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РЕЗЮМЕ 

Введение. Формирование исторического ландшафта евразийских степей в домонгольский период Древней Руси происхо-
дило при определяющей роли половцев, обусловленной их демографическим доминированием на этой территории. Несмот-
ря на историческую и археологическую изученность этой эпохи, вопросы, связанные с происхождением половцев, остаются 
нерешенными. Их прояснение является принципиально важным для реконструкции таких процессов, как происхождение 
половецких групп, их миграций, а также характера и степени их взаимодействия с другими народами. В данной работе 
представлены результаты геномного анализа и краниометрическая характеристика женщины, которая, судя по погребаль-
ному инвентарю, принадлежала к верхушке половецкого сообщества. 

Материалы и методы. Материалом для настоящего исследования послужили скелетные останки женщины, происходя-
щие из погребения, обнаруженного при раскопках курганного могильника «Красный IV» и датируемого XII–XIII вв. н.э. 
ДНК, выделенная из фрагмента каменистой части височной кости, была использована для полногеномного секвенирования 
и последующего генетического анализа. 

Результаты. В результате проведенного исследования было установлено, что скелетные останки в погребении 3 кургана 
16 могильника «Красный IV» принадлежат женщине 25–35 лет. Целостность черепной коробки позволила провести кра-
ниометрическое исследование, в результате которого было установлено смешанное европеоидно-монголоидное происхож-
дение изучаемой женщины. Анализ данных полногеномного секвенирования ДНК и применение популяционно-
генетических методов показали генетическое сходство исследуемого индивида с кочевыми средневековыми степными 
группами, включая ранних авар (VI–VIII вв.) и средневековое население с территории Монголии. Кроме того, было обнару-
жено, что митохондриальная ДНК женщины принадлежит западно-евразийской гаплогруппе T1a5. 

Заключение. Нами получены результаты полногеномного анализа представительницы элитной группы половецкого об-
щества с территории Нижнего Дона XII–XIII вв. Новые данные свидетельствуют о генетических связях половцев с популя-
циями Центральной Азии, а также демонстрируют значительную долю восточного генетического субстрата у исследован-
ной женщины из элитного половецкого погребения Нижнего Дона XII–XIII вв. Даже единичное, но комплексно изученное 
погребение существенно дополняет картину генетического ландшафта степного региона Западной Евразии накануне мон-
гольского нашествия. Данная работа вносит вклад в реконструкцию генофонда местного населения и подтверждает тесные 
исторические связи европейских степей с глубинными регионами Азии в домонгольский период.  

Ключевые слова: древняя ДНК; полногеномное секвенирование; половцы; кипчаки; средневековые кочевники; палеоге-
нетика; краниометрия; могильник «Красный IV» 
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ABSTRACT 

Introduction. The formation of the historical landscape of the Eurasian steppes during the pre-Mongol period of Ancient Rus' took 
place under the determining role of the Polovtsians, owing to their demographic dominance in this territory. Despite the historical 
and archeological study of this era, questions concerning the origins of the Polovtsians remain unresolved. Clarifying these issues is 
fundamentally important for reconstructing such demographic processes as the origins of Polovtsian groups, their migrations, as well 
as the nature and extent of their interactions with other peoples. This article presents the results of genomic analysis and the cranio-
metric characteristics of a woman who, based on the funerary inventory, belonged to the elite of Polovtsians society. 

Materials and methods. The material for this study consisted of skeletal remains of a woman from a burial discovered excava-
tions of the kurgan cemetery "Krasny IV" and dated to the 12th-13th centuries CE. DNA extracted from a petrous part of the tem-
poral bone was used for whole-genome sequencing and subsequent genetic analysis. 

Results. The study established that the skeletal remains in burial 3 kurgan 16 of the "Krasny IV" cemetery belong to a woman aged 
25-35 years old. The integrity of the cranial vault allowed for a craniometric study, which revealed a mixed European-Mongoloid 
ancestry of the examined woman. Analysis of whole-genome sequencing data and the application of population genetics methods 
demonstrated genetic similarity between the studied individual and nomadic medieval steppe groups, including the early Avars (6th-
8th centuries) and medieval populations from the territory of Mongolia. Additionally, the woman's mitochondrial DNA was found to 
belong to the West Eurasian haplogroup T1A5. 

Conclusion. We obtained the results of a whole-genome analysis of a Polovtsians woman from the Lower Don region dated to the 
12th-13th centuries. The new data indicated genetic links between the Polovtsians and populations of Central Asia and also demon-
strated a significant proportion of Eastern genetic substrate in the examined woman from the elite Polovtsians burial in the Lower 
Don region of the 12th-13th centuries. Even a single burial substantially enriches our understanding of the genetic landscape of the 
steppe region of Western Eurasia on the eve of the Mongol invasion. This work contributes to the reconstruction of the local popula-
tion's gene pool and confirms the close historical ties between the European steppes and the deep interior regions of Asia during the 
pre-Mongol period. 

