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ЭКСПЕРИМЕНТАЛЬНЫЕ СТАТЬИ

РЕФЕРАТ Великий Владимирский князь Всеволод Большое Гнездо и его жена Мария Всеволжа 
(Шварновна) имели 12 детей, из которых 8 были сыновьями; а их внуком был великий князь Александр 
Ярославич Невский. Относительно происхождения Марии Всеволжи существует две различных точки 
зрения, обосновывающие ее принадлежность к осетинской или чешской знати. Мария Шварновна по-
хоронена в Княгинином монастыре во Владимире, ее останки неоднократно перекладывались, но не пе-
реносились с изначального места погребения. При проведении реставрационных работ в 2015 году часть 
костных останков, предположительно принадлежавших Марии Шварновне, была взята для проведения 
палеогенетического анализа с целью установления их происхождения. Было определено более 144 000 
однонуклеотидных полиморфизмов генома, анализ которых указал на то, что останки принадлежат 
женщине с митохондриальной гаплогруппой U4b1a4, а также однозначно подтвердил родственную 
связь третьего порядка (правнук–прабабушка) с князем Дмитрием Александровичем, сыном великого 
князя Александра Ярославича Невского, что соответствует летописному описанию родственных свя-
зей Марии Всеволжи. Статистическая многомерная характеристика генома княгини указывает на два 
самых вероятных проксимальных генетических источника происхождения – аланский, в широком 
культурно-историческом понимании этнонима, объединяющего представителей раннего и развитого 
Средневековья, и восточноевразийский. Среди возможных средневековых популяций, наиболее близ-
ких генетически к геному Марии Шварновны, выделяются носители салтово-маяцкой археологической 
культуры, характерной для населения лесостепной части Подонья, сложившейся в результате пересе-
ления в этот регион аланских племен, а также с индивидами, найденными в некрополе Кара-Жыгач 
(XIV век), чьи геномы также состоят из доминирующей аланской и минорной восточноевразийской 
составляющих. Полученные результаты позволяют не только подтвердить аланскую и отвергнуть чеш-
скую версию о происхождении Марии Шварновны, но за счет подтвержденной родственной связи с ее 
правнуком Дмитрием Александровичем уверенно утверждать о достоверной генетической идентифи-
кации древних представителей княжеского рода Рюриковичей.
КЛЮЧЕВЫЕ СЛОВА Рюриковичи, княгиня Мария Шварновна, аланское происхождение, древняя ДНК, 
полногеномное секвенирование, IBD-анализ.
СПИСОК СОКРАЩЕНИЙ дДНК – древняя ДНК; ОНП – однонуклеотидный полиморфизм; PCA – метод 
главных компонент.
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ВВЕДЕНИЕ
Изучение генетического облика средневековых 
Рюриковичей предполагает привлечение более 
широкого круга костных останков из погребений 
представителей этого княжеского рода. Сложности 
на этом пути связаны с современным состоянием 
средневековых некрополей, которые лишь в редких 
случаях дают возможность надежной персональ-
ной идентификации погребений древнерусской эли-
ты. Получение первых достоверных генетических 
данных о средневековых Рюриковичах по образ-
цам костной ткани из погребения князя Дмитрия 
Александровича в Спасо-Преображенском соборе 
Переяславля-Залесского обозначило перспективу 
поиска достоверно идентифицированных остан-
ков членов княжеской семьи в других историче-
ских некрополях Северо-Восточной Руси [1]. Один 
из них – некрополь Успенского Княгинина мона-
стыря во Владимире, известный как усыпальница 
княгинь владимирского дома [2]. Основательницей 
Успенского Княгинина монастыря летопись на-
зывает Марию Всеволжу (Марию Шварновну), 
жену Всеволода Большое Гнездо и мать его 12 де-
тей. Согласно летописи, в 1200 году Всеволод за-
ложил «церковь камену во имя святой Богородицы 
Успения в манастыри княгинине» [3]. В 1201 году 
в монастыре была похоронена сестра Марии, жена 
князя Ярослава Владимировича, в 1205 году – дочь 
Марии и Всеволода – Елена [3], а в 1206 году – 
сама Мария [4]. Неоднозначность исторических ис-
точников и многоэтапная история перезахороне-
ний, связанная с перестройками Успенского собора 
(Приложение 1), объясняют пристальный интерес 
к скелетным останкам, которые могли принадле-
жать княгине Марии и ее родственникам.

