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Генетико-генеалогические сообщества 
как ключевой узел обмена информацией 
о молекулярном разнообразии человека

А Н Н О Т А Ц И Я. Итогом двадцатипятилетнего развития молекулярной генеалогии стал 
новый уровень ее интеграции с наукой. Ранее эта область входила лишь в сферу интересов 
любителей генеалогии и истории, которые с помощью отдельных ДНК-маркеров, открытых 
популяционными генетиками, искали биологическое подтверждение собственных гипотез. 
Однако удешевление широко- и полногеномных тестов привело к ситуации, когда значитель-
ная часть отсеквенированных человеческих геномов уже приходится на долю коммерческого 
генотипирования. Особо интересны случаи, когда энтузиасты молекулярной генеалогии, 
сотрудничая с учеными, собирают образцы в популяциях вместе с анкетной информацией, 
а результаты совместной работы используются как в науке (включая медицину), так и самими 
участниками проектов. Учитывая некоторый упадок доверия обывателя к научному сооб-
ществу после эпидемии COVID-19, данный способ взаимодействия молекулярной науки 
и общества внушает надежду на постепенное восстановление доверия и популяризацию 
генетического знания, драйвером чего может быть опыт решения генеалогических задач — 
конкретный, доказательный и успешный. В статье представлен краткий очерк истории моле-
кулярной генеалогии в мире и становления ее в России, а также описаны наиболее попу-
лярные ресурсы и площадки. Сложившиеся в этой сфере сообщества (как за рубежом, так 
и в нашей стране), в зависимости от интересов, условно подразделяются на региональные 
и фамильные, различаются также по изучаемому генетическому маркеру. Описанные в ста-
тье молекулярно-генеалогические сообщества представляют собой площадки для популя-
ризации науки и нового (современного) подхода к групповой идентичности.
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DNA Genealogical Communities as a Central Hub  
for Exchanging Information on Human Molecular 
Diversity

A B S T R A C T. Over the past 25 years, molecular genealogy has become more closely inte-
grated into scientific research. Initially, it primarily addressed the interests of citizen scien-
tists, who employed multiple DNA markers to seek biological validation for historical hy-
potheses. With reductions in whole-genome and whole-exome sequencing costs, commercial 
genotyping now accounts for a substantial share of sequenced human genomes. Particularly 
significant are collaborative projects involving genealogy enthusiasts and scientists, who 
collect population samples and administer questionnaires. The outcomes of these initiatives 
benefit both scientific disciplines, including medicine, and the participants by providing pre-
cise insights into human biological characteristics. In light of the general decline in public 
trust in the scientific community following the COVID-19 pandemic, the interaction between 
molecular science and society may help restore trust and disseminate genetic knowledge 
through effective, evidence-based genealogical problem-solving. This article presents a con-
cise overview of the history of molecular genealogy, its development in Russia, and key re-
sources and platforms. Communities, both internationally and domestically, are categorized 
by their interests into regional, family-based groups, and those based on specific genetic 
markers. As discussed, molecular-genealogical communities foster scientific literacy and 
support a contemporary understanding of group identity.
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КРАТКИЙ ОЧЕРК ИС ТОРИИ МОЛЕКУЛЯРНОЙ ГЕНЕА ЛОГИИ

Появление популяционной генетики принято отсчитывать с момента 
публикации в журнале Lancet, в которой впервые была описана гене-
тическая вариабельность в человеческих популяциях (Hirschfeld  L., 
Hirschfeld H. 1919). В течение долгого времени, до наступления молеку-
лярной эры и в первые ее десятилетия, эмпирические исследования имели 
дело с ограниченным набором аутосомных маркеров — как правило, про-
являющихся фенотипически и, чаще, с умеренной вариацией в популя-
циях человека. Исключением были судебно-криминалистические задачи, 
требующие максимальной дисперсии частот исследуемых аллелей, для 
чего с середины 1980-х гг. использовались неэкспрессируемые аутосом
ные маркеры строго определенного типа (STR-локусы1). При анализе 
15–20 подобных маркеров достигается достаточная для судебных задач 
дискриминирующая сила (вероятность судебной ошибки порядка, обрат-
ного от населенности планеты), однако для целей молекулярной антро-
пологии требуется несколько сотен подобных маркеров (Ramachandran 
et al. 2004).

В этой связи неудивительно, что первые коммерческие приложения 
молекулярной антропологии были гаплоидной2 природы: секвенирова-
ние по Сэнгеру гипервариабельных сегментов митохондриальной ДНК 
(далее — мтДНК), Y-хромосомные STR-локусы (далее — Y-STR), а также 
ПДРФ-генотипирование3 поначалу небольшого набора однонуклеотидных 
полиморфизмов (далее — SNP)4 в пределах двух гаплоидных систем. Отме-
тим, что от de novo секвенирования молекулы мтДНК человека (Anderson 
1982) до первого коммерческого предложения митохондриального теста 

1	 STR-локуcы (англ. short tandem repeat locus — короткие тандемные повторы, или микросателли-
ты) — участки (локусы) хромосом, в которых короткий мотив (типичная длина — 4 нуклеотида) 
повторяется до нескольких десятков раз. В отличие от SNP (см. сноску 4), локусы STR могут 
иметь множество аллельных состояний, благодаря чему широко применяются для идентификации 
личности.

2	 Гаплоидные хромосомы имеют единичную «плоидность» (одна молекула мтДНК вне ядра, при-
сутствующая у обоих полов, но генеалогически значимая только при передаче от матери к дочери; 
одна Y-хромосома, присутствующая только у мужчин), в отличие от диплоидных аутосом (по две 
гомологичные хромосомы у обоих полов). Гаплоидные части генома не рекомбинируют — в от-
личие от аутосом и X-хромосомы, которые обмениваются гомологичными участками при мейозе. 
История вида с точки зрения гаплоидных маркеров может быть представлена филогенетическими 
деревьями мутаций митохондриальной ДНК и Y-хромосомы.

3	 ПДРФ (полиморфизм длин рестрикционных фрагментов) — классический метод исследования, 
основанный на резании генома ферментами на фрагменты разной длины.

