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ЦЕНТРАЛЬНОАЗИАТСКИЙ КОМПОНЕНТ В ГЕНОФОНДЕ  
ТУВИНСКОЙ РОДОПЛЕМЕННОЙ ГРУППЫ МОНГУШ: К ВОПРОСУ  

О МОНГОЛЬСКОМ ВКЛАДЕ В ЭТНОГЕНЕЗ ТУВИНЦЕВ 
 
Введение. Исторические источники, так же как этнографические, антропологические и 

лингвистические данные, говорят о значительном влиянии монголоязычных племен на этногенез 
тувинцев. Вместе с тем степень монгольского влияния на генофонд можно оценить только в мо-
лекулярно-генетических исследованиях. В данной работе по данным полного секвенирования гап-
логруппы С2-М217 проведен популяционный скрининг Y-хромосомного генофонда одной из наибо-
лее многочисленных тувинских родоплеменных групп «монгуш».  

Материалы и методы. Проанализирована ДНК, выделенная из образцов венозной крови 98 
представителей родоплеменной группы «монгуш», собранных в четырех районах (кожуунах) рес-
публики Тыва. По данным полного секвенирования гаплогруппы С2-М217 и биоинформационного 
анализа проведен филогенетический анализ, построено филогенетическое дерево и рассчитан 
возраст субгаплогрупп.  

Результаты и обсуждение. Обнаружено, что центральноазиатская гаплогруппа С2-М217 
представлена у всех обследуемых родоплеменной группы «монгуш» только одной линией – субгап-
логруппой C2a1a2a2a2-SK1066. Ее наличие в генофонде может быть связано с массовой мигра-
цией монголоязычных племен в XII–XIV вв., когда территория Тувы оказалась под властью Чин-
гисхана. Вместе с тем эта субгаплогруппа выявлена только в выборках Чаа-Хольского и Барун-
Хемчикского кожуунов с частотами 12% и 2% соответственно; в выборках Тандынского и Эр-
зинского кожуунов гаплогруппа С2-М217 не найдена. Филогенетический анализ по данным полно-
го секвенирования гаплогруппы С2-М217 позволил рассчитать возраст субгаплогруппы 
C2a1a2a2a2-SK1066 – он составил около 900 лет. Преобладание в генофонде тувинцев восходя-
щих к неолиту южносибирских гаплогрупп (Q1b-YP1691, N1a2-L666, N3a5a-F4205) согласуется с 
данными антропологов о том, что именно южносибирский пласт сыграл основную роль в их этно-
генезе, центральноазиатский вклад относится к более позднему времени.  
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Введение 
В формировании тувинского этноса поми-

мо тюркоязычных принимали участие и другие 
группы населения. Особый интерес вызывает 
роль монголоязычных племен: из всех тюрко-
язычных народов именно у тувинцев наиболее 
ярко выражен монголоидный антропологический 
тип; тувинский язык по количеству монголизмов 
занимает первое место среди всех тюркских 
языков; тувинцы с давних пор имели тесные хо-
зяйственно-бытовые и этнокультурные связи с 
монголоязычными племенами Центральной 
Азии [Маннай-оол, 2004]. 

Монголоязычные племена в VI–IX вв. оби-
тали за пределами современной Монголии в 
лесной и лесостепной зоне Дальнего Востока 
(преимущественно от устья Аргуни до устья 
Онона) и в северной части Маньчжурии, занима-
ясь главным образом охотой и рыболовством. 
На территории Центральной Азии (в частности, 
современной Монголии) до IX–X вв. жили тюрко-
язычные племена: тюрки-тюкю, тюргеши, карлуки, 
огузы, древние кыргызы, азы, чики, чигили, дубо, 
кимаки-кипчаки, курыкане, уйгуры, тюрки-шато и 
др. [История Тувы, 2014]. Постепенно в Цен-
тральную Азию мигрировали монгольские племе-
на, что привело к их частичному смешению с 
тюркоязычными этническими группами или даже 
к их вытеснению. В результате активных этно-
культурных контактов с тюркоязычными племена-
ми новоприбывшие племена монголов восприняли 
ряд прогрессивных изменений, что наблюдается в 
традициях кочевого скотоводства, земледелия, 
материальной и духовной культуры.  

