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ГИБРИДИЗАЦИЯ В ЭВОЛЮЦИИ ЧЕЛОВЕКА 

 
Материалы и методы. Работа представляет собой обзор рецензируемой научной литературы, 

представленной в базе данных PubMed (https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov), и ряда научных монографий. 
Результаты. Статья представляет собой обзор современных генетических данных о гибридиза-

ционных событиях в эволюции человека. В статье рассмотрены взаимоотношения древних людей в ин-
тервале 30-1000 тыс. л. н., внёсшие вклад в формирование современного человека и существовавших в 
этом временном интервале популяций людей. Уделено внимание как разделению общей предковой попу-
ляции людей Старого Света на африканскую, европейскую и азиатскую линии, так и их генетическим 
взаимоотношениям с последующим формированием современного человечества. 

Обсуждение. Современное развитие генетики позволило не только изучить геном человека 
и прочих животных, породив сравнительную генетику – аналог сравнительной анатомии, но и 
установить эволюционно-родственные связи многих таксонов. Это неминуемо привело к появле-
нию палеогенетики, направленной на изучение и реконструкцию геномов вымерших животных и их 
сравнение с ныне живущими, включая человека. Анализ геномов современных и древних людей по-
казывает целый ряд гибридизационных событий, происходивших между их различными популяция-
ми, сформировавшимися в интервале 200-1000 тыс. лет назад. В этом смысле гибридизация лю-
дей оказывается явлением обыденным и даже обязательным при продолжительном контакте двух 
групп. При этом следы такой гибридизации в геномах мы видим только при наличии их, геномов, 
длительного независимого развития, то есть продолжительной, в сотни тысяч лет, изоляции.  

Заключение. Таким образом, два противоположных эволюционных процесса – изоляция с актив-
ным приспособлением к местным условиям и последующий генетический обмен между такими изоли-
рованными группами породили современного человека в его широком адаптивном разнообразии. 

Ключевые слова: древние люди; неандертальцы; денисовцы; люди современного типа;  
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Введение 
Современное развитие генетики позволило 

не только изучить геном человека и прочих живот-
ных, породив сравнительную генетику – аналог 
сравнительной анатомии, но и установить эволю-
ционно-родственные связи многих таксонов. Это 
неминуемо привело к появлению палеогенетики, 
направленной на изучение и реконструкцию гено-
мов вымерших животных и их сравнение с ныне 
живущими. Человек, как наиболее изученный вид 
животных, чья эволюция нам более всего интерес-
на, закономерно приковывает повышенное внима-
ние широких масс и учёных и в этом. Первый ана-
лиз геномов древних людей, опубликованный в 

2010 году [Green et al., 2010], вызвал настоящий 
ажиотаж, породивший целый вал подобных иссле-
дований и приведший к фактической специализа-
ции ряда авторов только на этой тематике. Подоб-
ное развитие событий имеет кроме явного положи-
тельного эффекта преумножения наших знаний и 
эффект негативный. Большое число выходящих 
публикаций в области сравнительной генетики че-
ловека содержит предварительные или получен-
ные на очень скудном материале данные, опровер-
гаемые и уточняющиеся публикациями последую-
щими, что создаёт запутанную картину даже у 
специалистов и подрывает доверие к подобным 
работам в обществе и у учёных смежных с моле-
кулярной генетикой областей. В этом обзоре мы 
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попытаемся разобраться в генетических взаимоот-
ношениях древних и современных людей, исходя 
из имеющегося материала. 

В первую очередь необходимо сказать о ка-
честве данных сравнительной генетики. Устанавли-
вая сходство последовательностей ДНК (дезокси-
рибонуклеиновой кислоты), генетика не даёт гаран-
тии неслучайности подобного сходства или разли-
чия. Однако принятые в науке статистические вели-
чины достоверности мы преобразуем для удобства 
в однозначные утверждения, оставляя термины: 
«скорее всего» и «вероятно» для величин вероят-
ности ниже 95%. В этом смысле гибридизационные 
события в истории древних людей однозначно бы-
ли, а вот где и когда – это вероятно и скорее всего. 
Популяционная генетика способна указать пример-
ную географию распространения той или иной ге-
нетической особенности (маркера), но надо пони-
мать, что современная география этих популяций 
их географии времени возникновения маркера по-
чти всегда не соответствует. И восстанавливается 
древняя география популяций не генетиками, а ар-
хеологами и их методологией с её объективными 
ограничениями. Сравнительная генетика также да-
ёт ориентировочные датировки событий, основан-
ные на предполагаемой скорости накопления мута-
ций в поколениях [Goodman, 1981; Scally, Durbin, 
2012]. Однако уже понятно, что скорость мутагенеза 
неоднородна и зависит от внешних факторов 
[Velkov, 1999; Bjedov et al., 2003]. Таким образом, 
достоверность датировок генетических событий 
растёт с расширением временного интервала этого 
события и с приближением к настоящему. Потому 
наиболее близкие к нам события имеют небольшой 
интервал генетических оценок вплоть до времени 
жизни одного поколения, а наиболее удалённые – 
разброс в миллионы лет. Это подразумевает спе-
кулятивность привязки событий генетических к ис-
торическим и даже геологическим, имевшим кон-
кретные временные рамки. Например, таким как 
привязки датировок генетических изменений древ-
них людей к извержению вулкана Тоба (Сумматра, 
Индонезия) [Jones, 2007]. Постулируя выше влия-
ние внешних факторов на мутагенез и популяцион-
ную генетику, мы, тем не менее, можем лишь уста-
новить примерное перекрытие временных интерва-
лов датировок подобных событий, но уж точно не 
причинно-следственную связь, какой бы иногда ло-
гичной она нам ни казалось. 

В то же время иногда данные генетики ока-
зываются точнее классических для антропологии. 
Так, например, ошибка методов археологии всего в 
сотни лет не позволяет однозначно говорить о 
встрече двух популяций людей, несмотря на их по-
следовательное, без видимого перерыва в накоп-
лении культурного слоя проживание в одной лока-
ции. Между заселением одних вместо других мог 
пройти, условно, один час, а могло 500 лет, и это в 
корне меняет картину восприятия. Однако нахож-
дение методами молекулярной генетики гибрида 
этих двух популяций снимает все вопросы о факте 
их встречи. Хотя оставляет простор для фантазии 
об их взаимоотношениях. 

