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Abstract. 12 sequences of D-loop of mt DNA from the fossil specimens found on the 
territory of archaeological sites in Pskov, Staraya Ladoga, Veliky Novgorod and Saint-
Petersburg are decoded for the first time. The reconstruction of genetic relations is done 
and a diagram of relationship between the discovered fossil samples from Western, Cen-
tral and Southern Europe, as well as representatives of the modern populations of chick-
ens is obtained. It is shown that most of the studied samples have similar mitochondrial 
haplotype that is relevant in the modern classification to version E1.1. This version can be 
called typical for the populations of chickens that inhabited the North-Western territory 
of modern Russia from the 9th to the 18th c.c.
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Введение. Использование методической базы молекулярной биологии и по-
пуляционной генетики в применении к органическим находкам различно-

го происхождения (останки человека и животных, пыльца и семена растений) 
дает возможность реконструировать и эффективно исследовать структуру 
ископаемой ДНК возрастом до 40 000 лет, в том числе из сильно загрязнен-
ных и подвергшихся термической обработке образцов (Paabo, 1986; Fu et al., 
2013; Дружкова и др., 2015). Применение методов молекулярной археологии 
позволяет точно идентифицировать таксономическую принадлежность остан-
ков, анализировать родственные связи, выявлять специфические мутации, 
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связанные с фенотипическим проявлением значимых признаков и детальнее 
изучать процессы формирования современного разнообразия животных и рас-
тительных видов. Установление родственных связей и, как следствие, построе-
ние маршрутов миграций особенно существенно при изучении любых одомаш-
ненных видов животных и растений, распространение которых невозможно 
без участия человека. Таким образом, доместицированные виды животных 
и растений могут служить биологическими маркерами сельскохозяйственных, 
торговых и культурных контактов между человеческими сообществами, наря-
ду с предметами материальной культуры. До недавнего времени не представ-
лялось возможным связать ископаемые останки животных с их потенциаль-
ными предковыми популяциями из центров одомашнивания, однако методы 
молекулярной археологии в совокупности с огромным объемом накопленных 
данных о геногеографии современных животных позволяют заполнить этот 
пробел. К настоящему моменту выполнены работы по молекулярной археоло-
гии собак (Druzhkova et al., 2013; Frantz et al., 2016), лошадей (Schubert et al., 
2014; Orlando et al., 2013), свиней (Ottoni et al., 2013), коров (Scheu et al., 2015), 
верблюдов (Mohandesan et al., 2016).

Несмотря на имеющиеся находки костей птиц, этот ценный научный ма-
териал зачастую остается невостребованным. Между тем, наличие домашних 
видов птиц и анализ их соотношения с промысловыми видами – важный пока-
затель уровня развития хозяйственной деятельности общества. Так, содержа-
ние птиц в северных широтах требует определенных навыков хозяйствования 
(наличия зерна в количестве, достаточном для появления кормовых излишков, 
технологии длительного хранения зерна, строительства птичников).

Исследования ископаемых останков птиц сконцентрированы вокруг из-
учения домашней курицы, как наиболее многочисленного и важного объекта 
сельского хозяйства в современном мире. Изучение ископаемой ДНК кур, 
населявших Полинезию, Микронезию и западное побережье Южной Амери-
ки позволило уточнить пути расселения человека по островам Тихого океана 
(Storey et al., 2007, 2012; Gongora et al., 2008; Thomson et al., 2014), а также исто-
рию птицеводческого хозяйства населения острова Пасхи (Gering et al., 2015). 
В Европе исследования ископаемых кур проводились лишь одной группой 
исследователей и затрагивали популяции Западной и Южной Европы (Flink 
et al., 2014). Считается, что появление кур в Европе было связано со стреми-
тельным распространением потомков всего одной популяции, начиная с III в. 
до н. э. (Flink et al., 2014).