Keywords: ancient DNA; whole-genome sequencing (WGS); Polovtsians; Kipchaks; medieval nomads; paleogenetics; craniome-
try; Krasny IV Burial Ground 
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Введение 

Курганный могильник «Красный IV» распо-
ложен в Аксайском районе Ростовской области 
на водоразделе рек Аксай и Тузлов. В состав 
могильника входят 16 курганов (16 курган выяв-
лен в 2020 году), относящихся к разным времен-
ным периодам: от эпохи ранней бронзы (III тыс. 
лет до н.э.) до средневековья (XIV вв.) (Наумен-
ко, Власкин, 2010).  

Из трех погребений кургана 16, только од-
но (последнее) погребение имеет те же признаки 
археологической культуры, что и половецкие 
захоронения XII–XIII вв., расположенные в бас-
сейне Дона и Волго-Донского междуречья (По-
темкина, 2012). Народ, известный в русских ле-
тописях как половцы, в арабо-персидских источ-
никах как кипчаки, а в византийских и 
западноевропейских текстах как куманы, пред-
ставлял собой преимущественно тюркские коче-
вые племена, господствовавшие в евразийских 
степях в XI–XIII вв. (Плетнева, 1990). Тогда зо-
ной активной кочевнической экспансии половцев 
была и территория Нижнего Дона. 

В ходе раскопок погребения 3 была вскры-
та могильная яма подпрямоугольной формы, с 
южной стороны которой выявлена ступенька, 
тянущаяся вдоль всей погребальной конструк-
ции. Погребенный индивид был уложен на спи-
ну, руки и ноги вытянуты вдоль тела, голова по-
вернута влево, по направлению северо-востока. 
В состав погребального инвентаря входят ножны 
очень плохой сохранности, фрагменты лезвия 
ножа, бронзовые кольца для крепления накосни-
ка, фрагмент ткани накосника, позолоченные 
бронзовые части пластин накосника с орнамен-
тальным оттиском, две янтарные бусины, кусок 
мела и распрямленная серебряная гривна (без 
гладкой части с застежкой). Распрямление шей-
ных гривен и их обрубание являлось частью по-
гребального обряда (Евглевский, 1998; Потем-
кина, 2012) и характерно для аристократических 
половецких захоронений (Шалобудов, 1990) 
(рис. S1, S2 Приложения). Кроме того, в районе 
грудной клетки погребенной обнаружены 4 
фрагмента конской грудины. Совокупность всех 
этих признаков позволяет соотнести погребение 
3 кургана 16 могильник «Красный IV» с половец-
кими захоронениями XII–XIII веков. 

В настоящее время отсутствует единая 
шкала для определения прижизненного соци-
ального статуса на основе инвентаря и сложно-

сти архитектуры археологического памятника. В 
рамках классификации, предложенной Т.М. По-
тёмкиной (Потемкина, 2010; Потемкина, 2012) и 
основанной на исследовании «статусных» пред-
метов в половецких погребениях, можно пред-
положить высокий социальный статус индивида, 
похороненного в погребении 3 с распрямленной 
гривной, который, однако, уступал положению 
тех лиц, в чьих захоронениях присутствовал 
полный набор «статусных» предметов (котел, 
шейная и распрямленная гривны) (Потемкина, 
2012). Кроме того, на статусность захоронения 
указывают обнаруженные в погребении фраг-
менты конской грудины (так называемое «всад-
ническое захоронение»), которые характерны 
только для погребений статусных членов обще-
ства (Губриенко, 2019).  

Таким образом, характер погребального 
инвентаря и обряда позволяют квалифициро-
вать погребение 3 кургана 16 могильника «Крас-
ный IV» как захоронение, принадлежавшее 
представителю элиты половецкого общества.  

В ходе раскопок был обнаружен лишь 
один скелет, отнесенный к половецкому сообще-
ству. В данной статье представлены результаты 
археогенетического исследования этого индиви-
да из курганного могильника «Красный IV».  

 
Материалы и методы 

В процессе палеоантропологического ис-
следования скелета из погребения 3 кургана 16 
могильника «Красный IV» были определены пол 
и возраст погребенного индивида, при этом ис-
пользовались традиционные для российской 
науки методы (Алексеев, Дебец, 1964). Методи-
ка краниометрического исследования соответ-
ствует принятым в отечественной биологической 
антропологии подходам (Дебец, 1935; Алексеев, 
Дебец, 1964; Алексеев, 1966; Martin, 1928). 

Выделение древней ДНК (дДНК) из фраг-
мента пирамиды височной кости проводили в 
специальных помещениях, предназначенных 
для работы с древней ДНК, в соответствии с ра-
нее описанной методикой (Андреева с соавт., 
2022; Andreeva et al., 2022). Геномные библиоте-
ки готовили по протоколу, основанному на ис-
пользовании одноцепочечной ДНК (Gansauge et 
al., 2017), при этом библиотеки готовили как из 
нативного препарата дДНК, так и из подвергну-
того репарации с использованием смеси фер-
ментов PreCR Repair Mix (NEB) (Mouttham et al., 
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2015). Секвенирование проводили на базе Уни-
верситета “Сириус” на платформе Illumina 
NovaSeq 6000 в режиме одноконцевых прочте-
ний длиной 121 или 56 нуклеотидов. 