Уже несколько раз был употреблен термин 
«популяция древних людей». Это связано с не-
определённостью систематического положения 
таких популяций как таксонов. К сожалению, гене-
тика не способна дать однозначный ответ на во-
прос, являлся ли, например, неандерталец отдель-
ным видом (Homo neanderthalensis) или подвидом 
(Homo sapiens neanderthalensis) современного че-
ловека? Для ряда групп млекопитающих показано 
значительное сходство и смешение геномов при 
значительных же морфологических отличиях, де-
лающих их видовой статус для зоологов бесспор-
ным [Li et al., 2016], а для ряда групп наоборот, ге-
нетические различия в пределах единой морфоло-
гии оказываются сюрпризом, что позволяет гово-
рить о криптических видах [Малыгин с соавт., 2019; 
Hundertmark, Bowyer, 2004]. Потому мы будем 
называть далее древних людей тривиальными 
названиями: «неандертальцы», «денисовцы» и 
«люди современного типа», подразумевая, что всё 
это генетически относительно изолированные по-
пуляции людей с более-менее очерченным ареа-
лом расселения и временем существования, 
имевшие схожий уровень социального развития и 
технологии. Аналогично термином «гейдельберж-
цы» будут обозначены их предковые формы. В це-
лом, все они за исключением гейдельбержцев со-
ответствуют понятию Homo sapiens если даже не в 
значении биологического вида, то грады развития 
гоминин по объёму мозга. Относительность изо-
ляции позволила сформироваться хорошо гене-
тически выделяемым независимым популяциям 
людей, отвечающих этому уровню, однако не 
помешала их ограниченной гибридизации, чему 
и посвящён обзор. 
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Разделение людей на популяции 

По костному материалу, материальной 
культуре и генетически в интервале 35-200 
тыс. л. н. можно уверенно выделить три популяции 
древних людей, населявших Старый Свет: евро-
пейских неандертальцев, азиатских денисовцев и 
африканских людей современного типа [Kuhlwilm 
et al., 2016]. К последним необходимо пояснение: 
это не современные, а древние люди, давшие в 
основе своей начало современному человечеству 
и обладающие, несмотря на ещё значительные 
отличия, целым рядом анатомических черт, свой-
ственных современному человеку (подбородоч-
ный выступ, уменьшенное надбровье, высокий 
свод сжатого с боков черепа и т.д.) При этом да-
же характерный комплекс анатомических черт 
неандертальцев и людей современного типа во-
все не появился одномоментно 200 и даже 120 
тыс. л. н., а генетическая история этих линий и 
денисовцев начинается на сотни тысяч лет 
раньше, представляя собой процесс постепенной 
специализации. 

Лучше всего описаны именно неандерталь-
цы: большое количество фоссилий дополнено ма-
териальной культурой и геномами нескольких ин-
дивидуумов из разных частей Евразии [Kuhlwilm et 
al., 2016]. С денисовцами ситуация хуже: есть ге-
ном трёх индивидуумов из одной локации (Дени-
сова пещера, Алтай) и сопутствующая материаль-
ная культура, уже не до конца ясной с ними ассо-
циации, а вот фоссилии Алтая представлены ма-
лоинформативными элементами (зубы и фаланги 
пальцев) [Sawyer et al., 2015]. Да, в других локаци-
ях Азии найдено достаточно костей, позволяющих 
представить облик денисовца, но их генетический 
анализ не проводился, потому эти вероятные де-
нисовцы остаются таковыми наиболее вероятно, 
но не точно. Хуже всего дело обстоит с людьми 
современного типа. Не так много их находок в Аф-
рике, мало их старше 45 тыс. л. н., а генетические 
данные есть только из Евразии, начиная с этого 
времени [Yang, Fu, 2018]. При этом люди совре-
менного типа моложе 45 тыс. лет генетически 
представляют собой уже близкий к современному 
человеку, но ещё не устоявшийся результат тех 
эволюционных и гибридизационных событий, что 
нас интересуют. Таким образом о генетике афри-
канских древних людей как обособленной популя-
ции мы знаем опосредованно и явно меньше, чем 
хотелось бы. Об их генетике мы в большей степе-
ни судим ретроспективно, анализируя наш совре-
менный геном, в который их вклад максимален. 

В то же время тремя описанными популя-
циями древние люди временного интервала 35-
200 тыс. л. н. не ограничиваются. Землю населя-
ло большее количество гоминин с большей или 
меньшей степенью родства с человеком разум-
ным. Однако данные по ним полны не настолько, 
чтобы было возможно обсуждать их с точки зре-
ния эволюции геномов. Так очевидно, что предко-
вые формы людей современного типа в Африке 
200 тыс. л. н. не исчезли. Переход к этой продвину-
той форме людей не был повсеместным и мгно-
венным, захватил отдельную часть африканского 
населения, среди которого сапиентные признаки 
накапливались наиболее активно. Но предковая 
форма, которую мы, не вдаваясь в перипетии си-
стематики и таксономии, назовём гейдельберг-
скими людьми или гейдельбержцами (в широком 
смысле, т.е. не только жители Европы), продол-
жала своё существование в отдельных частях 
Африки, видимо, довольно долго. Следы этого 
существования мы можем найти методами гене-
тики [Durvasula, Sankararaman, 2020], однако их 
несомненных фоссилий моложе 300 тыс. лет пока 
не найдено [Grun et al., 2020]. И наоборот, имеют-
ся следы существования архаичных форм Homo 
erectus и ряда островных гоминин в Южной Азии, 
но их генетика неизвестна либо может быть ас-
социирована с ними очень условно [Sawyer et al., 
2015]. 

И вот мы подошли к проблеме разделения 
трёх популяций продвинутых людей: европейских 
неандертальцев, азиатских денисовцев и африкан-
ских людей современного типа, произошедших от 
общей предковой формы, гейдельбергского чело-
века, заселившего Старый Свет. С точки зрения 
эволюции видов, это классический процесс геогра-
фической изоляции / локализации [Симпсон, 1983], 
где исходные гейдельбержцы по-разному адапти-
ровались к условиям Европы, Азии и Африки. Ана-
лиз полных ядерных геномов показывает, что так 
оно и должно было произойти: сперва от общих 
предков отделилась африканская линия, затем 
евразийские гейдельбержцы разделились на бу-
дущих «европейцев» и «азиатов» – предков 
неандертальцев и денисовцев [Kuhlwilm et al., 
2016]. Датировки этих событий постоянно уточ-
няются, незначительно меняются с каждым но-
вым отсеквенированным геномом, и наиболее 
современные примерно таковы: 430–765 тыс. л. н. 
для отделения предков людей современного типа 
с пиком вероятности около 550 тыс. л. н. и 380–
480 тыс. л. н. для разделения предков неандер-
тальцев и денисовцев с пиком вероятности около 
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420 тыс. л. н. (все цифры округлены автором до 
десятков) [Kuhlwilm et al., 2016; Hubisz et al., 
2020]. Однако это не совпадает по датировкам с 
расхождениями особых элементов генома, чьё 
наследование сцеплено с полом, и чей мутаге-
нез идёт с иной скоростью: митхондриальной 
ДНК (мтДНК) [Posth et al., 2017] и Y-хромосомой 
[Petr et al., 2020]. Так сперва прогнозируется от-
деление азиатской линии денисовцев от общего 
предка неандертальцев и людей современного 
типа около 1400–720 тыс. л. н. по мтДНК и 600–
840 тыс. л. н. по Y-хромосоме. И только затем 
следует разделение африканской и европейской 
линий с датировками 470-360 тыс. л. н. по мтДНК 
и 290–420 тыс. л. н. по Y-хромосоме (рис. 1). Как 
такое расхождение оценок и последовательности 
событий возможно? 

