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Аннотация. Статья-обзор рассматривает опубликованные в 2021 году в журнале «Nature» выводы двух 
исследовательских групп, в фокусе внимания которых находятся генетические аспекты проблемы домести-
кации лошадей в бронзовом веке. Достижение когерентности и преодоление противоречий данных палеоге-
нетики и археологии посредством мета-описания, в основе которого лежит превалирование селекции, обора-
чивается рядом спорных выводов, среди которых: экстраполяция, вызванная переносом антропоморфиче-
ских характеристик на физиологические особенности лошади, и редукция акторов социальных процессов к 
их генетическим маркерам. В контексте работ по медицинской генетике и социологии науки предполагается 
разрешение соответствующих противоречий через смену оптики анализа генетических данных в проблеме 
одомашнивания: отказ от мета-описания исследуемых явлений и актуализация логики встречи социальных 
потребностей с предшествующей одомашниванию мутационной изменчивостью. Кроме того, в статье рас-
сматривается проблема интерпретации генетических данных одомашнивания лошади лишь как гипотеза. 
Проблема заключается в том, что между генетическими предшественниками и подлинными домашними ло-
шадьми (Dom-2) существует значимый хронологический разрыв в 500–700 лет. В данный период входят та-
кие значимые археологические культуры, как абашевская, постполтавкинская, волго-уральская и другие. 
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Abstract. The paper reviews the findings of two research groups, published in the journal «Nature», that focus on 
the genetic aspects of horses’ domestication in the Bronze Age. Creating coherence and overcoming the contradic-
tions between the data of paleogenetics and archeology through meta-description, which is based on the prevalence 
of selection, turns into the some controversial conclusions, including: extrapolation caused by the transfer of anthro-
pomorphic characteristics to the physiological characteristics of the horse and the reduction of actors of social pro-
cesses to genetic markers. In the context of articles on medical genetics and sociology of science, it is proposed to 
overcome controversies through a change in the optics of analysis of genetic data in the problem of domestication: 
rejection of the meta-description of the researching phenomena and the actualization of the logic of «meeting» social 
needs and mutational variability preceding domestication. In addition, the paper deals with the problem of interpret-
ing the genetic data of horse domestication only as a hypothesis. The problem is that there is a significant chronolog-
ical gap of 500–700 years between genetic ancestors and genuine domestic horses (Dom-2). This period includes 
such significant archaeological cultures as Abashevskaya, post-Poltavka Volga-Ural and others. 
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Научная методология не предполагает мгновен-
ных решений. Так, междисциплинарные исследова-
ния, опирающиеся одновременно на данные архео-
логии и палеогенетики и оказавшиеся в плоскости 
построения мета-описания для теоретической кон-
струкции, нередко сталкиваются с проблемой проти-
воречий [1]. Поскольку факты истории и культуры, в 
отличие от естественнонаучных эмпирических обоб-
щений, не наблюдаются непосредственно, противоре-
чия между ними необязательно умаляют значения на-
учной гипотезы, но порой обращаются в не всегда од-
нозначные выводы соответствующих интерпретаций. 

Подобные противоречия характерны для совре-
менных теорий доместикации лошади и степной ми-
грации, основанных на археологических исследова-
ниях, но в последнее десятилетие обратившихся к не 
всегда однозначным (в логике их интерпретации) 

данным палеогенетики. Недавние исследования спе-
циалистов Национального центра научных исследо-
ваний и Университета Тулузы (Франция) под руко-
водством Пабло Либрадо и Людовика Орландо [2] и 
Института истории наук о человеке Общества Макса 
Планка (Германия) под руководством Шеван Уилкин 
[3] ставят вопросы о движущих силах этих – оказав-
шихся взаимосвязанными – процессов в фокусе гене-
тических маркеров (участков ДНК, характеризую-
щих изучаемое явление в плоскости палеогенетики). 

