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АННОТАЦИЯ

В качестве квазигенетических маркеров выступают фамилии как аналоги аллелей в полиаллельном локусе. Субтотальное изучение фамилий адыгов (1340 фамилий в 61 ауле) снимает практически все вопросы о статистической достоверности результатов сравнений. Использование карты надежности картографического прогноза исключает из анализа территории, не обеспеченные исходной информацией.

Важной особенностью изучаемого генофонда является традиционная структура браков и высокая эндогамия как адыгов в целом, так и отдельных племен (родовых подразделений), которые нашли яркое отражение в серии карт генетических расстояний. На каждой карте все наименьшие генные расстояния находятся в пределах ареала того племени, которое использовано в качестве репера. Остальные субпопуляции отличаются столь значительно, что генетические расстояния до них достигают максимально возможных значений. Таким образом, геногеографический анализ позволяет оценить родовые подразделения (племена) адыгов как изоляты.

Наиболее неожиданный результат получен при сравнении полученной серии карт с картой генных расстояний от среднеадыгских частот фамилий. Эта карта практически совпадает (ранговый коэффициент корреляции (=0.60) с картой генетических расстояний от частот фамилий у шапсугов - лишь одного из племен, причем расположенного на далекой периферии ареала и географически изолированного от основного массива популяций (для прочих племен коэффициент корреляции со “среднеадыгской” картой составил в среднем (=0.3).
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ВВЕДЕНИЕ

При исследовании подразделенной популяции анализ генетических расстояний играет немаловажную роль. Однако, поскольку матрица расстояний, как правило, интерпретируется читателями с  трудом, анализ результатов обычно завершается дендрограммой - “генетическим” древом субпопуляций. При всей популярности такого способа представления результатов, он обладает рядом недостатков, из них главный - многовариантность древа: “В общем случае древо дает лишь один из формальных способов выделения кластеров в соответствии с выбранным критерием” [15]. Более наглядными являются методы многомерного шкалирования и главных компонент, которые позволяют представить субпопуляции в некоем условном пространстве. Это пространство отражает обобщенные расстояния между всеми субпопуляциями и каждая субпопуляция обладает в нем собственными координатами. Однако и при таком представлении популяции нужны специальные усилия, чтобы связать положение популяций в абстрактном пространстве генетических расстояний с реальным географическим пространством, в котором популяции живут и умирают. Наиболее простым и распространенным способом является определение корреляций между генетическими и географическими расстояниями. Но такая оценка является “валовой” и малоинформативной. 
Мы создали серию карт. Каждая карта отражает средние по многим маркерам генетические расстояния от одной из популяций до всех остальных. Кажущееся неудобство - необходимо просмотреть не одну, а серию карт - вознаграждается тем, что мы можем видеть области, генетически близкие и отдаленные именно от тех популяций, которые нас в наибольшей степени интересуют. А карту генетических расстояний “всех от всех” мы заменяем картой “всех от средней”, что дает не менее интересный и важный результат.

В итоге мы получаем возможность увидеть генетические расстояния между популяциями не в виде абстрактных дендрограмм или пространства главных компонент, а в реальном географическом пространстве, вмещающем популяции, направляющем их миграции, служащем им средой и колыбелью. Элизе Реклю эпиграфом к своему многотомному труду взял следующее изречение: “География по отношению к человеку есть не что иное, как  История в пространстве, подобно тому, как История является Географией во времени” [16]. Именно поэтому анализ генетических расстояний в реальном географическом пространстве помогает лучше понять историю генофонда, а с ним историю тех народов, которые мы изучаем.

Карты генетических расстояний имеют еще два важных преимущества. Во-первых, снимается требование, чтобы все исходные популяции были изучены по всем маркерам, поскольку интерполяция позволяет прогнозировать значения признака в “пропущенных” популяциях. Такая возможность очень важна, поскольку позволяет включить в анализ всю имеющуюся информацию, а не отдельные популяции по нескольким локусам. Сомнения в надежности картографического прогноза снимаются использованием карт надежности, которые оставляют для анализа генетических расстояний лишь высоко достоверные данные [8,10,13,14]. 

Вторым преимуществом используемого метода является то, что он позволяет обнаруживать изменчивость в пределах подразделенной популяции [4-8,10-12,14,17-24,26,27,29,30]. В данной работе впервые карты генетических расстояний строятся на основе географии квазигенетических маркеров - фамилий адыгов. По авторитетному мнению Мортона [28], использование фамилий в качестве селективно нейтрального маркера может иметь информационную ценность, равную лучшей кодоминантной генетической системе. Раннее в сообщении
 нами показано хорошее соответствие оценок дифференциации адыгов по данным о генетических  и о квазигенетических маркерах, что позволяет использовать фамилии адыгов как надежный маркер при изучении структуры их подразделенной популяции.