Что касается территории Древней Руси, то наиболее вероятны три пути 
расселения кур – с запада (из Европы), с востока (из Персии, Индии, Китая) 
и с юга (через Боспорское царство, Византию) (Петров, 1962, цит. по: Моисее-
ва, 2006). Птицеводство, в частности разведение кур, было широко распростра-
нено в античных государствах Северного Причерноморья середины I тысяче-
летия до н. э. – середины I тысячелетия н. э. (Уманская, 1972), при раскопках 
кости домашних птиц во множестве находили в помещениях, в мусорных свал-
ках, в погребениях. Нередко встречается и хорошо сохранившаяся скорлупа 
куриных яиц (Гайдукевич, 1949; Ливеров, 1959; Кругликова, 1984).
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Точных данных о времени и путях распространения кур по территории 
северной Евразии в настоящее время нет. Вместе с тем, при остеологиче-
ском анализе костного материала археологических памятников выясняется, 
что курообразные представлены на большинстве ключевых памятниках Рус-
ской равнины. Изучение видового состава птиц, соотношение одомашненных 
и промысловых видов, а также истории формирования и преобразования по-
пуляции домашней курицы, актуально для понимания региональных особен-
ностей сложения системы хозяйственной деятельности населения. С целью 
реконструкции путей распространения домашних кур в эпоху Средневековья 
и Нового времени на Северо-Западе, была выделена ДНК из ископаемых ко-
стей кур, обнаруженных при археологических раскопках Псковского Кремля, 
Рюрикова городища, Староладожской крепости, Летнего сада и расшифрована 
последовательность фрагментов D-петли митохондриальной ДНК (мтДНК), 
что позволило выделить типовой генотип мтДНК в популяциях домашней ку-
рицы разновременных памятников региона.

Методика работы

Остеологическая идентификация ископаемых костей кур. Матери-
алом для работы послужили хорошо сохранившиеся бедренные, локтевые 
и плечевые кости кур, обнаруженные при раскопках на территории Псков-
ского Кремля, Рюрикова городища, Староладожской крепости и Летнего сада 
(г. Санкт-Петербург) (табл. 1). Идентификацию костей проводили с помощью 
сравнительной остеологической коллекции лаборатории орнитологии и гер-
петологии Зоологического института РАН (Санкт-Петербург). Датирование 
ископаемых объектов определялось стратиграфически, а также, в некоторых 
случаях, методом радиоуглеродного анализа (на базе Центра коллективного 
пользования «Геохронология кайнозоя» СО РАН (Новосибирск) и лаборато-
рии AMS Университета Аризоны (США).

Выделение ДНК из ископаемых костей кур. Выделение ДНК из ископа-
емых костей кур выполнялась с учетом всех мер предупреждения возможной 
контаминации современной ДНК и с соблюдением критериев аутентичности 
древней ДНК (Hofreiter et al., 2001; Willerslev, Cooper, 2005) на базе лаборато-
рии сравнительной геномики Института молекулярной и клеточной биологии 
СО РАН (Новосибирск). Около 0,5 г костного порошка, полученного меха-
ническим истиранием фрагментов от каждого образца, промывали раствором 
0,5 М ЭДТА с 0,5% лауроилсаркозином натрия, а затем инкубировали 2,5 часа 
при 55 °C в лизирующем буфере (0,5 M ЭДТА, 0,5% лауроилсаркозин натрия, 
5 нг/мл протеиназы К). Не поддающиеся лизису фрагменты отделяли длитель-
ным центрифугированием при 7 500 об/мин. Избирательную сорбцию ДНК 
из надосадочной жидкости проводили с помощью силикатных шариков и ком-
мерческих буферов SiBB и SiWB (ThermoFisher Scientific, UK). С поверхности 
силикатных шариков ДНК экстрагировали коммерческим буфером ЕВ для 
элюции (ThermoFisher Scientific, UK). Полученный раствор ДНК в дальней-
шем подвергали дополнительной очистке с использованием коммерческого 
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набора реактивов «PCR purification kit» согласно протоколу фирмы-изготови-
теля (Qiagen, USA).

Амплификация и секвенирование гипервариабельного участка 
D-петли митохондриальной ДНК. Полиморфизм последовательностей 
ДНК в настоящее время широко используется для исследования генетическо-
го разнообразия и происхождения одомашненных животных. В молекулярной 
археологии это, главным образом, высоко вариабельные последовательности 
D-петли мтДНК, которые предпочтительны для идентификации предполагае-
мых диких предков одомашненных видов, числа материнских линий и их гео-
графического происхождения.