В первую очередь следует признать, что 
датировки, выполненные по целому ядерному 
геному, гораздо точнее в виду просто несравни-
мо большей статистики накопленных изменений 
и большей предиктивности их скорости эволю-
ции. То есть к датировкам, выполненным на 
мтДНК и Y-хромосоме надо отнестись с некото-
рым скепсисом и не ожидать их точного совпа-
дения с таковыми для полного ядерного генома. 
В этом смысле перекрытие интервалов уже можно 
приравнять к совпадению дат. Особенно учитывая, 
что в случае Y-хромосомы калибровка датировок 

была произведена на основе довольно смелого 
предположения о древности дивергенции совре-
менной Y-хромосомы (то есть возраста расхожде-
ния популяций современных людей) в 250 тыс. лет 
[Petr et al., 2020]. 

В-вторых, надо понимать, что «последний 
общий предок», существовавший в точке генетиче-
ского расхождения линий – это не конкретный ин-
дивидуум – отец или мать будущих «народов», 
«Адам» или «Ева», а условный момент в истории 
единой популяции, после которого свободный гене-
тический обмен в ней прекращается. Для ядерного 
генома аутосом подобное прекращение обмена 
действительно означает изоляцию частей популя-
ции с прекращением рекомбинантных событий. Од-
нако различные линии мтДНК и Y-хромосомы в ви-
ду присутствия единственного их варианта у инди-
видуума и, следовательно, отсутствия в них реком-
бинации [Saville et al., 1998], могут существовать в 
пределах единой популяции в течение сотен тысяч 
лет [Posth et al., 2017]. Это объясняет, как могли 
линии мтДНК и Y-хромосомы предков неандер-
тальцев и людей современного типа с одной сторо-
ны и денисовцев с другой разделиться на несколько 
сотен тысяч лет раньше разделения самих популя-
ций. Скорее всего, в единой, но не очень активно 
смешивающейся среде гейдельбержцев Старого 
Света в период 250–1400 тыс. л. н. существовало 
несколько вариантов мтДНК и Y-хромосомы, и  

 
Рисунок 1. Схема расхождения денисовцев (Д), неандертальцев (Н), людей из Сима де лос Уэсос 
(СЛУ) и людей современного типа (ЛСТ) от общего предка (гейдельбергские люди, ГЛ) согласно 

полногеномным данным (общий ствол) и мтДНК (пунктир). Согласно теории замещения  
неандертальской мтДНК (А) и без замещения (Б) 

Figure 1. Schematic tree of the ancient human divergence according to theory of the Neanderthal mtDNA 
substitution (A) or without substitution (Б) by the modern type human one. Tree is based on the full-

genome sequence data, mtDNA lineage is shown by dotted line. (Д) – Denisovans, (Н) – Neanderthals, 
(СЛУ) – people from Sima de los Huesos, (ЛСТ) – Modern type humans, (ГЛ) – Homo heidelbergensis 
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денисовцам достался один из них, тогда как неан-
дертальцам и современным людям другой. Про-
изошло это тогда совершенно независимо от того, 
кто из этих популяций оказался изолирован пер-
вым. Доказательством этому служит генетический 
анализ европейских гейдельбержцев из Сима де 
Лос Уэсос возрастом 430 тыс. л. н. [Arsuaga et al., 
2015], которые как географически и морфологиче-
ски, так и по ядерному геному логично ближе всего 
к неандертальцам и их предкам [Meyer et al., 2016], 
тогда как по мтДНК – к денисовцам [Meyer et al., 
2014]. При этом оценка разделения денисовской 
мтДНК и людей из Сима де Лос Уэсос в 510-1060 
тыс. лет говорит о том, что это был не привнесён-
ный денисовцами или денисовцам вариант, а всего 
лишь относительно близкий к тому, который предки 
денисовцев получат через пару сотен тысяч лет 
при отделении от предков неандертальцев. То есть 
уже до 500 тыс. л. н. в Евразии существовало как 
минимум три варианта мтДНК: предковый для де-
нисовцев, близкий к нему вариант людей из Сима 
де Лос Уэсос и предковый для неандертальцев и 
современных людей [Meyer et al., 2016]. При этом 
даты разделения людей современного типа и 
неандертальцев по ядерному геному, Y-хромосоме 
и мтДНК совпадают и, видимо, отражают реальную 
изоляцию предков современных людей в Африке от 
населения Евразии (рис. 1). 

О мозаичности сочетаний ядерных гено-
мов (близость к одной из трёх линий) и мтДНК 
наряду с её вариативностью в популяции гово-
рят не только люди из Сима де Лос Уэсос. Гене-
тический анализ ранних неандертальцев пока-
зал, что 125 тыс. л. н. и даже, возможно, ещё 48 
тыс. л. н. в Европе встречались архаичные вари-
анты мтДНК неандертало-сапиентного типа, от-
делившиеся от этого ствола около 270 тыс. л. н., 
то есть ещё на стадии гейдельбергских людей / 
пренеандертальцев [Posth et al., 2017]. 

Однако на волне обнаружения гибридизаци-
онных событий у более поздних популяций древних 
людей в литературе более популярна идея внесе-
ния / замещения линий мтДНК и Y-хромосомы у 
предков неандертальцев [Posth et al., 2017; Petr et 
al., 2020] чем теория о предсуществовании и слу-
чайном попадании в популяции вариантов мтДНК, 
озвученная выше. Суть её в том, что неандертало-
сапиентный вариант мтДНК изолированно эволю-
ционировал в Африке у групп, предковых людям 
современного типа, отделившись от неандертало-
денисовского ствола в тот же «момент», что и ядер-
ные геномы (430-765 тыс. л. н.) При этом в Евразии 
у предков неандертальцев и денисовцев была 

мтДНК протоденисовского типа как у людей из 
Сима де Лос Уэсос. И только 300–400 тыс. л. н. 
мигранты в Европу из Африки привнесли мтДНК и 
Y-хромосомы неандертало-сапиентного типа, вы-
теснившие у предков неандертальцев прото-
денисовскую мтДНК и Y-хромосому. Минусами по-
добной теории служит несовпадение дат расхожде-
ния ядерных геномов и мтДНК людей современного 
типа и денисовцев (430-765 тыс. л. н. и 720-1400 
тыс. л. н.), а также отсутствие в ядерном геноме 
неандертальцев следов контакта с африканской 
популяцией моложе 380 тыс. лет назад. То есть или 
необходимо игнорировать расхождение датировок, 
полагая двадцатитысячелетнее перекрытие интер-
валов в сотни тысяч лет достаточным для объяв-
ления этого «единым событием», или считать, что у 
гейдельбержцев Старого Света до разделения 
могло быть несколько вариантов мтДНК и Y-
хромосомы, а у протонеандертальцев Европы по-
чему-то не могло (рис. 1). 

