-37 и ЕК-54 с идентичным мито-
типом полностью совпадают с женщиной FT#172871 
(образец К17 в обозначениях Брука и соавтора-
ми). Этот митотип оказался уникальным при поиске 
как по БД Empop (частота p ≈ 0,00022), так и по БД 
FamilyTreeDNA. Таким образом, матрилинейное род-
ство всех трёх образцов не исключается.

Крымские караимы ЕК-01 и ЕК-11 с идентич-
ным митотипом полностью совпадают с мужчиной 
FT#172870 (К16). Этот митотип также оказался уни-
кальным при поиске как по БД Empop (p ≈ 0,00022), так 
и по БД FamilyTreeDNA. Субгаплогруппа нами опре-
делена как H2a1i, тогда как до января 2022 года в ра-
ботах Брука она не детализировалась до субклада, бу-
дучи обозначенной как H. Между тем, по данным БД 
FamilyTreeDNA, на сегодняшний день субгаплогруп-
па H2a1i пятью единичными наблюдениями выявле-
на только в Италии, Болгарии, Греции и Турции (объ-
ём БД – 245 000 полных последовательностей мтДНК).

Группа из пяти потенциально матрилинейно род-
ственных крымских караимов (родственники ЕК-
12 и ЕК-18), (родственники ЕК-38 и ЕК-39) и ЕК-43 
с идентичным митотипом практически полностью со-
впадает с мужчиной FT#178316 (К24). Для этого ми-
тотипа нами дополнительно выявлены два полимор-
физма, не указанные для образца, исследованного 
в FamilyTreeDNA: 309.2c и 15928A. Однако это сугу-
бо технические различия: гетероплазмия по длине во-
обще не указывается в БД FamilyTreeDNA, а пози-
ция 15928 находится уже за пределами обязательного 
к прочтению диапазона и не была исследована для об-
разца FT#178316. Тем более что 15928A, как и 16294T, 
является определяющей мутацией для мега-гаплогруп-
пы T. Совпадающий для всех шести образцов митотип 
оказался уникальным при поиске как по БД Empop 
(p ≈ 0,00022), так и по БД FamilyTreeDNA. Субгапло-
группа нами определена как T1a8a, тогда как в рабо-
тах Брука она до сих пор не детализируется до суб-
клада, будучи обозначенной как T1. По данным БД 
FamilyTreeDNA, на сегодняшний день субгаплогруп-
па T1a8a единичными наблюдениями выявлена толь-
ко в Иране и ОАЭ.

Крымские караимки ЕК-03, ЕК-13 и ЕК-48 с иден-
тичным митотипом практически полностью совпада-
ют с мужчиной FT#161644 (К11). Единственное разли-
чие – установленная нами гетероплазмия 309.2c. Брук 
с соавторами указывают, что по БД FamilyTreeDNA 
этот митотип даёт совпадения с евреями-ашкеназа-
ми из Франции, Польши, Украины, Венгрии, сефар-
дами из Марокко, арабами из Израиля. Однако это 
утверждение не имеет никакого смысла, так как они же 
отмечают, что на порядок больше совпадений выявле-
но и среди неевреев в Европе, особенно – в Ирландии 
и Германии. По БД Empop нами было выявлено пять 
совпадений, все – в западно-евразийской метапопуля-
ции, то есть, по нашему мнению, это просто достаточно 
частый митотип, в пять раз более частый, чем описан-
ные выше: p ≈ 0,0011, это примерно один из 900 человек. 
Субгаплогруппа нами определена как H6, тогда как в ра-
ботах Брука она до сих пор не детализируется до субкла-
да, будучи обозначенной как H. По БД FamilyTreeDNA, 
на сегодняшний день субгаплогруппа H6 повсеместно 
выявлена в Европе и Северной Америке, с единичными 
наблюдениями на Ближнем Востоке. То есть это доста-
точно успешная именно западноевропейская ветвь: все-
го пять стран с числом выявлений H6 более 200 в каждой 
дают 57% наблюдений этой субгаплогруппы (США, Ан-
глия, Германия, Швеция, Ирландия). Поэтому акцент 
на совпадениях этого митотипа именно с митотипами 
отдельных евреев или арабов выглядит совершенно аб-
сурдно, тем более что никаких локальных частных му-
таций в митотипе нет.