 В  2015 году в  ходе реконструкции собора 
под акросолием в стене северного придела были 
обнаружены останки четырех индивидов – жен-
щины 45–50 лет (№ 1), женщины 25–30 лет 
(№ 2), ребенка в возрасте около 9 лет (№ 3) и мо-
лодого индивида неустановленного пола, пред-
ставленного лишь фрагментом затылочной кости 
(№ 4) [5]. Первичное исследование как места на-
ходок, так и самих костных материалов проведено 
С.А. Никитиным и Т.Д. Пановой [5]. В дальнейшем 
были проведены подробные краниологические, осте-
ологические, палеопатологические исследования 
трех индивидов, выполнена реконструкция внеш-
ности по черепу № 1, принадлежащему женщине 
старшего возраста. Авторы сопоставили индивиду-
альные краниологические особенности черепа № 1 
и продемонстрировали близость его габитуса жен-
ским черепам средневекового Змейского могиль-
ника с территории Северной Осетии, представля-

ющего традицию алан X–XIV вв., что может быть 
рассмотрено как основание для гипотезы, предпо-
лагающей его аланское происхождение. Анализ 
палеопатологических проявлений на скелете ин-
дивида № 1 позволил выявить множественные 
возрастные дегенеративно-дистрофические про-
явления на позвоночнике и поверхностях костей, 
дифференцируемые авторами как остеохондроз, 
артрозы со следами воспалительных процессов 
[5], которые могли быть причиной постоянных бо-
левых ощущений. Были выполнены исследования 
митохондриальных геномов и установлена иден-
тичность последовательности митохондриальной 
ДНК (U4b1a4) индивидов № 1 и № 3. Аверьянов 
К.А. считает, что останки № 1 принадлежат Марии 
Шварновне, останки № 2 – Анне, второй жене 
Всеволода Большое Гнездо, останки № 3 – Евдокии, 
дочери Александра Невского [6]. Меркулов В.И. по-
лагает, что останки № 1 принадлежат первой жене 
Александра Невского (дочери полоцкого князя 
Брячислава), останки № 2 – Василисе, жене Андрея 
Александровича Городецкого (сына Александра 
Невского), а  останки № 3 – Евдокии, дочери 
Александра Невского [7, 8]. Подтвердить или опро-
вергнуть гипотезу о принадлежности останков № 1 
княгине Марии возможно лишь сейчас, когда опу-
бликованы результаты полногеномного исследова-
ния представителя династии Рюриковичей – князя 
Дмитрия Александровича [1].