Полученные данные секвенирования об-
рабатывали с целью удаления адаптерных по-
следовательностей и последовательностей с 
низким качеством с помощью программы 
AdapterRemoval v2 (Schubert et al., 2016), затем 
картировали, с использованием программы BWA 
(Li, Durbin, 2009) относительно референсного 
генома человека (hg19/GRCh37) и последова-
тельности митохондриальной ДНК человека 
(NC_012920.1) (Andrews et al., 1999). Маркиро-
вали прочтения-дубликаты с помощью функции 
функции MarkDuplicates из пакета программ 
Picard (Picard Tools, 2025). Картирование прово-
дили с использованием с параметров, оптими-
зированных для дДНК (Schubert et al., 2012). 

Оценку аутентичности дДНК проводили с 
помощью программы MapDamage2 (Jónsson et 
al., 2013), оценку уровня контаминации – по ге-
терозиготности мтДНК с помощью программы 
Schmutzi (Renaud et al., 2015). Генетический пол 
определяли путем оценки соотношения количе-
ства прочтений, картированных на X и Y хромо-
сомы, и количества прочтений, картированных 
на аутосомы. Определение гаплогруппы мтДНК 
проводили с использованием программы 
Haplogrep3 (Schönherr et al., 2023) и баз данных 
YFull MTree (YFull, 2025) и PhyloTree (van Oven, 
Kayser, 2009).  

Для филогеографического анализа мтДНК 
сформировали выборку полных последователь-
ностей мтДНК древних и современных образцов, 
относящихся к той жегаплогруппе, что и у иссле-
дованного образца, а также близких по последо-
вательности, на основе баз данных (NCBI, 
AmtDB (Ehler et al., 2019), HaploTree (HaploTree, 
2025), AADR (Mallick et al., 2024)). Филогенетиче-
ское дерево строили с помощью программы 
mtPhyl (Eltsov, Volodko, 2016).  

Псевдогаплоидный геномный профиль 
(параметр --randomHaploid) исследуемого инди-
вида реконструировали помощью программы 
pileupCaller, для чего использовали набор из 
1240 тыс. генетических маркеров панели AADR 
(version v62.0) (Mallick et al., 2024). При этом для 
анализа использовали прочтения с качеством 
выравнивания (MQ) и качеством прочтения (BQ) 
не менее 30. 

Популяционный анализ проводили с ис-
пользованием метода главных компонент (PCA). 
При помощи функции smartpca из пакета про-
грамм EIGENSOFT (Patterson et al., 2006) геном-
ные профили исследуемых индивидов проеци-
ровали в пространство главных компонент, 
сформированное на основе генетических про-
филей представителей современных евразий-
ских популяций из панели Human Origin 
(Lazaridis et al., 2016), включающей в себя 600 
тыс. генетических маркеров. В качестве групп 
сравнения на полученное пространство главных 
компонент наносили средневековые образцы с 
территорий Европы, Кавказа, Центральной, За-
падной и Восточной Азии. При этом из анализа 
были исключены транзиции (C ↔ T и G ↔ A), 
которые могут быть следствием постмортальных 
модификаций, характерных для древней ДНК. 

Анализ ADMIXTURE проводили, используя 
геномные профили из 600 тыс. генетических 
маркеров древних образцов с территории Евро-
пы, Кавказа, Центральной, Западной и Восточ-
ной Азии средних веков, а также образцов, 
представляющих древние предковые компонен-
ты, сформировавшие население Евразии, из 
базы данных AADR v.62 и статей (Lazaridis et al., 
2014; Flegontov et al., 2019; Nikitin et al., 2025; 
Saag et al., 2025). Для данного анализа были 
исключены транзиции, генетические варианты, 
встречающиеся менее, чем у трех индивидов, 
имеющие частоту в исследованной выборке ме-
нее 0.002 (--maf 0.002); а также сцепленные ва-
рианты (--indep-pairwise 200 5 0.5). Образцы, для 
которых по итогам фильтрации осталось менее 
10 тыс. генетических маркеров, и родственники 
также были исключены из анализа.  

Анализ f3-статистики проводили с исполь-
зованием программ AdmixTools v.7.0.1 (Patterson 
et al., 2012) и admixr v.0.9.1 (Petr et al., 2019) на 
основе генетических профилей по 1240 тыс. ге-
нетических маркеров древних образцов из базы 
данных AADR v.62. Расчеты f3-статистики прово-
дили по форме f3 (Mbuti, Test; Pol01), где Test – 
одна из тестируемых древних популяций; Mbuti – 
представители африканской группы Мбути, ис-
пользованные в качестве внешней группы. В каче-
стве тестируемых групп были взяты древние попу-
ляции Европы, Кавказа, Центральной, Западной и 
Восточной Азии средних веков. В анализ были 
включены группы, представленные не менее чем 
двумя индивидами. Родственники были исключе-
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ны из анализа, также были исключены группы, 
имевшие менее 20 тыс. генетических маркеров, 
пересекающихся с исследуемым образцом. 

Во всех популяционных анализах (PCA, 
ADMIXTURE и f3-статистика) для сравнения ис-
пользовали группы древнего населения (см. 
табл. S1, S2, S3 Приложения). 

 
Результаты 

По результатам антропологического ана-
лиза было установлено, что исследуемый инди-
вид – женщина 25–35 лет. 