Если несовпадение дат отделения афри-
канской линии по геному и мтДНК практически не 
обсуждается, хотя мы выше показали, что оно 
вполне естественно, то попытки найти в геноме 
неандертальцев следы гибридизации с людьми 
современного типа ведутся. Один из анализов до-
пустил возможность «африканской» примеси в 
геноме неандертальцев возрастом 250 тыс. лет, 
хоть и с пограничным значением достоверности 
[Hubisz et al., 2020]. В то же время это может быть 
просто общий архаичный элемент генома, мало 
менявшийся и у неандертальцев, и у людей со-
временного типа по той или иной причине. В лю-
бом случае датировка внесения «африканской» 
мтДНК протонеандертальцам в 250 тыс. лет, оста-
вившего след в ядерном геноме, противоречит 
дивергенции мтДНК неандертало-сапиентного ти-
па у протонеандертальцев уже 270 тыс. л. н., опи-
санной выше [Posth et al., 2017]. 

С точки зрения автора сама идея поиска 
взаимодействия именно протонеандертальцев и 
предшественников людей современного типа из 
Африки не верна. Предковые группы этих популя-
ций, ставших абсолютными доминантами своих 
континентов около 120 тыс. л. н., до этого момента 
были совершенно не единственными гейдель-
бержцами Старого Света, разнообразие геномов 
как ядерных, так и митохондриальных было 
наверняка гораздо выше, что прекрасно видно и 
по ранним неандертальцам, и по людям из Сима 
де Лос Уэсос, и по тем примесям, которые несёт 
геном современного человека. Настоящей же изо-
ляции в виде морских проливов или непреодоли-
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мых гор между Африкой, Европой и Азией так и не 
возникло, что привело к возникновению большого 
числа локальных популяций людей, хоть и нечасто, 
но регулярно обменивающихся генетическим мате-
риалом в ходе тех или иных миграционных собы-
тий. И вот этот обмен мы обсудим ниже. 

 

Гибридизационные события в истории  
неандертальцев и денисовцев 

Наиболее значимым и абсолютно однознач-
ным свидетельством гибридизации различных по-
пуляций древних людей оказался геном девочки из 
Денисовой пещеры (Алтай), Денисова-11, возрас-
том более 50 тыс. лет, чей отец денисовец, близкий 
генетически к образцу Денисова-3 (около 50 
тыс. л. н.), а мать неандерталец, чей ядерный геном 
наиболее напоминает поздних хорватских неандер-
тальцев из Виндии (около 48 тыс. л. н.) [Slon et al., 
2018], и которая дала образцу неандертальский тип 
мтДНК. Такая редкость как гибрид первого поколе-
ния при минимуме находок денисовцев – безуслов-
ная огромная удача. Таким образом, деля террито-
рию в районе Денисовой пещеры в течение десят-
ков тысяч лет, неандертальцы и денисовцы смеши-
вались. Насколько часто и продуктивно – неизвест-
но, потомки этой гибридизации как и исходные 
группы могли и не пережить рубеж в 45-50 тыс. л. н. 
в этой локации. Однако генетически единую ги-
бридную популяцию денисовцы и неандертальцы 
Алтая по причине ли отсутствия должного времени 
или наличия частичной культурной и / или физиоло-
гической изоляции, видимо, и не сформировали. 

Интересным моментом расшифровки этого 
гибридного генома оказался факт сходства неан-
дертальской части именно с балканскими поздними 
неандертальцами, а не с более ранним неандер-
тальским геномом (около 80–120 тыс. л. н.), полу-
ченным для образца из той же Денисовой пещеры. 
Это говорит о замещении более ранней популяции 
неандертальцев Азии более продвинутыми неан-
дертальскими мигрантами из Европы [Slon et al., 
2018] в интервале 80–50 тыс. лет назад. 

Однако незначительный вклад неандерталь-
цев (менее 0,5%) в геном денисовцев возможно 
произошёл за десятки тысяч лет до рождения ал-
тайского неандертальца (80–120 тыс. л. н.), на чей 
геном примесь наиболее похожа. Интервал датиро-
вок тут диктует обособление архаичной алтайской 
линии от общего ствола неандертальцев (100–150 
тыс. л. н.) [Kulwilm et al., 2016] и возраст наиболее 
древнего денисовского генома (около 80 тыс. л. н.) 
[Sawyer et al., 2015], в котором она уже есть. Таким 

образом мы видим хоть и не постоянный, но регу-
лярный обмен генетической информацией между 
неандертальцами и денисовцами на Алтае. Хотя он 
несколько однонаправлен в виду того, что следов 
денисовской примеси ни в одном неандертальском 
геноме пока не обнаружено. 

В качестве отступления следует отметить, 
что наличие подобных более поздних примесей 
в геномах увеличивает их сходство и уменьшает 
оценки времени их расхождения. Это тоже вно-
сит свой вклад в вариабельность выдаваемых 
молекулярной генетикой датировок. 

Активно велись и поиски в денисовском ге-
номе примеси африканской линии людей совре-
менного типа, однако ничего статистически значи-
мого детектировано не было [Prufer et al., 2014; 
Hubisz et al., 2020]. Тем не менее, микроскопическая 
примесь сапиентных аллелей в денисовском гено-
ме возможна: алтайский неандерталец, чей минор-
ный вклад в алтайских денисовцев указан выше, 
имел до 7% примеси от людей современного типа в 
геноме. Возраст этой примеси оценивается при-
мерно в 100-120 тыс. лет [Kulwilm et al., 2016], а зна-
чит, получена она была до генетического обмена с 
денисовцами. Тем не менее, детектировать столь 
низкие значения примеси (0,5% от 7%) на данный 
момент невозможно. 

Вклад людей современного типа в геном 
неандертальцев, несмотря на значительный про-
цент, весьма ограничен популяционно. Подобная 
примесь найдена только в архаичном геноме неан-
дертальцев Алтая [Hajdinijak et al., 2018], что по-
рождает идею о получении её по пути их миграции 
из Европы в Азию. Однако по существующим пред-
ставлениям, основанным на косвенных свидетель-
ствах, люди современного типа покинули Африку 
110–90 тыс. л. н. не далее Ближнего Востока, Ара-
вийского полуострова и запада Индии вдоль побе-
режья Индийского океана [Ghirotto et al., 2011; 
Groucutt, Petraglia, 2012], что ограничивает область 
вероятного смешения. В то же время самим пред-
кам алтайских неандертальцев было не обязатель-
но мигрировать на Алтай именно через Ближний 
Восток, образуя смешанные браки с выходцами из 
Африки: в их геном сапиентная примесь могла 
попасть опосредованно, в виде угасающих волн 
распространения с эпицентром на Ближнем Во-
стоке. При том, что самый древний достоверный 
человек современного типа вне Африки, обнару-
женный как раз в этом регионе, относится к воз-
расту 55 тыс. л. н. [Hershkovitz et al., 2015], вни-
мание привлекает Схул-Кафзехская группа 
древних людей, населявших Ближний Восток  
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80-120 тыс. л. н. и демонстрирующая морфологи-
ческие черты, характерные и для людей современ-
ного типа, и для неандертальцев [Дробышевский, 
2017]. К сожалению, никаких генетических исследо-
ваний Схул-Кафзехских людей не проводилось, 
потому сказать что-либо определённое об их про-
исхождении нельзя. 