Вместе с тем, как в соотношении с предшеству-
ющими археологическими данными, так и с маги-
стральными исследованиями молекулярной генети-
ки, обе работы отмечены спорными выводами, свя-
занными с попытками заменить описания конкрет-
ных эмпирических фактов магистральным мета-опи-
санием. 
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Обзор статьи 
«Pablo Librado, Ludovic Orlando et al. 

The origins and spread of domestic horses 
from the Western Eurasian steppes» 

В октябре 2021 г. в журнале Nature выходит ста-

тья о прочтении и всестороннем анализе полных 

ядерных геномов 264 древних и восьми современных 

лошадей, проживавших в разные эпохи и в разных 

регионах северной половины Евразии [2, p. 634–640]. 

Это результат пятилетней работы генетиков Центра 

антропобиологии и геномики университета г. Тулузы 

(CAGT) под руководством Л. Орландо, археологов и 

остеологов разных стран. В 2017, 2018 гг. в остеоло-

гической лаборатории Самарского государственного 

социально-педагогического университета группой в со-

ставе: Н.В. Рослякова (остеолог), Л. Орландо, П.Ф. Куз-

нецов, М.К. Петровская, Г.Б. Росляков – были ото-

браны более двухсот образцов. Но в статью вошли 

лишь 18, давших возможность прочесть их геномы. 

Главная работа генетиков заключалась в выделе-

нии полноценных кластеров лошадей, имеющих чет-

кую географическую и хронологическую привязку. В 

результате было установлено, что к домашней форме 

относится единственный кластер лошадей «второй 

доместикации» DOM-2 (135 образцов). Остальные, 

более ранние по времени 129 образцов разделились 

на 21 кластер, которые происходят из 52 памятников. 

Это очень высокий процент генетического и геогра-

фического разнообразия. При этом генетические раз-

личия тем больше, чем больше географические и 

хронологические расстояния между ними. Популя-

ции лошадей были разобщены, а дальние дистанци-

онные миграции и контакты между ними ограничены 

или даже невозможны. Важно, что самостоятельный 

кластер DOM-1 (предположительно, первая домаш-

няя) так и не был выделен. Более того, внутри ботай-

ской культуры, которую до 2018 г. относили к кругу 

первых коневодов, установлены три локальных гене-

тических кластера: BOTAI (поселение Ботай), BORL 

(пос. Бурли), TERSEK (пос. Терсек). 

Высокое генетическое и географическое разнооб-

разие диких лошадей сохраняется вплоть до конца 

III тысячелетия до н.э. И только после XXII века 

до н.э. появляется новый кластер подлинных домаш-

них лошадей – DOM-2. Их распространение в куль-

турной среде бронзового века становится всеобщим 

на всей территории Евразии. Прочие, дикие кластеры 

лошадей исчезают. Важно, что в более ранней работе 

Орландо с коллегами опубликован временной гра-

фик бейсовских диаграмм (скайлайны) по митохон-

дриальным ДНК [4, fig. S14]. Здесь приводится рас-

чет численности популяции лошадей во времени по 

закону популяционной генетики Харди-Вайнберга на 

территории Евразии. Начиная от 5-го тысячелетия 

до н.э. и вплоть до первой половины III тыс. до н.э. 

наблюдается резкое уменьшение численности лоша-

дей. Но уже во второй половине III тысячелетия 

до н.э. падение остановилось и начался взрывной рост 

численности популяции, который продлился вплоть 

до начала I тысячелетия до н.э. Начало этого роста не 

случайным образом совпадает с появлением кластера 

домашних лошадей DOM-2. 