Крымский караим из Стамбула ЕК-65 практически 
полностью совпал с мужчиной FT#178318 (К26). Един-
ственное различие – установленная нами гетероплаз-
мия 309.2c. Брук с соавторами указывают, что по БД 
FamilyTreeDNA этот митотип на уровне ГВС1+ ГВС2 
даёт совпадения с евреями-ашкеназами из Австрии, 
Венгрии, Литвы, Польши, России, Украины. Однако 
это утверждение опять не имеет смысла, так как авто-
ры далее отмечают, что множество совпадений этого 
митотипа выявлено и среди неевреев в Европе, напри-
мер – в Греции, Польше, Швеции и Германии. По БД 
Empop нами было выявлено четыре совпадения, все – 
в западно-евразийской метапопуляции, то есть, по на-
шему мнению, это также достаточно частый митотип: 
p ≈ 0,00022, примерно один из 1 146 человек. Субгапло-
группа нами определена как H5, тогда как в работах Бру-
ка она до сих пор не детализируется до субклада, будучи 
обозначенной как H. По БД FamilyTreeDNA, на сегод-
няшний день субгаплогруппа H5 повсеместно выявле-
на в Северной Америке и Европе, являясь успешной за-
падноевропейской ветвью: пять стран дают 53% наблю-
дений этой субгаплогруппы (США, Англия, Германия, 
Ирландия, Швеция). Акцент на совпадениях этого ми-
тотипа именно с митотипами отдельных евреев с нашей 
точки зрения выглядит также абсурдно, тем более что 
по нашим данным к этому митотипу оказался очень бли-
зок крымский татарин ЕК-29.
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Группа из пяти потенциально матрилинейно род-
ственных крымских караимов ЕК-04, ЕК-08, ЕК-15, 
ЕК-40 и ЕК-47 с идентичным митотипом практиче-
ски полностью совпадает с мужчиной FT#178314 (К13) 
и женщиной FT#172075 (К22). Различия по гетероплаз-
мии по длине (309.2c и 309.3c) между отдельными на-
шими образцами в данном случае несущественны. Так-
же несущественно различие по 573 позиции – 573.XC 
(все наши образцы) против 573.1C, 573.2C (образцы 
FamilyTreeDNA). Дополнительно для этого митотипа 
нами выявлены два полиморфизма, не указанные для 
образцов FamilyTreeDNA: 15924G и 15968C. Обе эти по-
зиции находятся уже за пределами обязательного к про-
чтению диапазона и не были исследованы в Family-
TreeDNA. Они являются определяющими для подвет-
вей N1a1b (15924) и I5a1b (15968). Брук с соавторами 
отмечают, что по БД FamilyTreeDNA этот митотип (на 
уровне только ГВС1) даёт единичные совпадения с се-
фардами из Алжира и Марокко и бедуинами из Израи-
ля и Ливана. Однако бóльшее число совпадений по ГВС1 
ими выявлено среди неевреев, в Беларуси, Польше, Вен-
грии, Чехии, Австрии, Франции, Германии, Великобри-
тании и Канаде. Установленный нами митотип (с учё-
том 15924 и15968) оказался уникальным по БД Empop 
(p ≈ 0,00022). Субгаплогруппа нами определена как 
I5a1b, тогда как до сентября 2023 года в работах Брука 
она не детализировалась до субклада, будучи обозначен-
ной как I. По данным БД FamilyTreeDNA, на сегодняш-
ний день субгаплогруппа I5a1b единичными наблюде-
ниями выявлена только в Бразилии (четыре человека), 
Португалии, Алжире, Испании и Украине (по одному). 
То есть это очень редкая субгаплогруппа, для которой 
можно предположить португальское, то есть иберийское 
(западно-средиземноморское) происхождение. На уров-
не именно ГВС1+ГВС2 Брук с соавт. отмечают только 
три совпадения с сефардами: из Португалии (два) и Ис-
пании (один). Важно, что для всех сравниваемых образ-
цов выявлена редкая трансверсия 494c->a со статусом 
глобальной частной мутации по HG. В БД MITOMAP 
на июль 2024 года содержалось только 10 последователь-
ностей с этой мутацией. Из них для гаплогруппы I5a – 
только три, и частота этой мутации для представителей 
I5a составляет всего 4,2% (3 из 72 последовательностей). 
Из этих трёх I5a-494A полных мтДНК-последователь-
ностей (GenBank) для JQ704713 страна происхождения 
неизвестна, но она была использована в работе Беха-
ра с соавторами, а MZ920647 и MZ920942 происходят 
из Испании, при исследовании 1 126 современных жи-
телей Испании и Португалии [25, 37]. Это подтвержда-
ет наше предположение о западно-средиземноморском 
происхождении I5a1b. Наличие редкой мутации 494A де-
завуирует многочисленные совпадения митотипа с разны-
ми популяциями, перечисленные Бруком с соавторами, об-
наруженные ими на уровне ГВС1.