4	 SNP (англ. single nucleotide polymorphism) — однонуклеотидный полиморфизм, то есть замена 
одного нуклеотида на другой. Этот тип мутаций рассматривается как простейший и наиболее 
широко используемый как в медицинской генетике, так и в филогенетических исследованиях. 
«Идеальные» SNP имеют только два аллельных состояния из четырех возможных (A, G, T, C); 
предполагается, что мутация в данной точке генома произошла лишь однажды в истории вида.
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американской фирмой Family Tree DNA (далее — FTDNA)5 осенью 2000 г. 
прошло 18 лет, тогда как одновременное (с мтДНК) предложение коммер-
ческого генотипирования Y-STR локусов FTDNA отстояло от их первого 
научного использования (Skorecki et al. 1997) всего на три года. Гаплоид-
ные маркеры на упомянутый момент времени имели очевидное преиму-
щество в коммерческом употреблении из-за наличия филогении высокого 
разрешения и значительной корреляции аллелей (гаплотипов) с локаль-
ной человеческой группой, т. к. «гаплоидная» популяция имеет меньший 
эффективный размер, чем «аутосомная»6.

Уже на самом раннем этапе деятельности FTDNA применяла касто-
мизированные, отвечающие задаче, методы маркетинга. Не касаясь ком-
мерческой составляющей вопроса, отметим, что значительная часть 
тестов распространялась «горизонтальным» путем — через свободно 
создаваемые клиентами-энтузиастами так называемые ДНК-проекты, 
которые могли быть региональными, фамильными, а также отличаться по 
признаку молекулярного маркера (например, «Проект Y-гаплогруппы I2»). 
Исторически первыми онлайн-сообществами клиентов молекулярного 
тестирования были интернет-форумы компаний FTDNA, Oxford Ances-
tors (Великобритания) и почтовая рассылка “RootsWeb Genealogy-DNA 
Mailing List” Энн Тернер7. Компания FTDNA также создала сетевые базы 
данных результатов тестирования Y-хромосомы и мтДНК, предлагая про-
стые инструменты поиска сходных ДНК-профилей на заданном расстоя
нии от клиентского.

Вскоре возникли инициативы «снизу»: клиенты тестирующих ком-
паний, сами не являющиеся биологами (но обычно имеющие степень 
в какой-либо научной области), начинали работать с накопленными 
результатами тестирования биологическими методами, осваивали био-
логическое программное обеспечение (далее — ПО) и даже создавали 
новое. В 2005 г. вышел первый номер онлайн-издания Journal of Genetic 
Genealogy, а также была основана некоммерческая организация «Меж-
дународное общество генетической генеалогии» (International Society 

5	 FamilyTreeDNA: официальный сайт компании. URL: https://www.familytreedna.com/ (дата обращения: 
15.08.2025). 

6	 Эффективный размер популяции, то есть участвующая в воспроизводстве часть индивидов или их 
хромосом, для гаплоидной части генома в четыре раза меньше, чем для аутосомной. При снижении 
численности популяции разнообразие аллелей гаплоидной части генома падает быстрее, и две 
изолированные популяции общего происхождения в гаплоидной части генома теряют сходство 
раньше, чем в аутосомной.

7	 RootsWeb — сайт (и сообщество, сложившееся вокруг него), основанный в 1996 г. для исследова-
ний в области генеалогии (США). Э. Тернер, по профессии врач, основала и администрировала 
список популярной рассылки “Genealogy-DNA” на RootsWeb. Провела первое в истории частное 
исследование мтДНК для генеалогических целей. См.: URL: https://rootsweb.com (дата обращения: 
15.08.2025).
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of Genetic Genealogy, далее — ISOGG)8. ISOGG поддерживал широ-
кий спектр образовательных ресурсов и рекомендаций для потребите-
лей генетической генеалогии и администраторов ДНК-проектов. Долгое 
время организация обновляла филогенетическое дерево Y-хромосомы, 
их номенклатура используется в научных исследованиях до настоящего 
времени.

Рост популярности генеалогического ДНК-тестирования привле-
кал в развивающуюся отрасль новых участников. В 2005 г. стартовал 
крупный и широко освещаемый в СМИ проект “Genographic” при уча-
стии ИТ-корпорации IBM и Национального географического общества 
(National Geographic Society) (США) под руководством генетика С. Уэлл
са9. Тестирование ограничивалось гаплоидными маркерами, и подрядчи-
ком была та же компания FTDNA — в то время единственная обладающая 
достаточными для массового тестирования опытом и инфраструктурой.

К концу первого десятилетия XXI в. коммерческой зрелости до
стигла технология применения «высокоплотных» чипов10 гибридизации 
(microarrays), представленная на рынке прежде всего компаниями Illumina 
и Affimetrix. Возможность одновременного и дешевого генотипирова-
ния нескольких сотен тысяч точек генома была радикальным прогрес-
сом по сравнению с ранее доступным мультиплексным генотипирова-
нием десятка SNP в одной реакции. Качественным образом изменилось 
позиционирование точечного генотипирования: если в гаплоидных систе-
мах таковое являлось лишь подспорьем (например, чтобы точно узнать 
SNP-гаплогруппу для данного профиля Y-STR, где основную часть дис-
персии создают именно индивидуальные различия STR-локусов клиен-
тов), то при генотипировании на «плотном» чипе главным источником 
дисперсии являются индивидуальные различия в аутосомных SNP клиен
тов. Гаплоидные линии также выявляются анализом на чипе, но их раз-
решение ограничено и задается заранее фиксированным набором точек. 
Результаты анализа на чипе после минимальной биоинформатической 
обработки могут быть поданы на вход программных пакетов11 для выпол-
нения большинства стандартных типов сравнения генотипов — таких как 

8	 International Society of Genetic Genealogy (ISOGG): официальный сайт сообщества. URL: https://
isogg.org (дата обращения: 15.08.2025).

9	 The Genographic project: официальный сайт проекта. URL: https://www.nationalgeographic.com/
pages/article/genographic (дата обращения: 15.08.2025).