Краниометрический анализ. Хорошая со-
хранность черепа позволила дать его кранио-
метрическую характеристику. Нейрокраниум 
женщины очень широкий и непротяженный, что 
отразилось на величине черепного указателя, 
который соответствует очень большим величи-
нам (брахикрания) (табл. S4 Приложения). В ос-
новании мозговая капсула широкая и средней 
высоты. Значения наименьшей ширины лба не-
высокие, при этом, наибольшая ширина соот-
ветствует очень большим величинам, как и вы-
сота лобной кости. При малой ширине лица как 
на верхнем, так и на среднем этажах, скуловой 
диаметр очень большой. Нос у обсуждаемой 
женщины невысокий, средней ширины и средне-
выступающий, глазницы средневысокие и узкие. 
Надпереносье узкое и низкое. Что касается уг-
лов горизонтальной профилировки лица, то на 
верхнем этаже оно уплощено, а на среднем вы-
ступающее. Морфологический комплекс, вклю-
чающий в себя большие значения скулового 
диаметра, уплощение лица на верхнем этаже, 
брахикранный нейрокраниум и невысокие глаз-
ницы может быть расценен как признак ослаб-
ленности европеоидных черт под влиянием мон-
голоидной примеси. 

Палеогенетический анализ. Геномная 
ДНК (идентификационный номер Pol01) была 
выделена из фрагмента височной кости и ис-
пользована для приготовления геномной биб-
лиотеки и последующего секвенирования. Доля 
полученных прочтений, картированных на рефе-
ренсный геном человека, составила 88,6%. 
Наличие характерного увеличения частоты за-
мен C>T на концах прочтений подтверждает 
аутентичность исследуемого препарата дДНК 
(рис. S3 Приложения). Отношение покрытия по-
ловых хромосом к аутосомам показала, что ис-

следуемый образец принадлежит женщине, что 
соответствует антропологическому определению. 

На основе данных секвенирования была 
реконструирована полная последовательность 
митохондриальной ДНК (мтДНК) индивида, и 
определена его гаплогруппа T1a5. Данная линия 
является субкладом западно-евразийской ветви 
T1a, которая, в свою очередь, относится к мак-
рогаплогруппе T. Предполагается, что макрогап-
логруппа T возникла на Ближнем Востоке в пе-
риод между первоначальным заселением регио-
на людьми современного типа и последним 
ледниковым максимумом (Pala et al., 2012). В 
настоящее время предковая гаплогруппа T1a 
встречается практически на всех континентах, 
однако ее общая частота невелика, наибольшие 
значения частот зафиксированы в Румынии 
(около 9%), Тунисе (8%), на северо-востоке Ира-
на (6%), а также на Южном Кавказе и в Египте 
(около 5%) (Pala et al., 2012; FamilyTreeDNA, 
2025). Выявленная у индивида более глубокая 
клада T1a5 является редкой, её частота не пре-
вышает 1% на обширной территории от Север-
ной Африки до Северной Европы. В России ча-
стота распространения этой клады составляет 
менее 0,1% (FamilyTreeDNA, 2025). В открытых 
генетических базах данных гаплогруппу T1a5 на 
сегодняшний день удалось обнаружить лишь у 
трех древнеегипетских мумий (JK2884, JK2972, 
JK2982) из археологического памятника Абусир-
эль-Мелек (Египет, 158–1 гг. до н. э.) 
(Schuenemann et al., 2017), а также у индивида 
(ARK-24) из позднеаварского погребения с тер-
ритории Венгрии (VII–IX вв. н. э.) (Maróti et al., 
2022). Наиболее близким по последовательно-
сти мтДНК (отличие в три нуклеотидные замены) 
к женщине из половецкого кургана оказался об-
разец египетской мумии JK2982, относящейся к 
позднему этапу эллинистического времени в 
Египте (92–1 гг. до н. э.). Следует отметить, что 
древние египтяне этого периода имели общее 
происхождение с населением Леванта и Ближ-
него Востока (Schuenemann et al., 2017), что 
объясняет возможную удаленную связь мате-
ринских линий индивида из Египта конца перво-
го столетия до нашей эры с женщиной из поло-
вецкого погребения. Митогеном представителя 
авар из Венгрии (Maróti et al., 2022) отличается 
от исследуемого образца на 4 нуклеотидной по-
зиции. Среди современного населения идентич-
ных или близких последовательностей мтДНК 
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обнаружено не было. Наиболее близкие после-
довательности (3 замены) выявлены у жителей 
Польши и этнических армян из Турции. Более 
отдаленное сходство (4 замены) обнаружено с 
митогенами жителя европейской части России и 
еврея-ашкенази из Польши. 

Полученные результаты указывают на су-
ществование общей по происхождению, но уда-
лённой материнской линии, связывающей сред-
невекового кочевника Нижнего Дона XII–XIII вв. с 
древним и современным населением Ближнего 
Востока и Европы, но не Восточной Азии. При-
мечательно, что на филогенетическом дереве 
митогеном исследуемой женщины формирует 
отдельную кладу, не совпадающую ни с одним 
из исследованных на сегодняшний день 
древним или современным образцом (см. 
рис. S4 Приложения). Это может указывать на 
то, что данная митохондриальная линия не полу-
чила широкого распространения в древности и, 
вероятно, не сохранилась в современных попу-
ляциях. 

