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Приложение 1

Распределение гаплогрупп мтДНК у современного русского населения  
в сравнении с древним населением разных эпох
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Окончание табл.
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Примечание. В скобках приводится количество древних образцов мтДНК (если более одного). В колонке «Восточная Европа, 3 тыс. лет 
до н. э. и более» представлены образцы с территорий современной России, Украины и Балтийских стран: красным цветом отмечены гапло-
группы мтДНК, обнаруженные у представителей ямной культуры (3–4 тыс. лет до н. э.); зеленым – у представителей трипольской культуры 
(3–4 тыс. лет до н. э.); пурпурным – у представителей энеолита (3–4 тыс. лет до н. э.). В колонке «Культура боевых топоров, 2–2.5 тыс. лет 
до н. э.» приведены образцы с территорий Германии, Чехии, Польши, Эстонии.
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Приложение 2

Филогенетические деревья целых митохондриальных геномов, относящихся к гаплогруппам R1a, R1a1, R1a1a, 
U2e2a1d, H2b, H8b, U4d2 и N1a1a1a1. Транзиции указаны на ветвях дерева, для трансверсий показан резуль-
тат нуклеотидной замены, инсерции отмечены как ins, делеции – как del, гетероплазмия – как het. Обратные 
мутации подчеркнуты. Эволюционный возраст кластеров мтДНК (в тыс. лет) приводится в соответствии со ско-
ростью мутаций в целом митогеноме (синий цвет) и только в кодирующей области (красный цвет). Для митоге-
номов приводятся номера в GenBank, а также этническая принадлежность или страна происхождения. Фило-
генетическое дерево построено с помощью программы mtPhyl 4.015.
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