В предыдущих сообщениях были подробно рассмотрены особенности генофонда адыгов. Для него характерны: 1) четкая иерархическая структура популяционной системы адыгов “локальная популяция (аул) - субэтнос (племя) - этнос”; 2) высокая эндогамия отдельных племен и этноса в целом; 3) существенные генетические различия между племенами по уровню локального инбридинга. Эти характеристики адыгов, дополненные субтотальным (95%) изучением всех сельских популяций, позволяет считать генофонд адыгов уникальным модельным объектом для изучения подразделенных популяций. 

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ 

Субтотально изучены частоты 1340 фамилий адыгов в 61 ауле, в которых проживают представители четырех основных адыгских племени - шапсугов, бжедугов, темиргоевцев и кабардинцев. Исследованием охвачено около 60 тыс. человек. Изученная выборка составляет две трети (66%) от всего адыгского населения Адыгеи и черноморского побережья Кавказа и 95% от сельского населения. 
Поскольку обычно используемый параметрический коэффициент корреляции Пирсона (r) предполагает нормальное распределение обоих коррелируемых признаков, мы при анализе связи ориентировались на непараметрический коэффициент ранговой корреляции Спирмена (().

В данной работе впервые анализируются компьютерные геногеографические карты распространения квазигенетических маркеров. Для каждой из 1340 фамилий были построены карты географического распределения по ареалу расселения адыгов. 

Картографирование и картографо-статистический анализ данных  проведены с помощью оригинального программного пакета [5-8,13], разработанного на основе пакета “MAG” (каф.картографии МГУ, рук.С.М.Кошель).
Анализ геногеографические карт фамилий ведется с учетом надежности картографического прогноза. Поскольку фамилии изучены тотально в каждой популяции  и картографируемое пространство этнически изотропно, карты надежности построены с учетом лишь одного, но самого существенного фактора - распределения изученных популяций в пространстве [8,13,14]. 

Чтение карты. Картографический образ создается в результате объединения значений ЦМ в интервалы. Нараcтание интенсивности окраски интервала соответствует нарастанию концентрации признака: наименьшие значения  окрашены самыми светлыми тонами; наибольшие значения признака - интенсивно темными тонами. При чтении карты следует помнить, что изменчивость признака непрерывна и что границы между интервалами относительны: интервалы могут быть заданы иные - более дробные, более общие, смещенные и т.д. Однако хотя образ карты при изменении интервалов несколько видоизменяется, общая закономерность распределения признака (зафиксированная в ЦМ) остается неизменной.

В легендах карт всех признаков [5,6]  приведена следующая информация: K— число исходных популяций, указанных на карте темными точками; N— число узлов равномерной сетки ЦМ; MIN, MAX, MEAN — минимальное, максимальное и среднее значение частоты признака; а также его дисперсия (S2). Во втором окне легенды приведена шкала интервалов, соответствующих избранному генетическому масштабу. На гистограммах над ними величины столбцов отражают долю территорий, занятых данными интервалами частот.

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ 

География фамилий
Для каждой из 1340 адыгских фамилий были построены карты распространения их частот. На рис. 1. и 2. представлены карты двух фамилий - относительно редкой (Почешховы, рис. 1) и относительно частой (Ачмиз, рис.2). Однако такие карты для популяционно-генетического исследования являются промежуточным этапом. Необходим переход к “синтетическим” картам, обобщающим информацию по всем фамилиям. В данной работе  представлены карты - главных компонент изменчивости фамилий.
“Синтетические” карты генетических расстояний генофонда адыгейцев
На    основе  карт   частот   фамилий   построена   серия   карт генетических расстояний. Каждая из “синтетических” карт воспроизводит средние (по совокупности всех 1340 фамилий) генетические расстояния от одного из подразделений этноса до каждой популяции адыгейцев. Карты позволили изучить пространственную структуру генофонда адыгейцев; увидеть “тонкую” структуру генофонда и определить, существуют ли реально генетические границы между подразделениями (племенами) адыгейцев.

Нарастание интенсивности окраски интервала соответствует нарастанию концентрации признака: наименьшие значения окрашены самыми светлыми тонами; наибольшие значения признака – интенсивно темными тонами.

Наименьшие генные расстояния на “синтетической” карте генетических расстояний от средних частот фамилий у кабардинцев (рис. 3) приходятся на ареал расположения аулов с кабардинским населением: а. Ходзь, а. Блечепсин, а. Кошехабль. И что интересно наиболее генетически близок к ним ареал а. Уляп тоже с кабардинским населением, находящийся в ареале аулов с темиргоевским населением.

На карте генетических расстояний от средних частот фамилий у темиргоевцев (рис. 4) до всех адыгейцев все наименьшие генные расстояния находятся в пределах ареала темиргоевского родового подразделения, включая все аулы с темиргоевским населением.

