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НЕМЕТРИЧЕСКИЕ ПРИЗНАКИ ЧЕРЕПА  
И ГЕНЕТИЧЕСКАЯ ДИФФЕРЕНЦИАЦИЯ:  

СУЩЕСТВУЕТ ЛИ УНИВЕРСАЛЬНЫЙ НАБОР ПРИЗНАКОВ  
ДЛЯ РЕГИОНАЛЬНЫХ ПОПУЛЯЦИОННЫХ СРАВНЕНИЙ? 

Аннотация. Рассматривается, в какой степени фенетические расстояния, рассчитанные по немет-
рическим признакам черепа, согласуются с генетическими различиями между популяциями. Материалом 
послужили близкие к современности краниологические серии двух частично перекрывающихся региональ-
ных групп, включающих выборки Урала и Сибири. Фенетические различия оценивались по средней мере ди-
вергенции (MMD), а их согласованность с генетическими расстояниями FST — с помощью теста Мантеля. 
Помимо полного набора из 30 признаков, проводились предварительный поиск информативных подмно-
жеств и перестановочная проверка с повторным отбором признаков, учитывающая смещение, связанное с 
апостериорным выбором лучшего набора. Показано, что фенетические расстояния, рассчитанные по пол-
ному набору признаков, статистически значимо коррелируют с генетическими расстояниями в обеих груп-
пах. Однако характер этой связи различается: в уральской группе наиболее устойчивый результат связан 
с компактным ядром признаков, тогда как в сибирской — с более широким набором из 12 признаков. Полу-
ченные результаты показывают, что оптимальный набор неметрических признаков зависит от регио-
нального контекста и не сводится к универсальному стандарту, а его надежная оценка требует переста-
новочной проверки с повторным отбором признаков. 

Ключевые слова: неметрические признаки черепа, средняя мера дивергенции (MMD), фенетиче-
ские расстояния, генетические расстояния, тест Мантеля, перестановочная проверка, отбор при-
знаков, Урал, Сибирь, Северная Азия. 

Финансирование. Исследование выполнено в рамках государственного задания МГУ имени М.В. Ломоносова. 
Цитирование: Мовсесян А.А. Неметрические признаки черепа и генетическая дифференциация: существу-

ет ли универсальный набор признаков для региональных популяционных сравнений? // Вестник археологии, ан-
тропологии и этнографии. 2026. 3. С. 153–162. https://doi.org/10.20874/2071-0437-2026-74-3-12 

 
Введение 
Неметрические (дискретно варьирующие) признаки черепа давно занимают важное место в 

палеофенетических исследованиях как источник информации о биологическом сходстве и разли-
чиях между популяциями. Уже классические работы показали, что частоты этих признаков могут 
использоваться для межгрупповых сопоставлений и реконструкции популяционных связей, осо-
бенно в тех случаях, когда прямые генетические данные отсутствуют или недоступны [Berry A.C. 
& Berry R.J., 1967; Berry, 1974]. В дальнейшем этот подход получил широкое развитие. Неметри-
ческие признаки стали широко применяться при анализе популяционного родства, миграций, ло-
кальной преемственности и биологических расстояний в различных региональных выборках.  

Как было показано во многих работах, проявление неметрических признаков в значительной 
степени обусловлено генетическими факторами и фенотипическое разнообразие, выявляемое с 
помощью этих признаков, коррелирует с генетической изменчивостью популяций  [Sutter & Mertz, 
2004; Ossenberg et al., 2006; Manica et al., 2007; Von Cramon-Taubadel, 2009; Ricaut et al., 2010; Nikita 
et al., 2012; Herrera et al., 2014; Movsesian et al., 2014, 2020]. Параллельно была предложена и обос-
нована средняя мера дивергенции (Mean Measure of Divergence, MMD), ставшая одной из основных 
дистанционных мер для дискретных морфологических данных [Sjøvold, 1977].  