До проведения этих масштабных палеогенетиче-

ских исследований предполагалось, что лошадь мог-

ла быть одомашнена в нескольких центрах. К этим 

регионам относили Каспийско-Черноморские степи, 

Иберийский полуостров, Анатолию, Центральную 

Азию. Но открытие лишь одного генетического про-

филя линии домашних лошадей DOM-2 позволяет 

сделать вывод о том, что это приручение состоялось 

только один раз. Затем эти прирученные лошади, 

благодаря человеку, стали расти численно и распро-

страняться посредством обмена либо торговли по 

всему Евразийскому континенту. Самый высокий 

процент сходства с домашними показали образцы 

диких лошадей поселения Семеновка 1 (р. Молочная, 

дереивская культура, XLIV–XLI вв. до н.э., кластер 

Ukr11), пос. Репин Хутор (р. Дон, репинская культу-

ра, XXXI–XXX вв. до н.э., C-PONT), мог. Айгур-

ский-2, к. 22, п. 16 (р. Айгурка, приток р. Калаус, 

степная майкопская культура, XXXVI–XXXIV вв. 

до н.э. C-PONT), пос. Сосновка (р. Волга, полтавкин-

ская культура, XXIX–XXVII вв. до н.э.), пос. Турга-

ник (р. Ток, приток р. Самара, ямная культура, позд-

ний этап, XXIX–XXVII вв. до н.э., TURG). Эти ло-

шади еще не были домашними. Они были объектами 

охоты в эпоху раннего и среднего бронзовых веков. 

На это указывает, в частности, тот факт, что в май-

копском погребении 16, к. 22, мог. Айгурский-2 вме-

сте с путовой костью лошади была найдена путовая 

кость осла [5, с. 119, рис. 8]. Ареал дикого осла как 

раз достигал регионов СЗ Прикаспия. 

Распределение генетического разнообразия ло-

шадей в изученной выборке позволяет интерпрети-

ровать как самую вероятную область происхождения 

кластера DOM-2 в Волго-Донском регионе, северо-

западном Прикаспии и в Приуралье. Это кластеры C-

PONT, TURG. 

Вместе с тем мы не можем однозначно относить 

этих лошадей к непосредственным предкам домаш-

них лошадей, т.к. время жизни кластеров C-PONT и 

TURG ограничено XXIX–XXVII вв. до н.э. Соответ-

ственно, сейчас мы имеем хронологический разрыв с 

кластером DOM-2 не менее чем в 500–700 лет. Кроме 

того, есть и ощутимый территориальный разрыв 

между колесничными культурами начала позднего 

бронзового века и памятниками ранней бронзы с 

изученными образцами. Если первые доминируют в 

лесостепной зоне, то вторые – в степной и полупу-

стынной зонах. Поэтому преемственность кластера 

DOM-2 от кластеров C-PONT и TURG остается наи-

более вероятной, но гипотетической (рис. 1). 

Рассматривая искусственный отбор через пред-

полагаемые доказательства использования лошадей 

на геномном уровне, авторы рассматриваемой статьи 

осуществили последовательный скрининг 273 гено-

мов в линии лошадей DOM2 в целях выявления ал-

лелей, отличающих их от остальных линий. Сравни-

тельный анализ показывает, что происхождение ло-

шадей кластера DOM-2 локализуется в низовьях Вол-

ги и Дона, Предкавказья, юга европейской части со-

временной России, а рост их популяции и процесс 

одомашнивания преломляется через два генетиче-

ских отличия. 

Первое связано с геном, кодирующим белок-про-

теин Gasdermin C: структура указанного гена (GSDMC) 

претерпела изменения в силу включения двух неза-

висимых мобильных элементов ДНК – транспозонов 

L1 [2, p. 636]. Следует подчеркнуть, что больший ин-

терес для авторов представляет свидетельство о том, 
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что, по результатам проведенного три года назад 

международной группой исследователей полноге-

номного поиска наследственных ассоциаций хрони-

ческой боли в спине, GSDMC также является марке-

ром стеноза поясничного отдела позвоночника [6, 

p. 23]. Исследовательской группе Либрадо-Орландо 

эти данные позволяют выдвинуть гипотезу о том, что 

указанная мутация, обеспечив лошадям DOM-2 боль-

шую выносливость при перевозке грузов, сделала их 

объектом селективного отбора и позволила в буду-

щем распространиться по Евразии, синхронно с кон-

ной материальной культурой. 