Анализ PCA показал, что индивид Pol01 в 
плоскости первых двух главных компонент (PC1 
и PC2) располагается рядом с современными 
образцами из Центральной Азии (казахами, ка-
ракалпаками, киргизами), а также астраханскими 
ногайцами (рис. S5 Приложения).  

Для анализа PCA геном образца Pol01 
сопоставили с геномами древних популяций 
Евразии широкого временного диапазона (V– 
XV вв. н. э.). Основной акцент был сделан на 
сопоставлении с кочевыми группами V–XIV  
веков, включая средневековые группы кочевни-
ков Центральной Азии, авар, носителей салто-
во-маяцкой культуры, половцев (кипчаков) с 
разных территорий и группы кочевников Во-
сточной Азии. При сравнении с опубликованны-
ми образцами кочевников «половецкого» перио-
да (X–XIV вв.), группами куман/половцев из 
степной зоны Северного Причерноморья 
(UkrMA_Cuman, курганы Мамай-Гора, Запорож-
ская область, 990–1430 гг.) и кипчаков с терри-
тории Казахстана (Kazakhstan_Kipchak, могиль-
ники Лисаковск-1 и Нураталды-2, 1000–1206 гг.) 
(Damgaard et al., 2018; Saag et al., 2025) (рис. 1), 
образец Pol01 заметно смещен в сторону азиат-
ских популяций. Показательно, что образец 
Pol01 формирует единый генетический кластер с 
разнородными группами кочевников из геогра-
фически удаленных регионов Евразии в широ-
ком временном диапазоне. Среди них, образец 
TAV011.AG, представитель монгольской элиты 
позднего средневековья из погребения Таван-
Толгой (Tavan Tolgoi) с территории Монголии 
(Youn et al., 2007; Jeong et al., 2020) и аварский 

 
Рисунок 1. Увеличенный участок проекции исследуемого индивида (большая красная точка) на 

первые две главные компоненты (PC1 и PC2) генетической вариабельности современных 
популяций Евразии. Также на проекцию нанесены древние популяции, близко расположенные 

на графике к исследуемому индивиду Pol01 
Figure 1. Zoomed-in section of the projection of the studied individual (large red dot) onto the first two 

principal components (PC1 and PC2) of genetic variability in modern Eurasian populations.  
Ancient populations located close to the studied individual Pol01 on the plot are also shown 
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индивид HNJ011.AG периода Среднеаварско-
го каганата с территории Венгрии (662–672 
гг.) (Gnecchi-Ruscone et al., 2024). Кроме того, 
Pol01 демонстрирует близость к группе об-
разцов, принадлежащих носителям салтово-
маяцкой культуры VIII–IX вв. с территории 
Украины (группы UkrEMA_Saltiv_Alans, Верх-
ний Салтов, Харьковской области, 800-900 гг. 
н.э., и UkrEMA_Saltiv_Bulgars, Бочково, Харь-
ковской области, 671-900 гг. н.э.), которые, 
как было ранее показано авторами исследо-
вания, генетически тяготеют к населению 
Центральной Азии (Saag et al., 2025). В этот 
же кластер попадают образцы из группы 
тюркских кочевников раннего средневековья 
V–VI вв. с территории Киргизии (Kyrgyzstan_Turk, 
413–573 гг.) (Damgaard et al., 2018) и 
China_Xinjiang_Historical (образцы C789.AG, 
C4149.AG.SG и C1677.AG с территории 
Синьцзяна, Китай, 892–1157 гг.) (Kumar et al., 
2022). Интересно, что на графике PCA в 
непосредственной близости от Pol01 распола-
гаются образцы SHK001 и SHK002 (X в.) из 
средневекового могильника Шекшово-2 (Ива-
новская обл.). Согласно ранее опубликован-
ным данным (Peltola et al., 2023), данные ин-
дивиды представляют собой генетические 
«аутлаеры» относительно основного средне-
векового населения этого региона, демон-
стрируя значительное генетическое сходство с 
азиатскими популяциями. Таким образом, в ре-
зультате анализа PCA было установлено, что 
исследуемый индивид Pol01 генетически связан 
с современными и историческими популяциями 
Центральной Азии и степной Евразии. Положе-
ние этих популяций на графике PCA указывает 
на широкое распространение и генетическое 
единство кочевых групп Евразии средневекового 
периода от Монголии до Венгрии, к которым от-
носится и исследованный нами образец носи-
тельницы половецкой культуры. 