Вместе с тем неметрические признаки черепа не следует рассматривать как прямые гене-
тические маркеры, поскольку их вариация зависит не только от наследственности, но и от фак-
торов развития и общей морфологии черепа [Cheverud et al., 1979; Cheverud & Buikstra, 1981]. 
Кроме того, отдельные признаки могут различаться по степени информативности в разных ре-
гиональных контекстах. Следовательно, значение имеет не только сам факт связи между фене-
тическими и генетическими расстояниями, но и то, насколько устойчиво эта связь воспроизво-
дится при использовании разных панелей признаков и в разных группах популяций. 
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В биоархеологической литературе неметрические признаки по-прежнему считаются одним 
из стандартных источников данных для оценки биологических расстояний, однако признается, 
что их информативность может различаться в зависимости от популяционного и регионального 
контекста. Поэтому остается открытым вопрос, существует ли единый наиболее информатив-
ный набор неметрических признаков, пригодный для разных регионов, или же такой набор дол-
жен определяться отдельно для каждой группы популяций. Эта проблема особенно важна для 
исследований, где неметрические признаки используются при расчете биологических расстоя-
ний и сопоставляются с генетическими данными. Универсальная панель могла бы служить 
стандартом для межрегиональных сравнений, тогда как зависимость информативности от по-
пуляционного контекста требует регионально ориентированного отбора. 

Цель настоящей работы состояла в том, чтобы определить, в какой степени фенетические 
расстояния, рассчитанные по неметрическим признакам черепа, согласуются с генетическими 
расстояниями между популяциями в двух региональных группах, включающих выборки Урала и 
Сибири, а также выяснить, существует ли для этих групп единый наиболее информативный 
набор признаков или же оптимальные панели имеют регионально-специфический характер. 
Такой подход позволяет оценить не только общую согласованность между фенетическими и 
генетическими расстояниями, но и различия в распределении информативности признаков в 
двух макрорегиональных системах. В частности, исследование направлено на то, чтобы уста-
новить, сохраняется ли связь между MMD и FST для полной панели признаков, как она меняется 
при переходе к более узким подмножествам и воспроизводятся ли найденные решения после 
перестановочной проверки, учитывающей сам этап отбора признаков. 

 
Материалы и методы 
Материалы  
По частотам 30 неметрических признаков были изучены близкие к современности краниологи-

ческие серии (1607 черепов), относящиеся к двум частично перекрывающимся группам. Уральская 
группа включала 9 популяций уральской языковой семьи, в том числе финно-угорские и самодий-
ские: финнов, карелов, мордву, марийцев, коми, удмуртов, манси, хантов и селькупов. Сибирская 
группа включала 10 популяций Северной Азии и Арктики: монголов, бурят, эвенков, хантов, сельку-
пов, тувинцев, чукчей, алеутов, науканских эскимосов и якутов. Ввиду хорошей сохранности чере-
пов использовался метод индивидуального подсчета: если признак был обнаружен с одной или 
обеих сторон, он оценивался как присутствующий [Brasili et al., 1999]. 

Для оценки согласованности морфологических и генетических различий частоты неметри-
ческих признаков черепа сопоставлялись с генетическими расстояниями FST, рассчитанными по 
аутосомным SNP, для тех же популяций. Однако единый массив опубликованных генетических 
данных, охватывающий все рассматриваемые популяции, отсутствовал. Поэтому анализ про-
водился в рамках двух региональных групп, сформированных по доступности генетических со-
поставлений: сибирской — по данным Д. Райха с соавт. [Reich et al., 2012] и уральской — по 
данным К. Тамбетс с соавт. [Tambets et al., 2018]. 

Частичное перекрытие между этими группами связано с тем, что ханты и селькупы были 
представлены в обоих источниках и, соответственно, вошли в обе системы сравнений. 

Статистические методы 
Морфологические (фенетические) различия между популяциями оценивались по показате-

лю Mean Measure of Divergence (MMD) — средней мере дивергенции, широко используемой в 
биодистанционных исследованиях дискретно варьирующих признаков. Расчет проводился с 
использованием углового преобразования частот по схеме Freeman — Tukey и поправки на 
дисперсию, учитывающей объемы выборок.  

Согласованность между матрицами морфологических расстояний (MMD) и генетических 
расстояний (FST) оценивалась с помощью теста Мантеля. В качестве меры связи использовался 
коэффициент корреляции Пирсона между верхними треугольниками матриц. Для полной пане-
ли признаков статистическая значимость определялась перестановочным тестированием с 
4999 перестановками. 