Однако этот вывод представляется экстраполяци-

ей, обусловленной переносом на лошадь характери-

стик человека. Ассоциированная собственно с деге-

нерацией пояснично-крестцового отдела однонук-

леотидная замена rs12310519 лежит не в самом гене 

GSDMC (и, следовательно, вряд ли связана со встра-

иванием мобильных элементов в этот ген), а между 

ним и соседним геном CCDC26. Она находится ря-

дом с последовательностями, регулирующими разви-

тие хондроцитов (клеток хрящевой ткани), остеобла-

стов (основных клеток костной ткани) и некоторых 

типов астроцитов (клеток нейроглии, регулирующих 

питание нейронов и их активность). 

Кроме того, недавняя работа группы китайских 

специалистов Медицинского Университета Гуанси, 

также послужившая одной из отправных точек ис-

следовательских поисков группы Либрадо-Орландо, 

описывает варианты развития стеноза, заключающе-

гося в затвердевании позвоночных дисков вслед-

ствие избыточной пролиферации костных клеток [7, 

p. 1–10]. В результате негативных факторов среды 

(избыточных физических нагрузок, травм спины) 

этот процесс приводит к последующему пережатию 

нервных окончаний поясницы и в конечном счете к 

развитию грыжи. Но эта клиническая картина со-

мнительна при переносе на анатомию лошадей, об-

ладающих наиболее короткой поясницей среди всех 

домашних животных, состоящей из 6 (в редких слу-

чаях – 5) позвонков [8, p. 23–24]. Поражения позво-

ночника в клинической анатомии лошади были бы 

более характерны для шейного и грудного отделов, 

несущих основную нагрузку и содержащих 7 и 18–19 

позвонков соответственно [8, p. 24], а не пояснично-

го отдела, о котором говорится в статье. Поэтому 

указанные генетические изменения могли не отра-

зиться на выборке данной линии по селективному 

принципу удобства верховой езды или перевозки 

грузов. 

 

 

Рисунок 1 – Карта памятников предков домашних лошадей 
и ареал памятников блока колесничих и коневодческих культур. 

Памятники энеолита: Семеновка 1 (профиль ДНК Ukr11); Орошаемое (профиль ДНК NEO-NCAS). 
Памятники времени ранней и средней бронзы: Айгурский-2, к. 22, п. 16 (профиль ДНК C-PONT); Репин Хутор 

(профиль ДНК C-PONT, RepinAdmix); Сосновка (профиль ДНК C-PONT); Турганик (профиль ДНК TURG) 
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Вместе с тем отход от мета-описания исследуе-

мого явления позволяет выдвинуть встречное пред-

положение – предшествование указанной мутации 

селективному отбору. Сравнительная мягкость кост-

ной ткани позвоночника могла поспособствовать 

большей и – что намного важнее – несимметричной 

гибкости позвоночного столба, сделавшей для лоша-

ди естественным перемещение в галопирующем ал-

люре, для которого (в отличие от бега рысью) харак-

терны несимметричные колебания позвоночника. В 

дальнейшем носители этой мутации и стали особен-

но привлекательными для селективной выборки. 
Более утонченным примером экстраполяции, воз-

никающей на противопоставлении мутационной из-
менчивости и селективного отбора, является второе 
отличие – выделение у линии лошадей DOM-2 изме-
нений, простирающихся на 16 Мб хромосомы 3 и за-
трагивающих один из генов «цинковых пальцев» – 
ZFPM1 [2, p. 636, 637]. Такие гены кодируют соеди-
нения, похожие на палец и связанные с молекулой 
цинка, которые распознают конкретные участки ДНК 
и, в том числе, отвечают за дифференциацию серо-
тонинергических нейронов, расположенных по сред-
ней линии продолговатого мозга (дорсальному шву). 
Серотониновая система представляет собой структу-
ру, через которую осуществляется обработка и тор-
можение сенсорной информации. Впрочем, трудно 
согласиться с выделяемым исследователями акцен-
том на снижении тревожности, которое, с долей ве-
роятности, могла повлечь мутация. Такая гипотеза 
вызвана, скорее всего, экстраполяцией на поведение 
лошадей примечательных качеств человеческой пси-
хики и результатов экспериментов на мышах, под-
верженных паническому поведению после инактива-
ции гена ZFPM1 [2, p. 636]. 

