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РЕЗЮМЕ 

Введение. В результате археологических раскопок в Крымском районе Краснодарского края многослойного поселения 
Чекупс-2, датированного широким временным диапазоном от эпохи античности до средневековья, была найдена хозяй-
ственная яма, содержащая 34 черепа со следами предсмертных травм и признаками скальпирования. Датировка находки 
археологическими методами оказалась затруднительна, так же, как и вероятная культурная принадлежность погибших людей.  

Материалы и методы. Для исследования использовали черепа 16 индивидов с наилучшей сохранностью. На основе ге-
номной ДНК, выделенной из каменистой части височных костей, были приготовлены фрагментные библиотеки и проведено 
геномное секвенирование с последующим биоинформатическим анализом.  

Результаты. В соответствии с прямой радиоуглеродной датировкой был определен возраст погребения, соответствующий 
периоду античности (I –IV вв. н.э.). На основе результатов геномного секвенирования было показано, что все исследован-
ные черепа принадлежали индивидам мужского пола. В результате анализа аутосомных генетических маркеров, а также 
гаплогрупп митохондриальной ДНК и Y-хромосомы было показано отсутствие близких родственных связей  
(1–3 степени родства) между исследуемыми индивидами, а также родства по мужской и женской линиям. Для десяти образ-
цов были определены гаплогруппы Y-хромосомы, из них Y-хромосомы семи индивидов принадлежат гаплогруппе J2a1, еще 
у трех индивидов определена гаплогруппа G2a2, показана автохтонность происхождения индивидов по Y-хромосоме для 
всех определенных глубоких субкладов. Выявлена гетерогенность материнских линий, митохондриальные последователь-
ности всех индивидов принадлежат различным гаплогруппам (U1b2d, U1b2d1, U1a1a1b, U5a1b1, T2d2a1a, T2l, W1i2, N1b1b, 
I1, X4a3a, X4a3, H, H4, H80, H55, HV4b1).  

Заключение. Впервые получены данные, уточняющие исторический период совершения данного захоронения. Генетиче-
ские данные по однородительским маркерам демонстрируют как автохтонное происхождение отдельных индивидов, так и 
преемственность исследованных индивидов с населением скифского времени, что открывает новые перспективы для даль-
нейшей проверки гипотез о происхождении этих людей и исторических причинах их гибели.  
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ДНК; Y-гаплогруппа; Прикубанье 
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ABSTRACT 

Introduction. During archaeological excavations at the multilayered settlement Chekups-2 in the Krymsky District of Krasnodar 
Krai, which spans a broad chronological range from the Bronze Age to the Middle Ages, a storage pit was discovered containing  
34 skulls exhibiting trauma and signs of scalping. Archaeological dating of the find proved difficult, as did attribution of the deceased 
to any archeological culture.  

Materials and Methods. The best-preserved skulls from sixteen individuals were selected for analysis. Ancient DNA (aDNA) 
was extracted from the petrous part of the temporal bones, fragment libraries were prepared, and whole-genome sequencing was 
performed followed by bioinformatic analysis.  

Results. Direct radiocarbon dating established that the burial dates to the Classical/Antiquity period. Genome sequencing showed 
that all analyzed skulls belonged to male individuals. Analysis of autosomal genetic markers as well as mitochondrial DNA and  
Y-chromosome haplogroups revealed no close kinship (1st–3rd degree) among the examined individuals, nor kinship along exclu-
sively paternal or maternal lines. The mitochondrial sequences of the individuals belong to different haplogroups (U1b2d, U1b2d1, 
U1a1a1b, U5a1b1, T2d2a1a, T2l, W1i2, N1b1b, I1, X4a3a, X4a3, H, H4, H80, H55, HV4b1). Y-chromosome haplogroups were 
determined for ten samples: seven individuals belong to haplogroup J2a1 and three to haplogroup G2a2.  

Conclusion. For the first time, data have been obtained that clarify the historical period of this burial. Uniparental marker results 
demonstrate continuity between the studied individuals and populations of the Scythian period, opening new prospects for further 
testing hypotheses about the origin of these people and the historical reasons for their death. 

Keywords: archaeogenetics; paleoanthropology; Classical Antiquity; whole-genome sequencing; mitochondrial DNA;  
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Введение 

В период греческой колонизации Северно-
го Причерноморья (с VII в. до н. э.) происходило 
взаимодействие эллинов с местным населени-
ем, сформировав «греко-варварскую культуру». 
На Таманском полуострове и в Прикубанье греки 
контактировали с синдами, меотами, скифами и 
сарматами (Мовсесян, 2010; Каменецкий, 2011, 
Бутягин, 2022; Абрамова, 2025). Археологические 
памятники, расположенные на границе Боспорско-
го царства и варварского мира, представляют со-
бой перспективные объекты для исследования 
характера контактов. Одним из таких памятников 
является массовое погребение, обнаруженное в 
ходе раскопок поселения Чекупс-2. 

В 2018-2019 гг. автономной научно-
исследовательской организацией «Центр крае-
ведения» под руководством Д.Г. Баринова были 
проведены раскопки многослойного поселения 
Чекупс-2, расположенного на территории Крым-
ского района Краснодарского края (Баринов, 
Булкин, 2019). Согласно археологическим дан-
ным, поселение существовало с VI века до н. э. 
по III век н. э. Основная хронология памятника 
охватывает V век до н. э. – III век н. э., а отдель-
ные находки датируются концом VI века до н. э. 
(Абрамзон с соавт., 2023). Укреплённое поселе-
ние Чекупс‑2 относят к греко‑варварскому куль-
турному кругу. Данный статус подтверждается 
находками как местной раннемеотской лепной 
посуды, так и импортной греческой керамикой 
(Абрамзон с соавт., 2023). 

В хозяйственной яме найдено массовое 
захоронение 34 индивидов (Абрамова, 2021): 
черепа без нижних челюстей и посткраниально-
го скелета: 24 взрослых мужчины, также под-
ростки и дети. Выявлены следы предсмертных 
травм и скальпирования (Абрамова, 2021). По 
керамике захоронение датировано II–III вв. н. э. 
(Баринов, Булкин, 2019). Цель данного иссле-
дования – реконструировать генетический 
портрет индивидов из массового захоронения 
на поселении Чекупс-2 для определения их 
происхождения и установления статуса погре-
бенной группы: являлись ли они представите-
лями местного населения или пришлыми ми-
грантами. Для достижения поставленной цели 
решались задачи по определению отцовского и 
материнского происхождения индивидов, а так-
же оценке их генетического сходства с древни-
ми, синхронными и современными популяциями 

Евразии. Исследование выполнено на основе 
данных полногеномного секвенирования с после-
дующим углубленным филогенетическим анали-
зом последовательностей Y-хромосомы и полных 
митохондриальных геномов (мтДНК) исследуе-
мых образцов.  