Для оценки зависимости согласованности MMD и FST от числа признаков был проведен 
предварительный поиск подмножеств размером от 1 до 12 признаков. Для каждого k опреде-
лялся набор с максимальной корреляцией между матрицами; анализировалось до 200 000 
подмножеств, а при меньшем числе возможных комбинаций выполнялся полный перебор. Фик-
сировались максимальная корреляция, состав лучшего набора и значение p. 
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Поскольку выбор наилучшего набора признаков по тем же данным, на которых затем оце-
нивается его эффективность, может приводить к завышению значимости, основная проверка 
проводилась с помощью перестановочной процедуры с повторным отбором признаков на каж-
дой перестановке. Далее для краткости она обозначается как Honest. На исходных данных на-
ходился набор признаков с максимальной согласованностью MMD и FST; затем популяции пере-
ставлялись, и на каждой перестановке поиск лучшего подмножества выполнялся заново. На-
блюдаемая статистика сравнивалась с распределением таких максимумов. 

Использовались два варианта процедуры. В первом варианте (Honest max-over-k) на каж-
дой перестановке заново подбиралось оптимальное число признаков в диапазоне от k = 1 до  
k = 12, так что одновременно оптимизировались и размер набора, и его состав. Во втором ва-
рианте (Honest fixed k = 12) число признаков фиксировалось заранее на уровне 12, и на каждой 
перестановке заново отбиралось лучшее подмножество только этого размера. Во всех пере-
становочных процедурах использовалось 499 перестановок. Чтобы расчеты оставались выпол-
нимыми, число комбинаций, просматриваемых при каждом значении k, ограничивалось случай-
ной выборкой до 10 000 подмножеств. В процедурах Honest наблюдаемая статистика T_obs 
представляла собой максимальное значение коэффициента корреляции Мантеля между мат-
рицами MMD и FST, полученное после отбора подмножества признаков по заданному правилу. В 
варианте Honest max-over-k T_obs соответствовало максимуму, найденному при одновремен-
ном подборе размера панели и ее состава в диапазоне k = 1–12. В варианте Honest fixed k = 12 
T_obs соответствовало максимальной корреляции для подмножеств фиксированного размера. 
Следовательно, T_obs сопоставима с коэффициентом r для полной панели как мера наблю-
даемой согласованности матриц, однако, в отличие от r для полной панели, рассчитывается 
после этапа оптимизации состава признаков. 

Для уральской группы, где перестановочная проверка выявила компактное ядро признаков, 
дополнительно анализировалось его последовательное расширение. Ядро сохранялось неиз-
менным и поэтапно дополнялось новыми признаками до набора из 12 признаков. На каждом 
шаге фиксировались значение статистики, значение p и состав расширенного набора. Для си-
бирской группы такой анализ не проводился, поскольку в процедуре с подбором оптимального 
числа признаков наилучший результат был получен уже для 12-признакового набора. 

Устойчивость результатов оценивалась по схеме поочередного исключения одной популя-
ции (leave-one-out). В каждой группе по очереди исключалась одна популяция, после чего зано-
во рассчитывалась связь между MMD и FST для полной панели, набора, выделенного при под-
боре оптимального числа признаков, и набора при фиксированном k = 12. Состав признаков на 
каждом шаге заново не переотбирался. Следовательно, эта процедура служила проверкой ус-
тойчивости уже выделенных наборов к изменению состава выборки, но не заменяла переста-
новочную проверку с повторным отбором признаков. 

Все анализы выполнены в среде R. Полные таблицы частот неметрических признаков, 
матрицы FST и R-скрипт, обеспечивающий воспроизведение расчетов MMD, теста Мантеля, от-
бора подмножеств признаков, перестановочных процедур и leave-one-out анализа, размещены 
в открытом репозитории: https://github.com/Amovsessyan/cranial-nonmetric-mmd-analysis.  

 
Результаты 
Общая согласованность морфологических и генетических расстояний  
В обеих группах полная панель неметрических признаков черепа демонстрировала стати-

стически значимую связь с генетическими расстояниями. В уральской группе коэффициент кор-
реляции Мантеля между матрицами MMD и FST составил r = 0,5998 при p = 0,0024, а в сибир-
ской группе — r = 0,5169 при p = 0,037. Таким образом, уже при использовании полного набора 
признаков фенетические расстояния между популяциями в обеих группах статистически значи-
мо коррелировали с генетическими расстояниями. 