Обследованный нами крымский караим ЕК-
51 также очень близок к обсуждаемой группе, обла-
дает 494A, но дополнительно характеризуется вари-

абельностью 573.4C, 573.Xc, а также чёткой гетеро-
плазмией 204Y. Пока субгаплогруппа I5a1b является 
терминальной ветвью на PhyloTree с двумя референт-
ными последовательностями в GenBank – JQ704713 
(494A, 573.2C) и EF660917 (женщина из Ита-
лии, 494C, 573.1C), обе 204T и без 309.1C. Поэтому 
сравнительное исследование полных мтДНК-после-
довательностей крымских караимов I5a1b с 494A и ве-
рификация их родственных связей, несомненно, пред-
ставляет интерес, поскольку может позволить выделить 
новую подветвь внутри I5a1b.

Группа из семи потенциально матрилинейно род-
ственных крымских караимов с идентичным митотипом 
ЕК-05, ЕК-06, ЕК-10, ЕК-41, ЕК-52 и a priori родствен-
ницы ЕК-45 и ЕК-46 полностью совпадает с мужчина-
ми FT#162765 (К12) и FT#172872 (К18), а также прак-
тически полностью – с женщиной FT#178315 (К23). 
Единственное отличие ЕК-52 от остальных обследо-
ванных по гетероплазмии 309.1c в данном случае со-
вершенно несущественно. Брук с соавторами отмечают, 
что по БД FamilyTreeDNA митотип К12 и К18 на уров-
не только ГВС1 даёт множественные (abundant) совпа-
дения, включая одного сефарда, одного ашкеназа и не-
сколько неевреев, например, семь итальянцев. Смысл 
такого поиска и описания равен нулю, поскольку в следу-
ющих фразах авторы описывают совпадения уже на уров-
не ГВС1 + ГВС2, и ни о каких евреях речи уже нет – Че-
хия, Англия, Германия, Италия, Украина. По БД Empop 
нами было выявлено одно совпадение, в западно-евра-
зийской американской популяции, то есть это относи-
тельно редкий митотип, p ≈ 0,00022. Субгаплогруппа 
нами определена как H33c, тогда как в работах Брука 
она до сих пор не детализируется до субклада, будучи 
обозначенной как H. По данным БД FamilyTreeDNA, 
на сегодняшний день субгаплогруппа H33c единичны-
ми наблюдениями выявлена только в Великобритании 
(три человека), Германии, Венгрии, Хорватии (по два 
человека), Италии, Польше, Боснии и Герцеговине, Че-
хии, Турции, США (по одному). Субгаплогруппа H33c 
пока является терминальной ветвью на PhyloTree с дву-
мя референтными последовательностями, обследован-
ными являлись жители Англии и Италии. По нашему 
мнению, это достаточно редкая, но именно западно-
европейская субгаплогруппа.

Весьма интересным является образец крымской 
караимки К23 из работы Брука с соавторами, которая 
отличалась от описанных выше образцов лишь 
наличием гетероплазмии 199Y. Для неё позже была 
установлена полная последовательность мтДНК (Gen-
Bank: OQ987895) и гаплогруппа определена по YFull 
MTree как H132a. Однако это альтернативная версия 
филогенетического дерева, находящаяся в стадии 
разработки, и на PhyloTree такой ветви вовсе нет. По 
PhyloTree мутация 16188T является определяющей 
именно для субгаплогруппы H33c. В работе Брука с 
соавт. митотип кодирующего участка мтДНК указан 
только по референсу RSRS. По rCRS полный митотип 
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этого образца будет записан следующим образом: 
199Y, 263G, 315.1C, 750G, 1438G, 3849A, 4769G, 
4976G, 8628T, 8860G, 8863A, 13581C, 15326G, 16188T, 
16519C. Однако результат определения гаплогруппы 
по предиктору HG для полного митотипа неожиданно 
оказывается малодостоверным: H (79%), остальные 
гаплогруппы ещё меньше, в том числе H33c (73%). 
Мутация G8863A приводит к замене аминокислотного 
остатка, кодируемого геном ATP6 (V113M), и для всех 
возможных вариантов гаплогрупп по HG находится в 
статусе глобальной частной мутации. В БД MITOMAP 
на июль 2024 года содержалось только шесть полных 
последовательностей мтДНК с этой мутацией, её 
частота около 0,01%: помимо анализируемой OQ987895 
(гаплогруппа H) три относятся к гаплогруппе T и по 
одной – к H3b и J1d. Другие позиции образца К23 
также вызывают вопросы: например, для ожидаемой 
H33c отсутствует замена G10373A. Таким образом, это 
или техническая ошибка секвенирования отдельных 
позиций (что более вероятно с нашей точки зрения) 
или же действительно редчайший уникальный 
митотип. Естественно, что по БД FamilyTreeDNA на 
декабрь 2023 года Брук с соавторами не обнаружили ни 
одного совпадения этого полного митотипа. Поэтому 
обсуждать сходство митотипа К23 с еврейскими либо 
другими митотипами не представляется возможным.