Сравнение примеси в неандертальцах Ал-
тая с современными геномами людей, включая 
африканцев, выявило одинаковый уровень 
сходства с современными группами и вероятное 
отделение от нашего общего ствола в районе 
200 тыс. лет назад. Таким образом, эту примесь 
алтайским неандертальцам передали люди, 
жившие до разделения на африканцев и выход-
цев из Африки, и вполне способные быть наши-
ми общими предками [Kulwilm et al., 2016]. 

Как мы помним, кроме трёх описываемых по-
пуляций древних людей Землю населяли и другие, 
в большинстве предковые и архаичные группы ро-
да Homo. Гибридизационные события происходили 
и с ними. Так геном денисовцев содержит до 6% 
архаичной примеси, время расхождения с которой 
остального генома оценивается в 900-1500 тыс. лет 
[Prufer et al., 2014]. Последующий анализ показал 
близость даты расхождения линий денисовцев 
(общей на тот момент с неандертальцами и людь-
ми современного типа) и архаичной популяции, 
давшей примесь в их геном, к 1 млн л. н., со време-
нем внесения в денисовский геном около 225 
тыс. л. н. [Hubisz et al., 2020]. По географии распро-
странения принадлежность архаичной примеси де-
нисовцев предположена для Homo erectus из Юго-
Восточной Азии [Prufer et al., 2014], однако антропо-
логи полагают более древним возраст изоляции 
этой формы человека: около 1 млн 800 тыс. лет. 
Формально архаичной популяцией может быть лю-
бая рано отделившаяся группа гейдельбергских 
людей Азии, и это тот случай, когда данные генети-
ки и антропологии пока недостаточно дополняют 
друг друга. Связи конкретных костных останков и 
следов генома пока нет. 

На почве открытия этого гибридизационного 
события в истории денисовцев была попытка и 
объяснения различий в возрасте расхождения де-
нисовцев с сапиентной линией по ядерному геному 
и мтДНК (430-765 тыс. л. н. и 720 тыс. – 1 млн 400 
тыс. л. н.), о которых написано выше. Было предпо-
ложено, что мтДНК денисовцев была привнесена 
той же архаичной группой, что оставила и след в 
ядерном геноме [Prufer et al., 2014], поскольку вре-
мя её расхождения примерно совпадает с таковым 
для мтДНК (900тыс. –1 млн 500 тыс. лет) Однако 

открытие мтДНК денисовского типа у людей из 
Сима де Лос Уэсос свело эту гипотезу на нет: 
близкие к протонеандертальцам жители Испании 
вряд ли гибридизовались с архаичной популяцией 
Восточной Азии и точно жили задолго до гибриди-
зации денисовцев с этой популяцией, сами же они 
с ней не схожи. А времена расхождения мтДНК и 
ядерного генома денисовцев и людей из Сима де 
Лос Уэсос снова не совпадают [Posth et al., 2017]. 
Это опять позволяет автору настаивать на версии 
существования в популяции гейдельбержцев Ста-
рого Света нескольких вариантов мтДНК, разо-
шедшихся задолго до возможного будущего раз-
деления этой популяции с изоляцией ядерных ге-
номов, и подвергать сомнению идеи вносов и за-
мещений мтДНК в популяциях древних людей с 
попытками найти призрачные следы подобных 
событий в ядерном геноме (рис. 1). 

Попытки найти архаичные примеси в гено-
ме неандертальцев пока не увенчались успехом 
[Hubisz et al., 2020]. Кажется, Европа была един-
ственным континентом, где каждая следующая 
генерация людей полностью вытесняла преды-
дущие и потому смешиваться с ними не могла. 
Это хорошо заметно и на самой популяционной 
истории неандертальцев, выявленной по мтДНК 
[Hajdinjak et al., 2018]. Анализ более 20 митохон-
дриальных геномов евразийских неандерталь-
цев возрастом 35–125 тыс. л. н. позволяет визу-
ально разделить образцы на две группы: до-
вольно вариативную корневую, архаичную, и 
удивительно однородную кроновую, продвину-
тую (рис. 2). Крону образуют неандертальцы Ев-
ропы моложе 60 тыс. л. н., тогда как архаичные 
варианты все или древнее 60 тыс. лет, или пред-
ставляют образцы из Азии и с Юга (Италия), Юго-
Востока Европы (Крым) со временем отделения от 
основного ствола ранее 80 тыс. л. н. [Posth et al., 
2017]. Очевидно, что после 60 тыс. л. н. в Европе 
произошло замещение носителей архаичных ва-
риантов мтДНК с вытеснением их продвинутыми, 
«классическими» неандертальцами на границы 
расселения, на юг и восток. При этом выделяются 
два случая прямого замещения носителей арха-
ичных вариантов мтДНК и на окраинах ареала: 
первый, алтайский, рассмотрен выше, а второй 
произошёл в Мезмайской пещере (Кавказ), где 
более поздний образец (Мезмайская-2) возрастом 
около 40 тыс. л. н. попадает в «крону» продвину-
тых неандертальцев Западной Европы, откуда, 
вероятно, и мигрировал, тогда как ранний неан-
дерталец (Мезмайская-1) возрастом 60–70 тыс. 
лет – в основание древа [Hajdinjak et al., 2018] 
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(возраст отделения 89 тыс. лет) [Posth et al., 2017] 
(рис. 2). Тут можно вспомнить и про упоминавшу-
юся Схул-Кафзехскую группу людей (80–120 
тыс. л. н.), замещённую, хоть и не Европе, а на 
Ближнем Востоке, но также классическими неан-
дертальцами 60–80 тыс. л. н. [Hovers et al., 1995]. 
Собственно, сама история неандертальцев нача-
лась с замещения родственной популяции из Си-
ма де Лос Уэсос с её протоденисовским вариан-
том мтДНК [Hubisz et al., 2020]. В этом смысле за-
мещение уже неандертальцев сперва на Ближнем 
Востоке людьми современного типа после 55 
тыс. л. н. [Hershkovitz et al., 2015], затем в Европе и 
Азии после 45 тыс. л. н. [Bae et al., 2017] вполне 
укладывается в логику предыдущих событий. 

