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Территория современного Китая была зоной активных трансформаций населения с самого на-
чала ее заселения представителями нашего вида. Именно здесь находилась зона формирования 
прародителей всех монголоидных популяций, связанных с восточным стволом неафриканцев. 
Древнейшая сформировавшаяся здесь группа связана с населением, жившим в районе пещеры 
Тяньюань (田園洞). Затем в южных районах современного Китая выделяется кластер южных и 
северных популяций. На основе северных групп сформируется современное население северной 
половины Китая, Японии и Кореи, а также Монголии, Сибири и Америки, а на основе южных 
групп — население Индокитая, Индонезии, восточной Океании. С начала эпохи неолита между 
обеими группами начинается двустороннее взаимодействие. В эпоху распространения земледе-
лия выходцы из верховий реки Хуанхэ (黃河) активно расселяются в Тибет, в юго-западные про-
винции Китая, формируя основу генофонда современных тибетцев, других тибето-бирманцев и 
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прародителей ханьцев. Также выходцы из долины реки Хуанхэ влияют на население долины реки
Силяохэ (西辽河), связанное с другой подгруппой северного кластера монголоидов. Из бассейна
этой реки данное население заселяет Корейский полуостров, а оттуда и Японский архипелаг.

В историческое время, особенно в эпохи Цзинь, Тан и Сун, проникновение северян на терри-
тории к югу от Хуанхэ усиливается. Они поглощают местные группы, влияя на генофонды мест-
ных сино-тибетских и хмонг-мьенских групп, избежавших ассимиляции. Прибытие ханьцев, ве-
роятно, вызывает отток части тибето-бирманских групп в северо-восточную Индию. Вторжения
степных кочевников не изменили генофонд Китая, наоборот переселения ханьцев-земледельцев
в степь оставляли ощутимую примесь в населении Монголии с эпохи сюнну до современности. 
Таким образом, население Китая издревле имеет не только бурную внутреннюю популяционную
историю, но с самых ранних эпох влияет на остальное население ойкумены: в Сибири, Новом
Свете, Индостане, Юго-Восточной Азии и Океании.

Ключевые слова: Китай, древняя ДНК, генетика, ханьцы, Яншао, тибето-бирманцы, Силяохэ
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пуляционно-генетической истории Восточной Азии. Восточный курьер / Oriental Courier. 2023. 
№ 3. С. 170–179. DOI 10.18254/S268684310026641-3

The territory of modern China was a zone of active population transformations from the time of
its occupation by human species. There was the formation zone of the progenitors of all Mongoloid
populations associated with the eastern trunk of non-Africans. The most ancient group is associated
with the population of Tianyuan cave (田園洞). The basal steam split, after Tianyuan branch separation
into two clusters of southern and northern populations. The north groups formed a gene pool base for
the modern population of the northern half of China, Japan, Korea, as well as Mongolia, Siberia, and
America. The southern groups formed a gene pool core for the population of Indochina, Indonesia, 
eastern Oceania. From the beginning of the Neolithic era, two-way interaction begins between both
groups. During the agricultural spread, people from the region of the upper Yellow River actively settled
in Tibet, the southwestern provinces of China, the lower reaches of the Yellow River, forming the basis
of the gene pool of modern Tibetans, other Tibetan-Burmans and progenitors of the Han. Also, the
migrants from the valley of Yellow River influence the population of the western Liao River, associated
with another subgroup of the northern Mongoloid cluster. And the basin of this river, this population
inhabits the Korean Peninsula, and from there to the Japanese archipelago.

In historical time, especially in the Jin, Tang and Song eras, the penetration of northerners south of
the Yellow River intensified. It absorbs local groups and affects the gene pools of local Sino-Tibetan
and Hmong-Mien groups that have escaped assimilation. At the same time, the southern groups of
Han Chinese also receive a noticeable admixture from the southern Mongoloid groups of the southern
cluster. The arrival of the Han Chinese probably causes the outflow of part of the Tibeto-Burman
groups to northeast India. The invasions of the steppe nomads did not change the gene pool of China. 
On the contrary, the resettlement of Han farmers in the steppe left a noticeable admixture in the
population of Mongolia from the Xiongnu era to the present. Thus, the population of China since
ancient times has not only a turbulent internal population history but had been influencing since the
earliest epochs to rest of the population of the Inhabited parts of the World like Siberia, both Americas, 
India, South-East Asia and Oceania.