Предварительный поиск наиболее информативных подмножеств  
Предварительный скрининг показал, что в уральской группе максимальная корреляция ме-

жду матрицами MMD и FST возрастала по мере увеличения числа признаков до k = 6, где дости-
гала r_max = 0,8483, после чего постепенно снижалась. В сибирской группе максимум также 
приходился на k = 6 (r_max = 0,7250), однако при последующих значениях k величина корреля-
ции оставалась близкой к максимальной и не демонстрировала резкого падения. Форма зави-
симости r_max от числа признаков в уральской и сибирской группах представлена на рис. 1. 
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Рис. 1. Зависимость максимальной корреляции между матрицами MMD и FST (r_max)  
от числа признаков (k) в уральской и сибирской группах. Пунктирной линией отмечено значение k = 6,  

при котором в обеих группах достигается максимум предварительного скрининга. 
Fig. 1. Dependence of the maximum correlation between the MMD and FST matrices (r_max)  

on the number of traits (k) in the Ural and Siberian groups. The dashed line marks k = 6,  
at which the preliminary screening reaches its maximum in both groups. 

 

Результаты перестановочной проверки с повторным отбором признаков 
Поскольку предварительный поиск лучших подмножеств признаков может завышать оценку 

их эффективности, на следующем этапе была выполнена перестановочная проверка с повтор-
ным отбором признаков на каждой перестановке (далее — Honest). 

Результаты этой проверки приведены отдельно для уральской и сибирской групп. Для каждой 
группы представлены наборы, выделенные в процедуре Honest при подборе оптимального числа 
признаков в диапазоне k = 1–12 (Honest max-over-k), а также наборы при фиксированном числе при-
знаков (k = 12). В уральской группе процедура Honest max-over-k выделила ядро из 6 признаков, для 
которого наблюдаемое значение статистики составило T_obs = 0,8414 при p_Honest = 0,006 (табл. 1). 

Т а б л и ц а  1  
Состав панелей, выделенных перестановочной проверкой с повторным отбором  

признаков, в уральской группе 
Table 1 

 

Composition of the trait sets identified by the permutation test with repeated feature selection in the Ural group 
 

Вариант панели k T_obs p_Honest Признаки 
Honest max-over-k 6 0,8414 0,006 Multiple infraorbital foramina; Parietal notch bone; Mendosa suture traces;  

Tympanic dehiscence; Transverse palatine suture broken; Palatine torus 
Honest fixed k = 12 12 0,7841 0,004 Supraorbital foramen; Fronto-temporal articulation; Parietal notch bone; Asteronic bone; 

Inca bone; Ossicle at lambda; Lambdoidal ossicles; Mendosa suture traces; Tympanic 
dehiscence; Foramen spinosum open; Transverse palatine suture broken; Palatine torus 

 

В сибирской группе предварительный поиск показал максимальную корреляцию при k = 6, 
однако процедура Honest max-over-k выделила 12-признаковую панель (T_obs = 0,7083; 
p_Honest = 0,048). Анализ при фиксированном k = 12 также дал статистически значимый ре-
зультат (T_obs = 0,6896; p_Honest = 0,022) (табл. 2). 

Т а б л и ц а  2  
Панели, выделенные перестановочной проверкой с повторным отбором  

признаков, в сибирской группе 
Table 2 

Trait sets identified by the permutation test with repeated feature selection in the Siberian group 
 

Вариант панели k T_obs p_Honest Признаки 
Honest max-over-k 12 0,7083 0,048 Frontal foramen; Trochlear spur; Multiple infraorbital foramina; Transv, zygomatic suture traces (+5mm); 

Pterion form X-shaped; Epipteric bone; Parietal foramen; Interparietal process; Posterior condylar foramen; 
Foramen spinosum open; Pterygospinous foramen; Transverse palatine suture concave 

Honest fixed k = 12 12 0,6896 0,022 Metopic suture; Frontal foramen; Trochlear spur; Multiple infraorbital foramina; Pterion form X-shaped; 
Epipteric bone; Parietal notch bone; Interparietal process; Posterior condylar foramen;  
Condylar facet double; Pterygospinous foramen; Transverse palatine suture broken 
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Сопоставление результатов для полной панели и панелей, выделенных процедурами 
Honest, показывает, что в обеих группах отобранные панели характеризуются более высоким 
наблюдаемым соответствием между матрицами MMD и FST, чем полная панель. Это различие 
наглядно представлено на рис. 2. 