 

Гибридизационные события в истории людей  
современного типа 

Говоря о гибридизационных событиях в ис-
тории людей современного типа, мы не будем об-
суждать сами генетические особенности геномов, 
примесей и их влияние на современных людей – 
это тема для отдельной работы. В данном обзоре 
мы сосредоточились на самих гибридизационных 
событиях в эволюции человека и их следах в его 
генетике. 

Самое известное и разобранное событие, 
конечно, связано с появлением 1,5–3% неандер-
тальской примеси во всём современном внеафри-
канском населении Земли [Hubisz et al., 2020]. 
Время привнесения примеси оценивалось изна-
чально в довольно широком интервале 50– 
100 тыс. л. н. [Green et al., 2010], который посте-
пенно сужался до 47–65 тыс. л. н. [Kuhlwilm et al., 
2016] и был скорректирован, используя древние 
геномы людей современного типа до 50– 
60 тыс. л. н. [Yang, Fu, 2018]. Логичной точкой кон-
такта кажется Ближний Восток, где обе популяции 
в этот временной интервал пересекались [Hovers 
et al., 1995; Hershkovitz et al., 2015]. Следы этой 
примеси найдены и у современных африканских 
народов (до 0,5%), но это результат куда более 
поздней гибридизации с евроазиатами, носителя-
ми вышеназванных 1,5–3% неандертальских ал-
лелей [Wall et al., 2013; Sankararaman et al., 2014]. 

На первый взгляд не превышающая 4% 
генома неандертальская примесь ничтожна. Од-
нако если смотреть с точки зрения наследова-
ния, то такой процент соответствует ситуации, 
когда у каждого из современных неафриканцев 
пять-шесть поколений назад (120–180  л. н.) в 
роду был чистый неандерталец при остальных 

пра-пра-прадедах – африканцах современного 
типа. Другой наглядной цифрой являются при-
близительно 20% неандертальского генома, ко-
торые могут быть собраны из индивидуальных 
примесей современных европейцев и азиатов, 
составляющих по 1,5–3% генома у каждого 
[Vernot, Akey, 2014]. Можно предположить, что 
гибридизация, в которой до 20% генома «пере-
кочевало» в геном другой популяции не была 
единичным и/или кратковременным событием. 

Идею о неоднократной гибридизации с 
неандертальцами, давшую искомую примесь в 
1,5–3%, поддерживают количественные и каче-
ственные различия этой примеси у современных 
европейцев и азиатов, поскольку вторые имеют на 
21–40% больше неандертальских аллелей в геноме 
[Wall et al., 2013] при совпадении их у европейцев и 
азиатов только на 25% [Vernot, Akey, 2014]. Это мо-
жет подразумевать второе гибридизационное со-
бытие, имевшее место между протоазиатами и 
азиатскими неандертальцами, которое случилось 
уже после отделения протоазиатов от предков со-
временных европейцев 30–40 тыс. л. н. [Wall et al., 
2013]. Однако другими возможными объяснениями 
таких различий являются отрицательная селекция 
неандертальских аллелей в популяции при различ-
ном её, популяции, изначальном размере [Yang, Fu, 
2018]. И действительно, разная скорость элимина-
ции неандертальских аллельных вариантов отме-
чается как в различных популяциях, так и в различ-
ных точках одного и того же генома [Sankararaman 
et al., 2014]. Так же логично, что при таком процессе 
элиминации в разных популяциях должно было 
остаться разное количество и разные варианты 
неандертальских аллелей, если исходная примесь 
уменьшилась до 1,5–3% с предполагаемых внесён-
ных 20% [Vernot, Akey, 2014]. 

Ответ на вопрос о реальности процесса 
уменьшения доли неандертальских аллелей, 
полученных в процессе массовой / многократной 
гибридизации, дал анализ геномов людей со-
временного типа возрастом 34–45 тыс. лет 
назад. Все они имеют неандертальскую примесь 
с меньшими следами отрицательной селекции (2-
5%), меньшей фрагментацией [Yang, Fu, 2018], а 
оценка её получения для самого древнего образца 
из Усть-Ишима (Сибирь, 45 тыс. л. н.), имеющего в 
1,8–4,2 раза более протяжённые вставки неандер-
тальского генома по сравнению с современными 
людьми, составляет 7–13 тыс. лет до его жизни. 
При этом данный индивидуум равноудалён от со-
временных европейцев и азиатов [Fu et al., 
2014]. Таким образом, наиболее вероятной 
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остаётся гипотеза однократного получения неан-
дертальской примеси предками современного вне-
африканского населения в ходе длительного  
гибридизационного события (50-60 тыс. л. н.) с по-
следующей отрицательной селекцией неандер-
тальских аллелей, индивидуальной для каждой 
из современных субпопуляций. 

Вышеописанное гибридизационное собы-
тие, оставившее след в современных геномах лю-
дей, отлично от того, что привело к появлению 
примеси людей современного типа у архаичных 
неандертальцев Алтая [Kuhlwilm et al., 2016]. Они 
не совпадают ни по датировкам: 50–60 и 100– 
120 тыс. л. н., соответственно, ни по качеству. 
Неандертальская примесь у современных людей 
максимально далека от генома алтайского неан-
дертальца среди всех имеющихся неандерталь-
ских геномов [Prufer et al., 2014]. Это порождает 
резонный вопрос: а какими были неандертальцы, 
гибридизовавшиеся с нашими предками? 

Из предполагаемых датировок и геогра-
фии события внеафриканское сапиентное населе-
ние должно было получить примесь от архаичной 
субпопуляции неандертальцев, либо колонизиро-
вавшей Ближний Восток первой волной, либо вы-
тесненной из Европы в Азию появляющимися 
«классическими» неандертальцами. И действи-
тельно, имеющаяся в современных людях примесь 
наиболее близка к геному, полученному для наибо-
лее древнего образца с Кавказа (Мезмайская-1, 60–

70 тыс. л. н.) [Prufer et al., 2014]. Таким образом, ги-
бридизация людей современного типа, давшая 
внеафриканское человечество, происходила с ар-
хаичными неандертальцами, отделившимися от 
общего неандертальского ствола в диапазоне 120–
90 тыс. л. н. [Hajdinjak et al., 2018] (рис. 2). 

В то же время из вышеописанного понятно, 
что гибридизационное событие между неандер-
тальцами и людьми современного типа, отразив-
шееся в геноме современного человека, было во-
все не единственным. Свидетельством третьего 
генетического обмена, кроме давших вклад в со-
временных людей и неандертальцев Алтая, явля-
ется человек из Оасе (Румыния) возрастом 37–42 
тыс. лет. Это человек современного типа с протя-
жёнными участками неандертальского генома, со-
ставляющими 6-11%, что соответствует неандер-
тальскому предку в четвёртом-шестом поколении. 
При этом данная примесь, скорее всего, дополняет 
более старую, общую для всех людей современно-
го типа, включая современных, вне Африки [Fu et 
al., 2015]. При этом человек из Оасе относится к 
субпопуляции, вероятно, не имеющей ныне живу-
щих потомков. К сожалению, не удалось опреде-
лить, к какой из неандертальских групп ближе при-
месь человека из Оасе [Hajdinjak et al., 2018], но 
логично ожидать, если его возраст определён вер-
но, что это поздние «классические» неандертальцы 
Европы. 