Анализ методом ADMIXTURE (K=6) вы-
явил у индивида Pol01 наибольшую долю во-
сточноазиатского и древнего сибирского компо-
нентов (рис. 2, Han и Nganasan соответственно); 
в меньших долях присутствуют компоненты ана-
толийских неолитических фермеров и восточно-
европейских охотников-собирателей (рис., 2ANF 
и EHG соответственно). Наиболее близкими по 
профилю ADMIXTURE к исследуемому индивиду 
являются образец TAV011, представитель мон-

гольской элиты позднего средневековья из по-
гребения Таван-Толгой (Tavan Tolgoi) 
(Mongolia_Sukhbaatar_XiongnuLateEarlyMedieval.
AG, Монголия) (Jeong et al., 2020) и представи-
тель аварской элиты ARK-19 
(Hungary_LateEarlyAvar_Elite.SG, 660-825 гг., 
Венгрия) (Maróti et al., 2022), а также HNJ011, 
представитель рядового аварского населения 
(группа Hungary_MiddleAvar.AG, 662–672 гг.) 
(Gnecchi-Ruscone et al., 2024). Стоит также отме-
тить генетическое сходство профиля исследуе-
мого индивида с другими представителями 
средневековых кочевых групп Евразийской сте-
пи половецкого периода. К ним относятся обра-
зец DA23 из группы кипчаков (половцев) XI–XIII 
вв. с территории Северного Казахстана (курган-
ный могильник Лисаковск, Казахстан, 1036–1206 
гг.) (Damgaard et al., 2018) и образец UKR056 из 
группы куманов (половцев) X–XII вв. с террито-
рии Днепро-Донского междуречья (курганный 
могильник Бочково, Харьковская область, 991–
1149 гг.) (Saag et al., 2025). Аналогичный генети-
ческий профиль был выявлен у двух мужчин из 
могильника Шекшово-2 (SHK001 и SHK002, X в., 
Ивановская область) (Peltola et al., 2023). Со-
гласно данным Пелтола с соавторами (Peltola et 
al., 2023), оба мужчины – генетические «аутлай-
еры» относительно славянского населения Вол-
го-Окского региона. Вероятно, они принадлежа-
ли к тюркоязычным военизированным группам 
на службе у древнерусских князей (Peltola et al., 
2023). Еще один интересный профиль демон-
стрирует образец из группы 
Romania_Medieval.AG (I10495, 991–1025 гг., Ру-
мыния) (Lazaridis et al., 2022). Данный индивид 
предполагается выходцем из популяции степных 
средневековых кочевников (Lazaridis et al., 2022). 
Другие схожие c Pol01 профили представлены 
на рис. 2.  

Результаты анализа f3-статистики показы-
вают, что индивид Pol01 имеет наибольшую до-
лю общих аллелей с воином золотоордынского 
времени с территории южного Казахстана (Ka-
zakhstan_GoldenHordeAsian.SG, 1200-1600 гг.) 
(Damgaard et al., 2018), представителем одного 
из племен Мохэ с территории Приморского Края 
(Russia_EarlyMedieval_Heshui_Mohe_1.AG, 1053-
1223 гг.) (Wang et al., 2021), индивидом средне-
векового периода с территории Восточной Мон-
голии (Mongolia_Mongol.AG, 1283–1442 гг.) (Lee 
et al., 2024), ранними аварами и аварской элитой 
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более поздних периодов с территории Венгрии 
(Avar_Asia_Core2) (Maróti et al., 2022). Среди об-
разцов, связанных с половецкой культурой, 
наибольшую долю общих аллелей с исследуе-
мым индивидом демонстрирует опубликованный 
ранее кипчак с территории Центральной Азии 
(Kazakhstan_Kipchak2, Лисаковск-1, 1036-1206 гг.) 
(Damgaard et al., 2018), причем доля общих  
аллелей исследуемого индивида с ранее опубли-
кованными образцами кочевников, относящихся к 
половецкому периоду с территории Северного 
Причерноморья (UkrMA_Cuman1, Запорожская 
область, 1100-1430 гг. и UkrMA_Cuman2,  
Харьковская область, 991–1149 гг.) (Saag et al., 
2025) и кипчаком из Центральной Азии 

(Kazakhstan_Kipchak1, Нураталды-2, 1000–
1200 гг.) (Damgaard et al., 2018) меньше, чем с 
другими средневековыми группами с территории 
Центральной Азии (рис. 3; табл. S5 Приложения).  

 
 

Обсуждение 
В настоящей работе рассматривается ин-

дивид половецкого происхождения. Антрополо-
гический анализ установил половозрастную при-
надлежность захороненного – женщина 25–35 
лет. Краниометрический анализ показал смеше-
ние европеоидных и монголоидных черт. 

 

Рисунок 2. Результат анализа ADMIXTURE (K=6). Слева расположены группы, включающие в 
себя образцы-представители предковых компонентов и группы сравнения для индивида 

Pol01, выделенного рамкой (население Восточной Европы, Центральной и Восточной Азии 
средневековья и железного века со схожими с исследуемой половчанкой генетическими 
профилями). В качестве предковых компонент выступают компоненты анатолийских 
неолитических фермеров (ANF, голубой цвет), восточноазиатский, представленный 

современными ханьцами (Han, красный цвет), древний сибирский, представленный 
современными нганасанами (Nganasan, фиолетовый цвет), восточноевропейских охотников-

собирателей (EHG, зеленый цвет), западноевропейских охотников-собирателей (WHG, 
коричневый цвет) и современных мбути (Mbuti, оранжевый цвет). 