 

 
 

Рис. 2. Сравнение наблюдаемого соответствия между матрицами MMD и FST для полной панели признаков  
и решений, выделенных процедурами Honest, в уральской и сибирской группах (для полной панели показан 
коэффициент корреляции Мантеля r. Для процедур Honest показано T_obs, т.е. наблюдаемое максимальное 

значение корреляции Мантеля после отбора подмножества признаков по соответствующему правилу). 
Fig. 2. Comparison of the observed correspondence between the MMD and FST matrices for the full trait panel  

and the solutions identified by the Honest procedures in the Ural and Siberian groups (for the full panel, the Mantel  
correlation coefficient r is shown. For the Honest procedures, T_obs is shown, that is, the observed maximum value  

of the Mantel correlation coefficient after trait subset selection according to the corresponding rule). 
 

  
 

Рис. 3. Изменение статистики соответствия между матрицами MMD и FST  
при последовательном расширении Honest-ядра в уральской группе.  

Fig. 3. Change in the correspondence statistic between the MMD and FST matrices  
during sequential expansion of the Honest core in the Ural group. 

 

Поскольку в уральской группе перестановочная проверка с повторным отбором выявила ком-
пактное ядро из 6 признаков, далее было проанализировано, как меняется согласованность между 
матрицами MMD и FST при его последовательном расширении до 12 признаков. Переход к 7 и 8 
признакам сопровождался небольшим увеличением коэффициента корреляции Мантеля, который 
возрастал с r = 0,8414 до r = 0,8489. Максимум достигался при k = 8. При дальнейшем расширении 
набора до 9 и 10 признаков значения оставались близкими к максимальному, тогда как при k = 11–
12 наблюдалось более заметное снижение. При этом во всех вариантах связь сохраняла статисти-
ческую значимость (p = 0,001–0,002). Эти результаты показывают, что в уральской группе морфоло-
го-генетическое соответствие определяется сравнительно компактным набором признаков (рис. 3). 

В сибирской группе аналогичный анализ не проводился, поскольку в процедуре Honest max-
over-k наилучший результат был получен уже при k = 12.  

Анализ устойчивости результатов к изменению состава выборки 
Устойчивость результатов проверялась по схеме leave-one-out: в каждой группе поочередно 

исключалась одна популяция, после чего для полной панели и двух Honest-наборов заново 
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рассчитывались коэффициент корреляции Мантеля и его значимость. Это позволяло оценить, 
не определяется ли наблюдаемая согласованность влиянием отдельных выборок. 

LOO-анализ показал, что результаты для уральской группы устойчивы к исключению любой 
одной популяции. Для полной панели коэффициент корреляции Мантеля варьировал в преде-
лах 0,546–0,719 при p = 0,0015–0,0125, а для панелей, выделенных процедурами Honest max-
over-k и Honest fixed k = 12,— в пределах 0,767–0,897 при p = 0,0005–0,0055 и 0,739–0,831 при p 
= 0,0005–0,0075 соответственно. Во всех случаях связь оставалась статистически значимой. 

В сибирской группе полная панель оказалась менее устойчивой: при поочередном исключении 
одной популяции коэффициент корреляции изменялся в пределах 0,439–0,573, а значения p — в 
пределах 0,031–0,096, так что в части LOO-вариантов статистическая значимость утрачивалась. 
Напротив, оба набора из 12 признаков, выделенные перестановочной проверкой, сохраняли значи-
мую связь с генетическими расстояниями при исключении любой одной популяции. 

Для варианта Honest max-over-k коэффициент корреляции варьировал от 0,646 до 0,788 
при p = 0,001–0,003, а для варианта Honest fixed k = 12 — от 0,639 до 0,760 при p = 0,001–0,006. 
Таким образом, в сибирской группе именно отобранные наборы признаков демонстрировали 
более высокую устойчивость, чем полная панель. 

