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Аннотация. В статье рассматривается состояние исследований, направленных на прогнози-
рование фенотипических признаков индивида по генетическому материалу. Выявление ДНК-
маркеров, ответственных за различные фенотипические признаки, востребовано не только в 
криминалистике, но и в исследованиях древней ДНК. Несмотря на актуальность направления 
и большой массив публикаций, в настоящее время исследования все еще находятся на ранней 
стадии. Биоинформатический анализ геномных данных, накопленных научным сообществом в 
последние годы, позволил выявить ключевые ДНК-маркеры, влияющие на исследуемые призна-
ки внешности, а также определить географию аллелей. Отмечается, что одни и те же признаки 
внешности в населении разных регионов мира могут определяться разными мутациями в одних 
и тех же генах, что актуально и при изучении населения России. Внедрение современных техно-
логий полногеномного секвенирования и искусственного интеллекта дает очевидные преиму-
щества, в том числе, в получении более точных и практически ценных методов судебно-крими-
налистической идентификации личности, в медицинской генетике и палеогенетике.
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Abstract. The article considers the current state of research aimed at predicting the human phenotypic 
characteristics based on genetic material. Identification of DNA markers corresponding to certain 
phenotypes is in demand not only in forensic practices but also in ancient DNA studies. Despite the 
overall relevance of this field and a large array of publications, research is currently still at its early 
stage. Bioinformatic analysis of genomic data collected by the scientific community in recent years 
made it possible to identify the key DNA markers affecting the examined physical characteristics as 
well as to determine the geography of the alleles. It is noted that the same appearance characteristics 
in the population of different regions of the world can be determined by different mutations in the 
same genes which is also relevant when studying the population of Russia. The introduction of modern 
techniques of whole-genome sequencing and artificial intelligence provides obvious advantages, 
including obtaining more accurate and practically valuable methods of forensic identification, 
medical genetics and paleogenetics.
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Введение
Постоянное развитие ДНК-технологий и 

их внедрение в различные сферы деятель-
ности людей и государства подразумевает, 
в частности, улучшение качества генетиче-
ских тестов. ДНК-технологии обладают зна-
чительными преимуществами при решении 
ряда задач в области криминалистики, в 
частности  – при идентификации личности 
неизвестного индивида или идентификации 
останков. В настоящее время в эксперт- 
но-криминалистических подразделениях 
системы МВД России активно используется 
классическая ДНК-идентификация индиви-
да по профилю аутосомных STR-маркеров 
(англ. Short Tandem Repeat – короткие тан-
демные повторы), из которых чаще всего в 
криминалистической экспертизе применя-
ют высокополиморфные аутосомные STR-
локусы. Реже используют другие системы: 
STR-локусы для Х-хромосомы, STR-локусы 
для Y-хромосомы, SNP-полиморфизм1, сек-
венирование митохондриальной ДНК и т. д. 

На практике даже при наличии доста-
точного для идентификационного иссле-
дования ДНК-следа с места преступления 
у следствия зачастую либо отсутствуют по-
дозреваемые, либо их круг слишком широк. 
Для сужения круга подозреваемых и повы-
шения эффективности розыска преступни-
ка или идентификации личности возможно 
проведение ДНК-исследования и опреде-
ления маркеров некоторых внешних при-
знаков идентифицируемого неизвестного 
лица. Признаками внешности, наиболее 
соответствующими целям разработки про-
гностических тестов внешности человека по 
ДНК, в судебно-медицинской экспертизе 
выбраны цвет глаз, волос и кожи. Они явля-
ются одними из наиболее заметных и легко 
фиксируемых фенотипических характери-
стик, удобны для использования в крими-
налистической практике, при этом относи-
тельно небольшое количество генетических 
маркеров определяет большую часть их ва-
риативности.

Исследования, направленные на вы-
явление ДНК-маркеров, ответственных за 
различные фенотипические признаки, на-
чали проводить более 20 лет назад. Не-
смотря на наличие большого количества 
публикаций в мировой литературе о связи 
ряда ДНК-маркеров с различными феноти-
пическими признаками, они до сих пор не 

1 SNP-полиморфизмы (англ. Single Nucleotide Polymor-
phism  – SNP)  – изменения в последовательности ДНК, 
состоящие всего из одного нуклеотида.

используются в достаточной мере в судеб-
но-медицинской экспертизе. Первый пик 
публикаций в этой области был отмечен в 
2007 году и был связан с активным развити-
ем NGS-технологий2.