Keywords: China, ancient DNA, genetics, Han, Yangshao, Tibeto-Burman group, Western Liao River
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Реконструкция популяционно-генетического
прошлого населения Восточной Азии крайне
важна для понимания генезиса населения Китая
и населения сопредельных с ним стран. Совре-
менные данные, полученные на основе полно-
геномного анализа современного и древнего
населения, позволяют достаточно точно вос-
становить ключевые события в популяционной
истории региона.

Древнейшее н аселение 
региона

Первые представители нашего вида могли
появиться на территории современного Китая
во время первых попыток выхода человека из
Африки. Они могут быть связаны с жителями
пещер Фуюань (福 岩洞) и Люцзян (柳江), воз-
растом 130–120 тысяч лет [Liu, 2015; Shen, 2002]. 
Однако вне африканской колыбели потомки
этих ранних волн бесследно исчезли — как в
Китае, так и в других частях Старого Света: мы
не располагаем данными об их популяционно-
генетическом облике, а информация о древней
ДНК из их костных останков пока отсутствует.

Во время последней переселенческой волны
из Африки, имевшей место 70–60 тыс. лет назад, 
произошло новое заселение Восточной Азии. 
Не только предки нынешних жителей Восточ-
ной Азии, но и все современные неафриканцы
происходят от ее представителей [Vallini, 2022; 
Bae, 2017; Pagani, 2016]. После выхода из Афри-
ки предки всех неафриканцев разделились на не-
сколько стволов: 1) ствол базальных евразийцев
в Западной Азии, не сохранившихся в чистом
виде, но оставивших ощутимую примесь в на-
селении Ближнего Востока, особенно Аравии
[Almarri, 2021]; 2) ствол палеолитических лю-
дей, связанных с могильником Златы Кун в Че-
хии [Vallini, 2022]; 3) западный ствол, связанный
с прародителями современного населения Евро-
пы, Западной Азии и древним палеолитическим
населением Сибири — так называемой группы
ANE (Ancient North Eurasian) [Vallini, 2022]; 
4) восточный ствол, который связан с праро-

дителям всех популяций монголоидной расы в
Восточной Азии и за ее пределами, с популя-
циями австралоидной расы, с представителями
еще двух групп: с палеолитическими людьми из
Усть-Ишима в Сибири и Бачо-Киро в Европе
[Vallini, 2022]. Эти две ветви восточного ство-
ла исчезли в Северной Азии и на европейском
субконтиненте, будучи замещены около 37 тыс. 
назад представителями западного ствола неаф-
риканцев [Vallini, 2022].

Таким образом, предки современного населе-
ния Китая и Восточной Азии связаны с потом-
ками восточного ствола неафриканцев, во время
миграции с Ближнего Востока заселившими
территории от Европы до Океании. Ветвь это-
го ствола, занявшая территорию современных
Китая и, вероятно, северного Индокитая, стала
прародительницей как всех древних и совре-
менных жителей восточноазиатского региона, 
так и вообще всех популяций монголоидной
расы [Vallini, 2022]. Так, современные жители
Китая — прямые потомки первых групп нашего
вида, которые проникли в этот регион после по-
следнего исхода Homo sapience sapience из Афри-
ки [Vallini, 2022].

Представители группы первопредков, т. е. 
прародителей всех популяций Восточной Азии, 
пока не обнаружены в палеогенетической лето-
писи. Самые ранние образцы ДНК из Восточ-
ной Азии описаны для могильника Тяньюань
40-тысячелетнего возраста, находящегося в се-
верном Китае [Yang, 2017]. Тяньюаньская груп-
па представляла боковое ответвление, самостоя-
тельную дочернюю ветвь, вычленившуюся из
общего ствола всех первопредков восточноазиа-
тов [Mao, 2021; Yang, 2017]. Эти люд и рассели-
лись по всему северу Восточной Азии вплоть до
Амура и Монголии [Mao, 2021; Massilani, 2020] 
около 33 тыс. лет назад. Формирование предков
других групп восточноазиатского населения
должно было находиться ближе к современным
южным районам Китая [Mao, 2021].

Оставшиеся представители восточноазиатско-
го населения разделились на две группы — се-
верную и южную. Обе эти группы исходно, ско-
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рее всего, занимали южные районы Китая [Mao, 
2021; Yang, 2020]. На основе северной группы
сформировался популяционно-генетический
фундамент современных популяций севера
Восточной Азии, Монголии, Сибири, обеих
Америк [Mao, 2021; Massilani, 2020; Yu, 2020; 
Damgaard, 2018; Raghavan, 2014]. На основе
южной группы сформировался популяционно-
генетический фундамент современных популя-
ций Индокитая, отчасти южных районов Китая, 
Малайского и Филлипинского архипелагов и
Полинезии [Zhang, 2022; McColl, 2018; Mallick, 
2016; Scoglund, 2016; Lipson, 2014].