Сопоставление наборов, выделенных в уральской и сибирской группах, показало ограни-
ченное совпадение между ними. В процедуре Honest max-over-k общим признаком оказался 
только Multiple infraorbital foramina, тогда как среди наборов Honest fixed k = 12 общими были 
Parietal notch bone и Transverse palatine suture broken. При учете всех Honest-наборов обеих 
групп общее пересечение включало четыре признака: Multiple infraorbital foramina, Parietal notch 
bone, Foramen spinosum open и Transverse palatine suture broken. Поскольку вариант Honest 
max-over-k допускает свободный выбор размера набора, а вариант Honest fixed k = 12 предпо-
лагает сравнение только подмножеств одинакового размера, полученные пересечения следует 
интерпретировать с учетом этого различия. 

 
Обсуждение 
Настоящее исследование показало, что уже при использовании полной панели неметриче-

ских признаков черепа фенетические расстояния между популяциями статистически значимо 
коррелируют с генетическими расстояниями в обеих группах. Это указывает на возможность 
использования таких признаков для оценки биологических различий между популяциями, но 
только как фенетического, а не прямого генетического источника информации. Вместе с тем 
более детальный анализ показал, что распределение информативности признаков различается 
между регионами, а следовательно, различается и оптимальный состав панели. 

В уральской группе согласованность морфологических и генетических расстояний опреде-
ляется относительно компактным набором признаков. Перестановочная проверка с повторным 
отбором выделила ядро из 6 признаков, а анализ его последовательного расширения показал, 
что максимальное значение статистики достигается при k = 8, после чего наблюдается сниже-
ние. Это позволяет заключить, что в уральской группе популяций соответствие между морфо-
логическими и генетическими расстояниями определяется сравнительно небольшим набором 
признаков, тогда как дальнейшее расширение панели не дает существенного выигрыша и, по-
видимому, вносит дополнительный шум. 

В сибирской группе наблюдается иная картина. Хотя предварительный скрининг показывал 
максимум при промежуточных значениях k, после честной перестановочной проверки наиболее 
надежный результат был получен для широкой панели из 12 признаков. Это указывает на бо-
лее распределенную организацию соответствия, при которой информативность не сосредото-
чена в компактном ядре, а распределена между несколькими признаками. Иначе говоря, если 
для уральской группы достаточно компактной панели, то для сибирской группы воспроизводи-
мая согласованность с генетическими расстояниями требует более широкого набора морфоло-
гических маркеров. 

Вероятное объяснение этого различия связано с неодинаковым характером популяционной 
дифференциации. Уральская группа, по-видимому, описывается менее многомерной системой меж-
групповых различий, поэтому ограниченное число признаков хорошо фиксирует основной градиент. 
Сибирская группа объединяет популяции с более разнородной историей, и один компактный набор 
уже не отражает всю вариацию; в этом случае более устойчивой оказывается широкая панель. 

С этим же, по-видимому, связано и ограниченное совпадение панелей, выделенных в двух 
группах. Даже при учете всех Honest-панелей общее пересечение оказалось небольшим, тогда 
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как большинство информативных признаков оставалось регионально-специфичным. Такой ре-
зультат указывает на то, что один и тот же признак может быть неодинаково полезен в разных 
контекстах. Признаки, чувствительные к тонким различиям между сравнительно близкими попу-
ляциями, не обязательно будут столь же эффективны в группах с более глубокой дифферен-
циацией, и наоборот. Следовательно, несовпадение оптимальных панелей, вероятно, отражает 
не случайную нестабильность результата, а специфику самой популяционной структуры. 

Вместе с тем нельзя исключать и влияние факторов, не сводимых к нейтральной генетиче-
ской истории. Часть неметрических признаков черепа может в разной степени зависеть от ло-
кальных средовых, функциональных или онтогенетических условий, и поэтому их пригодность в 
качестве маркеров популяционной структуры может варьировать между регионами. Невхожде-
ние конкретного признака в оптимальную панель одной из групп не означает, что он биологиче-
ски незначим. Скорее это говорит о том, что в данном региональном контексте его вклад в вос-
произведение нейтральной генетической структуры оказался ограниченным. 

Методологически важным результатом является демонстрация того, что предварительный 
отбор признаков может завышать оценку их эффективности. Особенно наглядно это видно на 
материале сибирской группы: максимум предварительного скрининга достигался при k = 6, од-
нако после применения перестановочной проверки с повторным отбором наиболее воспроиз-
водимым оказалось решение при k = 12. Это подчеркивает, что простая фиксация лучшего най-
денного набора без учета апостериорного (post hoc) отбора может приводить к чрезмерно оп-
тимистичной оценке результата. Принципиально важным оказывается не только сам факт поис-
ка информативных панелей, но и способ статистической проверки их надежности. 