Тем не менее изменение серотониновой системы 
подводит палеогенетиков к другой проблеме селек-
тивной выборки – необходимости контроля свобод-
ного выпаса лошадей. Поскольку травмы дорсального 
ядра практически неизбежно ведут к близким Корса-
ковскому синдрому расстройствам памяти, уместнее 
предположить, что генетические изменения в данном 
случае привели не к снижению тревожности напря-
мую, а к улучшению памяти и узнавания со стороны 
носителей мутации, облегчавшему взаимодействие с 
человеком [9, p. 372]. Это не исключает купирования 
тревожно-паническое поведения у лошадей, но толь-
ко если оно было производным от отсутствия пози-
тивного опыта. 

Мутационный процесс с ZFPM1 напоминает слу-

чай «творческой эволюции», описанной А. Бергсо-

ном: в основе модификации организма лежит разви-

тие способности узнавания [10, p. 104–134]. Не ис-

ключено, что эта способность оказалось звеном, не-

обходимым для «встречи» и установления взаимо-

действия людей бронзового века и лошадей популя-

ции DOM-2, которая должна была привести к орга-

низации коневодства в будущем, к возможностям его 

улучшения и усложнения. 

Подводя предварительные итоги, отметим, что 

исследовательская работа группы Либрадо-Орландо, 

выделяя маркеры предполагаемого приручения, ви-

димо, в целях обоснования важности селективного 

отбора, наделяют их антропоморфическими каче-

ствами. Это скорее умаляет важность выявленных 

изменений: в отвлечении от логической экстраполя-

ции необходимо признать первичность указанных му-

таций, в дальнейшем подхваченных селективным от-

бором. За маркерами доместикации скрываются под-

линные (нечеловеческие) акторы этого процесса – 

две мутации, одна из которых (GSDMC) улучшила 

способность лошади к передвижению галопирую-

щим аллюром, а вторая (ZFPM1) – к узнаванию и за-

поминанию. 
Инфра-описание этих изменений, не привлекаю-

щее спорные аналогии из исследований людей и 
мышей, позволяет рассмотреть их общебиологиче-
ское значение, не сводящееся только к послушанию 
и крепкой пояснице. 

Мутагенез в живой природе непрерывен. Некото-
рые мутации подхватываются естественным отбо-
ром, но абсолютное большинство полностью отбра-
сывается. Исследовательская группа Либрадо-Орлан-
до соотносит селекцию с закреплением в популяции 
мутаций GSDMC и ZFPM1, предполагая, что это бы-
ло возможно при первичности селекции – в искус-
ственно измененной человеком среде, на фоне уже 
происходивших попыток приручения. С другой сторо-
ны, общебиологическое значение мутаций GSDMC и 
ZFPM1 указывает, что подобные лошади могли со-
храниться и без доместикации. Быстрый бег и адап-
тивная память – признаки, вполне актуальные для 
естественной среды обитания лошадей и не требую-
щие для сохранения антропогенных изменений. По-
этому вызвавшие их мутации определяются нами как 
первичные по отношению к селекции акторы одо-
машнивания. 

Доместикация стала результатом последующей 
встречи носителей мутаций и потребностей социу-
мов бронзового века. При этом описанные мутации 
могли сохраниться в эволюционной истории и без 
селективного воздействия, а завершенная домести-
кация без предшествующих генетических изменений 
оказалась бы просто невозможной. 