ЭКСПЕРИМЕНТАЛЬНАЯ ЧАСТЬ
Все работы с древней ДНК (дДНК) проводили 
в «чистой комнате» на базе ФИЦ Биотехнологии 
РАН (Институт биоинженерии им. К.Г. Скрябина). 
Из фрагмента зуба (резец) методом магнитной се-
парации была выделена ДНК [9]. С помощью набора 
реагентов xGen™ ssDNA & Low-Input DNA Library 
Preparation Kit (IDT, США) приготовлена библио-
тека ДНК для секвенирования, с помощью реаген-
тов MyBaits Expert Human Affinities Prime Plus Kit 
(Daicel Arbor Biosciences) выполнено обогащение 
по интересующим областям генома. Секвенирование 
осуществляли на приборе HiSeq 1500 (Illuimina, 
США) в режиме 2 × 150 нуклеотидов. Фильтрацию 
контаминирующих ДНК-прочтений проводили с по-
мощью инструментов BBDuk [10], выходные данные 
обрабатывали в программном конвейере PALEOMIX 
(версия 1.2.14) [11]: обрезали последовательно-
сти адаптеров [12], прочтения выравнивали на по-
следовательность генома (hg19/GRCh37) человека 
[13]. Фильтрацию по качеству, индексацию, сорти-
ровку и удаление дубликатов (rmdup) выполняли 
инструментом samtools (версия 1.9) [14]. Генотипы 
определяли инструментом PileupCaller с опцией 
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«–randomHaploid». Паттерны посмертных повреж-
дений ДНК анализировали с помощью программы 
MapDamage2 [15]. Для определения кластеризации 
исследуемого образца среди опубликованных древ-
них образцов из панели Allen Ancient DNA Resource 
(AADR) [16] использовали программу ADMIXTURE 
v.1.3.0 [17]. ОНП были обрезаны для сайтов с не-
равновесным сцеплением с использованием PLINK 
v.1.9 (–indep-pairwise 50 5 0.2) [18]. Значения числа 
кластеров (K) – от 4 до 12 (Приложение 2). Для ана-
лиза методом главных компонент (PCA) использо-
вали инструмент smartpca из пакета EIGENSOFT. 
Список образцов, используемых для анализа, пред-
ставлен в Приложении 3. Митохондриальные гапло-
группы определяли с использованием программы 
HaploGrep [19]. Моделирование генома выполня-
ли программами qpWave и qpAdmix (allsnps: YES). 
Для анализа родства использовали IBD-анализ 
[20] и READ [21]. Фенотип определяли инструмен-
том HIrisPlex-S [22, 23]. Данные секвенирования 
образца МШ (лабораторный идентификационный 
номер P145) доступны для скачивания по ссылке 
russiangenome.ru/P145.bam.

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ

Результаты секвенирования дДНК, 
предположительно принадлежащей княгине МШ
Результаты секвенирования библиотеки ДНК, при-
готовленной из генетического материала, пред-
положительно принадлежащего княгине Марии 
Шварновне, представлены в табл. S1 Приложения 
4. Содержание эндогенной ДНК составило 1.7% 
(рис. S1 Приложения 4). Сгенерировано более 
304 млн прочтений, определено 144 938 ОНП. 
Анализ митохондриальных маркеров установил 
принадлежность к гаплогруппе U4b1a4. Оценка сте-
пени контаминации исследуемого образца не вы-
явила загрязнения (табл. S2–S3 Приложения 4). 
В ДНК исследуемого образца удалось определить 
ОНП, позволяющие с определенной долей вероят-
ности предсказать фенотип. С наиболее высокой ве-
роятностью индивид имел голубые глаза, светлые 
волосы и смуглую кожу (табл. S4 Приложения 4). 

Проверка гипотезы о родстве княгини Марии 
Шварновны и князя Дмитрия Александровича
Со гл а сн о  р од о сл о вн ой  княжеск о г о  р од а 
Рюриковичей [24, 25], Мария Шварновна яв-
ляется прабабушкой великого князя Дмитрия 
Александровича (далее ДА). Следовательно, меж-
ду исследуемым геномом, если он принадлежит 
княгине Марии Шварновне, и геномом князя ДА, 
который был реконструирован ранее [1], предпо-

лагается родство третьей степени. Верификацию 
степени родства между указанными геномами вы-
полнили с помощью IBD-анализа. На рис. 1 пред-
ставлено распределение количества IBD-сегментов 
и суммы IBD-сегментов >12 cM для пар образцов 
различной степени родства. Гистограмма распре-
деления длин совпадающих гаплоблоков представ-
лена в Приложении 5. Полученные значения ука-
зывают на третью степень родства сравниваемых 
геномов, что не противоречит историческим сведе-
ниям о захоронении прабабки князя ДА в некропо-
ле Княгинина монастыря. Третья степень родства 
подтверждена и с помощью инструмента READ [21] 
(Приложение 6). В дальнейшем изложении исследу-
емый образец обозначается как образец генетиче-
ского материала княгини Марии Шварновны (далее 
МШ).