Дополнительную уверенность в полученных результатах дает анализ по схеме поочередно-
го исключения одной популяции (leave-one-out). Он показал, что в уральской группе как полная 
панель, так и отобранные панели сохраняют статистическую значимость при исключении любой 
одной популяции. В сибирской группе полная панель оказалась менее стабильной, однако обе 
панели из 12 признаков сохраняли значимую связь с генетическими расстояниями во всех ва-
риантах анализа. Это означает, что в сибирской группе отбор признаков повышает не только 
силу, но и стабильность связи между морфологическими и генетическими расстояниями, т.е. 
уменьшает зависимость результата от состава выборки.  

Следует подчеркнуть, что MMD в настоящей работе не рассматривается как прямой аналог ге-
нетической дистанции. Это фенетическая мера различий по совокупности дискретно варьирующих 
признаков, каждый из которых в стандартной процедуре рассматривается как отдельный компонент 
итоговой дистанции без априорного весового ранжирования. Такое допущение является одновре-
менно преимуществом и ограничением метода: оно обеспечивает простую и воспроизводимую 
схему межгруппового сравнения, но может сохранять в расчете вклад признаков, менее связанных 
с нейтральной популяционной историей. Именно поэтому в настоящем исследовании особое зна-
чение придается не только полной панели, но и регионально ориентированному отбору признаков, 
перестановочной проверке с повторным отбором и анализу устойчивости результатов.  

В дальнейшем предложенный подход целесообразно сопоставить с многомерными мето-
дами, учитывающими корреляционную структуру признаков, например с анализом главных ко-
ординат, ординационными процедурами или моделями с различным весом признаков. Это осо-
бенно важно для проверки того, в какой степени результаты, полученные на основе MMD, зави-
сят от допущения о невзвешенном вкладе отдельных признаков. Такие методы могут дополнить 
анализ на основе MMD, особенно при межрегиональных сравнениях. Однако задача настоящей 
работы состояла не в сравнении всех возможных многомерных процедур, а в оценке того, на-
сколько стандартная биодистанционная мера для дискретных признаков согласуется с генети-
ческими расстояниями при использовании разных региональных панелей признаков. 

Проведенный анализ имеет определенные ограничения. Во-первых, число популяций в 
обеих группах относительно невелико, что ограничивает мощность корреляционного анализа и 
может влиять на стабильность оценок. Во-вторых, при больших значениях k перебор подмно-
жеств признаков носил выборочный характер, поэтому выделенные панели следует рассматри-
вать как наилучшие из просмотренных, но не обязательно как глобально оптимальные. Тем не 
менее, поскольку одна и та же процедура применялась как к наблюдаемым данным, так и к пе-
рестановкам, это ограничение не обесценивает оценку значимости, хотя и требует осторожно-
сти при интерпретации конкретного состава панелей. В-третьих, различия в объемах выборок 
могут влиять на оценки MMD, что требует дополнительного контроля в будущих исследованиях. 
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Заключение 
Полученные результаты показывают, что оптимальный состав неметрических признаков 

черепа зависит от регионального контекста и не сводится к единой универсальной панели. По-
этому MMD следует рассматривать не как прямой эквивалент генетических данных, а как фене-
тическую меру, пригодную для проверки согласованности различий по неметрическим призна-
кам черепа с генетической дифференциацией. Для межрегиональных сопоставлений наиболее 
безопасной исходной стратегией остается использование полной панели из 30 признаков, по-
скольку именно она обеспечивает статистически значимую связь с генетическими расстояниями 
в обеих группах. Однако при наличии генетического эталона более предпочтителен региональ-
но ориентированный отбор признаков, способный заметно усилить согласованность морфоло-
гических и генетических расстояний. Перестановочный подход с повторным отбором признаков 
позволяет оценивать значимость без смещения, связанного с апостериорным поиском наилуч-
шего подмножества, и может применяться при анализе других региональных групп. Выделен-
ные в настоящем исследовании панели следует рассматривать не как универсальный стандарт, 
а как регионально обусловленные рабочие решения. 
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