 

 
Рисунок 2. Комбинированная схема расхождения линий неандертальцев по полногеномным  
данным и мтДНК. Группы из восьми поздних образцов из Западной Европы (8 х ЗЕ) и пяти  

образцов из Хорватии (5 х Виндия) представлены единым стволом каждая 
Figure 2. Combined full-genome and mtDNA tree of Neanderthals. Two groups of the most modern  
samples from the Western Europe (8 х ЗЕ) and Croatia (5 х Виндия) are shown without subdivision 
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Можно заключить, что люди современного 

типа гибридизовались с неандертальцами везде, 
где их ареалы более-менее длительно пересека-
лись. Результат большинства этих событий, види-
мо, уничтожен как последующими волнами мигра-
ции как в случае неандертальцев Алтая и челове-
ка из Оасе, так и отрицательной селекцией гибри-
дов с высокими соотношениями примесей. 

Другим известнейшим примером и послед-
ствием гибридизационных событий в истории лю-
дей современного типа является наличие денисов-
ской примеси у современных жителей Азии, Ав-
стралии и Океании, а также некоторых популяций 
Европы азиатского происхождения (финны) [Qin, 
Stoneking, 2015]. По оценкам примесь максимальна 
у народов Австралии и Океании, где может дости-
гать 4–6% генома, тогда как возраст её внесения 
оценивается в 44–54 тыс. лет [Yang, Fu, 2018]. Та-
ким образом, гибридизация с денисовцами произо-
шла уже после смешения с неандертальцами у ча-
сти внеафриканского населения. 

Сразу следует отметить, что примесь от-
лична от генетического материала денисовцев 
Алтая и принадлежит «денисовцам» условно. 
Это, несомненно, была достаточно близкой к де-
нисовцам Алтая популяция древних людей Азии 
(ближе всех остальных, для кого геном известен), 
но всё же иной. Время расхождения внесшей 
вклад в геном современного человека популяции 
и денисовцев Алтая оценивается в 275–400 тыс. 
лет [Prufer et al., 2014], что может соответство-
вать общим предкам на уровне гейдельбергских 
людей Азии. Поскольку объём примеси максима-
лен у австралийских аборигенов и папуасов, па-
дая по направлению на северо-запад вплоть до 
следовых количеств у европейцев [Sankararaman 
et al., 2016], предполагается, что это была попу-
ляция «денисовцев» Юго-Восточной Азии, где и 
произошло смешение. 

Однако было ли это смешение с «южными 
денисовцами» однократным или нет – вопрос, 
требующий дальнейших исследований. Примесь 
современных популяций Азии, с одной стороны, 
и Австралии, и Океании с другой, различаются. 
Более того, «азиатская денисовская примесь», 
кажется, имеет компонент, который ближе к де-
нисовцам Алтая [Browning et al., 2018], чем при-
месь австралоидов и папуасов. Это может как 
говорить о множественной гибридизации, при-
ведшей к появлению как минимум двух разли-
чающихся денисовских примесей в современных 
людях, так и о единственном гибридизационном 
событии, породившем разделение на основе 

индивидуальной негативной селекции «денисов-
ских» аллелей в различных популяциях. В поль-
зу последнего говорит различие в объёмах де-
нисовской примеси на отдельных аутосомах, а 
также аутосомах и половых хромосомах совре-
менных людей [Meyer et al., 2012]. Вероятно, это 
связано с отрицательной селекцией, которая 
непропорционально сокращала денисовскую 
примесь как в отдельных геномах, так и в попу-
ляциях в зависимости от влияния «денисовских» 
аллелей на выживаемость людей в конкретных 
условиях среды. 

Насколько-то прояснить вопрос о времени 
и множественности гибридизации с денисовцами 
могли бы геномы древних людей современного 
типа. Были проведены исследования геномов 
людей современного типа из Китая и Монголии 
возрастом около 40 и 34 тыс. лет. Оба образца 
близки к современным азиатам и содержат про-
цент денисовской примеси выше, чем у совре-
менных людей (7,5–8%), подразумевая гибриди-
зационное событие не ранее 10 тыс. лет до их 
существования [Massilani et al., 2020]. При этом 
уже упоминавшийся выше самый древний обра-
зец человека современного типа из Усть-Ишима 
(Сибирь, 45 тыс. л. н.) денисовской примеси не 
имеет вовсе. Сравнение примеси древних азиа-
тов современного типа с ныне живущими популя-
циями показало идентичность их примеси совре-
менным жителям Азии, но не Австралии и Океа-
нии. Таким образом, всё современное азиатское 
население получило денисовскую примесь в ре-
зультате единственного гибридизационного собы-
тия, произошедшего более 40 тыс. л. н., тогда как 
предки австралийских аборигенов и папуасов обо-
гатили геном «денисовскими аллелями», возмож-
но, в результате другого гибридизационного собы-
тия, имевшего место в том же временном интер-
вале [Massilani et al, 2020]. При этом есть исследо-
вания, предполагающие как единственное гибри-
дизационное событие [Qin, Stoneking, 2015], так и 
большее чем два число гибридизаций с денисов-
цами Азии [Jacobs et al., 2019]. 

Ситуация с денисовцами в чём-то обратна 
неандертальской: если там мы имеем целый ряд 
доказанных гибридизационных событий для лю-
дей современного типа, но неандертальский 
вклад в современные популяции внесён только 
одним из них, в случае денисовцев поток генов в 
современных людей внесён, вероятно, более 
одного раза, как кажется, и последовательно, и 
параллельно, но об этих событиях мы знаем 
очень мало. Как и о самих денисовцах. 
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Современные жители Океании несут и бо-

лее архаичную примесь в следовых количе-
ствах, однако она идентична архаичной примеси 
денисовцев, описанной выше, потому получена, 
очевидно, от них же [Prufer et al., 2014]. Следов 
смешения людей современного типа и более 
архаичных чем денисовцы людей Азии нет. 

Здесь можно отметить интересное проти-
воречие: архаичная примесь была передана 
предкам австралоидов и папуасов именно «юж-
ными денисовцами», а не денисовцами Алтая, но 
она целиком у двух групп денисовцев совпадает. 
Значит, была получена ещё до их разделения, по 
оценкам на основе генома алтайских денисовцев 
около 225 тыс. л. н. [Hubisz et al., 2020]. Это значи-
тельно «моложе» оценок расхождения северной и 
южной популяции денисовцев в 275–400 тыс. лет 
[Prufer et al., 2014], приведённых выше. Автор 
склонен больше доверять датировкам моложе 225 
тыс. л. н. для оценки расхождения популяций де-
нисовцев и как более современной, и на основе 
сомнения в столь длительной изоляции двух ази-
атских групп, попадающей уже в интервал разде-
ления гейдельбержцев Европы и Азии (380–480 
тыс. л. н.) [Kuhlwilm et al., 2016; Hubisz et al., 2020]. 
При более «молодом» возрасте разделения, соот-
ветствующем первым радиациям и неандерталь-
цев, и людей современного типа, южную популя-
цию можно смело именовать денисовцами без 
кавычек. 