Анализ карты генетических расстояний от средних частот фамилий у бжедугов, показал (рис. 5), что наименьшие генные расстояния приходятся на ареал расселения бжедугских аулов. На границах между бжедугами и шапсугами, бжедугами и темиргоевцами отмечается резкое увеличение генетических расстояний. На карте генетических расстояний от средних частот фамилий у шапсугов (рис. 6) наименьшие генные расстояния находятся в пределах ареала расположения аулов с шапсугским населением (а.Хаштук, а. Афипсип, а. Панахес, а.Псейтук, а. Псебе, а.Агуй, а.Наджиго, а. Хаджико, а.Калеж, а.Лыготх, а. Шхафит, а. Большое Псеушхо, а. Малое Псеушхо, а. Тхагапш, с. Цыпка, п.Головинка, а. Большой Кичмай, а. Малый Кичмай). 

Построены карты генетических расстояний отдельно для двух групп шапсугов (прикубанских и причерноморских) от их средних частот фамилий. Карта генетических расстояний от средних частот фамилий у прикубанских (рис. 7) шапсугов показывает, что нименьшие генетические расстояния приходятся на ареал расселения прикубанских шапсугов. Наиболее генетически близка к ним причерноморская группа шапсугов по сравнению с остальными племенами адыгейцев. На границе с остальными племенами отмечается резкое увеличение генетических расстояний. На карте генетических расстояний от средних частот фамилий у причерноморских  шапсугов (рис. 8) наблюдается высокая гетерогенность, но минимальные значения приходятся на ареал их обитания. 

Таким образом, выявлено, что на каждой карте серии все наименьшие генные расстояния находятся в пределах ареала лишь того племени, от которого определяются расстояния. На границах между племенами наблюдается резкое увеличение генетических расстояний. Перепад генетических расстояний выражен столь четко, что карты генетических расстояний могут служить картами ареалов племен. Столь четкие границы можно объяснить лишь резким преобладанием в потоке генов внутриплеменных миграций. Геногеографический анализ позволяет оценить родовые объединения (племена) адыгейцев как изоляты.

Наиболее неожиданный результат получен при сравнении каждой из серии карт с картой генных расстояний от среднеадыгских частот фамилий (рис.9).

Наиболее высокая связь “среднеадыгских” расстояний (ранговый коэффициент корреляции Спирмена (=0.6) обнаружена с картой генетических расстояний от частот фамилий у шапсугов - ныне самого малочисленного из племен, причем расположенного на далекой периферии современного ареала адыгейцев и географически изолированного от основного массива популяций. Для остальных племен коэффициент корреляции со “среднеадыгской”  картой в среднем в два раза ниже ((=0.3). Таким образом, из всех подразделений адыгейцев именно шапсуги наиболее полно воспроизводят структуру общеадыгского генофонда.
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Рис. 1. Карта распространенности фамилии Почешхов 
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Рис.2. Карта распространенности фамилии Ачмиз 
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Рис. 3. Генетические расстояния от средних частот фамилий у кабардинцев
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Рис. 4. Генетические расстояния от средних частот фамилий у темиргоевцев
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Рис. 5. Генетические расстояния от средних частот фамилий у бжедугов
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Рис. 6. Генетические расстояния от средних частот фамилий у шапсугов
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Рис. 7. Генетические расстояния от средних частот фамилий у прикубанских шапсугов
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Рис. 8. Генетические расстояния от средних частот фамилий у причерноморских  шапсугов
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Рис. 9. Генетические расстояния от средних частот фамилий у адыгейцев в целом

“Синтетические ” карты  главных компонент генофонда адыгейцев

На рис. 10; 11 представлены карты первой и второй главных компонент генофонда, представляющих основные “сценарии” [25] его изменчивости. Карты компонент по данным о географии фамилий также построены впервые. Эффективность применения метода оценивалась через сравнение всех компонент по доле описываемой ими изменчивости (Si).

Дисперсия, описываемая первыми десятью компонентами, приведена на рис. 12. Доли дисперсии Si (в %), описываемых каждой из компонент, отражены на гистограмме и обозначены на левой оси ординат. Накопленная дисперсия (в %) описывается кривой, а цифровые обозначения даны на правой оси ординат. График демонстрирует быстрый выход на плато накопленной дисперсии. Таким образом, метод главных компонент позволяет, используя несколько признаков - описать практически всю изменчивость массива изученных генов. 
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Рис.12. Распределение общей дисперсии генофонда адыгейцев по первым десяти главным компонентам изменчивости 1340 квазигенетических маркеров (фамилий).