 
Материалы и методы  

Для проведения анализа были использова-
ны образцы височных костей от 16 индивидов с 
наилучшей сохранностью антропологического ма-
териала. Для уточнения манипуляций, проведен-
ных с индивидами перед смертью и/или посмерт-
но, коллекция была изучена заново морфоскопи-
ческим методом с использованием оптического 
увеличения, а именно – увеличительных стёкол. 
При повторном исследовании не было обнару-
жено насечек в области основания черепа, 
оставленных рубящим оружием, что указывало бы 
на отсечение голов от тел. При этом отмечается 
высокая частота разрушения мыщелков черепа 
и части сосцевидных отростков, что, вместе с 
контекстом захоронения, все же говорит о де-
капитации погребенных. Для всех индивидов 
были отмечены предсмертные травмы и/или 
следы посмертных манипуляций, таких как 
скальпирование. На серии черепов зафиксиро-
ваны следы насечек, произведенные по окруж-
ности на костях свода черепа (лобной, заты-
лочной, теменных), на многих черепах насечки 
отмечаются на височных костях в основании 
скулового отростка, что, по всей видимости, 
связано с отчленением нижней челюсти. На 
многих мужских черепах отмечаются следы 
старых заживших травм, что, вероятно, можно 
интерпретировать как их принадлежность к во-
инской категории.  

Для двух образцов из массового захороне-
ния было проведено радиоуглеродное датирова-
ние на базе лаборатории изотопных исследований 
ЦКП «Геохронология кайнозоя» ИАЭТ СО РАН и 
ЦКП «Ускорительная масс-спектрометрия» НГУ. 

Все экспериментальные работы проводи-
ли в специальных помещениях, предназначен-
ных для работы с древней ДНК, согласно разра-
ботанной ранее методике (Andreeva et al., 2022). 
Фрагментные геномные библиотеки готовили по 
протоколу с использованием одноцепочечной ДНК 
(Gansauge et al., 2013) и секвенировали на плат-
форме Illumina NovaSeq 6000 в режиме однокон-
цевых прочтений 121+8+8 нт. или 56+8+8 нт. 
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Анализ полученных в результате секвени-
рования данных проводили в среде Nextflow (Di 
Tommaso et al., 2017) с использованием разра-
ботанного раннее биоинформатического кон-
вейера. С помощью программы AdapterRemoval 
v2 (Schubert, Lindgreen, Orlando, 2016) удаляли 
адаптерные последовательности и последова-
тельности с низким качеством. С помощью про-
граммы BWA (Li, Durbin, 2009) с параметрами, 
адаптированными для дДНК (Schubert et al., 
2012), проводили картирование полученных 
прочтений относительно референсного 
(GRCh37) и митохондриального (rCRS) геномов 
человека. С помощью функции MarkDuplicates 
(Available at: http://broadinstitute.github.io/picard/. 
Accessed 10.01.2026) из пакета программ Picard 
маркировали дубликаты. Оценку эндогенного 
содержания ДНК человека проводили путем 
подсчёта доли прочтений, картирующихся на 
референсный геном человека. 

Определение генетического пола иссле-
дуемых образцов проводили с помощью про-
граммы karyo_RxRy (Anastasiadou et al., 2024). 
Оценку аутентичности дДНК по наличию харак-
терного увеличения частоты замен цитозина на 
тимин на 5'-концах фрагментов проводили с по-
мощью программы MapDamage2 (Jónsson et al., 
2013). Оценку уровня контаминации образцов 
проводили по гетерозиготности мтДНК с помо-
щью программы Schmutzi (Renaud et al., 2015). 
Для образцов мужского пола дополнительно 
проводили анализ уровня контаминации по гете-
розиготности X-хромосомы с помощью программ-
ного пакета ANGSD (Korneliussen, Albrechtsen, 
Nielsen, 2014). С помощью программы pileupCaller 
из пакета SequenceTools (Available at: 
https://github.com/stschiff/sequenceTools. Accessed 
10.01.2026) были получены псевдогаплоидные 
(параметр – randomHaploid) геномные профили 
исследуемых индивидов по 1240 тыс. генетиче-
ским маркерам, соответствующим панели AADR 
(Mallick et al., 2024). При этом для анализа ис-
пользовали прочтения с качеством выравнива-
ния (MQ) и качеством прочтения (BQ) не менее 
30. Анализ генетического родства проводили с 
использованием программы READv2 (Alaçamlı et 
al., 2024), позволяющей определять родство 
вплоть до третьей степени. 

Реконструкцию последовательности 
мтДНК производили путем определения в ней 
полиморфизмов с помощью программы BСFtools 

(Danecek et al., 2021). Выявленные полимор-
физмы фильтровали по качеству (BQ > 30) и 
проверяли визуально с использованием про-
граммы IGV (Integrative Genomics Viewer) 
(Thorvaldsdottir, Robinson, Mesirov, 2013). Опре-
деление гаплогрупп мтДНК проводили с исполь-
зованием программы Haplogrep3 (версия 
PhyloTree 17 – Forensic Update 1.2) (Schönherr et 
al., 2023), с дополнительной проверкой обнару-
женных вариантов по базе данных Yfull MTree 
1.02 (Van Oven, Kayser, 2009). Реконструкцию 
филогенетического дерева последовательно-
стей мтДНК проводили с помощью программы 
mtPhyl (Eltsov N. mtPhyl: Software tool for human 
mtDNA analysis and phylogeny reconstruction, 
version v.5.003. 2016. (Available at: 
http://www.eltsov.org, accessed 10.02.2026). Для 
филогенетического анализа формировали вы-
борку последовательностей мтДНК, принадле-
жащих к выявленным у исследуемых индивидов 
гаплогруппам. Последовательности мтДНК от-
бирали из баз данных, содержащих как древние, 
так и современные образцы: HaploTree (Available at: 
https://haplotree.info/home/. Accessed 10.02.2026), 
AADR (Mallick et al., 2024), NCBI BLAST (Available 
at: https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi. Accessed 
10.02.2026), Yfull MTree 1.02 (Van Oven, Kayser, 
2009) и AmtDB (Ehler et al., 2019).  

Для филогеографического анализа гапло-
группы Y-хромосомы использовали образцы c 
покрытием Y-хромосомы более x0,06 (табл. 1). 
Для определения Y-гаплогруппы использовали 
пакет yHaplo (Poznik, 2016). Для подтверждения 
Y-гаплогруппы проводилась перекрёстная про-
верка выявленных однонуклеотидных вариантов 
(SNV) с использованием маркеров из базы дан-
ных ISOGG Y-DNA Haplogroup Tree 2019–2020 
(Available at: https://isogg.org/tree/. Accessed 
10.02.2026) и YTree (Available at: 
https://www.yfull.com/tree/. Accessed 10.02.2026). 
Анализ распространения Y-хромосомных линий 
среди современных популяций проводили с 
помощью портала FamilyTreeDNA (Available at: 
https://www.familytreedna.com/. Accessed 
10.02.2026). Дополнительно были использованы 
данные из собственной базы (НТУ «Сириус» и 
лаборатории эволюционной геномики ИОГен 
РАН), которая охватывает около 1000 древних 
геномов с территории России (от палеолита до 
XX века). 
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Результаты 

Геномная ДНК, полученная из каменистой 
части височных костей 16 индивидов, была ис-
пользована для приготовления фрагментных 
геномных библиотек и их секвенирования. Ре-
зультаты биоинформатического анализа под-
твердили аутентичность древней ДНК каждого 
образца. (см. таблица 1; рисунок S1, Приложе-
ния). Процент прочтений, картированных на ре-
ференсный геном человека, составил от 34 до 
83%, что свидетельствует о хорошем качестве 

полученной ДНК и ее пригодности для анализа, 
статистика по результатам секвенирования 
представлена в таблице 1. Соотношения сред-
него покрытия половых хромосом к среднему 
покрытию аутосом показали, что все исследуе-
мые образцы мужского пола.  