Если для Азии следы гибридизации людей 
современного типа с более архаичными форма-
ми отсутствуют, то результаты подобной гибри-
дизации есть у африканского населения. До 2% 
архаичной примеси возрастом около 35 тыс. лет 
могли быть внесены в население Центральной 
Африки популяцией людей, с которыми мы раз-
делились около 700 тыс. л. н. [Hammer et al., 
2011]. Для других современных популяций Аф-
рики возраст архаичной примеси оказывается 
ещё более близким к нам: 30 тыс. лет [Hsieh et 
al., 2016], а объём примеси предполагается аж 
до 19% [Durvasula, Sankararaman, 2020]. Таким 
образом, это существенно удлиняет интервал 
сосуществования архаичных людей (очевидно, 
гейдельбержцев) и людей современного типа в 
Африке, делая гибридизацию между ними почти 
неминуемой. 

Африка и Азия, таким образом, выявляют 
долгое сосуществование, в сотни тысяч лет, ар-
хаичных и продвинутых групп людей, а также 
гоминид иных видов, тогда как в Европе смена ар-
хаичных популяций продвинутыми происходила по 

палеонтологическим меркам мгновенно и пол-
ностью. Логично это объяснить климато-гео-
графическими различиями: Европа – един-
ственный континент, не имевший в плейстоцене 
экваториально-тропической зоны, а потому 
бывший всецело подверженным глобальному 
воздействию серии оледенений-межлед-
никовий. Европейские неандертальцы, таким 
образом, в своём развитии как минимум два-
жды прошли этап реколонизации Европы по-
томками одной небольшой группы людей, цели-
ком замещающей предыдущее население: при 
своём оформлении из гейдельбергских людей 
типа Сима де Лос Уэсос и при появлении «клас-
сических» неандертальцев (рис. 2). В обоих слу-
чаях это совпадает с окончаниями максимумов 
рисского и вюрмского оледенений. Подтвержде-
нием именно такого сценария формирования 
европейской популяции неандертальцев служит 
низкий уровень гетерозиготности, по сравнению 
с таковой денисовцев и людей современного 
типа [Castellano et al., 2014; Meyer et al., 2012], 
что говорит о генетической узости группы, не-
смотря на широчайшую колонизацию Европы и 
части Азии. Северные денисовцы Алтая также 
демонстрируют невысокое генетическое разно-
образие, но у них имелась и сильно отличная 
южная популяция, что полностью меняет карти-
ну [Prufer et al., 2014] для денисовцев в целом. 
Тем не менее, невысокий уровень гетерозигот-
ности именно северной группы денисовцев под-
разумевает схожие с неандертальцами послед-
ствия климатических изменений для популяции. 

В этом смысле кажется логичным, что 
именно африканские люди современного типа, 
наименее затронутые климатическими измене-
ниями плейстоцена-голоцена, послужили осно-
вой современного человечества. Однако совре-
менный человек имеет, как мы видим, незави-
симо от расы и географии, гибридное происхож-
дение. Более того, гибридное происхождение – 
различное для разных частей света и разных 
популяций. Африканские люди современного 
типа являются лишь основными «донорами» 
генома современного человека, но нашими 
предками оказываются почти все популяции 
древних людей Африки и Евразии. Таким обра-
зом, современный человек является несомнен-
ным для таксономии видом лишь при сравнении с 
ныне живущими гоминидами или при восприятии 
всех его древних предков как подвиды. Тогда мы 
приходим к картине естественной эволюции  
гейдельбергских людей Старого Света в людей 
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современных (Homo heidelbergensis -> Homo 
sapiens), где просто различен итоговый вклад 
локальных субпопуляций: африканской, евро-
пейской и азиатской. Иначе человека нужно рас-
сматривать как сложную группу межвидовых ги-
бридов неясного статуса, чья генетика посте-
пенно унифицируется последние 5–15 тыс. лет. 

 
Заключение 

Как видно, анализ геномов современных и 
древних людей показывает целый ряд гибриди-
зационных событий, происходивших между их 
различными популяциями. В этом смысле ги-
бридизация людей оказывается явлением обы-
денным и даже обязательным при продолжи-
тельном контакте двух групп. При этом следы 
такой гибридизации в геномах мы видим только 
при наличии их, геномов, длительного независи-
мого развития, то есть продолжительной, в сотни 
тысяч лет, изоляции. Таким образом, два проти-
воположных эволюционных процесса – изоляция 
с активным приспособлением к местным услови-
ям и последующий генетический обмен между 
такими изолированными группами породили со-
временного человека в его широком адаптивном 
разнообразии. Мы не рассматривали функцио-
нальные особенности генетических примесей, 

доставшихся современному человеку от разных 
популяций древних людей, тем более, что в слу-
чае примесей в древних геномах это почти не-
возможно. Однако логично предположить, что те 
примеси, что сохранялись в популяциях, давали 
их носителям определённые преимущества, не-
смотря на возможные проблемы гибридов первых 
поколений. Это и позволило именно гибридным 
популяциям стать максимально успешными, по-
всеместно заместить предковые «чистые» линии 
и освоить всю Землю. 
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HYBRIDIZATION EVENTS IN THE HUMAN EVOLUTION 

 
Materials and methods. Scientific literature to review was collected from the PubMed database 

(https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov), some other publications were collected from the open internet sources. 
Results. Herein we represent a review of current data for genetics regarding the hybridization events of the 

human evolution. The paper reviews ancient human interactions that had place 30-1000 thousands of years ago 
and could be detected by the methods of genetics. Both, divergence of the Old World human population and con-
sequent introgression and hybridization processes that had led to the formation of modern human are analyzed. 

Discussion. The current genetics allows to study and analyze genomes of human and other animals in the 
aim to discover their evolutionary relationships. The consequent reveal of the ancient and extinct animal genomes 
allowed to speak about palaeogenetics, while the genome comparisons have formed a new discipline, comparative 
genomics, an analogue of the comparative anatomy. Modern and ancient human genomes' analysis have discov-
ered the ancient human subpopulations' interactions and relations, part of which gave rise to the modern humans.  

Conclusion. Modern humans are a result of i) evolution of the isolated ancient human populations which 
had formed 200–1000 thousands of years ago; and ii) of interaction between them. Indeed, a number of hybridiza-
tion events we can see during the human evolution, most of them are reflected in the modern and ancient human 
genomes. 

Keywords: ancient human population; Neanderthals; Denisovans; modern type humans; Homo heidelber-
gensis; DNA introgression; genome 
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