Результаты PCA-анализа
Генетическую близость генома МШ к другим древ-
ним (рис. 2) и современным (рис. 3) популяциям 
оценивали с помощью метода PCA. В пространстве 
древних геномов образец МШ расположился вос-
точнее индивидов средневековой популяции Russia_
Alan Северной Осетии с датировкой 450–850 гг. н. 
э., представителей аланского варианта салтово-
маяцкой культуры (Saltovo_Mayaki) с датиров-
кой 610–775 кал. гг. н. э. [26] и образцов Russia_
Caucasus_Medieval с территории Краснодарского 
края (Андреевская Щель) с датировкой 886–992 
кал. гг. н. э. [27].

В непосредственной близости к геному МШ 
на плоскости PCA располагаются некоторые пред-
ставители позднего железного века юга Узбекистана 
(памятник Рабат в Сурхандарьинской области, 
Uzbekistan_SurxondaryoRegion_Rabat_IA) c да-
тировкой 150 гг. до н. э.–50 гг. н. э. [28], древние 
люди, похороненные на христианском кладбище 
Кара-Жыгач, расположенном на севере Киргизии 
(1338–1339 гг. н. э.) [29], а также древний инди-
вид из захоронения на кладбище Ксиров на юге 
Таджикистана, датируемый примерно II в. до н. э.– 
I в. н.э. (кушанский период) [30]. Близость «кушан-
ских» индивидов из Южной Средней Азии вероятно 
обусловлена их генетическим профилем, который 
включает в себя существенную долю степного ком-
понента позднего бронзового века, 15–20% ком-
понента местных земледельцев Южной Средней 
Азии/Иранского плато и 35–40% от анатолийских 
земледельцев [30]. Геном князя ДА на плоскости 
PCA смещен существенно восточнее относительно 
генома княгини МШ и располагается в непосред-
ственной близости к венгерским аварам – ранне
средневековому населению Центральной Европы.

http://russiangenome.ru/P145.bam
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Рис. 1. Распреде-
ление количества 
IBD-сегментов 
и суммарной длины 
IBD-сегментов длиной 
>12 cM для пар об-
разцов различной 
степени родства. 
Обозначение DA-MV 
указывает на значе-
ние указанных пока-
зателей для геномов 
князя ДА и княгини 
МШ

В пространстве современных геномов образец 
княгини МШ располагается в стороне от кавказ-
ского кластера и занимает промежуточное поло-
жение между современными турками и таджиками 
(рис. 3). 

Полученные результаты можно объяснить 
тем, что современные турки очень гетероген-
ны и представляют собой сложную смесь древ-
них анатолийских и  балканских популяций, 
кавказских/ближневосточных генетических ком-
понентов и центральноазиатского тюркского ком-
понента в различных пропорциях в зависимости 
от региона проживания [31]. Таджики представля-
ют собой классическую индоиранскую смесь – боль-
шая часть их генома представлена генетическими 
компонентами иранских земледельцев и степных 
скотоводов андроновского круга с небольшой при-
месью восточноазиатского компонента [32]. В свою 
очередь геном князя ДА размещается ближе к гено-
мам ногайцев Карачаево-Черкесии, которые, как по-
казано ранее, существенно отличаются генетически 
от большинства других народов Северного Кавказа 
и содержат в своем геноме до 20–50% восточноази-
атского компонента [33].

Анализ происхождения княгини МШ с помощью 
ADMIXTURE-анализа
Вклад различных «предковых популяций» в геном 
княгини МШ оценивали с помощью ADMIXTURE-

анализа (рис. 4, Приложение 2). Согласно получен-
ным результатам для К = 6, геном княгини МШ 
и князя ДА имеют схожую картину разложения 
на «предковые популяции», при этом у княгини 
в меньшей степени представлен азиатский ком-
понент (обозначен розовым цветом на графике) 
по сравнению с геномом ДА и в большей степени 
выражен компонент голубого цвета, который мак-
симально представлен в популяции юго-восточного 
Иранского плато бронзового века Iran_ShahrISokhta. 
Популяция Iran_ShahrISokhta характеризуется вы-
сокой долей компонента ранней неолитической по-
пуляции Ирана Ganj Dareh и отсутствием наследия, 
связанного с анатолийскими неолитическими зем-
ледельцами [34]. На графике ADMIXTURE-анализа 
также отображены представители древних популя-
ций, чьи геномы наиболее близки по спектральному 
составу к геному княгини МШ. Сходный генетиче-
ский профиль выявлен в геномах людей средневе-
кового кладбища Кара-Жыгач, у представителей 
позднего железного века юга Узбекистана [28], не-
которых «кушанских» индивидов и представите-
лей Аварского каганата на территории современ-
ной Венгрии. Последние демонстрируют высокую 
степень генетической гетерогенности: выделяются 
индивиды с высокой долей восточноевразийского 
компонента при незначительном вкладе иранско-
го неолитического компонента или при полном его 
отсутствии, и напротив, индивиды с малой долей 
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восточноевразийского компонента и существенной 
представленностью иранского неолитического ком-
понента (рис. 4).