10	 ДНК-чип или ДНК-микрочип.
11	 Наиболее популярными являются: Plink — cвободно распространяемое ПО открытого доступа 

для широкого набора задач анализа геномов. См.: URL: https://www.cog-genomics.org/plink/ (дата 
обращения: 15.08.2025). King — свободно распространяемое ПО для анализа степени родства 
индивидов и выявления общих сегментов ДНК. См.: URL: https://www.kingrelatedness.com/ (дата 
обращения: 15.08.2025). Admixture — ПО для анализа предкового состава геномов индивидов по 
набору референсных популяций. См.: URL: https://dalexander.github.io/admixture/ (дата обращения: 
15.08.2025).
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выявление степени родства между родственниками, визуализация главных 
компонент или определение предкового «состава» популяции из набора 
референсных групп. С помощью общедоступных программ-аннотаторов 
можно получить фенотипическую информацию: узнать AB0-фенотип, 
резус, предсказать цвет глаз, наличие лактозной недостаточности и т. п. 
Подобного рода сведения всегда содержатся в стандартном отчете ком-
пании клиенту (допустимость информации о возможной патологии явля-
ется отдельной темой, если генетический тест юридически является офер-
той). Следует отметить, что не менее половины маркеров чипов семейства 
Illumina GSA локализованы в пределах экзома (белок-кодирующих обла-
стей), тогда как STR-локусы обычно относятся к функционально ней-
тральным участкам генома и фенотипически не проявляются. С коммер-
ческой точки зрения «видимость» аллелей обычно рассматривается как 
преимущество: клиенту сообщается, что содержащаяся в представленных 
результатах медицинская информация если и не может быть правильно 
истолкована при текущих знаниях, то в будущем, когда алгоритмы пред-
сказания станут точнее, может оказаться полезной.

Исторически первой компанией, использующей «высокоплотные» 
чипы, была исландская DecodeMe, начавшая продажу тестов на основе 
платформы Illumina 1M в 2008 г.12 Спустя несколько лет открылась ком-
пания 23andMe (США), которая привлекла максимальное число клиен-
тов и, по-видимому, оказала наибольшее влияние как на формирование 
рынка аутосомных тестов, так и на стандарты работы13. 23andMe исполь-
зовала «менее плотный» чип семейства Illumina gsa (600–700 тыс. точек). 
Однако его вполне достаточно для решения большинства декларируемых 
задач. В практической генеалогии это прежде всего определение близ-
кого родства между тестируемыми, необходимое для подтверждения 
или опровержения той или иной генеалогической гипотезы. Точность 
предсказания резко падает при родстве, превышающем десять поколе-
ний (трансмиссий14), ввиду уменьшения размера и числа IBD15, что лишь 
отчасти компенсируется «более плотным» генотипированием. Большее 
значение имеет аккуратность алгоритмов фильтрации потенциальных 
IBD и подавление шума, тем более что сейчас все основные конкуренты 
на рынке аутосомных тестов используют микрочипы Illumina, которые 

12	 Decodeme: официальный сайт компании. URL: https://institute-genetics-cancer.ed.ac.uk/decodeme 
(дата обращения: 15.08.2025).

13	 23andme: официальный сайт компании. URL: https://www.23andme.com/en-eu/ (дата обращения: 
15.08.2025). 

14	 Трансмиссия — передача наследственной информации непосредственному потомку.
15	 IBD (англ. identity by descent, то есть «идентичные по происхождению») сегменты — общее на-

звание участков хромосом, наследуемых двумя индивидами от общего предка без рекомбинации 
(у полных сиблингов — в том числе от обоих родителей). От более дальних предков наследуются 
более короткие IBD ввиду постоянной рекомбинации. Генеалогически достоверные IBD имеют 
нижнюю границу длины.
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на 95 % совпадают по набору маркеров. Компании дозволяют сравнивать 
со своей базой данных результаты тестов у конкурентов, рекламируя тем 
самым и точность своего алгоритма поиска, и размер клиентской базы.

Хронологически последней «аппаратной» инновацией было удешев-
ление технологии секвенирования нового поколения (англ. next generation 
sequencing, далее — NGS). Первым продуктом на рынке стал тест “bigY” 
компании FTDNA, основанный на методе таргетного секвенирования, 
охватывающем 10–11 млн пар нуклеотидов (Мб) Y-хромосомы человека. 
По сравнению с имевшимися на тот момент продуктами высокого разре-
шения (анализами до 67 маркеров Y-STR), NGS-тест обладает значитель-
ным преимуществом: позволяет выявлять в среднем одну SNP-мутацию 
на каждые 135 лет родословной, и при должной аккуратности биоинфор-
матического анализа («коллинга SNP») данный тест точнее STR-тестов. 
Без преувеличения можно сказать, что эффект от появления на рынке 
этого вида тестирования был огромен. С биологической точки зрения 
Y-хромосома — наиболее длинный нерекомбинирующий участок генома 
млекопитающих, соответственно, наибольшим разрешением обладает и ее 
филогения. Высокое разрешение — своеобразный «мостик» от групповой 
вариации к индивидуальной, т. к. на пределе Y-хромосомного разрешения 
различимыми на генеалогическом дереве становятся даже отец и сын. 
Новый продукт FTDNA стал обязательным инструментом при изучении 
дальних семейных связей по мужской линии, в том числе там, где тра-
диционная генеалогия считала истинное положение дел не реконструи-
руемым по документальным источникам, а применяющие новый моле-
кулярный инструмент генеалоги первое время сравнивали себя с детьми 
в кондитерской лавке.