Прямое радиоуглеродное датирование 
костных фрагментов от двух черепов из захоро-
нения подтвердило ранее предложенную на ос-
нове анализа керамического материала архео-
логическую датировку: 1875±42 BP (31-305 гг. 
н.э.), 1853±42 BP (78-324 гг. н.э.). 

 
Таблица 1. Общая информация о результатах секвенирования ДНК исследуемых  

индивидов* 
Table 1. General information on the DNA sequencing results of the studied individuals* 

 

№  
индивида  
 Individual 

No. 

% прочтений, 
картированных  

на геном 
% reads mapped  
to the genome 

% замен C > T  
на 5’-концах  
прочтений  

 % C>T  
substitutions  
at the 5'-ends  

of reads 

Среднее  
покрытие 
мтДНК  
Mean  

coverage  
mtDNA 

Среднее  
покрытие  

Y-хромосомы 
Mean  

Y-chromosome  
coverage 

МТ-
гаплогруппа  

mt-
haplogroup 

Y-гаплогруппа  
 Y- haplogroup 

МВ05 64,13 29,8 22,3 0,13 N1b1b J2a1a1b1a1a 

МВ06 70,32 32,0 37,06 0,16 U1b2d1 G2a2b2a1a1a1b1 

МВ11 38,68 35,2 8,07 0,04 X4a3 н.д. / n.d. 

МВ12 59,90 40,7 12,39 0,04 I1 н.д. / n.d. 

МВ15 79,20 36,4 12,62 0,08 U5a1b1 N2~ 

МВ16 86,27 29,0 8,71 0,06 T2l н.д. / n.d. 

MB17 77,42 29,6 80,10 0,75 U1b2d J2a1~  

MB18 70,95 36,8 72,95 0,75 T2d2a1a  G2a2b2a1a1a1b1 

МВ19 79,24 32,6 18,43 0,75 HV4b1 J2a~ 

МВ20 64,73 40,4 13,41 0,75 H80 J2a~ 

МВ24 10,42 9,0 5,40 0,01 H55 н.д. / n.d. 

MB25 67,31 34,0 90,98 0,80 X4a3a J2a1~ 

MB26 80,37 31,0 92,03 0,77 H J2a1a1b1a1a 

MB27 83,52 28,4 83,54 0,71 U1a1a1b J2a1~ 

MB28 76,61 23,4 74,48 0,52 H4 G2a2b2a1a1a1b1 

МВ30 34,52 33,9 12,22 0,04 W1i2 н.д. / n.d. 
 

Примечание: * – данные приведены после удаления адаптерных последовательностей.  
Сокращение: нд. – нет данных. 

Note: *– data are presented after adapter sequence trimming. Abbreviation: n.d. – no data. 
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Анализ полной последовательности 

мтДНК 

В результате секвенирования были рекон-
струированы полные митохондриальные после-
довательности всех индивидов со средней глу-
биной покрытия от х5,4 до х92,0, что позволило 
определить их митохондриальные гаплогруппы 
(таблица 1). Были определены 16 различных 
МТ-гаплогрупп, что исключает их прямое род-
ство по материнской линии.  

Четыре исследуемых индивида принадле-
жат к западно-евразийской базальной гапло-
группе U. Для МВ15 выявлена гаплогруппа 
U5a1b1, принадлежащая к древней линии U5, 
которая является преимущественно европей-
ской по своему происхождению и распростране-
нию. Три других индивида: МВ17, МВ06 и МВ27, 
относятся к различным кладам гаплогруппы U1 
(U1b2d, U1b2d1 и U1a1a1b соответственно). 
Макрогаплогруппа U1 представляет собой одну 
из древнейших митохондриальных линий в 
Евразии (Fu et al., 2016). Cчитается, что эта ми-
тохондриальная линия возникла примерно 26–
37 тысяч лет назад в Западной Азии, а ее рас-
пространение на территорию Европы и Цен-
тральную Азию связывают с миграционными 
процессами эпохи неолита и бронзового века 
(Sequeira et al, 2024).  В настоящее время раз-
личные линии гаплогруппы U1 более распро-
странены среди населения Ближнего Востока, 
Анатолии и Кавказа, чем в Европе (Derenko et 
al., 2013) (рисунок S2, рисунок S3, Приложения). 

 
Для проведения сравнительного анализа в 

указанных базах данных нами были найдены 
четыре древние митохондриальные последова-
тельности, относящиеся к кладе U1b2d, к которой 
принадлежит мтДНК индивида MB17, а также к 
ее дочерней гаплогруппе U1b2d2 (рисунок S2, 
Приложения). Максимальное сходство последо-
вательности мтДНК индивида MB17 обнаружено 
с образцом BRE006 из элитного кургана сакской 
культуры (Берельский некрополь, Восточный 
Казахстан, III–II вв. до н. э.) (Gnecchi-Ruscone et 
al, 2021). Кроме того, митохондриальная после-
довательность индивида MB17 имеет пять нук-
леотидных замен по сравнению с двумя индиви-
дами (B22-1 и B33-1) из могильника Неплюев-
ский (Челябинская область, Южный Урал). 
Данные образцы датируются эпохой бронзы 

(около 3800 лет назад) и относятся к срубно-
алакульской культурной традиции (Blöcher et al., 
2023). Для индивида МВ06 определена галпо-
группа U1b2d1, характеризующаяся мутацией 
11794 и формирующая более глубокую ветвь 
внутри гаплогруппы U1b2d мтДНК, отличную от 
ветви, представленной индивидом MB17. Инте-
ресно, что в настоящее время субклады U1b2d  
и U1b2d1 распространены среди современного 
населения северо-кавказского региона (Кара-
чаево-Черкессия, Кабардино-Балкария, Ингуше-
тия) по данным YFull и FamilyTreeDNA, а частота 
встречаемости материнской гаплогруппы U1b2 у 
них варьирует от от 3,4–11,4% (Dzhaubermezov 
et al., 2019).  