Результаты outgroup F3-статистики
Значение outgroup F3-статистики было рассчита-
но в конфигурации f3(МШ, candidates; Yoruba), где 
candidates – это древние индивиды, чьи геномы, со-
гласно результатам PCA и ADMIXTURE-анализа, 
продемонстрировали близость к геному княгини 
МШ. Наибольшее генетическое сходство княги-
ни МШ установлено с представителями аланско-
го варианта салтово-маяцкой культуры (Russia_
SaltovoMayaki) с территории Белгородской области 

[26], древних людей, похороненных на христиан-
ском кладбище Кара-Жыгач, а также с образцами 
Russia_Caucasus_Medieval (Андреевская Щель) 
(рис. 5, Приложение 7). Ранее было показано, 
что геномы аланских представителей салтово-ма-
яцкой культуры характеризуются преимущественно 
кавказским/ближневосточным генетическим профи-
лем с включением степного компонента и компо-
нента древних северных евразийцев (Ancient North 
Eurasians, ANE), в то время как восточноевразий-
ская примесь представлена в минимальном количе-
стве или вовсе отсутствует [26].

Индивиды из Андреевской Щели на плоскости 
PCA входят в один кластер с представителями сал-

Рис. 2. Результаты анализа методом главных компонент: проекция генома княгини МШ (обозначен как Maria_
Shvarnovna) на древние популяции Евразии
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Рис. 3. Результаты анализа методом главных компонент: проекция генома МШ (обозначен как Maria_
Shvarnovna) на современные популяции Западной Евразии

тово-маяцкой культуры (рис. 2) и, соответственно, 
имеют схожий генетический профиль по резуль-
татам ADMIXTURE (рис. 4), который в большей 
степени представлен компонентами, связанными 
с популяциями Ирана и ранними европейскими/ана-
толийскими неолитическими земледельцами, суще-
ственной долей компонента ANE, а также в неболь-
шом количестве восточноазиатским и нганасанским 
компонентами [27]. Учитывая датировки образцов, 
можно предположить, что представители обеих 
групп могли входить в состав Хазарского кагана-
та. В свою очередь, древние люди с христианского 
кладбища Кара-Жыгач имеют очень схожий гене-
тический профиль с индивидами из Андреевской 
Щели и представителями салтово-маяцкой культу-

ры (рис. 4), несмотря на более позднюю датиров-
ку и существенно более восточное расположение. 
Показано, что индивиды с кладбища Кара-Жыгач 
успешно моделируются комбинацией двух популя-
ций – AR_Xianbei_IA и Alan, с подавляющим вкла-
дом от последних [29]. 

Полученные результаты о наличии восточноа-
зиатской и нганасанской составляющей в геномах 
индивидов представленных популяций не противо-
речат антропологическим данным, согласно которым 
для населения салтово-маяцкой культуры Нижнего 
Дона и Северного Кавказа характерно присутствие 
монголоидных черт, особенно у женщин [35–37]. 
Таким образом, популяции с наибольшим генети-
ческим сходством с геномом княгини МШ содер-
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Рис. 4. Результаты ADMIXTURE-анализа (К = 6) генома княгини МШ 

жат существенную долю иран-ассоциированного 
генетического компонента. Вероятно, сходное соот-
ношение основных компонентов отражает общую 
генетическую основу этих групп, представляющих 
различные региональные и хронологические срезы 
единого западноевразийского генетического про-
странства, простирающегося от Северного Кавказа 
и Причерноморья до Центральной Азии и Тянь-
Шаня.