Популяционные 
трансформации в Восточной 
Азии с периода ледникового 
максимума до неолита и их 
влияние на другие регионы 
Ойкумены

Предки современных популяций Индокитая
и Южного Китая формируются на территориях
к югу от реки Янцзы на основе самых южных
групп восточноазиатов. В составе этих популя-
ций выделяются несколько отличающихся попу-
ляционных кластеров, родственные связи между
которыми требуют уточнения [Zhang, 2022; 
Mallick, 2016]. Именно это население сформи-
ровало основу генофонда популяций будущих
австроазиатских, тай-кадайских и австроне-
зийских народов [Не, 2023; Wang, 2021; McColl, 
2018; Lipson, 2014].

Северная группа древних популяций Восточ-
ной Азии (из линии, близкой жителям пещеры
Тяньюань) исчезает в регионе с началом оледе-
нения и не оставляет потомков. Уже в период
ледникового максимума, север Восточной Азии
заселяется с юга новой ветвью монголоидов. 
Не позднее 19 тыс. лет назад они проникают на
территорию современного китайского Приа-
мурья [Mao, 2021]. Эти люди повторяют путь
своих предшественников, но заселяют и бо-
лее широкие территории, охватывающие весь
север Азии к востоку от Енисея. В Сибирь из

северного Китая они проникают в составе, как
минимум, трех волн миграции. Первая волна
проникает в Якутию еще 16 тыс. лет назад с
носителями дюктайской культуры. Эта волна
внесла некоторую лепту в генофонд аркти-
ческих монголоидов [Kılınç, 2021]. Вторая, 
палеосибирская волна сформировала основу
популяций арктических монголоидов и аме-
риндов [Sikora, 2019; Flegontov, 2019; Yu, 2020]. 
Третья, неосибирская волна сформировала фун-
дамент большей части популяций коренного
населения Сибири [Kılınç, 2021; Sikora, 2019; 
Yu, 2020]. Еще одна группа выходцев из Китая, 
заселяя российское Приморье, смешивалась с
группами, близкими айнам и дзёмонцам [Wang, 
2023, Jeong 2016, Jinam, 2012]. Группы, остав-
шиеся на территории севера Китая, сформируют
ядро неолитических популяций этой области.

Популяционные 
трансформации населения 
Восточной Азии с эпохи 
неолита до начала 1-го тыс. н. э.

Уже в начале неолитической эпохи в середине
8-го — середине 6-го тыс. до н. э. начинаются
двусторонние перемещения представителей
северной и южной групп в прибрежной зоне
Китая. Отдельные группы северян расселяются
по береговой линии до современных южных
приморских провинций КНР. Синхронно в это
же время в обратном направлении южные груп-
пы восточноазиатского населения проникают на
север до Шаньдуна и Желтого моря. В контакт-
ной зоне приморских районов обе группы фор-
мируют смешанное население. Двусторонние
перемещения происходят исключительно в зоне
побережья. Внутренние материковые районы
остаются не охваченными этими перемещения-
ми до конца неолита [Wang, 2021; Yang, 2020].

Во внутриконтинентальных районах совре-
менного Китая происходили иные миграцион-
ные процессы. Представители северной группы
восточноазиатов послеледникового времени
проникают со стороны верхнего и среднего те-
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чений реки Хуанхэ в Тибет. Это проникновение
происходит либо во время распространения
земледелия в горную зону в 4-м тыс. до н. э., 
либо даже прежде его возникновения в начале
голоцена [Liu, 2022, Wang, 2021]. На территории
нагорья они смешиваются с местной группой
популяций, имеющих неясные систематические
связи с остальными группами современного
и древнего человечества [Liu, 2022]. Эти люди
становятся прародителями популяций совре-
менных тибетцев [Liu, 2022; Wang, 2021].

Другая группа северных восточноазиатов, 
также выходцев из верховьев Хуанхэ, обошла
Тибетское нагорье через окраинные предгор-
ные районы в сторону Индокитая. Эти люди
стали прародителями большинства популяций
тибето-бирманских народов. Точное время этой
миграции требует уточнения. По мере про-
движения на юг они смешивались с местными
группами южных восточноазиатов южного
Китая и Индокитайского полуострова [Zhang, 
2022; Wang, 2021]. В некоторых случаях на юге
ареала тибето-бирманских языков, группы при-
бывших передавали свои языки, но поглощались
генофондом южных восточноазиатских групп. 
Так это произошло в случае предков хани и лаху
[Zhang, 2022].