Амплификацию гипервариабельного участка D-петли мтДНК из ископае-
мых костей кур мы проводили методом полимеразной цепной реакции (ПЦР) 
с использованием высокоточной полимеразы Phusion (ThermoFisher Scientific, 
UK) и праймеров, подобранных к перекрывающимся районам фрагмента 
141–559 пар нуклеотидов от начала D-петли (Storey et al., 2007, 2012, наши 
данные):

141F: 5’ACCCATTATATGTATACGGGCATTAA,
316R: 5’AACCATTCATAGTTAGGAGACTTGTT,
419R: 5’GTTGCTGATCTCTCGTGAGGT;
221F: 5’CATTCACCCTCCCCATAGACAG,
368R: 5’CGAGCATAACCAAATGGGTTAGA;
316F: 5’AACAAGTCACCTAACTATGAATGGTTAC,
533R: 5’AGTTATGCATGGGATGTGCCTGACCGA.
ПЦР проводили в термоциклере MJ Mini (BioRad, США) по протоко-

лу: 98 °C – 3 мин; (98 °C – 10 сек, 58 °C – 25 сек, 72 °C – 10 сек) × 30 циклов; 

Археологический сайт Кость, № образца Датировка
Великий Новгород, Рюриково 
городище, черный слой 
(раскопки 2009 г.)

ulna, 1 Стратиграфия: IX–XII вв. 
Радиоуглерод: 829 ± 45 г. cal. B.P. 1 σ calibration; NSF 
Arizona AMS Facility, no. 00737

Санкт-Петербург, Летний сад 
(раскопки 2010–2011 гг.)

humerus, 3 Стратиграфия: XVIII в.
Радиоуглерод: 1752 ± 29 г. cal. B.P. 1 σ calibration; NSF 
Arizona AMS Facility, no. 00738

Старая Ладога, Земляное 
городище (раскопки 1939 г.)

humerus, 23 Стратиграфия: X–XII вв.
ulna, 6s  - // -

Старая Ладога, Раскатная 
башня (раскопки 2015 г.)

humerus, 1s Стратиграфия: кон. IX – нач. ХII в.
ulna, 2s - // -
humerus, 3s - // -
humerus, 4s - // -
humerus, 5s - // -

Псков (раскопки 1994–2004 
гг.)

humerus, 2 Стратиграфия: XVIII в.
Радиоуглерод: 1757 ± 25 г. cal. B.P. 1 σ calibration; NSF 
Arizona AMS Facility, no. 00736

ulna, 7s Стратиграфия: XVIII в.
femur, 10s  - // -

Таблица 1

Ископаемые кости кур, использованные для выделения ДНК
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72 °C – 10 мин. Полученные фрагменты D-петли секвенировали, используя на-
бор BigDye® Terminator v3.1 Cycle Sequencing Kit (Applied Biosystems, USA) 
и секвенатор 3500xL Genetic Analyzer (Applied Biosystems, USA).

Таким образом были расшифрованы последовательности гипервариабель-
ного района D-петли мтДНК из 12 ископаемых образцов. Выравнивание пер-
вичных последовательностей ДНК проводили в программе BioEdit v.7.1.3.0 
(Hall, 1999); для поиска сходных нуклеотидных последовательностей были ис-
пользованы приложение BLAST и открытые базы данных Национального цен-
тра биотехнологической информации (США, http://www.ncbi.nlm.nih.gov/). 
Расшифрованные нами последовательности были внесены в базу данных NCBI 
GenBank (## KP307147-KP307150) и включены в филогенетический анализ.

Филогенетический анализ. Выделение типового гаплотипа мтДНК
Конструирование филогенетической сети (рис. 1) для оценки эволюцион-

ных взаимосвязей между исследуемыми гаплотипами выполнялось в программе 
Network 4.6 (http://www.fluxus-engineering.com/index.htm) способом медианно-
го объединения (Median Joining) (Bandelt et al., 1999). Для создания матрицы 
нуклеотидных последовательностей использовалась программа MEGA 6.06 
(Tamura et al., 2013). Для построения сети, помимо полученных нами последова-
тельностей ископаемой ДНК, были использованы данные о структуре D-петли 
мтДНК представителей ряда традиционных пород кур: орловская, юрловская, 
павловская, узбекская, русская белая и голошейная – всего 83 последовательно-
сти (Dyomin et al., 2016), а также 32 последовательности, относящиеся к типо-
вым митохондриальным гаплотипам кур, представляющим гаплогруппы A, B, 
C1, C2, C3, D, E1, E2, E3, D, G, F, H, I, X, W по международной классификации, 
предложенной Миао с соавторами (Miao et al., 2013).