Отдельного упоминания заслуживает влияние индивидуального 
тестирования на технологию обработки молекулярных данных. Обстоя-
тельное обсуждение технических аспектов лежит за пределами тематики 
статьи, но мы кратко остановимся на нескольких моментах. Как первич-
ные данные секвенирования (так называемые Raw Reads, то есть сырые 
прочтения), так и результаты генотипирования на микрочипе являются 
разновидностью больших данных (Big Data). Неудивительно, что среди 
нескольких миллионов лиц, протестированных различными компаниями, 
нашлись специалисты, заинтересовавшиеся алгоритмами обработки био-
логических данных и в конечном счете внесшие свой вклад в данную 
технологию практически на всех ее участках. Поскольку аутосомные 
тесты наиболее распространены, а методы их обработки обычно лежат 
в пределах стандартного статистического инструментария, наибольшие 
изменения были именно в этой сфере. Подавляющее большинство про-
грамм для интерпретации результатов используют значения главных 
компонент (PCA-координаты) по SNP исследуемых образцов. Несколько 
реже применяются результаты admixture-анализа, позволяющие приписать 
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определенную долю предков индивида какой-то из референсных популя-
ций и истолковать эти доли как нормированные координаты. Программы-
предикторы, ищущие наиболее близкие тестируемому образцу популя-
ции, в генеалогическом обиходе стали называть «калькуляторами». Среди 
разработок подобного типа в первую очередь стоит упомянуть проект 
“Gedmatch”16. Отметим, что с помощью публичного инструментария 
“Gedmatch” был раскрыт ряд громких преступлений, например дело об 
убийце из Золотого штата, связанное с серией убийств, изнасилова-
ний и ограблений в Калифорнии в 1970-е и 1980‑е гг. В 2017 г. следо-
ватель обратился к специалисту в области генетической генеалогии, 
и “Gedmatch” удалось сузить круг подозреваемых и в итоге устано-
вить личность преступника (Phillips 2018). Это был первый в мире офи-
циально признанный случай использования генетической генеалогии 
в судебно-криминалистической практике. После подобную практику 
начали выделять в отдельное направление (Kennett 2019), позициони-
руя ее как возможный подход в случаях, когда традиционные методы 
неэффективны. Как и следовало ожидать, использование генетической 
генеалогии в криминалистике сталкивается с рядом правовых и этиче-
ских ограничений, в частности — связанных с персональными данными 
(Lasyone et al. 2025), и предстоит длительная работа по  выработке прин-
ципов ответственного применения данных методов.

Известных по открытым источникам примеров использования отече-
ственных молекулярно-генеалогических данных в раскрытии преступле-
ний на сегодняшний день нет. Следует отметить не только меньший охват 
российского населения коммерческими тестами, но и трудность доступа 
к архивным данным по переписям населения (которые в США, напротив, 
оцифрованы, открыты и могут рутинно использоваться совместно с дан-
ными тестов современных потомков). Однако российские силовые струк-
туры практикуют взаимодействие с ведущими академическими учреж-
дениями страны (Боринская и др. 2020; Степанов и др. 2025). Например, 
известна проведенная при участии сотрудников Медико-генетического 
научного центра им. академика Н. П. Бочкова экспертиза останков тер-
рориста-смертника, который устроил взрыв в аэропорту Домодедово. 
Еще один обнародованный пример — сотрудничество Научно-исследо-
вательского института медицинской генетики Томского национального 
исследовательского медицинского центра РАН с новосибирскими кри-
миналистами в деле о серийном преступнике, личность которого не уда-
валось установить на протяжении десяти лет. Отметим, что, в отличие от 
судебно-генетической экспертизы, где стандарт строго регламентирует 
идентификацию индивида или родительства, для криминалистической 
практики, напротив, допустим эвристический подход: любая информация, 

16	 Gedmatch: официальный сайт сервиса. URL: https://www.gedmatch.com (дата обращения: 15.08.2025). 
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способствующая поиску человека по генетическим следам, будь то черты 
его внешности или происхождение, может использоваться следствием, 
тогда как в суд будут представлены только результаты стандартного гено-
типирования. Более подробное рассмотрение современного состояния 
и перспектив применения генетической генеалогии в криминалистиче-
ской практике выходит за рамки настоящего очерка.

Среди сервисов, предлагающих платный анализ первичных данных 
(Raw Data) гаплоидных маркеров человека, на первом месте по используе
мости стоит YFull — компания российского происхождения, поддержи-
вающая базы полных сиквенсов Y-хромосомы и мтДНК человека17. Так, 
набор Y-SNP компании YFull, доступный для загрузки вместе с фило-
генетическим деревом, содержит 420 тыс. полиморфизмов (на 2025 г.). 
Технологии компании включают вычисление времени до ближайшего 
общего предка (TMRCA) практически всех клад филогении Y-хромо-
сомы, калиброванное на специально отобранном подмножестве марке-
ров, а также прецизионный коллинг STR-локусов из NGS-данных. После 
прекращения поддержки Y-дерева ISOGG остается лишь два конкури
рующих проекта филогении Y-хромосомы человека высшего разрешения: 
YFull и FTDNA. В настоящее время как по числу упоминаний в научной 
периодике, так и по совокупному набору средств клиентского интерфейса 
лидирует YFull.

Исторический очерк мы завершим упоминанием о том, что на миро-
вом рынке индивидуального тестирования в последние пять лет появи-
лись предложения полногеномного секвенирования по цене ниже 500 дол-
ларов США. Среди зарекомендовавших себя компаний, предлагающих 
разнообразные услуги, помимо полногеномных, стоит отметить YSEQ 
Томаса Крана, где полногеномное секвенирование с тридцатикратным 
покрытием (30 ×) стоит 400 долларов США18. Секвенирование меньшей 
глубины чтения (low-pass sequencing, то есть сиквенсы с низким покры-
тием) доступно по более низкой цене еще у ряда компаний, однако имеет 
высокую дисперсию как качества выходных данных, так и сроков испол-
нения (в том числе потому, что осуществляется на машинах с наибольшей 
загрузкой и, соответственно, длинной очередью). Распространено мнение, 
что в скором будущем технология аутосомного анализа на чипах будет 
полностью замещена секвенированием с низким покрытием с после-
дующим биоинформатическим извлечением достоверно прочитанных 
SNP-позиций из списка тех, что ранее изучались с помощью чипов. Кос-
венные наблюдения авторов, в том числе на основе анализа первичных 
данных, свидетельствуют, что подобный переход в отечественных и зару-
бежных компаниях уже происходит.