Третья группа переселенцев со среднего и
верхнего течений Хуанхэ в 4-м тыс. до н. э. 
направилась в сторону низовьев этой реки и
на юг — на пространства Великой Китайской
равнины. Эти люди сформировали основу ге-
нофонда населения культуры Яншао, а также
прародителей будущих хуася и северных хань-
цев [Wang, 2021]. По мере продвижения на юг
от реки Хуанхэ представители третьей группы
переселенцев, так же, как и проникающие на
юг предки тибето-бирманцев, смешивались с
южными группами восточноазиатов. Примесь
со стороны южных групп была значительной и
увеличивалась по мере удаления от старта ми-
грации северян, достигая 40%. К моменту про-
никновения выходцев из низовий реки Хуанхэ
на Великую Китайскую равнину и в бассейн
реки Янцзы, здесь уже проживало многочислен-

ное население, возможно связанное с рисовод-
ческим сельскохозяйственным комплексом. Уже
в древности эта особенность, в виде примеси
южных групп, определила специфику генофон-
да южных китайцев-ханьцев и их отличия от
генофонда прародителей северных китайцев-
ханьцев [Wang, 2021].

Зона бассейна реки Силяохэ, расположен-
ная к северу от Желтого моря, была стартовой
зоной миграций в Восточной Азии. Исходно, 
в 7-м тыс. до н. э. о на была занята группами, 
близкими к населению Амура (отдаленно род-
ственному выходцам из верховий Хуанхэ, но
существенно отличающемуся от него). Эти
люди могли доместицировать просо независимо
от соседних групп, живших в верхнем течении
Хуанхэ. Ближе к концу неолита в среду этих по-
пуляций проникли выходцы из района среднего
и верхнего течений Хуанхэ и смешались с преж-
ним населением. В 4-м тыс. до н. э. выходцы из
региона Силяохэ стали расселяться на восток, 
в сторону современной территории Кореи, а
из Кореи они переселяются через море в нача-
ле 1-го тыс. до н. э. в Японию [Robbeets, 2021; 
Wang, 2021; Ning , 2020]. Перед переселением на
Японские острова, обитающие на Корейском
полуострове прародители японцев и корейцев
получают еще одну примесь со стороны новой
группы мигрантов с Шаньдуньского полуостро-
ва, которая приносит с собой рисовое земледе-
лие [Robbeets, 2021].

На Японском архипелаге выходцы из Восточ-
ной Азии смешиваются с потомками дзёмонцев
(генетически близких айнам), поглощая мест-
ных обитателей, но и ощутимо с ними смеши-
ваясь. На основе смешения потомков дзёмон-
цев и переселенцев с Корейского полуострова, 
связанных с населением культуры Яёй, форми-
руется генофонд японцев [Watanabe, 2023; Wang, 
2021, Jeong, 2016; Jinam, 2 012].

Cо стороны южных районов Китая одна из юж-
ных групп восточноазиатского населения распро-
страняется вместе с носителями австронезийских
языков путем морских миграций. На первом эта-
пе, в 4-м тыс. до н. э. эта группа населения заселяет
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Тайвань, откуда распространяется на территории
Филиппин, Индонезии, а далее, на рубеже 3-го
и 2-го тыс. до н. э. проникает в Океанию [Wang, 
2021; Scoglund, 2016; Lipson, 2014].

Популяционные 
трансформации в Китае 
в историческое время

Среди более поздних событий методами по-
пуляционной генетики установлено проник-
новение китайцев-ханьцев в районы к югу от
Янцзы и поглощение популяций южных племен
в эпохи Цзинь, Тан, Сун [Wen, 2004]. Выявлен
сильный миграционный поток со стороны по-
пуляций китайцев-ханьцев в генофонды популя-
ций сино-тибетских народов бай, и, цян [Zhang, 
2022]. Также установлено, что этот приток огра-
ниченно повлиял и на хмонг-мьенские (мяо-яо) 
народы во 2 половине 1-го тыс. н. э. [He, 2023].

В эпоху династии Тан (618–907), известной
активными торговыми, культурными, полити-
ческими контактами с более западными стра-
нами, произошла ограниченная инфильтрация
выходцев из западной части Евразии в Китай, 
оставившая незначительный след (2–4%) в не-
которых локальных популяциях современных
ханьцев [Wang, 2021].