У образца MB27 выявлена митохондри-
альная гаплогруппа U1a1a1b (возраст ок. 7200 
лет). Проведенный нами филогенетический ана-
лиз показал преемственность этой митохондри-
альной линии в Кавказско-Черноморском реги-
оне на протяжении почти трех тысячелетий. На 
сегодняшний день наиболее ранним свидетель-
ством присутствия данной клады в регионе яв-
ляется образец I13031 из урартского памятника 
Кармир-Блур (Армения, VIII–IX вв. до н. э.) 
(Lazaridis et al., 2022a). Следует отметить, что 
мтДНК индивида MB27 полностью идентична 
образцу урартской культуры (I13031), а также 
отличается всего на одну нуклеотидную замену 
от средневекового образца из Грузии (BBD001, 
XII в. н. э.) (Skourtanioti et al., 2025).). В то же 
время дистанция до современного носителя из 
Грузии значительно выше и составляет 5 нук-
леотидных замен (рисунок 1). Примечательно, 
что идентичная материнская линия U1a1a1b бы-
ла обнаружена у индивида Fan25 (II в. до н. э.), 
происходящего из античного полиса Фанагория в 
Северном Причерноморье (собственные не-
опубликованные данные). 

У индивида МВ15 была выявлена гапло-
группа U5a1b1. Субкластер U5a1  распространил-
ся по Евразийскому континенту вскоре после по-
следнего ледникового максимума (Malyarchuk et 
al., 2010), В настоящее время клада U5a1b1 
наиболее часто встречается в Северной и Восточ-
ной Европе (YFull, FamilyTreeDNA), При построе-
нии филогенетического дерева для последова-
тельности мтДНК образца МВ15 было обнаружено 
сходство (с разницей в 2-3 замены) с древними 
индивидами эпохи бронзы I6476, I1546 и I2568, 
относящимися к культуре колоколовидных кубков с  
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территории Германии, Чехии и Шотландии. 
(Mathieson et al., 2015; Olalde et al., 2018). Обнару-
жен также близкий митогеном (разница в 3 заме-
ны) у древнего индивида I3866 из раннесредневе-
кового некрополя Лескеда (Каталония, Испания), 
датируемого VII в. н. э. (600–700 гг.) и представля-
ющего население вестготского периода. Ближай-
шее совпадение митогеномов выявлено для со-
временных образцов из Дании и Испании (3 заме-
ны) (рисунок S3, Приложения). 

Пять исследованных индивидов (MB19, 
МВ20, МВ24, МВ26, МВ28) принадлежат к пред-
ковой линии одной из самых древних западно-
евразийских гаплогрупп – HV, но при этом отно-
сятся к разным её ветвям. Считается, что макро-

гаплогруппа HV связана с ранним расселением 
человека в эпоху палеолита. В настоящее время 
её производные клады широко распространены 
в Европе и Западной Азии (De Fanti et al., 2015).  

У индивида MB19 идентифицирована ред-
кая митохондриальная гаплогруппа HV4 (суб-
клад HV4b1, определяемый мутацией C1715T) 
(рисунок S5, Приложения), возникшей около 18 
тыс. лет назад (YFull). Предполагается, что ее 
распространение связано с миграциями неоли-
тических фермеров из Передней Азии на Евро-
пейский континент (De Fanti et al., 2015). На сего-
дняшний день наиболее ранним носителем линии 
HV4 является индивид I13838 из пещеры Трен 
(Албания), ассоциируемый с балканскими группа-
ми ранней и средней бронзы (5000–3500 л. н.) 
(Lazaridis et al., 2022a). Древних образцов, при-
надлежащих непосредственно кладе HV4b1, по-
ка не обнаружено. Среди современных популя-
ций наиболее близкие к мтДНК MB19 последо-
вательности выявлены у жителей Северного 
Кавказа, Передней Азии (Ирак, Турция) и Южной 
Европы. Филогенетический анализ обнаружил 
сходство мтДНК MB19 с образцом из Армении, 
относящимся к более глубокой кладе HV4b1b (ди-
станция в три нуклеотидные замены), а также с 
образцом из Греции (шесть замен). Современный 
образец из Дагестана (даргинский этнос) оказался 
наиболее удаленным, имея семь отличий.  

Другие четыре индивида из могильника 
Чекупс-2 принадлежат к макрогаплогруппе H – 
наиболее распространенной в Европе митохон-
дриальной линии, являющейся дочерней ветвью 
HV (Roostalu et al., 2007). В современных евро-
пейских популяциях гаплогруппа H охватывает 
более 40% общего разнообразия мтДНК, при 
этом её частота снижается в восточном и южном 
направлениях. В современных российских попу-
ляциях средняя частота данной макрогаплогруп-
пы составляет 40,1%, а на юге и Северном Кав-
казе она заметно ниже и варьирует в пределах 
10–25%, что сопоставимо с частотой этой гапло-
группы на Ближнем Востоке (Richards et al., 
2000; Achilli et al., 2004; Roostalu et al., 2007). В 
исследованной выборке образец МВ26 относится к 
базальной линии гаплогруппы H, тогда как у 
остальных индивидов определены ее дочерние 
субклады: H4 (МВ28), Н80 (МВ20) и Н55 (МВ24). 
По двум нуклеотидным заменам образец MB26 
отличается от мтДНК представителя скифской 
культуры из Крыма (курган «Чайка», II–I вв. до н. э.) 

 
Рисунок 1. Фрагмент филогенетического 
дерева митохондриальной гаплогруппы U 
для MB27, построенный с использованием 

программы mtPhyl. Указаны позиции и  
нуклеотидные замены относительно  

референсной последовательности мтДНК. 
Зеленым шрифтом выделены современные 

образцы. Голубым шрифтом с заливкой  
выделены древние образцы 

 
Figure 1. Fragments of phylogenetic trees of 

mitochondrial haplogroup U for sample MB27, 
constructed using the mtPhyl software.  

Positions and nucleotide substitutions relative to 
the mtDNA reference sequence are indicated. 

Modern samples are highlighted in green.  
Ancient samples are highlighted in blue with 

shading 
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(Andreeva et al., 2025), индивида из древнерус-
ского кургана XI–XII веков (Фили, Московская 
область) (Andreeva et al., 2025) и современных 
жителей Испании и Грузии. Кроме того, обнару-
жено сходство в пределах трёх нуклеотидных 
замен с современными жителями Дании и пред-
ставителем субэтноса ашкенази с территории 
Украины.  

Субклад H4, выявленный у индивида 
MB28, в современных популяциях встречается с 
низкой частотой. Его частота среди российских 
популяций максимальна среди народов Повол-
жья (Bermisheva et al., 2002) и Северного Кавка-
за (Nasidze et al., 2001) и составляет всего 0,1%. 
Нами было выявлено присутствие митохондри-
альной линии H4 в Кавказском регионе, начиная 
с эпохи поздней бронзы – у образца I19344 из 
могильника Карашамб (Котайкская область, 
Разданский район, Армения), датируемого пери-
одом поздней бронзы (1400–900 гг. до н. э.), по-
следовательность мтДНК которого отличается 
на три нуклеотидных замены от образца MB28 
(Lazaridis et al., 2022a) (рис. 2). Филогенетиче-
ский анализ полной последовательности мито-
хондриальной ДНК образца MB28 показал его 
идентичность митогеному современного жителя 

Хорватии и минимальное генетическое расстояние 
(2 замены) от индивида из Сербии. (рисунок 2). 