17	 YFull: официальный сайт компании. URL: https://www.yfull.com (дата обращения: 15.08.2025).
18	 YSEQ: официальный сайт компании. URL: https://www.yseq.net (дата обращения: 15.08.2025).
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МОЛЕКУЛЯРНАЯ ГЕНЕА ЛОГИЯ В Р О С СИИ

Обзор истории молекулярной генеалогии в ее первое десятилетие 
можно найти в статье Е. Я. Тетушкина (2011), где уделено внимание 
и российскому сообществу. Отметим, что в русскоязычном пространстве 
наряду с термином «молекулярная генеалогия» можно встретить и дру-
гие — «генетическая генеалогия» и «ДНК-генеалогия». В настоящем 
очерке, фиксирующем объективные реалии, авторы считают неуместным 
развивать «нормализующего» характера аргументацию относительно 
правильности употребления тех или иных терминов. Отметим лишь, 
что, как и в любой среде, сталкивающейся с необходимостью использо-
вать сложную научную терминологию, у отечественных молекулярных 
генеалогов для некоторых ключевых терминов встречаются несколько 
вариантов (с возможными колебаниями в грамматическом роде или сте-
пени адаптации иностранных заимствований). В отдельных случаях ста-
рые русские кладистические и популяционно-генетические термины 
сосуществуют с английскими заимствованиями, однако в целом биоло-
гическая терминология применяется точно, позволяя адекватно отобра-
зить смысл явлений.

В России наиболее ранние упоминания молекулярной генеалогии 
относятся к 2002 г., они появились в одном из разделов генеалогического 
портала «ВГД»19. Первым энтузиастом и пропагандистом молекулярной 
генеалогии была Валентина Гонтарь из Зоологического института РАН 
(Санкт-Петербург), начавшая сотрудничать с проектом Дж. Соренсона 
из Университета Бригама Янга (США). В рамках проекта около десяти 
лет проводились бесплатные тесты по всему миру и была представлена 
публичная база данных, содержащая около 100 тыс. гаплоидных про-
филей20. Сведения о практических результатах данного сотрудничества 
отсутствуют.

Более подходящей датой основания российского сообщества следует 
считать 2007 г., когда энтузиасты нового направления, генеалоги Павел 
Шварев, Денис Григорьев и Роман Сычев, совместно основали форум на 
сайте «Родство»21, от которого вскоре отделился проект «Молекулярная 
генеалогия» (далее — «МолГен») Д. Григорьева22. Именно он привлек 
основную массу участников, в то время как проект «Родство», популяр-
ность которого была значительно ниже, до настоящего времени не дожил. 
Начало сотрудничества молекулярных генеалогов с биологами-генетиками 

19	 Форум ВГД. URL: http://forum.vgd.ru/527 (дата обращения: 15.08.2025).
20	 В настоящее время проект не функционирует, ранее был размещен на официальном сайте SMGF. 

URL: www.smgf.org (дата обращения: 15.08.2025).
21	 В настоящее время проект не функционируют, ранее был размещен на официальном сайте «Родство». 

URL:  https://rodstvo.ru (дата обращения: 15.08.2025).
22	 Форум «МолГен». URL: https://forum.molgen.org (дата обращения: 15.08.2025).
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можно датировать еще более ранним периодом — уже в 2005 г. буду-
щие основатели «МолГена» консультировались по научным вопросам 
с Е. Б. Балановской и О. П. Балановским, и сотрудничество возглавляе-
мых ими лабораторий с генеалогическим сообществом насчитывает более 
двух десятилетий. Так, в 2010 г. лаборатория популяционной генетики 
человека Медико-генетического научного центра организовала проект 
«Однофамильцы или родственники?» по генотипированию Y-STR участ-
ников, имеющих одинаковые фамилии и подозревающих биологическую 
связь (Балановская и др. 2011).

Как уже упоминалось, «МолГен» является старейшей и крупней-
шей в стране онлайн-площадкой в пределах своей тематики и генетико-
генеалогическим сообществом (далее — ГГС). «Гуманитарная» часть 
форума состоит из разделов по теме истории и генеалогии, точно отражая 
наблюдение социологического характера: интерес общества к генетике 
человеческих популяций обычно связан либо с потребностью в объек-
тивной исторической истине, либо с интересом к своей личной генеало-
гии и этническому происхождению. «Биологические» разделы форума 
отражают естественное подразделение по типу маркеров (гаплоидные, 
аутосомные, микрочипы, сиквенсы) и средствам работы с ними (частоты 
в популяциях, практические биоинформатика и кладистика). Таким обра-
зом, на форуме вполне естественно встретить как профессиональные 
дискуссии по истории и археологии, так и обмен нетривиальными рецеп-
тами для работы в геномной биоинформатике. Форум посещают биологи, 
специализирующиеся в различных отраслях науки, которые имеют отно-
шение к тестированию, — от молекулярной биологии до медицинской 
генетики. В «гуманитарных» разделах можно встретить ученых, рабо-
тающих в области лингвистики или археологии. В отличие от специа-
лизированных просветительских платформ, таких как «Генофонд.РФ», 
«Антропогенез», “Genetics.info” и аналогичных, поддерживаемых про-
фессиональными учеными, форум «МолГен» организован и развива-
ется силами энтузиастов. Опытные участники могут помочь новичкам 
в выборе типа теста в зависимости от поставленной задачи, посовето-
вать лаборатории с более выгодными расценками, проконсультировать 
по поводу размещения своих данных на специализированных ресурсах. 
Форум посещают и представители коммерческих компаний, таких как 
«Генотек»23 и YFull, хотя рутинная поддержка коммерческих клиен
тов осуществляется ими на собственных сайтах. Несмотря на обилие 
небольших молекулярно-генетических сообществ в социальных сетях 
и мессенджерах, платформа «МолГен» сегодня сохраняет высокую 
степень активности. На момент обращения форум насчитывал свыше 

23	 Генотек (Genotek): официальный сайт компании. URL: https://www.genotek.ru (дата обращения: 
15.08.2025).
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полумиллиона сообщений, распределенных по более чем 6 тыс. тем 
и более 7 тыс. зарегистрированных пользователей. При этом реальная 
аудитория сайта гораздо шире указанного числа активных участников, 
так как «МолГен», являясь сообществом верхнего уровня, объединяет 
более мелкие: региональные, фамильные и по интересам к конкретным 
линиям.