Морфология лица представляет собой 
уникальную и генетически наследуемую 
биометрическую характеристику, обеспе-
чивающую критически важную информацию 
для идентификации личности в криминали-
стических исследованиях. Внедрение новых 
технологий параллельного секвенирования 
в экспертно-криминалистическую практику 
происходит медленнее по сравнению с на-
учными и клиническими исследованиями. 
Это во многом связано со сложностями со-
вмещения с уже имеющимися базами дан-
ных ДНК-профилей, а также с необходимо-
стью проведения строгих валидационных 
экспериментов для аккредитации приборов 
и наборов реагентов. В обзоре представле-
ны существующие в мире решения по про-
гнозированию фенотипических признаков 
по ДНК в экспертно-криминалистической 
практике и генетике.

Цвет глаз, волос и кожи
Наиболее востребованные в криминали-

стике признаки внешности человека (рост, 
цвет глаз, кожи, волос) активно использу-
ются в физической антропологии. Разно-
образие и количественная изменчивость 
вариаций цвета глаз, волос и кожи в насе-
лении мира указывает на сложную природу 
генетической детерминации этих призна-
ков, связанную и с числом, и с вариантами 
пигментов, и с особенностями их распреде-
ления (например, в слоях радужной оболоч-
ки глаза или корковом слое волоса). 

Все вариации окраски зависят от коли-
чества и расположения меланина в коже, 
радужине и волосах. Под цветом глаз под-
разумевается окраска радужины. Она за-
висит как от количества, так и от глубины 
расположения пигмента. Радужная оболоч-
ка глаз состоит из пяти слоев: 1)  эндоте-
лия, обращенного к передней камере глаза; 
2) ретикулярного слоя; 3) сосудистого слоя; 
4)  заднего пограничного слоя; 5)  пигмент-
ного слоя. Пигмент может располагаться 
как в пигментном и заднем пограничном 
слоях, так и в соединительнотканной стро-
ме сосудистого слоя. Пигментный и задний 
пограничный слои всегда содержат то или 
иное количество пигмента (за исключением 

2 Секвенирование нового поколения (англ. Next Generation 
Sequencing – NGS).
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случаев альбинизма). Чем больше мелани-
на, тем темнее цвет глаз. Соответственно, 
низкая выработка меланина ведет к более 
светлому цвету глаз, а отсутствие пигмен-
та – к альбинизму. В ретикулярном и сосу-
дистом слоях пигмент может отсутствовать, 
и тогда пигмент глубоких слоев просвечива-
ет через передние слои радужины, что обу-
словливает синюю или голубую окраску. 
При неравномерном расположении в них 
пигмента получаются различные смешан-
ные оттенки. Наличие пигмента в передних 
слоях обусловливает желтую или бурую 
окраску радужины [1, 2]. В физической ан-
тропологии существует ряд систем класси-
фикации цвета радужной оболочки. В Рос-
сии более известна система В.В. Бунака, за 
рубежом – система Мартина-Шульца (англ. 
Martin–Schultz scale) [2]. Признак обычно 
анализируется путем разнесения цвета глаз 
на отдельные категории или классы, опре-
деляемые визуальной оценкой одиночных 
наблюдателей или по фотографиям радуж-
ной оболочки глаза. В криминалистической 
практике принято деление на светлые и 
темные (иногда выделяются также проме-
жуточные оттенки). Цвет волос определя-
ется количеством пигмента меланина в во-
лосах. Избыток одного типа меланина, на-
зываемого эумеланином, придает волосам 
черный (большое количество эумеланина) 
или коричневый цвет (умеренное количе-
ство эумеланина). Избыток другого пигмен-
та, феомеланина с небольшим количеством 
эумеланина, придает волосам рыжий цвет 
[3]. 

Для определения цвета волос употре-
бляются различные шкалы окраски. Наи-
более широкое распространение получила 
шкала Фишера, представляющая собой 30 
окрашенных прядей из искусственного во-
локна, близко передающих естественный 
цвет волос. Они могут быть условно раз-
делены на несколько групп: красноватого 
цвета (рыжие), черно-каштановые, кашта-
новые, темно-белокурые, различные оттен-
ки светло-белокурых (в них ощущается при-
сутствие желтоватого оттенка), пепельные 
(желтизны нет), черные, передающие раз-
личную степень волнистости волос, но не их 
цвет [2].