Индивид MB20 принадлежит к митохондри-
альной гаплогруппе H80, которая практически не 
встречается в современных российских выборках. 
В популяциях Южной и Центральной Европы 
(Германия, Австрия, Румыния, Италия, Греция) её 
частота крайне низка и составляет менее 0,5% 
(FamilyTreeDNA). На филогенетическом дереве 
образец MB20 образует обособленную ветвь, ко-
торая характеризуется специфическими нуклео-
тидными заменами в позициях 6932 и 7761. Фило-
генетический анализ выявил, что последова-
тельность мтДНК MB20 отличается на семь 
нуклеотидных замен от наиболее раннего из-
вестного носителя данной линии – образца 
MOK32 (культура Марош эпохи ранней бронзы, 
Сербия, 2100–1800 гг. до н. э.) (Žegarac et al., 2021) 
(рисунок S4, Приложения). На четыре нуклеотид-
ные замены MB20 отличается от индивида 
SK104A, населявшего территорию Южный Тироля 
в эпоху Великого переселения народов (Австрия V–
XI вв. н.э.) (Coia et al., 2022), на 4 замены выявлено 
отличие от трех индивидов из древнерусского 
некрополя XIII–XIV вв. Патриарший сад (г. Влади-
мир, собственные неопубликованные данные). 
Дистанция в шесть и семь замен обнаружена с 
индивидом I25512 латенской культуры железно-
го века (Венгрия, III–II вв. до н. э.) (Patterson et 
al., 2022) и индивидом I8373 византийского пе-
риода (Турция, VI–VIII вв. н. э.) (Lazaridis et al., 
2022b), соответственно. 

Для образца МВ24 была определена гап-
логруппа Н55. Среди опубликованных данных 
был найден образец Log02 с субкладой Н55a, 
принадлежащий к элладской археологической 
культуре с территории современной Греции 
(некрополь Элати, Западная Македония), дати-
руемый 2300 гг. до н.э. (Clemente et al., 2021) 
Примечательно, что анализ происхождения но-
сителей данной культуры показал значительную 
генетическую примесь популяций понтийско-
каспийской степи (ямная культура и ее потомки) 
(Clemente et al., 2021).  

Для индивидов МВ11 и MB25 были опре-
делены митохондриальные гаплогруппы с суб-
кладами X4a3 и X4a3a соответственно. Эти суб-
клады относятся к редкой в настоящее время 
митохондрильной гаплогруппе X4 (Juras et al., 
2018). Самые ранние на сегодня выявленные 
древние индивиды, принадлежащие к митохон-

 
Рисунок 2. Фрагменты филогенетических 
деревьев гаплогрупп для образцов MB26 и 

MB28, построенные с использованием  
программы mtPhyl 

Figure 2. Fragments of phylogenetic trees of hap-
logroups for samples MB26 and MB28  
constructed using the mtPhyl software 
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дриальной линии X4, были обнаружены среди 
представителей катакомбной культуры Придне-
стровья, это образцы poz220 (2834–2499 гг. до 
н. э.) и poz221 (2548–2348 гг. до н. э.), из погре-
бений в курганах у села Приднестрянское (Вин-
ницкой обл.). Данные находки датируются III ты-
сячелетием до н. э. (2834–2499 гг. до н. э. и 
2548–2348 гг. до н. э., соответственно) (Juras et 
al., 2018). 

Особое значение имеет полное совпаде-
ние последовательностей мтДНК индивида 
MB25 и разница в одну замену для индивида 

МВ11 с представителями скифской элиты Сред-
него Подонья (рисунок 3). Идентичные митоге-
номы выявлены у трех представителей одного 
скифского клана – DS7 и DS84 из могильника 
Колбино I (середина IV в. до н. э.) и у женщины 
(Dev1) из «амазонского» погребения могильника 
Девица V (третья четверть IV в. до н. э.) 
(Andreeva et al., 2025). Было обнаружено, что 
последовательности мтДНК МВ11 и MB25 отли-
чаются всего на одну нуклеотидную замену от 
митогенома образца AB106 эпохи рубежа сред-
ней-поздней бронзы (Солнечнодольск-4, Ставро-
польский край. нач. II тыс. до н. э.) и представите-
ля кобанской культуры эпохи раннего железного 
века AS22 (Новозаведенное, Ставропольский 
край. V–IV вв. до н. э.) (Andreeva et al., 2025). В со-
временных популяциях из открытой базы данных 
YFull выявлены единичные образцы носителей 
этой материнской линии в Центральной и Во-
сточной Европе, на Балканах, в Анатолии и Ар-
мении (Röck et al., 2013). Наш анализ показал, 
что наиболее близкий современный митогеном с 
гаплогруппой X4a3a обнаружен на территории 
Польши. Генетическая дистанция между поль-
ским образцом и исследуемыми индивидами 
MB11 и MB25 составляет четыре нуклеотидные 
замены (рисунок 3).  

У двух индивидов МВ16 и МВ18 обнару-
жены различные клады западноевразийской 
гаплогруппы T2 (T2l и T2d2a1a соответственно). 
На сегодняшний день наиболее древним пред-
ставителем макрогаплогруппы Т2 является ин-
дивид CCH163 из неолитического поселения Ча-
тал-Хююк (Турция), датируемого примерно 
6816–6597 гг. до н. э. (Yaka et al., 2021). У инди-
вида МВ16 выявлена редкая субклада T2l, фор-
мирующаяся в результате мутации T11383C. 
Ветви клады T2l распространены среди совре-
менных жителей России (Кабардино-Балкария), 
Абхазии, Сербии и Польши (YFull). Более глубо-
кий филогенетический анализ для данного об-
разца не проводился в связи с недостаточным 
покрытием. У индивида МВ18 выявлена мито-
хондриальная гаплогруппа T2d2a1a, которая яв-
ляется дочерней ветвью гаплогруппы T2d. Фило-
генетический анализ последовательности 
мтДНК МВ18 продемонстрировал преемствен-
ность этой линии в составе древних кочевых и 
оседлых сообществ Евразии. В частности, было 
установлено, что к предковой ветви T2d2a при-
надлежали представители элиты скифо-

 
Рисунок 3. Фрагменты филогенетических  

деревьев гаплогрупп для образцов МВ18, МВ25 
и МВ11, построенные с использованием  

программы mtPhyl 
Figure 3. Fragments of phylogenetic trees of  

haplogroups for samples MB18, MB25, and MB11, 
constructed using the mtPhyl software 
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сибирского мира Тувы – индивиды ARZ-T18 и 
ARZ-T19 (курган 6 могильника Эки-Оттуг 1, Ар-
жан-2, V в. до н. э.). Эти индивиды относятся к 
саглынской культуре и представляют правящую 
верхушку ранних кочевников Саяно-Алтая (Mary 
et al., 2019). Также было выявлено генетическое 
сходство митогенома МВ18 с образцом PlEper23 
из венгерского могильника Пюшпёкладань-
Эперьешвёльдь (X в. н. э.). Данный индивид 
принадлежал к группе рядового населения  Кар-
патского бассейна периода венгерских завоева-
ний, а не к элите венгерских завоевателей 
((Maár et al., 2021). Примечательно, что все ука-
занные древние образцы отличаются от после-
довательности мтДНК МВ18 на три нуклеотид-
ные замены. В современных популяциях также 
были обнаружены индивиды с близкими митоге-
номами   с образцом МВ18. Ближайшее совпа-
дение найдено современным индивидом из Вен-
грии (3 нуклеотидных замены), а более удален-
ное (4 замены) с жителями Грузии и Туниса 
(рисунок 3).  