Говоря о представленных на отечественном рынке коммерческих 
компаниях, предлагающих тесты на происхождение, в первую очередь 
следует упомянуть «Генотек» и «Атлас»24, существующие более десяти 
лет. Флагманские продукты обеих компаний основаны на модифика-
циях все того же чипа Illumina GSA, с дальнейшей кастомизацией как 
медицинского, так и популяционно-генетического характера. Обе ком-
пании предлагают клиентам структурированные отчеты и визуальный 
онлайн-интерфейс, причем качество последнего считается значимым 
маркетинговым фактором, привлекающим клиента — обывателя, чьи 
представления о генетике, как правило, не выходят за пределы школьной 
программы. На отечественном рынке представлен ряд других коммерче-
ских фирм, предлагающих аналогичные услуги (например «Генопоиск», 
Medical Genomics и др.). Значимой является и работа тестирующих ком-
паний в социальных сетях: «МолГен» был упомянут как сообщество выс-
шего, интегрального уровня, ниже которого располагаются другие сооб-
щества уже состоявшихся либо потенциальных клиентов генетического 
тестирования. Поскольку рынок тестов на происхождение в России еще 
далек от удовлетворения спроса, то при посредстве рекламы, как обыч-
ной, так и неявной, в том числе в социальных сетях, поддерживается 
спрос на услугу, и вследствие этого растет интерес продавцов генетиче-
ских тестов медицинского назначения к разработке собственного теста на 
происхождение либо, если компания уже продает полногеномные тесты, 
к разработке аннотатора, позволяющего удовлетворить спрос клиентов 
лишь запуском программы.

Наконец, молекулярно-генеалогические тесты могут быть допол-
нительным сервисом компаний, продающих более привычные услуги 
генеалогического (архивного) поиска. Например, компания «Фамилио»25, 
лидирующая на рынке традиционных генеалогических услуг, имеет также 
специальный сайт по интерпретации генетических тестов, где, в част-
ности, предлагает аутосомные аннотации с достаточно высоким каче-
ством предикции. Как и все крупные генеалогические сервисы, компания 
широко представлена в социальных сетях, что способствует и продвиже-
нию молекулярно-генеалогических услуг.

24	 Атлас (Atlas): официальный сайт компании. URL: https://atlas.ru/dna (дата обращения: 15.08.2025). 
25	 Familio: официальный сайт компании. URL: https://dna.familio.org (дата обращения: 15.08.2025).
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РЕГИОНА ЛЬНЫЕ,  Э ТНИЧЕСКИЕ И ФАМИЛЬНЫЕ ДНК-ПР ОЕКТЫ

Генотипирование является высокотехнологичной услугой, поль
зующейся спросом в основном у городского населения (с учетом разви-
тия инфраструктуры, образования и дохода в конкретном регионе). Про-
цесс урбанизации в СССР и на постсоветском пространстве коснулся 
не только населения западной части страны, преимущественно евро-
пейского происхождения, но и народов, в недавнем прошлом имевших 
родовой строй, какую-либо форму клановой структуры, где происхожде-
ние индивида из той или иной группы определяло круг его социальных 
связей. Представители национальной интеллигенции, прежде всего гума-
нитарных специальностей, способствовали продвижению молекулярной 
генеалогии и, находя спонсоров тестирования либо расходуя собственные 
средства, формировали базы данных результатов, часто превосходящие по 
размеру и глубине информации научные выборки из того же региона. Тра-
диционные генеалогии, вроде казахских шежире, имеют длину до 500–
600 лет и едва достигают времени последних крупных миграций в преде-
лах Средней Азии, не говоря об эпохе формирования основных тюркских 
племен (около 1 500 лет назад). По некоторым данным (Chaix et al. 2007), 
для народов номадического стиля абсолютным временным пределом 
достоверного знания о родственной связи является 1 000 лет, а представ-
ления о более древней связи современных родов обычно вымышленные. 
Возможность узнать истину о прошлом, например с помощью секвени-
рования Y-хромосомы, является ценной с точки зрения представителей 
национальной интеллигенции, и молекулярная генеалогия однозначно 
выступает как главный инструмент исследования. Среди российских ре
гионов, где широко засвидетельствовано данное явление, отметим Повол-
жье и Северный Кавказ.

Татарский ДНК-проект был начат энтузиастами еще на площадке 
FTDNA, а затем продолжен Институтом истории им. Ш. Марджани Ака-
демии наук Республики Татарстан при поддержке ПАО «Татнефть». 
В рамках проекта по мужской линии исследовано 1 500 чел. из 550 татар-
ских населенных пунктов, причем особое внимание уделялось поиску 
представителей старинных татарских родов, имеющих глубокие докумен-
тальные или семейные родословные (Хакимов и др. 2021). Башкирские 
генеалогические проекты, напротив, не централизованы, и самой крупной 
коллекцией данных являются выборки научных коллективов.

Чеченский ДНК-проект на момент обращения включал около 
2 200  участников26. Для них выполнено более 1 700  Y-хромосомных 
тестов, из которых более 1 000 — полные. Уникальность этих данных 

26	 Результаты проекта “Chechen-Noahcho DNA” см.: URL: https://www.familytreedna.com/groups/
chechen-noahcho/activity-feed (дата обращения: 15.08.2025).
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заключается в том, что для каждого индивида указана его родовая принад-
лежность (тейп). Аналогичные проекты на Кавказе организованы энтузиа-
стами ингушского, осетинского, карачаево-балкарского и других народов.