Обзор статьи 
«Shevan Wilkin et al. 

Dairying enabled Early Bronze Age 
Yamnaya steppe expansions» 

Ситуация логической редукции в исследованиях 
генетики артикулировалась в кругах социологов, 
близких, главным образом, последователям акторно-
сетевой модели социологии науки с начала 80-х гг., 
начиная с уже классической работы Э. Йоксена [11]. 
Тогда было проблематизировано смещение иерархии 
клинических данных генетических заболеваний в 
сторону предполагаемых генетических маркеров па-
тологической наследственности, лежащих в основе 
«конструирования» («making») медицинского дис-
курса. Одно из обстоятельных социологических ис-
следований [12] показывает развитие редукционизма 
мышления практикующих специалистов в клиниче-
ском континууме наследственно-обусловленного бес-
плодия и муковисцидоза: автор отмечает искусствен-
ность выделения маркера из генетического поли-
морфизма, априорно заявленного проявлением мута-
ционного процесса. 

Вариацией подобной редукции, сводящей исто-

рическое явление к эмпирическому обобщению ла-

бораторной палеогенетики, представляется исследо-

вание группы Ш. Уилкин, осуществившей молекуляр-

ный анализ белков зубного камня более 56 образцов 

из захоронений людей бронзового века [3]. Наиболь-
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ший интерес представляет идентификация пептидов 

рода Equus из белка b-лактоглобулина у 2 из 17 об-

следованных образцов ранней бронзы (юго-западно-

го участок географического кластера отбора образцов, 

курганный могильник Кривянский 9). На основании 

их анализа исследовательской группой делается вывод 

о том, что переход к молочной диете, включающей 

молоко лошади (которая входит в род Equus), стал 

фактором развертывания последующей экспансии пле-

мен ямной культуры, ставшей основной так называ-

емой степной миграции в Европу в бронзовом веке. 

«Хотя род Equus включает лошадь, осла и кианга, 

только виды лошадей (Equus caballus, Equus przewal-

skii, Equus hemionus и Equus ferus) археологически 

засвидетельствованы в степи в раннем бронзовом ве-

ке, что подтверждает идентификацию Equus как ло-

шади» [3, p. 630]. Помимо того, что Equus hemionus 

является не лошадью, а куланом, такая логическая 

конструкция исследователей выглядит, скорее, аф-

фирмативной, скрывающей редукцию, которая пре-

вращает генетический маркер в актор социального 

процесса. Авторы намеренно сводят в единый список 

представителей рода лошадиных, включая неодо-

машненную лошадь Пржевальского (Equus przewal-

skii) и дикую лошадь (Equus ferus), чтобы на их фоне 

подчеркнуть, что пептиды могли принадлежать толь-

ко домашней лошади – Equus caballus. 

C большим основанием можно утверждать, что 

употребление молока является не критерием, а свой-

ством доместикации. Культурологическое исследо-

вание погребальных аспектов европейской культуры, 

проведенное в Университете Южной Богемии под 

руководством В. Грубхоффера, упоминает активное 

употребление волчьего молока в парамедицинских 

целях в окружении графини Элеаноры фон Шварцен-

берг (1682–1741 гг.) и содержание волчиц в Крум-

ловском замке [13, p. 180–182]. Вполне вероятно, что 

носители ямной культуры, еще не подвергшиеся му-

тации лактозы, примерно так же могли использовать 

кобылье молоко в лекарственных (ополаскивании 

рта) и/или ритуальных целях. Заметим, что кобылье 

молоко в отличие от коровьего и человеческого со-

держит сверхвысокие концентрации лизоцима – ан-

тибактериального фермента, используемого, в част-

ности, при лечении заболеваний слизистой полости 

рта, кишечника и при реабилитации голодающих 

(пострадавших от кахексии). 