У индивида МВ05 был выявлен субклад 
N1b1a2f гаплогруппы N1b, которая считается 
одной из древних митохондриальных линий, 
распространившихся из Ближнего Востока в Ев-
ропу и на Кавказ в эпоху неолита вместе с пер-
выми земледельцами (Sokolov et al., 2016). 
Наиболее древние представители дочерней 
клады N1b1 обнаружены в захоронениях эпохи 
ранней бронзы на Северном Кавказе и относят-
ся к майкопской культуре (3700–3000 гг. до н. э.) 
(Sokolov et al., 2016). Хотя прямых совпадений 
для глубокой клады N1b1a2f среди древних ин-
дивидов не было обнаружено, наш филогенети-
ческий анализ выявил наиболее близкую линию 
у образца AID008 из микенского некрополя Ай-
дония (Греция), датируемый позднеэлладским 
периодом (ок. 1375-1200 гг. до н. э.) (Skourtanioti 
et al, 2023). Данный образец относится к мате-
ринской кладе N1b1a2 и отличается от МВ05 все-
го на две замены. Среди современных митогено-
мов совпадение (отличие 2 замены) было обна-
ружено с жителями Италии и Турции (этнический 
армянин), а также с современными жителями Ар-
мении (отличие на пять замен) (рисунок 4).  

Филогенетический анализ мтДНК для 
МВ12 выявил субклад I1i гаплогруппы I1. Гапло-
группа I1 одна из широко распространенных в 
Евразии, предположительно, возникла на Ближ-
нем Востоке около 16 тыс. лет назад, в период 

последнего ледникового максимума. (Olivieri et 
al., 2013) Один из древних образцов с гапло-
группой I1 на Северном Кавказе – это предста-
витель кобанской культуры с памятника Заюко-
во-3, Кабардино-Балкария (VI-V вв. до н. э.) 
(Boulygina et al., 2020). Ближайшим совпадением 

 
Рисунок 4. Фрагмент филогенетического  
дерева гаплогруппы N для образца МВ05,  

построенный с использованием программы 
mtPhyl 

Figure 4. Fragment of the phylogenetic tree of 
haplogroup N for sample MB05, constructed using 

the mtPhyl software 
 

 

Рисунок 5. Фрагменты филогенетических 
деревьев гаплогрупп для образцов МВ12 и 

МВ30, построенные с использованием  
программы mtPhyl 

Figure 5. Fragments of phylogenetic trees of  
haplogroups for samples MB12 and MB30, con-

structed using the mtPhyl software 
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(4 замены) для образца МВ12 по результатам 
филогенетического анализа оказался индивид 
DA134 из погребения Чеботарев V, датируемый  
I вв. н. э. и относящийся к сарматской культуре. 
(Damgaard et al., 2018) Также эту гаплогруппу (с 
разницей в 9 замен от МВ12) имеет образец 
CGG017681, представитель готской культуры из 
Крыма, 328 гг.н.э.  (McColl et al., 2024) Ближай-
ший представитель среди современных популяций 
оказался жителем США (3 замены) (рисунок 5). 

У исследуемого индивида МВ30 обнару-
жена гаплогруппа мтДНК W1i2, являющаяся суб-
кладой макрогаплогруппы W. Предполагается, 
что западно-евразийская гаплогруппа W возник-
ла на Ближнем Востоке или в Передней Азии, 
откуда распространилась в Европу, на Кавказ и в 
Южную Азию в эпохи неолита и бронзы (Olivieri et 
al., 2013). Наиболее близким по последователь-
ности мтДНК к образцу MB30 является предста-
витель культуры воронковидных кубков (poz377) с 
гаплогруппой W1i, обнаруженный на территории 
современной Польши (конец IV тыс. до н. э.) 
(Juras et al., 2021). Различие между образцами 
составляет всего две мутации, что может указы-
вать на возможное существование общих мате-
ринских линий в рамках макрогаплогруппы W 
среди населения Центральной Европы и Кавказа 
в эпоху энеолита и ранней бронзы. Это согласу-
ется с концепцией «Южной Дуги» (от Балкан и 
Анатолии до Кавказа) как единого миграционного 
пространства в эпохи неолита и бронзы (Lazaridis 
et al. 2022). Современный ареал гаплогруппы 
W1i2, согласно базе данных Yfull, ограничен цен-
тральной и западной частями Северного Кавказа. 
Она обнаружена у чеченцев, ингушей, адыгов 
(черкесов) и абхазов согласно электронной базе 
данных YFull. Длительное сохранение этой спе-
цифической мтДНК линии W1i2 на юге России и 
Северном Кавказе с античности до современности 
предполагает автохтонность данной линии на этой 
территории (рисунок 5). 

 
Анализ Y-хромосомы 

Для десяти из шестнадцати исследуемых 
образцов удалось реконструировать последова-
тельность Y-хромосомы и определить соответ-
ствующие гаплогруппы.  

У семи образцов была определена гапло-
группа Y-хромосомы J2a1 (субклады J-Y27964/J-
Z35831). Эта гаплогруппа, возникновение которой 
датируется периодом около 8 тыс. лет до н. э. 

(YFull), в настоящее время широко распростра-
нена на территории Кавказа (включая Республи-
ку Адыгея), Краснодарского края и Малой Азии 
(Турция). При этом максимальная частота её 
встречаемости зафиксирована именно в Адыгее 
и составляет 17,39% (FamilyTreeDNA). Среди 
древних образцов с этой гаплогруппой особый 
интерес представляет обнаруженный образец 
SUS014 постдольменной культуры (из могильника 
Шушук, Майкопский район, Адыгея), датируемый 
1556 годом до нашей эры (эпоха средней/поздней 
бронзы), у которого также определена гаплогруппа 
J2a-Z35831 (Ghalichi et al., 2024).  