Моделирование генетического происхождения 
княгини МШ
Моделирование генетического профиля княги-
ни МШ с помощью инструмента qpAdm показало, 
что ее геном можно смоделировать одним источни-
ком: древними людьми с кладбища Кара-Жыгач, 
«кушанскими» индивидами, средневековым об-
разцом с территории Казахстана с датировкой 
685–878 кал. гг. н. э. и представителями аланского 
лесостепного варианта салтово-маяцкой культуры, 
что свидетельствует о высокой генетической схо-
жести с исследуемыми популяциями (Приложение 
8). Модель с использованием образцов Russia_
Caucasus_Medieval не достигла статистической 
значимости. Генетической преемственности не вы-
явлено и при использовании для моделирования 
одним источником различных популяций авар 
(Приложение 9). При этом геномы различных пред-
ставителей Аварского каганата с территории совре-
менной Венгрии срабатывали при моделировании 
генома княгини двумя источниками. Достоверные 
модели были получены в комбинации с популяци-

ями, имеющими похожий на княгиню МШ гене-
тический профиль: древними людьми с кладбища 
Кара-Жыгач, «кушанскими» индивидами, средне-
вековым образцом с территории Казахстана, пред-
ставителями аланского лесостепного варианта 
салтово-маяцкой культуры (рис. 6, Приложение 
10). Достоверные модели получены также при ис-
пользовании древних образцов Russia_Caucasus_
Medieval, представителей средневековой популя-
ции Russia_Alan Северной Осетии [26], популяции 
Armenia_Beniamin_EarlyMedieval с датировкой 
431–545 кал. гг. н. э. [38] и представителей позднего 
железного века юга Узбекистана.

Кроме представителей Аварского каганата, ста-
тистически значимые модели были получены 
в комбинации с древними популяциями Казахстана 
и Кыргызстана (Приложение 11). Таким образом, 
выделились восемь популяций, при использовании 
которых получаются достоверные модели генома 
княгини МШ двумя источниками: представители 
аланского лесостепного варианта салтово-маяцкой 
культуры, образцы из могильника Андреевская 
Щель, средневековая популяция Russia_Alan 
Северной Осетии, популяция Armenia_Beniamin_
EarlyMedieval, представители позднего железно-
го века юга Узбекистана, средневековый образец 
Kazakhstan_Medieval (Сарайчик), древние люди 
с кладбища Кара-Жыгач и популяции Кушанского 
царства. Датировки и историко-этнический контекст 
этих популяций представлены в Приложении 12. 

Важно отметить, что не все популяции авар оди-
наково срабатывают в моделировании генома кня-
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Рис. 5. Результа-
ты оценки генети-
ческого сходства 
генома МШ c 
древними популя-
циями методом 
outgroup F3-
статистики

Рис. 6. Результаты qpAdm-моделирования генома княгини МШ двумя источниками

гини МШ двумя источниками, что обусловлено их 
существенной генетической гетерогенностью [39–41]. 
Популяции авар с высокой долей восточноевразий-
ского генетического компонента демонстрировали 
статистически состоятельные модели в комбина-
ции с «кушанскими» индивидами, представителя-
ми cалтово-маяцкой культуры, древними образцами 
могильника Андреевская Щель, средневековой по-
пуляцией Russia_Alan Северной Осетии, популяци-
ей Armenia_Beniamin_EarlyMedieval и представите-
лями позднего железного века юга Узбекистана. Все 
перечисленные популяции объединяет то, что в ге-
номе их представителей в минимальной степени 
содержатся азиатский и сибирский компоненты. 
В свою очередь, средневековый образец с терри-
тории Казахстана, в геноме которого доли азиат-
ского и сибирского компонентов существенно боль-
ше, формирует достоверную модель в комбинации 
с популяциями авар, в которых данный компонент 
либо вовсе отсутствует, либо представлен в мини-
мальном количестве. И только для древних людей 
с кладбища Кара-Жыгач срабатывает в модели-
ровании 37 из 39 популяций авар, что согласуется 
с результатами моделирования одним источником 

(Приложение 8). Наименьшее количество состоя-
тельных моделей в комбинации с популяциями авар 
продемонстрировал средневековый образец с терри-
тории Казахстана, что, вероятно, обусловлено низ-
кой долей иранско-неолитического компонента в его 
геноме (рис. 6). Моделирование с использованием 
древнерусских/славянских геномов не показало ста-
тистически обоснованных моделей (Приложение 11).