Несмотря на подлинную термолабильность, а так-

же утрату b-лактоглобулином аллергенных свойств 

при ферментировании, которую исследование груп-

пы Ш. Уилкин приводит в качестве объяснения упо-

требления молока людьми, еще не обладающими спо-

собностями к персистенции лактозы [3, p. 632–633], 

эти выводы вступают в ощутимое противоречие с 

ранее проведенным геномным исследованием [2]. 

Ныне достаточно широко известная серия научных 

работ британских биологов К. Холден и Р. Мэйс, с 

1997 года использовавших филогенетический срав-

нительный подход к изучению переносимости лакто-

зы, показывает, что молочное животноводство пред-

шествовало возникновению толерантности к лактозе, 

оказавшись именно следствием, а не предваритель-

ным критерием доместикации [14; 15]. Культурно-

социальные изменения явились резонансом, запустив-

шим механизм селекции внутри человеческой попу-

ляции скотоводов и изменившим линию эволюции, 

которая сделала данную мутацию востребованной. 

Стабильному потреблению кобыльего молока долж-

но было предшествовать достаточно развитое коне-

водство, не характерное для археологических пока-

зателей ямной культуры. Здесь необходимо отме-

тить, что у людей колесничих (коневодческих) куль-

тур начала второго тысячелетия до н.э. пептиды рода 

Equus не обнаружены. 

Это подводит к разрешению логической ошибки, 

обратной рассмотренной в предыдущем случае: вме-

сто замены акторов приручения маркерами (в целях 

обоснования селективного отбора), в данной работе 

авторы пытаются придать маркерам черты акторов, 

произведя редукцию явления одомашнивания к од-

ному из его вторичных свойств (молочной диете). 

Однако именно в данном случае селективный отбор 

предшествовал мутации, но произошедшей уже в че-

ловеческой популяции, которая подверглась измене-

нию благодаря развитию скотоводства. 

Суммируя изложенное, мы предполагаем, что мо-

дель доместикации лошади сейчас во многом остает-

ся гипотетической, т.к. отсутствуют результаты ге-

номного анализа образцов из памятников второй по-

ловины III тысячелетия до нашей эры (рис. 2). На 

данном этапе достаточно уверенно можно констати-

ровать, что приручение состоялось один раз в исто-

рии человечества на территории к западу от Урала и 

к северу от Кавказа. 

 

 

Рисунок 2 – Радиоуглеродная хронология культур Волго-Уральского региона 
(дополнена наличием/отсутствием образцов ДНК лошадей). 

Примечание. Курсивом выделены культуры с установленным профилем ДНК лошадей. 
Синташтинская, потаповская и покровская культуры с профилем ДНК лошадей DOM-2 
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Следует особо подчеркнуть, что явление домести-

кации распадается на сеть взаимосвязанных дей-

ствий, не связанных происхождением, и нечеловече-

ских акторов, в которой историческое явление доме-

стикации оказывается моментом встречи независи-

мых сил. Этот момент исключительно ретроспектив-

но описывается телеологически, искусственно тема-

тизируя границу природы и культуры, проходящую 

по линии вопроса о первенстве мутации и искус-

ственного отбора. 

При этом обе мутации: гена GSDMC, обусловившая 

лучшую подвижность позвоночника, и гена ZFPM1, 

улучшившая способность узнавания со стороны осо-

би-носителя, – оказались явлениями, предшествую-

щими будущему селективному отбору, предположи-

тельно, выросшему из потребности контроля сво-

бодного выпаса. А вот одно из свойств доместикации 

– употребление молока – напротив, могло быть не 

актором, а следствием искусственного отбора, став-

шего результатом завершенного одомашнивания, но 

едва ли повлиявшего на развертывание степной ми-

грации. 

В этом свете, исключительность состоит в том, 

что ситуация одомашнивания в меньшей степени за-

висела от культурных установок, являясь стихийной 

сборкой мутационной изменчивости. В противном 

случае доместикация лошади оказалась бы повсе-

местной. 
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