Вторжения кочевников степной зоны в се-
верный Китай, напротив, значимо не изменяли
генофонд ханьцев и хуася. Наоборот, начиная
с эпохи сюнну до монгольского завоевания, 
в населении монгольских степей всегда при-
сутствовала значительная доля переселенцев из
земледельческих районов Китая [Jeong, 2020].

На рубеже 1-го и 2-го тыс. н. э. произошло
проникновение популяций тибето-бирманских
народов с территории юго-западных провинций
Китая на северо-восток Индии [Metspalu, 2018; 
Tamang, 2018].

Выводы

Территория Китая играла ключевую роль в
истории населения всей ойкумены.

1) Именно на юге современной КНР нахо-
дился исходный очаг возникновения предковой
популяции всех монголоидных групп.

2) Вплоть до эпохи последнего оледенения
прародители всего современного монголоид-
ного населения отсутствовали и в Сибири, и
южнее Индокитая, занимая в основном терри-
торию Китая.

3) В эпоху последнего оледенения на севере
Китая формируется группа прародителей всего
современного населения северной половины
Восточной Азии, Сибири, Америки и востока
евразийских степей. Именно с территории Ки-
тая они заселяют Приморье, восток Монголии, а
через окрестности Байкала — Сибирь и Новый
Свет.

4) В южных районах Китая, включая, вероятно, 
и северные районы Индокитая, в ледниковую
эпоху формируются прародители современно-
го населения материковой и островной частей
Юго-Восточной Азии, а также коренного насе-
ления Тайваня и Полинезии.

5) В раннем неолите между северной и южной
группами восточноазиатов начинается взаимо-
действие в прибрежных районах Китая.

6) В эпоху распространения земледелия вы-
ходцы из верховьев Хуанхэ становятся основой
формирования большинства современных
сино-тибетских народов (кроме ряда групп в
Индокитае и на юге Юньнани, которые, пере-
няв тибето-бирманские языки, сохранили гено-
фонд групп, характерный для популяций южных
монголоидов Индокитая).

7) Одна из этих групп заселила Тибетское на-
горье, откуда проникла в высокогорную зону
Гималаев, другая заселила юго-западные про-
винции Китая, сформировав основу нетибетских
тибето-бирманских народов. Третья группа, рас-
селявшаяся в низовья Хуанхэ и Великую Китай-
скую равнину, сформировала генофонд китай-
цев-ханьцев. Также не исключено более раннее
проникновение выходцев из долины реки Хуанхэ
в Тибет в доземледельческий период.

8) Уже в неолитическую эпоху прямые пра-
родители современных тибето-бирманцев и
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современных ханьцев по мере продвижения на
юг смешивались с южными группами восточ-
ноазиатов, связанных с южномонголоидным
населением.

9) Другая группа земледельцев переселялась на
север, смешиваясь с обитателями долины реки
Силяохэ, заселяя оттуда Корею, а из Кореи сме-
шиваясь с носителями культуры Яёй, Японию.

10) В Историческое время поток переселений
ханьцев усилился во времена династий Цзинь, Тан
и Сун. Группы ханьцев-переселенцев поглощали
местное население и влияли на генофонд сино-
тибетских и хмонг-мьенских групп, избежавших
ассимиляции и сохранявших этническое своеоб-
разие. Но южные группы ханьцев также получа-
ли примесь от представителей южного кластера
популяций, что и определило популяционно-
генетическое своеобразие южных ханьцев.

11) Описанные передвижения могли вызвать
исход части тибето-бирманского населения в се-
веро-восточные районы Индии на рубеже 1-го и
2-го тыс. до н. э.

12) Вторжения степных кочевников из Мон-
голии и возникновение «варварских династий
и держав» на территории Китая, не оказали су-
щественного популяционного влияния на его
генофонд. Однако переселенцы из земледель-
ческих районов Китая, непрерывно переселяясь
в степную зону Монголии с эпохи сюнну до
эпохи Чингизидов, оставляли существенный
вклад в генофонде степного евразийского пояса, 
который прослеживается здесь до сих пор.

Многие популяционные процессы, происхо-
дившие на этой территории, напрямую меняли
генофонд населения сопредельных стран вос-
точноазиатского макрорегиона, а нередко их
влияние выходило и за эти рамки и охватывало
также и другие области Евразии (полуостров
Индостан, в Сибирь, Юго-Восточную Азию), 
а вместе с ними и Океанию. Даже те популя-
ционные процессы, которые имели меньший
масштаб и происходили, преимущественно, во
внутренних границах Китая, оказывали сильное
популяционное воздействие на соседние терри-
тории Восточной Азии.
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