Особенности исторической демографии народов, до недавнего вре-
мени сохранявших клановую структуру, отчасти уменьшают дистанцию 
между фамильным и популяционным исследованиями Y-хромосомы. 
Например, в работе по филогении гаплогруппы G1 (Balanovsky et al. 2015) 
показано, что большинство представителей современного казахского пле-
мени Аргын имеют патрилинейного предка в пределах 700 лет, что укла-
дывается в утверждаемую шежире версию происхождения племени от 
золотоордынского эмира Караходжи (XIV в.). Родо-племенная структура 
сама по себе несет значительную долю информации о генетической вариа
ции у таких народов, как башкиры, ненцы, тувинцы и др. (Балановская 
и др. 2025; Харьков и др. 2025). Описанная ситуация очевидно контрасти-
рует с более известными (по литературе и медиа) исследованиями правив-
ших династий и элитных групп, таких как Цин, чингизиды-торе или сред-
неазиатские сеиды (Жабагин и др. 2014; Yan et al. 2015), в которых целью 
является поиск генетически общего в привилегированной группе, а не 
установление недавнего общего происхождения обычной группы насель-
ников региона, такой как аргыны. В пределах Средней Азии результаты 
сравнения можно считать на удивление контрастными: большая часть аргы-
нов восходит к единому предку, отмеченному средневековыми хронистами, 
тогда как каждая из привилегированных групп ақсүйек (чингизиды-торе 
и сейиды-ходжа) патрилинейно разнородна.

В случае народов европейского происхождения контраст результа-
тов популяционных и фамильных исследований Y-хромосомы огромен. 
По-видимому, наилучшей иллюстрацией является история исследова-
ния происхождения Рюриковичей, чьи потомки составили титулованную 
часть дворянства Российской империи. Проект был преимущественно 
общественным и начался в 2006 г. по инициативе Н. Г. Максимова при 
поддержке журнала «Русский Newsweek». Значительный вклад в него 
внесли томский историк В. Г. Волков и представитель Дворянского собра-
ния А. Н. Сеславин. Были исследованы десятки современных потом-
ков Рюриковичей, поначалу средствами Y-STR анализа, а после появ-
ления NGS — глубоким секвенированием мужской хромосомы (Volkov, 
Seslavin 2019). Большинство представителей рода относится к кладе 
Y10931 гаплогруппы N, возраста ~ 900 лет назад27, что соответствует 
эпохе Ярослава Мудрого. Сама клада происходит из Швеции, ближайший 
к условному «молекулярному» Рюрику образец ДНК обнаружен в ладье 
викингов с о. Сааремаа примерно той же эпохи, а более дальние род-
ственники — современные шведы. Y-хромосомная линия Рюриковичей 

27	 Отсчет ведется от даты рождения пробандов — примерно 1950 г.
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удалена от ближайших русских линий N примерно на 3 тыс. лет и практи-
чески не встречается вне семей династических Рюриковичей. По сообще-
нию О. П. Балановского, среди ~ 17 000 генотипированных по широкому 
набору SNP россиян единственным носителем «царственного» полимор-
физма Рюриковичей был эвенк из Восточной Сибири (Балановский 2021).

Тем не менее российское общество проявляет интерес к генетиче-
скому изучению останков средневековых правителей и членов их семей. 
Например, выполненное отечественными авторами исследование полного 
генома великого князя Дмитрия Александровича (1250–1294), сына Алек-
сандра Невского, под руководством Е. Б. Прохорчука, с привлечением 
данных современных Рюриковичей (Жур и др. 2023), поставило вопрос 
о мере «нетипичности» генетического профиля правителей по отношению 
к большинству населения, а также, наоборот, показало, что отдельные 
генетические находки среди геномов элиты (например, женская гапло-
группа князя F1b) могут быть прослежены среди современного населения 
Евразии, пусть и в малой частоте.

Учитывая, что русская популяция ввиду своего размера имеет и зна-
чительное генетическое разнообразие28, легко сделать вывод, что массо-
вый успех может иметь только генотипирование высокого разрешения: 
таргетное секвенирование Y-хромосомы, полное секвенирование мтДНК 
и широкогеномный анализ аутосом. В случае, когда тест оплачивается 
самим клиентом, высокое его разрешение определяется коммерческой 
сутью отношений с тестирующей компанией: тесты, дающие неопреде-
ленные ответы вроде «линия встречается иногда в Европе или Азии», не 
будут пользоваться спросом. Идеальной является ситуация, когда совпаде-
ния локальны, этнически и территориально мотивированы. Y-хромосом-
ные кузены обнаруживаются на уровне 500 лет даже у лиц крестьянского 
происхождения, по крайней мере для линий гаплогрупп N и R1a. В случае 
аутосом при значительном охвате тестированием городского населения 
клиенты компании эпизодически обнаруживают в базе данных родствен-
ников на расстоянии 8–10 трансмиссий. Для мтДНК подобная ситуация 
достижима лишь в исключительных случаях недавних мутаций, однако 
древние редкие, территориально ограниченные линии могут обнаружи-
ваться даже при неглубоком генотипировании молекулы.

Переходя к вопросу об организации и финансировании молекулярно-
генеалогических исследований, стоит сразу заметить, что генотипирова-
ние на чисто коммерческой основе не отвечает ни научным, ни обществен-
ным интересам. Оплатить стоимость тестов способно преимущественно 
городское население. Анкетная информация при этом не сообщается, 
этнические сведения в открытых базах неполны и не всегда достоверны. 
28	 Разнообразие гаплоидных хромосом, сегментов аутосом между точками рекомбинации и гетеро-

зиготность (наличие двух разных аллелей в гомологичных хромосомах) зависят от эффективного 
размера популяции: чем он выше, тем выше перечисленные величины разнообразия.
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Противоположная крайность — генотипирование научными коллекти-
вами в рамках выполнения работы по гранту или государственному зада-
нию, где образцы собираются при содействии местных администраций 
в лечебных учреждениях (в том числе фельдшерско-акушерских пунктах), 
сельсоветах и т. п. Это единственный надежный способ собрать образцы 
в географически удаленных, труднодоступных регионах. Для основной же 
части регионов (доступных в транспортном отношении, но лежащих вне 
больших городских агломераций) авторы считают оптимальным иной спо-
соб организации исследований. Главными действующими лицами должны 
быть администраторы проектов, в том числе юридически оформленных 
как автономные некоммерческие организации (далее — АНО). Админи-
страторы могут выполнять анкетирование, организовать сбор биологи-
ческого материала в местном медучреждении и затем доставить долж-
ным образом законсервированные и штрихкодированные образцы к месту 
генотипирования. В  идеале посредник-администратор работает как 
с медицинскими, так и с популяционными исследовательскими группами: 
для медиков он может выполнять расширенное анкетирование (дополни-
тельные вопросы анкеты могут появиться по результатам исследования). 
Таким образом, администратор проекта осуществляет полный комплекс 
посреднических действий: граждане доверяют ему личную информацию 
(опционально — медицинского характера). На наш взгляд, идеальным 
было бы встраивание посреднических АНО в работу больших проектов, 
каковым является, например, «Национальная инициатива “100 000 гено-
мов + Я”»29. Объем выходной генетической информации, которую посред-
ник получает для своей базы данных, а также участие в публикациях 
могут быть регламентированы. Следует особо подчеркнуть, что в данном 
случае посредник является не просто делопроизводителем, а самостоя-
тельной стороной — независимым исследователем, помогающим научной 
организации собрать идеально соответствующую целям выборку и за это 
получающим доступ к первичным данным (с разрешения тестируемых).