Дополнительно в анализ было включено 80 последовательностей D-петли, 
полученных из ископаемых образцов курицы c территории Великобритании, 
Германии, Греции и Австрии (Flink et al., 2014). Образцы, использованные 
в данной работе, относятся ко II в. до н. э. – XVIII в. н. э.

На полученной схеме (рис. 1) исследованные гаплотипы формируют 15 ос-
новных узлов, соответствующих различным гаплогруппам мтДНК кур. За ис-
ключением единственного образца из Пскова (относится к гаплогруппе C1), все 
проанализированные ископаемые последовательности принадлежат гаплогруп-
пе Е1 и представлены четырьмя близкими гаплотипами. При этом подавляющее 
число образцов из Пскова и Старой Ладоги относятся к гаплотипу E.1.1. Этот ва-
риант мтДНК кур является наиболее распространенным в Европе и отмечается 
со II в. до н. э. Остальные гаплотипы отличаются от него одной или двумя мута-
циями. Большинство изученных нами образцов ископаемых костей кур относятся 
к IX–XII вв. Их генетическое сходство указывает на существование в это время 
в пределах северо-западных территорий популяции кур, представленной генети-
чески родственными особями, что является признаком их устойчивого самовос-
произведения, возможного только при ведении птицеводческого хозяйства.

Заключение. На основании анализа 12 секвенированных последовательно-
стей D-петли мтДНК ископаемых костей, обнаруженных на разновременных па-
мятниках, можно заключить, что гаплотип E1.1 является типовым для популяции 
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кур, распространенной на территории Северо-Запада России c IX по XVIII вв. 
Наблюдаемое распределение гаплотипов позволяет аргументировано предполо-
жить, что генофонд популяций кур в исторический период формировался на базе 
генетически гомогенной популяции, представленной носителями гаплотипа E1.1. 
На территории современного Северо-Запада России, Западной, Центральной 
и Южной Европы данная популяция распространилась не позднее IX в. н. э. Экс-
пансия других вариантов гаплогруппы Е1, а также гаплогруппы С1 в генофонды 
популяций кур Северо-Запада России началась позже и связана с налаживанием 
активных торговых связей с Юго-Восточной Азией, а также началом целенаправ-
ленной селекции пород в России и странах Западной Европы.

Благодарности: Авторы выражают признательность сотрудникам ресур-
ных центров «ЦКП Хромас», «Развитие молекулярных и клеточных техноло-
гий» Научного парка Санкт-Петербургского государственного университета, 
а также «Геохронология кайнозоя» СО РАН (Новосибирск).

Рис. 1. Генетическая сеть, демонстрирующая связь ископаемых и современных гаплотипов 
домашней курицы. A, B, C1, C2, C3, D, E1, E2, E3, D, G, F, H, I, X, W – гаплогруппы 

мтДНК кур по международной классификации, предложенной Миао с соавторами (Miao 
et al., 2013). Диаметр кругов пропорционален числу образцов с данным гаплотипом, 

длина ветвей – количеству мутаций между ними. Цифрами обозначены позиции 
мутаций относительно начала D-петли. Условные обозначения: а – ископаемые 

образцы: Великобритания, 1500–1800 н. э. (Flink et al., 2014); б – ископаемые образцы: 
Великобритания, 1000–1400 н. э. (Flink et al., 2014); в – ископаемые образцы: Германия, 

Австрия, Великобритания, 200 до н. э. – 400 н. э. (Flink et al., 2014); г – представители 
современных российских пород кур; д – последовательности мтДНК, маркирующие 

современные гаплогруппы кур; е – ископаемые образцы кур европейской части России
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