В настоящее время для определения 
пигментации по ДНК в криминалистике ши-
роко используется комплексная система 
HIrisPlex-S [4]. В ее основе  – мультиплекс-
ный анализ по панели из 41 SNP маркера 

и четыре предсказательные модели для 
определения цвета глаз, цвета и оттенка 
волос, цвета кожи. Предыдущие версии 
этой системы были проще: версия IrisPlex – 
предсказание цвета глаз по 6 вариантам и 
HIrisPlex – предсказание цвета глаз и волос 
по 24 SNP вариантам [5, 6]. С 2016 года до-
ступен онлайн-ресурс [7], который опреде-
ляет вероятность проявления определенно-
го цвета глаз и волос из полных и неполных 
профилей генотипов с использованием па-
раметров, созданных на основе баз данных 
с большим количеством генотипов и фено-
типов. Этот комбинированный инструмент 
прогнозирования представляет собой он-
лайн-систему, находящуюся в свободном 
доступе. Данные три панели маркеров и со-
ответствующие алгоритмы предикции фе-
нотипа по генотипу были последовательно 
разработаны исследователями универси-
тета им. Эразма Роттердамского (Нидер-
ланды) и коллегами. 

Метод HIrisPlex был апробирован пре-
имущественно на европейских образцах [8, 
9]. Эффективность прогнозирования цвета 
глаз, волос и кожи по системе HlrisPlex-S 
была продемонстрирована и на выборках 
из латиноамериканских популяций, генети-
чески отличающихся от европейских [10]. 

Важно учесть, что генофонд населения 
России (по сути – всей Северной Евразии) 
генетически разнообразен по сравнению с 
генофондами коренного населения локаль-
ных ареалов других регионов мира. При 
этом генофонды населения разных реги-
онов России генетически значительно от-
личаются не только от населения Западной 
Европы, но и друг от друга [11]. 

В рамках выполнения проекта «ДНК-
идентификация»3 была протестирована па-
нель маркеров цвета глаз и волос HIrisPlex-S 
на популяциях России и сопредельных 
стран [12, 13]. Анализ проводили на мате-
риале 300 человек в 48 популяциях корен-
ного населения России и сопредельных 
стран. Популяции относились к четырем 
регионам: Европейская Россия, Западная 
Сибирь, Кавказ и Северная Азия (этот реги-
он в данной работе включал и Центральную 
Азию). Точность работы маркеров была не-
сколько ниже, чем в Западной Европе. Ве-
роятно, в популяциях Северной Евразии с 

3 Программа «Разработка инновационных геногеографи-
ческих и геномных технологий идентификации личности 
и индивидуальных особенностей человека на основе из-
учения генофондов регионов Союзного государства». 

https://ru.wikipedia.org/wiki/Английский_язык
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пигментацией глаз и волос связан несколь-
ко иной спектр аллелей4, чем в населении 
Западной Европы. Авторы дополнили стан-
дартную панель новыми эффективными 
SNP-маркерами, которые повышают точ-
ность предсказания фенотипа по ДНК для 
популяций Северной Евразии, не влияя на 
спектр оттенков определяемого ими цвета. 
Значимость новых маркеров особенно ве-
лика при изучении коренного населения Си-
бири: HIrisPlex предсказывает темные глаза 
практически для всех сибирских образцов, 
тогда как у некоторых из них цвет глаз в 
действительности светлый или по меньшей 
мере смешанный. 

В рамках этого проекта выделили па-
нель генетических маркеров, оптимальных 
для предсказания пигментации глаз и волос 
коренного населения России (31 маркер): 
HERC2 (rs1129038), HERC2 (rs12913832), 
HERC2 (rs12916300), TP63 (rs6804480), 
SLC45A2 (rs35407), MC1R (rs1805007), 
HERC2 (rs1129038), DEF8 (rs8051733) H, EDAR 
(rs3827760), SPATA33 (rs71396951), SLC45A2 
(rs28777), RALY (rs8051733), LOC100996492 
(rs12915889), RUNX2 (rs2820339), GLB1 
(rs72856153), LOC105370627 (rs12896399), 
PRDM16 (rs1999528), ANKRD11 (rs8051733), 
AFG3L1P (rs4238832),  – (rs34191540), OCA2 
(rs2871886), MC1R (rs2228479), SLC24A5 
(rs1426654), FANCA (rs75570604), TYR 
(rs1393350), HERC2 (rs7494942), CACNA2D3 
(rs11283625), TYR (rs1042602), C19orf45 
(rs685034), SLC24A4 (rs12588868),  – 
(rs11228497). Шесть из них входят также 
в панель HIrisPlex (rs1129038, rs1129038, 
rs8051733, rs8051733, rs8051733, 
rs1426654), еще семь маркеров входят в 
панель HIrisPlex-S (rs12913832, rs1805007, 
rs28777, rs12915889, rs2228479, rs1393350, 
rs1042602). Остальные 18 SNP-маркеров по-
казали эффективность на материале России 
и Северной Евразии (rs12916300, rs6804480, 
rs35407, rs3827760, rs71396951, rs2820339, 
rs72856153, rs12896399, rs1999528, 
rs4238832, rs34191540, rs2871886, 
rs75570604, rs7494942, rs11283625, 
rs685034, rs12588868, rs11228497). 