Что касается двух преобладающих в настоящее время подходов 
(когда либо абсолютно субъектный клиент приобретает тесты для себя 
и сам остоятельно решает, с кем делиться полученной информацией, либо 
исследователи собирают образцы у людей, выступающих немым объек-
том исследования), то авторы настоящей статьи видят за ними весьма 
ограниченное будущее. Постковидная реальность обнажила глубокий 
кризис доверия между узким академическим сообществом и основной 
частью общества. Генетика, оказавшаяся на переднем крае борьбы с пан-
демией, невольно стала ассоциироваться у части населения с инструмен-
тами государственного контроля и непрозрачными интересами крупных 

29	 Национальная генетическая инициатива «100 000 + Я»: официальный сайт проекта. URL: https://
biotechcampus.ru (дата обращения: 15.08.2025).
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фармацевтических компаний. В этой ситуации ГГС начинают играть роль 
альтернативного «интерфейса», восстанавливающего доверие через субъ-
ектность участника. Считаем нужным подчеркнуть как минимум следую
щие особенности.

1. Прозрачный человеческий «интерфейс». ГГС строятся на про-
зрачности методов — даже в том случае, если образец попадет в круп-
ный биобанк. Участник здесь не объект исследования, а отчасти соавтор. 
Энтузиасты-администраторы, выступая в роли медиаторов, возвращают 
науке человеческое лицо, где результат — это не сухая статистика, а часть 
личной семейной истории.

2. Позиционирование независимости. Для пробанда, чей уровень 
тревожности вырос после 2020 г., критически важна автономность иссле-
довательской группы. Возможность выбора площадки для обсуждения, 
будь то «МолГен» или нижележащие сообщества, и контроля над своими 
сырыми данными (которые можно отозвать) создает этический противо-
вес безальтернативной схеме участия в мегапроектах.

3. Связь с локальной идентичностью. Если глобальные проекты 
оперируют «населением», то ГГС работают с «народом», «кланом» или 
«фамилией». Генетическая информация здесь легитимизируется не пред-
писанием Минздрава России, а через запрос на укрепление групповой 
солидарности, что в условиях социальной нестабильности становится 
важным ресурсом психологической устойчивости.

4. Доверие через малые группы. Постковидный мир — это мир ато-
мизации, и доверие в нем восстанавливается «снизу вверх»: от человека 
к человеку, от участника проекта к администратору и далее — к инсти-
тутам, которым доверяет администратор. Именно эта межличностная 
коммуникация в рамках ГГС превращает генетику из пугающей абстрак-
ции в доказательный инструмент самопознания, движущей силой кото-
рого является успешный опыт решения конкретных генеалогических 
задач.

Вместе с тем описываемый порядок взаимодействия через энтузиа
ста-медиатора довольно хрупок, так как зависит от множества факто-
ров, и лишь при их благоприятном стечении можно говорить об успехе 
проекта. Главный из факторов — человеческий, так как речь о при-
сутствии в обществе достаточного числа людей, не являющихся про-
фессионалами-биологами, но интересующихся тематикой исследова-
ния генофондов. Для этого нужен подлинный исследовательский этос: 
направленность на поиск истины, а не удовлетворение националистиче-
ски мотивированных амбиций. Также требуются практические знания 
и навыки в организации тестирования, умение привлекать участников 
(в том числе путем выступлений перед широкой аудиторией, СМИ). Име-
ются и ресурсные ограничения: работа с большими данными критически 
зависит от наличия открытых стандартов, ПО и доступности серверной 
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инфраструктуры — что, напротив, не является проблемой в исследова-
ниях, проводимых крупными государственными либо коммерческими 
компаниями.

Несмотря на перечисленные выше объективные препятствия, авторы 
настоящей статьи заявляют, что неоднократно встречали в России неза-
висимых исследователей-энтузиастов, удовлетворяющих всем перечис-
ленным критериям и успешно преодолевающих описанные трудности. 
Мы полагаем, что результаты исследования вопросов, имеющих обще-
ственную значимость, должны быть доступны и видимы общественности, 
прежде всего при посредстве глубоко интересующихся данной проблема-
тикой людей. Приятным бонусом описанной нами модели являются воз-
можность ее интеграции с медико-генетическими исследованиями и, что 
особенно важно, ее потенциал в восстановлении доверия между специа-
листами медико-биологического профиля и всем обществом.

ЗА КЛЮЧЕНИЕ

В настоящее время круг лиц, интересующихся генетическим тестиро-
ванием происхождения (молекулярной генеалогией) стремительно растет. 
На это указывают спрос на коммерческие услуги, активность обсужде-
ний в виртуальном пространстве и общественный интерес к исследова-
тельским проектам ведущих научных коллективов. Молекулярно-генеа-
логические сообщества как за рубежом, так и в нашей стране по сфере 
интересов условно подразделяются на региональные, фамильные и разли-
чаются по признаку изучаемого генетического маркера. Описанные в ста-
тье сообщества представляют собой площадки для популяризации науки 
и нового (современного) подхода к групповой идентичности. Массив дан-
ных, который можно сформировать через генеалогические сообщества, 
потенциально огромен, применим и в фундаментальных исследованиях, 
и при решении практических медико-биологических задач.
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