Наконец, крымские караимы ЕК-07 и ЕК-67 
с идентичным митотипом практически полностью 
совпали с женщиной FT#N3232 (К28). Это галиций-
ская караимка из Ивано-Франковска, митотип кото-
рой был установлен в рамках международного проек-
та National Geographic’s Genographic Project (ethnicity: 
Galician Karaite; origin_locality: Ukraine, East Galicia, 
Ivano-Frankivsk). Два различия на уровне ГВС1–ГВС3 
заключаются в установленных для наших образцов ге-
тероплазмии 309.2c и замены 16519C. Вариант 309.2c 
по изложенным выше соображениям несущественен 
для сравнительного анализа, а позиция 16519 имеет 
максимальную частоту мутаций среди всех позиций  
мтДНК человека. Поэтому можно предположить от-
далённое матрилинейное родство для образцов  
ЕК-07, ЕК-67 и К28. На уровне только ГВС1–ГВС3 по ре-
зультатам предиктора HG эти три образца попадают в аб-
солютно одинаковый достаточно обширный кластер воз-
можных гаплогрупп на уровне H+HV, а именно: [H1e1a4, 
H1+16311, H3+16311, H3h, H3h1, H3h3, H3h3*, H3h3a, 
H3h3b, H3h5, H3h6, H3m, H13a1a2+16311, H13a2b1, H76, 
H80, HV+16311, HV+16311*, HV9, HV10, HV11, HV11a, 
HV15*1, HV15*2, HV16, HV16*, HV23, HV24].

По rCRS полный митотип образца К28 (последо-
вательность GenBank: OQ989625) будет записан сле-
дующим образом: 263G, 309.1C, 315.1C, 622R, 750G, 
1438G, 2706G, 3027C, 4769G, 7028T, 7621Y, 8860G, 
12757C, 12879C, 13305T, 15326G, 16311C. Однако ре-
зультат определения гаплогруппы по предиктору HG 
и для полного митотипа оказывается умеренно до-
стоверным: вероятность HV+16311 составляет 89%, 

остальные гаплогруппы ещё меньше (HV=88%). При 
этом транзиции T3027C, T12757C, T12879C находят-
ся в статусе локальных частных, а C13305T – в ста-
тусе глобальной частной мутации. Мутация T12757C 
приводит к замене аминокислотного остатка, кодиру-
емого геном ND5 (F141L). В БД MITOMAP на июль 
2024 года содержалось 19 полных последовательно-
стей мтДНК с этой мутацией, её частота около 0,03%: 
помимо анализируемой OQ989625 (гаплогруппа обо-
значена как HV) остальные относятся к гаплогруппам 
M7c, C4b, D1, P9a, H, J1b, U. В отношении образца 
К28 Брук с соавторами прямо упоминают именно 
четыре «экстра-мутации», не характерных для гапло-
группы HV+16311, и указывают, что все эти мутации 
были подтверждены дополнительным обследованием 
дочери К28 [35]. То есть это снова редчайший уни-
кальный митотип, для которого обсуждать сходство с 
какими-либо еврейскими митотипами просто не пред-
ставляется возможным.

Таким образом, выполненный выше подробный 
сравнительный анализ сходных митотипов, установлен-
ных в нашем исследовании и в работах Брука с соавто-
рами, во всех восьми проанализированных случаях по-
зволяет уверенно заключить, что реальных генетических 
обоснований «семитской» версии происхождения крымских 
караимов в работах Брука с соавторами не имеется. Учи-
тывая, что такое обоснование было выполнено Бруком 
с соавторами на основании генетических данных всего 
лишь для 16 человек, их протяжённое во времени «ис-
следование» носит откровенно манипулятивный и за-
казной характер.

заключение

Достоверность выполненных нами исследований 
подтверждена «слепым» методом анализа контрольных 
групп с заведомо известным матрилинейным родством.

Использование предикторов гаплогрупп мтДНК 
видится настоятельно необходимым при выполнении 
молекулярно-генетических экспертиз по идентифи-
кации личности и верификации возможного родства, 
поскольку позволяет вычленить в анализируемых ми-
тотипах редкие мутации в статусе «глобальных част-
ных» и «локальных частных» и оценить их статистиче-
скую значимость.

Показана недостоверность и предвзятость выводов 
Брука с соавторами [33-35], которые, во-первых, до-
статочно частые митотипы, встречающиеся как у семи-
тов, так и у несемитов, сравнивают с митотипами крым-
ских караимов, делая акцент только на первой группе; 
а во-вторых, маскируют редкость и уникальность от-
дельных митотипов, игнорируя в своём обсуждении не-
которые выявленные полиморфизмы в статусе глобаль-
ных и/или локальных частных мутаций.

Наши исследования при сравнении генетических 
профилей крымских караимов и крымских татар показа-
ли генетическую близость этих двух тюркских народов.
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