В следующей части данного исследова-
ния [14] каждый из 31 маркера, входящего в 
отечественную панель, был генотипирован 
у представителей 22 популяций, охватыва-
ющих основное разнообразие генофондов 
Северной Евразии, по суммарной выборке 
1153 человек. Чувствительность предик-

4 Аллель – одно из возможных альтернативных структурных 
состояний гена или участка ДНК конкретной локализации.

ции признака «темный цвет глаз» оказалась 
очень высока, составляя в среднем 96%. 
Чувствительность предикции признака 
«темный цвет волос» была несколько ниже: 
в среднем по популяциям  – 88%. Обнару-
жено генетическое своеобразие популяций 
Кавказа и Урала, у которых частоты генети-
ческих маркеров пигментации не сводимы 
ни к «западному», ни к «восточному» типу. 
Полученные результаты пока не внедрены в 
отечественную криминалистическую прак-
тику.

В целом, система IrisPlex во всех трех ее 
модификациях является широко использу-
емым инструментом не только в кримина-
листике, но и при изучении древней ДНК. 
Например, генетическое исследование на-
селения древнего (минойского) Крита пока-
зало, что оно имело темные глаза и темные 
волосы, а значит, вполне соответствовало 
своим изображениям на керамике и фре-
сках [15], причем этот фенотип был рас-
пространен на островах Эгейского моря 
по меньшей мере с бронзового века [16]. 
Повышение частоты «светлых» аллелей на-
чалось с неолита и продолжалось в после-
дующие периоды истории [17]. При этом в 
предковой для неолитической Европы попу-
ляции анатолийских земледельцев эти ал-
лели также встречались [18], но были редки.

Хотя в настоящее время систему пред-
сказания HIrisPlex-S принято считать на-
дежной и не имеющей альтернатив в кри-
миналистике, узкая модель предсказания 
цвета (в терминах «светлый-темный») оста-
ется ее существенным недостатком. Обо-
снована и необходимость продолжения ис-
следований на более обширном материале 
образцов из России и сопредельных стран 
с применением полногеномных технологий. 

Генетические маркеры, ассоциирован-
ные с цветом кожи, становились предме-
том ряда исследований. В работе [19] было 
протестировано 7 маркеров, по которым 
пытались предсказывать цвет кожи. Мар-
керы rs12913832, rs1545397, rs16891982, 
rs1426654, rs885479 и rs12203592 вариатив-
ны в популяциях со светлым цветом кожи, тог-
да как rs6119471 является характерным для 
популяций с темным цветом кожи. Для семи 
SNP, расположенных в генах пигментации или 
поблизости от них, было показано, что они 
полезны для описания видимых характери-
стик. Все семь SNP были использованы для 
прогнозирования цвета кожи индивидуумов 
независимо от их этнического происхожде-
ния, с очень низкой частотой ошибок.
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В работе [20] были проанализированы 
данные 17 262 европейцев с целью обнару-
жить локусы, ответственные за цвет кожи. 
Показано, что ген ASIP на хромосоме 20 
ассоциирован с цветом кожи у европейцев; 
также с ним связаны локусы SLC45A2, IRF4, 
HERC2/OCA2 и MC1R. Всего для оценки 
цвета кожи были использованы 9 SNP и вы-
борка из 54 популяций мира (940 образцов 
набора HGDP-CEPH). Отмечен четкий гра-
дуальный характер с постепенным увели-
чением ассоциаций с темной кожей от Се-
верной Европы до Южной Европы, Север-
ной Африки, Ближнего Востока и Западной 
Азии, в соответствии с известным распре-
делением физического цвета кожи по этим 
географическим регионам. За пределами 
указанного ареала предсказания оказались 
практически одинаковыми, несмотря на из-
вестную фенотипическую разницу между 
более светлыми азиатами/коренными аме-
риканцами и более темными африканцами. 
Иными словами, указанные 9 SNP эффек-
тивны как предиктор цвета кожи только в 
ареале проживания европеоидов.