Обозначения: Гистограмма и левая ось ординат — доли дисперсии Si  (в % суммарной дисперсии), описываемых каждой из 10 главных компонент. Кривая и правая ось ординат — накопленная дисперсия ( Si (в % от суммарной дисперсии) 

Прежде всего, удивляет, что при столь большом числе исходных признаков (1340 карт фамилий), первая и вторая компонента отражают столь высокую долю их суммарной дисперсии: 1 компонента - 15%, вторая - 10%, суммарно первые шесть компонент - половину общей дисперсии всех фамилий. Во-вторых, обе компоненты  указывают, что основным направлением изменчивости является градиент в направлении “запад-восток”. 
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Рис. 10.  Первая компонента генофонда адыгейцев по данным о  квазигенетических маркерах
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Рис.11.Вторая компонента генофонда адыгейцев по данным о  квазигенетических маркерах

Пространство главных компонент
От географии главных компонент можно перейти к пространству главных компонент [8] - к диаграмме, которая позволяет в привычном виде представить итоги анализа. Отличие такой диаграммы от традиционной состоит лишь в том, что “популяции” считаны с карты и позволяют увидеть положение в пространстве главных компонент не только этнических средних, но и всего этнического “облака” популяций (приведены только те точки карты, которые соответствуют критерию надежности).

Диаграмма пространства главных компонент генофонда (рис.13), на которой указаны основные подразделения адыгейцев показывает, что родовые объединения (племена) бжедугов, кабардинцев и темиргоевцев не перекрываются в генетическом пространстве. Особое - центральное - положение в генофонде адыгейцев занимают шапсуги. Причем обе группы шапсугов (причерноморские и прикубанские) в генетическом пространстве едины, несмотря на то, что в течение пяти поколений они полностью географически и генетически изолированы друг от друга.

Наиболее неожиданно центральное положение причерноморских шапсугов. Исходя из высокой изолированности их популяционной системы, максимальных значений инбридинга, малого генетически эффективного размера популяций, можно было ожидать значительных эффектов дрейфа генов. Вследствие этого они должны были бы находиться не в центре, а в области экстремумов пространства главных компонент. 

Для объяснения обнаруженного феномена обратимся к данным истории и демографии адыгов. В результате Кавказской войны произошло не только резкое, но и неравномерное сокращение  численности  адыгов (рис.14). До Кавказской войны (сводные данные на 1830 г.) шапсуги были самым многочисленным родовым объединением с обширным ареалом по обе стороны Кавказского хребта. Общая численность бжедугов, темиргоевцев и кабардинцев (рис. 14) не достигала и половины численности шапсугов (шапсугов в 2.8 раза больше). А современная численность шапсугов - в 7 раз меньше общей численности этих племен. Таким образом, наибольшего эффекта “бутылочного горлышка” можно было ожидать именно у шапсугов.     
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       Рис. 13. Пространство главных компонент адыгейцев по квазигенетическим  маркерам
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Рис. 14. Динамика  численности   племен  (родовых объединений)  адыгейцев

      Это позволяет думать, существенно большая численность шапсугов и их центральное положение в адыгском генофонде создали такой тип генетической структуры адыгейцев, который интенсивный дрейф генов в течение пяти поколений не смог изменить. Этот феномен наиболее полно объясним в терминах концепции популяционных систем  [1-3], поскольку именно системная организация подразделенной популяции обеспечивает ее устойчивость при возмущающих воздействиях факторов (природной или социальной) среды.
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                 The GEOGRAPHY of SURNAMES and GENE DISTANCES

Pocheshkhova E.A.
Adyghe Branch of State Institution of Higher Professional Education  Cuban State Medical University. Federal Agency of Public Health and Social Development, the town of Maikop.

385000 Republic Adygheya, Maikop, Sovietskaya St. 144a. Tel./fax: (8772) 52-48-04. E-mail: elviraa@maykop.ru
Summary

Surnames in the capacity of quasigenetic markers are used as analogies of alleles in the poliallel locus.

Subtotal scanning of Adyghe surnames (1340 surnames in 61 auls) removes all questions about statistical reliability of the results of comparison. The use of map of reliability of cartograhpical forecast excludes from our analysis the territories not provided with initial information.

The most important peculiarity of the gene pool is a traditional structure of marriages and high endogamy  both the Adyghes on the whole and separate tribes (tribal subdivisions) that are reflected in a series of maps of gene distances . On every map the smallest gene distances are found within the area of  the tribe that is used in the capacity of a registration point. Other subpopulations differ so much that that gene distances reach possible meanings at best. So, the gene graphic analysis makes it possible to evaluate tribal subdivisions (tribes) of Adyghes as isolates.

The most unexpected result is obtained by comparing a series of maps to the map of gene distances  and frequencies of average Adyghe surnames. This map coincides practically (rank coefficient of correlation  (= 0.60) with the map of gene distances and frequencies of surnames of Shapsugs  - only one of the tribes – situated on the periphery of the area  and geographically isolated  from the main population (for other tribes the coefficient of correlation  between the average Adyghe map is (=0.3 on average).        
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