У других трех индивидов (МВ06, MB18 и 
МВ28) была определена гаплогруппа Y-
хромосомы G2a2b2a1a1a1b1 (маркеры G-
Y12277 / G-FT34). Согласно данным YFull, эта 
гаплогруппа сформировалась около 4700 лет 
назад, а время жизни последнего общего предка 
(TMRCA) современных носителей составляет 
примерно 3300–3500 лет (YFull). Эта гаплогруп-
па считается специфическим маркером древнего 
населения Северо-Западного Кавказа. В совре-
менном генофонде она наиболее широко пред-
ставлена у абхазо-адыгских народов (адыгов, 
абхазов, абазин) (Теучеж с соавт., 2013), дости-
гая пиковых значений на территории Адыгеи 
(28%) по данным FamilyTreeDNA. Распростране-
ние линии G-Y12277 на Западном Кавказе свя-
зывают с дольменной культурой и последующи-
ми культурами эпохи поздней бронзы. Это под-
тверждается находкой данной гаплогруппы у 
образца SUS005 из погребения могильника Шу-
шук (Майкопский р-н., Адыгея), датируемого кон-
цом II тыс. до н. э (Ghalichi et al., 2024). Примеча-
тельно, что для этих индивидов (МВ06, MB18 и 
МВ28) обнаружена общая предковая линия  
Y-хромосомы со скифским индивидом DS36 с тер-
ритории Среднего Дона (Колбино I, Воронежская 
обл, IV в. до н. э.). (Andreeva et al., 2025). Деталь-
ный филогенетический анализ выявил у скифского 
образца замену в позиции Y-хромосомы 6 745 793 
(A->G), определяющую принадлежность к более 
глубокой дочерней ветви G2a2b2a1a1a1b1b1~. 
Наличие данной замены у индивида MB18 не под-
тверждено в связи с низким покрытием генома. 

Кроме того, гаплогруппа G-Y12277/G-FT34 
была обнаружена на обширной территории 
Евразии, включая Австрию (образцы Goldenen 
Stiege 192, 194, 427 из крупного аварского мо-
гильника Мёдлинг-ан-дер-Гольденен-Штиге, 
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VII–IX вв. н. э.), Румынию (образец I10495 из сред-
невекового захоронения Плоешьти-Триаж, X в. 
н. э.), а также Южный Урал (индивид Uyelgi4, куш-
наренковская культура, могильник Уелги, около 
1000 г. н. э.). 

 
Обсуждение 

Результаты комплексного археогенетиче-
ского анализа 16 индивидов из поселения Че-
купс-2 позволяют реконструировать этнокуль-
турные процессы, происходившие на северо-
западной периферии Северного Причерноморья 
в античную эпоху.  

Результаты радиоуглеродного датирова-
ния (1875 ± 42 BP и 1853 ± 42 BP) позволяют 
отнести это захоронение к античному периоду 
(примерно I–IV вв. н. э.), что соответствует дати-
ровке по керамическому материалу, обнаружен-
ному в верхних слоях погребения на поселении 
Чекупс-2.  

Особый интерес представляют получен-
ные результаты определения генетического по-
ла погребенных: все 16 изученных индивидов из 
массового захоронения (в котором всего обна-
ружены останки 34 человек) оказались мужчи-
нами. Столь выраженный гендерный дисбаланс 
позволяет предположить, что в данном коллек-
тивном погребении была захоронена специфи-
ческая социально-профессиональная группа, 
вероятно, воинское подразделение или участни-
ки военного конфликта. 

Анализ Y-хромосомных гаплогрупп пока-
зал, что все изученные индивиды из Чекупс-2 
принадлежали всего к двум генетическим лини-
ям, демонстрирующим глубокую преемствен-
ность на территории Северо-Западного Кавказа 
от эпохи бронзы (дольменная культура) до ан-
тичного периода. Установлено, что 7 индивидов 
относятся к гаплогруппе J2a1 (субклады  
J-Y27964 / J-Z35831), а 3 индивида – к гаплогруппе 
G2a2b2a1a1a1b1 (маркеры G-Y12277 / G-FT34). 

Установленное генетическое сходство по 
отцовским линиям (гаплогруппы J2a1 и 
G2a2b2a1a1a1b1) между изученными мужскими 
индивидами из Чекупс-2 и носителями пост-
дольменной культуры из могильника Шушук 
(Предкавказье, Республика Адыгея) позволяет 
предположить, что погребённые в массовом за-
хоронении люди были представителями местно-
го автохтонного населения. Полученные данные 
служат подтверждением одной из археологиче-

ских гипотез о том, что в яме были захоронены 
местные жители, представители автохтонных 
общностей Кавказского Причерноморья антично-
го периода. Также, примечательно, что данные 
отцовские линии, представленные гаплогруппа-
ми J2a1 и G2a2, до сих пор преобладают в ге-
нофонде современных народов Северного Кав-
каза и Причерноморья (абхазо‑адыгских групп). 

Выявление общего Y-хромосомного глубо-
кого субклада G-FT34 у индивидов из Чекупса-2, 
с представителем скифского населения Подо-
нья, а также аварских и протовенгерских групп, 
указывает на вовлеченность носителей данной 
Y-хромосомной гаплогруппы в масштабные ми-
грационные процессы на обширных территориях 
Евразии (от Южного Урала до Центральной Ев-
ропы). Полученный результат позволяет пред-
положить, что носители этой отцовской линии G-
FT34 могли быть интегрированы в состав раз-
личных евразийских кочевых союзов в период 
Великого переселения народов и раннего Сред-
невековья. 

В отличие от гомогенных отцовских линий 
Y-хромосомы, анализ митохондриальной ДНК 
(мтДНК) выявил гетерогенную структуру мате-
ринских маркеров у индивидов из массового за-
хоронения Чекупс-2 (I–IV вв. н. э.). Обнаружение 
16 различных митохондриальных линий свиде-
тельствует о высоком уровне генетического раз-
нообразия внутри данной группы индивидов, что 
позволяет сделать заключение, что исследуе-
мая группа не является близкородственной по 
материнской линии. Все выявленные митохон-
дриальные линии (H, HV, U, T, I, W, X) имеют 
западно-евразийское происхождение, и, несмот-
ря на генетическое разнообразие гаплогрупп 
мтДНК (16 гаплогрупп), в захоронении Чекупс‑2 
полностью отсутствует вклад восточноазиатских 
материнских линий. На основании детального 
филогенетического анализа полных митохон-
дриальных геномов и анализа глубоких кладов 
мтДНК было выделено три основных кластера 
материнских линий, различающихся по своему 
происхождению, и показано, что формирование 
материнских линий в исследуемой группе проис-
ходило при участии как локальных генетических 
линий, так и в результате активных внешних ми-
грационных процессов.  

Местный (Кавказско-Переднеазиатский/ 
Южный Причерноморский) кластер мтДНК пред-
ставлен в изученной выборке митохондриальными 
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линиями U1 (U1a1a1b, U1b2d, U1b2d1, W1i2, 
N1b1b, HV4b1). Эти гаплогруппы мтДНК демон-
стрируют древнюю преемственность этих мате-
ринских линий в обширном регионе Кавказа, Пе-
редней Азии и Средиземноморья и продолжают 
присутствовать в современных популяциях Юга 
России. Связь этих митохондриальных линий с 
представителями майкопской, катакомбной и 
кобанской культур подтверждает их автохтонное 
происхождение в данном регионе. Наличие дан-
ных мтДНК маркеров у этих индивидов из Че-
купс-2 свидетельствует об их прямом происхож-
дении по материнской линии от древнего насе-
ления Кавказа и Причерноморья. 