И наконец, в завершении этого разде-
ла следует отметить оригинальный метод 
определения признаков внешности пред-
ложенный отечественными учеными [21]. 
Предложенная панель генотипирования 
состоит из 60 однонуклеотидных полимор-
физмов (SNP) с помощью одностадийной 
ПЦР с последующей гибридизацией на гид-
рогелевом биочипе. Пул анализируемых 
полиморфизмов состоит из 41 SNP, входя-
щих в панель HIrisPlex-S, а также 4 SNP гена 
ABO для определения группы крови, марке-
ров генов AMELX и AMELY для определения 
пола, а также 14 SNP-маркеров гаплогрупп 
Y-хромосомы, которые определяют общие 
гаплогруппы. Панель была апробирована на 
выборках славянского населения России и 
в популяции казахов [21, 22].

Полногеномный поиск ассоциаций 
(GWAS) черт лица

Для определения генетических вариан-
тов, влияющих на формирование внешних 
признаков человека, проводятся исследо-
вания ассоциаций между геномными ва-
риантами и фенотипическими признака-
ми  – Genome-Wide Association Studies, или 
полногеномный поиск ассоциаций (GWAS). 
Публикации на данную тему в основном 
связаны с вопросами медицины. Один из 
лидеров в области расшифровки генома 
человека, американский генетик Крейг Вен-

тер с коллегами разработал модель прогно-
зирования фенотипических признаков по 
данным полногеномного секвенирования 
[23], в частности, для трехмерной структу-
ры лица, голоса, биологического возрас-
та, роста, веса, индекса массы тела, цве-
та глаз и цвета кожи.  Генетически простые 
черты, такие как цвет глаз и кожи, прогно-
зировались с высокой точностью.  Однако 
для сложных признаков были предсказаны 
лишь небольшие доли наблюдаемой фено-
типической изменчивости. Поэтому и сами 
авторы отмечают, что, несмотря на впечат-
ляющие результаты, данное исследование 
должно быть продолжено. 

Коллективом авторов преимуществен-
но из Китая был проведен масштабный ме-
та-анализ GWAS [24]. Восточноазиатская 
выборка (в том числе ханьцев) насчитыва-
ла примерно 10 000 человек, также были 
включены предыдущие результаты GWAS 
по результатам исследования европейцев 
примерно того же объема выборки. Ко-
личественную оценку 78 признаков лица 
проводили с помощью 3D-изображений. 
Выявлен 71 геномный локус, связанный 
с чертами лица, включая 21 новый. Для 9 
морфологических признаков авторы пред-
ложили методику вычисления полигенных 
индексов (facial polygenic score  – FPS), ко-
торые позволяют успешно прогнозировать 
черты лица на основе SNP. Кроме того, FPS-
технику применили для предсказания черт 
лица семи неандертальцев и одного дени-
совца на основе древней ДНК и соотнесли 
предсказания с ископаемыми находками. 
У неандертальцев и денисовцев, вероятно, 
были схожие черты лица с более широким 
и коротким, чем у сапиенсов, носом и боль-
шим расстоянием между эндокантиона-
ми (то есть самыми внутренними точками 
глаз). При этом рот у денисовцев был уже, 
чем у двух других видов человека.

В недавно опубликованной статье [25] 
GWAS-исследование ассоциаций геноти-
па и морфологии лица проводилось на вы-
борке 172 участников из ОАЭ (89 мужчин и 
83 женщины), что является первой публи-
кацией по данным популяции Ближнего 
Востока. Из 44 изученных фенотипических 
признаков для 11 была показана статисти-
чески значимая связь с 242 SNP. Данные 
SNP ранее были известны как связанные с 
ростом тела, черепно-лицевыми дефекта-
ми и мимическими особенностями. Разли-
чия в истолковании одних и тех же аллелей 
как связанных с патологией в одних попу-
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ляциях и как вариант нормы в других могут 
быть связаны как с несовершенством пред-
варительной интерпретации результатов, 
так и с объективной сложностью экспрес-
сии генов, по-разному проявляющих себя в 
зависимости от окружения, формируемого 
уникальным генетическим составом каждой 
человеческой группы.