Figure 2. ADMIXTURE analysis results (K=6). On the left are groups including representative samples 
of ancestral components and comparison groups for individual Pol01, highlighted by the frame 

(medieval and Iron Age populations of Eastern Europe, Central and East Asia with genetic profiles 
similar to the studied Polovtsian woman). Ancestral components are represented by Anatolian Neolithic 

farmers (ANF, blue), East Asian represented by modern Han Chinese (Han, red), ancient Siberian 
represented by modern Nganasans (Nganasan, purple), Eastern European hunter-gatherers (EHG, 

green), Western European hunter-gatherers (WHG, brown), and modern Mbuti (Mbuti, orange) 
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В результате проведенного генетического 
анализа было установлено, что исследуемый 
индивид Pol01 генетически связан с современ-
ными и историческими популяциями Централь-
ной Азии и евразийского степного пояса. Со-
гласно результатам анализа главных компонент 
(PCA, рис. S5 Приложения), исследуемый инди-
вид Pol01 демонстрирует генетическую близость 
к современным центральноазиатским популяци-
ям. Это позволяет предположить существование 
единого генетического субстрата, участвовавше-
го в формировании как средневековых половец-
ких групп Нижнего Дона, так и современных цен-
тральноазиатских популяций. Особый интерес 
представляет выявленное сходство исследуе-
мой женщины из половецкого погребения с ра-
нее опубликованными геномами кипчаков с тер-
ритории Казахстана (DA23, Лисаковск-1, 1036-
1206 гг., и DA179, Нураталды-2, 1000–1200 гг. 
(Damgaard et al., 2018) (рис. 1 и 2). Близость на 
графике PCA и совпадение профилей в анализе 
ADMIXTURE позволяет говорить о принадлеж-
ности индивида Pol01 к единому генетическому 
субстрату, сформировавшемуся в рамках кип-
чакского/половецкого союза. Выявленные высо-
кие показатели доли общих аллелей (по резуль-

тату анализа f3-statistics) указывают на генети-
ческую близость исследуемого индивида к сред-
невековым кочевникам Монголии (группы хунну) 
и аварам (рис. 3) (Damgaard et al., 2018; Jeong et 
al., 2020; Wang et al., 2021; Gnecchi-Ruscone et 
al., 2022; Maróti et al., 2022; Lee et al., 2024; Saag 
et al., 2025). Данный факт указывает на присут-
ствие восточноазиатского генетического компо-
нента и позволяет предположить существование 
общих путей миграции и родственных связей 
между этими кочевническими группами и иссле-
дуемым индивидом. 

Считается, что половцы выделились в от-
дельную популяцию на территории Центральной 
Азии (Плетнева, 1990), что в целом подтвержда-
ется полученными нами данными, показываю-
щими связь генетического профиля исследован-
ной нами половчанки со средневековым и со-
временным населением этого региона.  

Примечательно, что в отличие от резуль-
татов аутосомного анализа половецкой женщи-
ны, результаты анализа материнской линии 
(мтДНК) указывают на ее связь с древним и со-
временным населением Ближнего Востока и Ев-
ропы, но не Восточной Азии.  

Сочетание центральноазиатского ауто-
сомного профиля исследуемой половецкой 
женщины с ее западноевразийской материнской 
гаплогруппой может указывать на вероятные 
процессы метисации в половецком обществе, к 
которому принадлежала исследуемая женщина. 
Это находит ближайшие аналогии в генетиче-
ской истории аварских групп на территории со-
временной Венгрии (Maróti et al., 2022). Иссле-
дования аварского генофонда показали похожую 
модель формирования населения, при которой 
сочетались индивиды восточноазиатского про-
исхождения и смешанного происхождения, кото-
рое в значительной степени формировалось за 
счет местных европейских линий. 

 
Заключение 

В данной работе проведено комплексное 
краниометрическое и генетическое исследование 
останков, обнаруженных в элитном половецком 
погребении курганного могильника «Красный IV», 
археологически датируемом XII–XIII вв. и располо-
женном в Аксайском районе Ростовской области. 
Согласно результатам краниометрического и 
генетического анализа, останки принадлежат 
женщине 25–35 лет. Геномный анализ выявил 

 
Рисунок 3. Результаты анализа f3-

статистики, полученного при сравнении 
исследуемого индивида со средневековыми 

группами, Mbuti.DG использована  
в качестве аутгруппы. 

Figure 3. Result of f3 analysis obtained by 
comparing the studied individual with reference 

groups using the "Mbuti.DG" outgroup 
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ее выраженную генетическую связь с кочевниче-
скими популяциями Центральной Азии и степной 
Евразии периода Средневековья. По данным 
PCA и ADMIXTURE, образец близок к средневе-
ковым кипчакам Казахстана, кочевникам Монго-
лии и аварам, что свидетельствует о возможном 
центральноазиатском происхождении данного 
индивида. Полученные результаты могут слу-
жить подтверждением гипотезы о формировании 
половцев как отдельной общности в Централь-
ной Азии. При этом анализ мтДНК половецкой 
женщины выявил материнскую линию, харак-
терную для населения Ближнего Востока и Ев-
ропы, что может свидетельствовать о влиянии 
миграционных процессов и метисации в данной 
группе кочевников. Несмотря на единичный ха-
рактер находки, изученный образец представи-
тельницы элитной группы половецкого общества 
с территории Нижнего Дона XII–XIII вв. пред-
ставляет научную ценность для реконструкции 
демографических процессов в Понтийско-
Каспийских степях и восполнения «белых пятен» 
в генетической истории юга России эпохи позд-
него средневековья. 
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Приложение / Supplementary material 