Сравнение результатов моделирования геномов 
княгини МШ и князя ДА
Согласно PCA и ADMIXTURE-анализу в гено-
ме княгини МШ в большей степени представлен 
иранский компонент, в то время как в геноме ДА 
более выражен восточноевразийский (азиатский) 
компонент. При моделировании происхождения 
княгини МШ с использованием трех источников, 
которые подходили для моделирования генома кня-
зя ДА, статистически обоснованные модели полу-
чены не были. При этом срабатывало моделирова-
ние генома князя ДА двумя источниками, которые 
подходили для моделирования генома княгини: 
«кушанскими» индивидами, средневековой популя-
цией Russia_Alan и древними людьми с кладбища 
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Кара-Жыгач в комбинации с некоторыми предста-
вителями Аварского каганата, но отличными от тех, 
что срабатывали для МШ (Приложения 13, 14). 
Таким образом, несмотря на родство между кня-
гиней МШ и князем ДА, их геномы существенно 
отличаются, что может в очередной раз свидетель-
ствовать о сложном характере межэтнических вза-
имодействий в формировании знати средневековой 
Руси и о разнообразии национальностей женщин, 
которых великие князья брали себе в жены.

ЗАКЛЮЧЕНИЕ 
Полученные данные подтверждают летописную хро-
нологию и родственную связь княгини МШ и князя 
ДА на уровне прабабушки, что позволяет уверен-
но говорить о достоверной генетической иденти-
фикации древних представителей княжеского рода 
Рюриковичей. Геном княгини имеет сложную ком-
позицию: три преобладающих генетических компо-
нента связаны с иранскими земледельцами, анато-
лийскими земледельцами и западноевропейскими 
охотниками-собирателями; два минорных компо-
нента представлены восточноазиатскими и сибир-
скими охотниками-собирателями. Статистическая 
многомерная характеристика генома МШ указала 
на два самых вероятных проксимальных генети-
ческих источника ее происхождения – аланский, 
в широком культурно-историческом понимании эт-
нонима, объединяющего представителей раннего 
и развитого Средневековья, и восточноевразийский. 
Среди возможных средневековых популяций, наибо-
лее близких генетически к геному МШ, выделяют-
ся представители аланского лесостепного варианта 
салтово-маяцкой культуры (население лесостепной 
части Подонья), сформировавшейся в результате 
переселения в этот регион аланских племен, инте-

грированных в состав Хазарского каганата, а также 
индивиды из некрополя Кара-Жыгач (XIV в.), чей 
геном также состоит из доминирующей аланской 
и минорной восточноевразийской составляющих. 
Полученные результаты позволяют подтвердить 
аланскую и отвергнуть чешскую версию о про-
исхождении МШ. Интересные данные получены 
о фенотипе княгини МШ (Приложение 4), которые 
не противоречат историческим данным, например, 
знаменитому описанию алан-танаитов из широко из-
вестного труда Аммиана Марцеллина, написанного 
на рубеже IV–V вв. н.э.: «Почти все аланы высокого 
роста и красивого облика, волосы у них русоватые, 
взгляд если и не свиреп, то все-таки грозен…» [42]. 
Будущие исследования, возможно, позволят более 
точно связать аланскую линию происхождения кня-
гини МШ с регионами Северного Кавказа, салтово-
маяцкой культуры или иными центрами прожива-
ния средневековых алан/ясов. 

Это исследование не могло бы состояться 
без помощи митрополита Владимирского 

и Суздальского Евлогия (1937–2020),  
давшего свое благословение на отбор  

микропробы для генетического анализа 
из нижнего резца индивида № 1.  
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