В исследовании коллектива Китайской 
академии наук была представлена новая 
модель искусственного интеллекта под на-
званием Difface, способная создавать реа-
листичные 3D-изображения человеческого 
лица на основе одной лишь генетической 
информации [26]. Модель анализирует от-
дельные участки ДНК, отвечающие за фор-
мирование черт лица  – скулы, нос, линию 
подбородка  – и сопоставляет их с цифро-
выми 3D-моделями лиц, а затем генерирует 
трехмерное изображение. Модель разра-
батывалась на материале 9674 доброволь-
цев популяции Хань. Каждый из них предо-
ставил как данные ДНК, так и 3D-сканы лица 
высокого разрешения. Результаты оказа-
лись на удивление подробными. Даже такие 
черты, как назион (точка носолобной впади-
ны) или форма скулы, удалось воссоздать 
с поразительной точностью. При добавле-
нии информации о поле, возрасте и индек-
се массы тела результат улучшался. Кроме 
того, Difface не только способна воссозда-
вать лицо по ДНК, но и предсказывать, как 
оно может измениться со временем.

Выполнить реконструкцию лица по ДНК-
маркерам намного сложнее, чем прогно-
зировать пигментацию кожи или глаз, по-
скольку число генов, участвующих в фор-
мировании черт лица человека, может при-
ближаться к нескольким сотням, при этом 
внешняя среда оказывает влияние на фор-
мирование морфологических признаков. 
Больше всего генетических вариаций свя-
зано с параметрами носа (см., например: 
[25, 27]), и именно форма носа в наиболь-
шей степени наследуется, то есть менее 
подвержена воздействиям среды. 

Данное направление актуально и в обла-
сти медицинской генетики. Многие наслед-
ственные болезни имеют характеристики, 
которые могут быть обнаружены с помо-
щью фенотипирования лица. Face2Gene 
CLINIC  – это онлайн-приложение для фе-
нотипирования лица пациентов с генетиче-
скими синдромами. DeepGestalt, нейронная 
сеть, управляющая Face2Gene, автомати-
чески определяет приоритет предположе-
ний о синдроме на основе обычных фото-

графий пациентов, потенциально улучшая 
процесс диагностики. До сих пор исследо-
вания качества DeepGestalt подчеркивали 
его чувствительность у пациентов с син-
дромом. Тем не менее, определение точ-
ности диагностической методологии также 
требует тестирования отрицательных кон-
трольных показателей. Данное приложение 
было апробировано [28] на материале из 
фотографий 323 пациентов с диагнозом 17 
различных генетических синдромов. В рам-
ках исследования его авторы сопоставили 
пациентов с равным количеством изобра-
жений лица без генетического синдрома, 
проанализировав в общей сложности 646 
изображений. Результат показал высо-
кую чувствительность DeepGestalt (топ-10 
чувствительности: 295/323, 91%), предпо-
ложения о синдроме у лиц без краниофа-
циально-дисморфофобического синдрома 
следовали неслучайному распределению.

Поиск генов, которые участвуют в форми-
ровании анатомических особенностей стро-
ения лица человека, безусловно находится 
только на начальной стадии. В настоящее 
время генетические маркеры-предикторы 
особенностей строения лица не внедрены в 
экспертно-криминалистическую практику и 
диагностику наследственных болезней.

Заключение
Предсказание внешности индивида по 

его генетическому материалу является вос-
требованным и актуальным направлением 
исследований, однако эта деятельность 
находится на ранней стадии, и ее резуль-
таты значительно скромнее амбициозных 
целей. Биоинформатический анализ геном-
ных данных, накопленных научным сообще-
ством в последние годы, позволил выявить 
ключевые ДНК-маркеры, влияющие на от-
дельные признаки внешности, а также при-
мерно очертить географию основных ал-
лелей. Важной особенностью, требующей 
особого внимания в рамках практики, яв-
ляется то, что одни и те же признаки внеш-
ности у населения разных регионов мира 
могут определяться разными мутациями в 
одних и тех же генах. Это касается и насе-
ления России. Внедрение передовых техно-
логий полногеномного секвенирования, как 
и поиск ассоциаций генотипа и фенотипа с 
помощью искусственного интеллекта, име-
ют очевидные перспективы, и полученные 
данным путем результаты могут быть ценны 
для практики идентификации личности, в 
палеогенетике и медицине. 
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