Значительную часть выборки составляют 
так называемые «степные» евразийские линии 
мтДНК, которые включают такие гаплогруппы, 
как T2 (T2d2a1a, T2l), X4a3/X4a3a. Особый инте-
рес представляет обнаруженное полное совпа-
дение последовательностей митохондриальной 
ДНК в глубоких кладах X4a3a у индивидов из 
поселения Чекупса-2 с представителями скиф-
ской элиты Подонья (Колбино I и Девица V, IV в. 
до н. э.), а также выявленное близкое сходство 
митогеномов по гаплогруппе T2d2a1a с кочевни-
ками, относящимися к «царским» скифам Алтая 
и сакам Казахстана. (табл. 3). Эти результаты 
позволяют предположить происхождение мате-
ринских линий части исследованных индивидов 
из степных районов Евразии и подчеркивают 
роль миграций носителей евразийских кочевни-
ческих традиций в формировании генетического 
состава античного населения Прикубанья.  

Некоторые выявленные клады, относящи-
еся к макрогаплогруппе H, не могут быть одно-
значно отнесены к местному или «степному» 
кластеру, так как они широко распространены в 
Западной Евразии и появление этих линий у ин-
дивидов из Чекупс-2 связаны с различными ми-
грационными процессами. 

Выявленные у индивидов из Чекупса-2 
специфические однородительские маркеры, ав-
тохтонные для Кавказско-Причерноморского ре-
гиона (Y-ДНК: J2a1, G2a2; мтДНК: U1a1a1b, 
U1b2d, U1b2d1), свидетельствуют о генетиче-
ской преемственности между античным населе-
нием территории Краснодарского края и совре-
менными народами Северного Кавказа (в част-
ности, с популяциями абхазо-адыгской группы). 
Полученные данные подтверждают значитель-
ный вклад местных автохтонных общностей Кав-

казского Причерноморья периода античности в 
формирование современного генофонда этого 
региона, а также указывают на вероятное пре-
имущественно местное происхождение индиви-
дов в исследованном массовом захоронении. 

 
Заключение 

На основании полученных археогенетиче-
ских данных можно сделать предварительное 
предположение о генетическом происхождении 
изученной группы из шестнадцати индивидов, 
чьи останки были обнаружены в массовом захо-
ронении в Чекупс-2. По отцовской линии эти ин-
дивиды могут принадлежать к автохтонным 
общностям Кавказского Причерноморья периода 
античности. По материнской линии изученная 
группа распределилась в основном между 
мтДНК линиями местного кавказского происхож-
дения и линиями, происходящими из степных 
кочевых популяций, включая элитные скифские 
кланы. Дальнейшее расширение выборки и при-
влечение данных аутосомных маркеров позво-
лило бы уточнить генетическое происхождение 
индивидов, а также, изучить вклад различных 
древних групп в формирование состава популя-
ции, реконструировать популяционные процессы 
в регионе, а также, возможно, восстановить ис-
торические события, происходящие на данной 
территории в античном периоде.  
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Приложение / Supplementary material 

Приложение размещено по ссылке 
Таблица S1. Характеристика исследуемых индивидов 
из Чекупс-2 по данным антропологии и палеогенетики 
Table S1. Characteristics of the studied individuals from 
Chekups-2 according to anthropological and paleogenetic 
data 

Примечания. * – Жирным шрифтом выделены древ-
ние образцы, последовательности мтДНК, которые полно-
стью идентичны последовательностям мтДНК исследуемых 
индивидов. Прочерк («–») указывает на образцы с недоста-
точным покрытием мтДНК для проведения филогенетическо-
го анализа. ** – В скобках указано количество нуклеотидных 
замен, отличающих последовательности мтДНК сравнивае-
мых древних образцов от последовательностей мтДНК ис-
следуемых индивидов. Возраст: J = Juvenilis – 14-18/20 лет; 
A = Adultus – 20-40 лет; M = Maturus – 40-60 лет. Пол: M - 
мужской, F - женский, M=F - пол определить не удалось. *** 
Р.Д. – радиоуглеродное датирование, К.д. — календарная 
дата с вероятностью 95,4%. Калибровка радиоуглеродного 
возраста в календарный проведена на основе калибровоч-
ной кривой Intcal20 в программе OxCal 4.4. 

 
Note: * –Ancient samples whose mtDNA sequences are 

completely identical to the mtDNA sequences of the studied 
individuals are highlighted in bold. An em dash («–») indicates 
samples with insufficient mtDNA coverage for phylogenetic anal-
ysis. ** – The number of nucleotide substitutions differentiating 
the mtDNA sequences of the compared ancient samples from 
the mtDNA sequences of the studied individuals is indicated in 
parentheses. Age: J = Juvenilis – 14–18/20 years; A = Adultus – 
20–40 years; M = Maturus – 40–60 years. Sex: M — male, F — 
female, M=F — sex could not be determined. *** R.D. – radio-
carbon date; Calibrated date with 95.4% probability obtained with 
OxCal 4.4 software and based on Intcal20 database. 
 

Рисунок S1. Пример результатов анализа профиля 
нуклеотидных замен прочтений (образец МВ17), кар-
тированных на референсную последовательность 
мтДНК человека, полученного с использованием про-
граммы MapDamage2, подтверждающий аутентич-
ность выделенной ДНК. Замены C > T обозначены 
красной линией. 
Figure S1. Example of the analysis results of the nucleo-
tide substitution profile of reads (sample MB17) mapped 
to the human mtDNA reference sequence, obtained using 
the MapDamage2 software, confirming the authenticity of 
the extracted DNA. C > T substitutions are indicated by a 
red line. 
 
Рисунок S2. Фрагменты филогенетических деревьев 
гаплогруппы U для образцов МВ17 и МВ06, построен-
ные с использованием программы mtPhyl. Указаны 
позиции и нуклеотидные замены относительно рефе-
ренсной последовательности мтДНК. Зеленым шриф-
том выделены современные образцы. Голубым 
шрифтом с заливкой выделены древние образцы 
Figure S2. Fragments of phylogenetic trees of haplog-
roup U for samples MB17 and MB06, constructed using 
the mtPhyl software. Positions and nucleotide substitu-
tions relative to the mtDNA reference sequence are indi-
cated. Modern samples are highlighted in green. Ancient 
samples are highlighted in blue with shading. 
 
Рисунок S3. Фрагмент филогенетического дерева 
гаплогруппы U для образца МВ15, построенный с ис-
пользованием программы mtPhyl.  
Figure S3. Fragment of phylogenetic tree of haplogroup U 
for sample MB15, constructed using the mtPhyl software.  
 
Рисунок S4. Фрагмент филогенетического дерева 
гаплогруппы U для образца МВ20, построенный с ис-
пользованием программы mtPhyl 
Figure S4. Fragment of phylogenetic tree of haplogroup U 
for sample MB20, constructed using the mtPhyl software 
 
Рисунок S5. Фрагмент филогенетического дерева 
гаплогруппы U для образца МВ19, построенный с ис-
пользованием программы mtPhyl 
Figure S5. Fragment of phylogenetic tree of haplogroup U 
for sample MB19, constructed using the mtPhyl software 
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