Приложение размещено по ссылке 
 
Рисунок S1. Курганный могильник «Красный IV» (кур-
ган 16, погребение 3): a) Вид погребения после рас-
чистки; b) Схема захоронения: 1. кольца «крепежи» 
(бронза); 2. накосник (бронза, позолота); 3. фрагмент 
ткани; 4. бусины (янтарь); 5. мел; 6. деревянное изде-
лие (вероятно, ножны); 7. гривна (серебро); 8. лезвие 
ножа (железо); буквами – разрезы погребения. 
Figure S1. The "Krasny IV" kurgan cemetery (kurgan 16, 
burial 3): a) View of the burial after cleaning; b) Burial 
diagram: 1. "Fastener" rings (bronze); 2. sickle (bronze, 
gilding); 3. fabric fragment; 4. beads (amber); 5. chalk; 6. 
wooden artifact (likely scabbard); 7. torque (silver); 8. 
knife blade (iron); letters – burial sections. 
 
Рисунок S2. Атрибуты, найденные в погребении 3 
кургана 16 могильника «Красный IV»: 1-6 – пластины 
накосника (бронза, позолота); 7 – кольца «крепежи» 
бронза; 8 – гривна (серебро); 9 – фрагменты лезвия 
ножа (железо); 10 – бусины (янтарь). 
Figure S2. Artifacts found in Burial 3 of kurgan 16 at the 
"Krasny IV" cemetery: 1-6 – braid ornament plates 
(bronze, gilded); 7 – fastening rings (bronze); 8 – neck 
ring (silver); 9 – fragments of a knife blade (iron); 10 – 
beads (amber). 
 
Рисунок S3. Профиль нуклеотидных замен цитозина 
на тимин прочтений нерепарированной геномной 
библиотеки, картированных на референсный геном 
человека (hg19/GRCh37), полученный с использова-
нием программы MapDamage2 (Jónsson et al., 2013). 
Частота замен цитозина на тимин, повышение кото-
рой характерно для древней ДНК, представлена крас-
ной линией. 
Figure S3. Profile of cytosine-to-thymine substitutions in 
reads from the unrepaired genomic library, mapped to the 
human reference genome (hg19/GRCh37), obtained us-
ing the MapDamage2 program [Jónsson et al., 2013]. The 
frequency of C-to-T substitutions, an increase in which is 
characteristic of ancient DNA, is shown by the red line. 
 
Рисунок S4. Фрагмент филогенетического дерева 
гаплогруппы T1a5, построенный с использованием 
программы mtPhyl. Указаны позиции, в которых обна-
ружены нуклеотидные замены относительно последо-
вательности мтДНК, соответствующей родительской 
гаплогруппе. Митохондриальные гаплогруппы отме-

https://laj-msu.ru/for-authors/supplementary/2026_2_Anthr_pp_102_116%20Supplementary.pdf
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чены красным шрифтом. Красным цветом выделен 
исследуемый индивид, желтым – древние образцы. 
Figure S4. Fragment of the phylogenetic tree of haplog-
roup T1a5, constructed using the mtPhyl software. The 
positions of nucleotide substitutions relative to the mtDNA 
sequence of the parent haplogroup are indicated. Mito-
chondrial haplogroups are shown in red. The studied indi-
vidual is highlighted in red, and ancient samples are high-
lighted in yellow.  
Fragment of the phylogenetic tree of haplogroup T1a5, 
constructed using the mtPhyl software.  
 
Рисунок S5. Проекция исследуемого индивида (крас-
ная точка Pol01) на первые две главные компоненты 
(PC1 и PC2) генетической вариабельности современ-
ных популяций Евразии. По географическому распро-
странению и происхождению популяции условно раз-
делены на европейские (бирюзовый), сибирско-
дальневосточные (сиреневый), восточноазиатские 
(голубой), центральноазиатские (золотой), южноази-
атские (розовый), ближневосточные (красный) и кав-
казские (зеленый). 
Figure S5. Projection of the studied individual (red point 
Pol01) onto the first two principal components (PC1 and 
PC2) of genetic variation in modern Eurasian populations. 
Populations are conditionally divided by geographic dis-
tribution and origin into European (turquoise), Siberian-
Far Eastern (lilac), East Asian (blue), Central Asian 
(gold), South Asian (pink), Near Eastern (red), and Cau-
casian (green). 
 
Таблица S1. Древние группы сравнения, выведенные 
на графике PCA на рис. 1. 
Table S1. Ancient comparative groups shown on the PCA 
plot in Fig. 1. 
 
Таблица S2. Группы сравнения, выведенные на гра-
фике ADMIXTURE на рис. 2. 
Table S2. Comparative groups shown on the 
ADMIXTURE plot in Fig. 2. 
 
Таблица S3. Группы сравнения для анализа f3. 
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