По данным письменных источников от-
дельные небольшие монголоязычные группы 
проникали в Туву в XI-XII веках [Маннай-оол, 
2004]. Согласно средневековым арабским ис-

точникам в начале XIII в. территория современ-
ной Тувы называлась «Кем-Кемджиут» (Хем-
Хемчиктер), в дальнейшем так стали называть 
ее и монголы. В 1207 г. монгольские войска под 
командованием сына Чингисхана Джучи завое-
вали «лесные народы», которые проживали от 
Байкала до Южной Сибири, под их властью ока-
залась территория древнекиргызского государ-
ства, где жили киргызы и кем-кемджиуты. Среди 
покоренных народов упоминаются и некоторые 
из этнических групп, населявших бассейн Верх-
него Енисея, в том числе и территорию совре-
менной Тувы.  

Следующий этап в истории изучаемого ре-
гиона начался с того, что на рубеже XII–XIII вв. 
Алтае-Саянское нагорье входит во владение 
монгольской династии Юань как одна из 12 про-
винций, основателем которой был Хубилай хан. 
Среди покоренных народов, населявших леса и 
степи Алтае-Саян и сопредельных территорий, в 
монгольской летописи от 1240 г. есть упомина-
ния ойратов, бурят, бархунов, урсутов, хабхана-
сов, ханхасов, шибиров, кестинов, байтов, туха-
сов, тенлеков, тоелесов, тасов, бачжиги, туба-
сов. Предполагают, что тубасы являются одним 
из предков тувинцев. В этот период усиливаются 
ассимиляционные процессы монголоязычных 
этнических групп и местного тюркоязычного 
населения. Этническое и хозяйственное сближе-
ние населения Тувы с монголоязычными племена-
ми оставило след в этнонимике и топонимике. 

Как сообщается в письменных источниках, 
часть монголоязычных племен найманов во гла-
ве с Буюрук-ханом после поражения от войск 
Чингисхана бежала в бассейн Енисея к кем-
кемджиутам, то есть в Туву. Эта группа найман-
ских беженцев, по-видимому, осталась в Туве и 
постепенно влилась в состав местных племен. 

Выводы. По данным полного секвенирования центральноазиатской гаплогруппы С2-М217 у 
представителей тувинской родоплеменной группы «монгуш», экспансия монголоязычных племен в 
Центральную Азию, оказавшая значительное культурное, хозяйственное и лингвистическое влия-
ние на население Тувы, не столь заметно отразилась в генофонде тувинцев. Исследование под-
твердило данные антропологов о более позднем центральноазиатском вкладе в этногенез тувин-
цев по сравнению с более ранним и гораздо более значимым южносибирским. 

 
Ключевые слова: Тува; тувинцы; этногенез; монголоязычные племена; родопременная группа 

монгуш; Y-хромосомная гаплогруппа; гаплогруппа С2-М217; полногеномное секвенирование; филоге-
нетический анализ 
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По-видимому, на территорию Тувы в то время 
проникали и другие монголоязычные группы, 
например, какая-то часть ойратов при продвижении 
на запад осталась в Туве и слилась с отдельными 
родоплеменными группами [Маннай-оол, 2004].  

Этногенез тувинской родоплеменной группы 
монгуш, как одной из наиболее многочисленных, 
вызывает особый интерес у историков, этнографов 
и лингвистов, которые выдвигают две взаимоис-
ключающие версии ее происхождения: «монголь-
скую» и «тюркскую». По мнению известного синоло-
га Н.Ц. Мункуева этноним «монгуш» является осо-
бой формой древнемонгольского этнонима «мон-
гол», который преобразовался в «монгус» 
(mongγus). А Б.И. Татаринцев считал, что этимоло-
гия названия «монгуш» связана с южносибирскими 
и древнетюркскими языками, сопоставляя его с кир-
гизским «муңгуш», башкирским «мунаш», чуваш-
ским «моң», якутским «муң» и древнетюркским 
«munqas». По его мнению, монголоязычный компо-
нент в составе тувинского этноса был минималь-
ным и потому мог не найти прямого отражения в 
тувинской этнонимии и этногенезе тувинских родов 
[Татаринцев, 2009]. 

В целом исторические и этнографические 
данные указывают на существенную роль мон-
гольского влияния на тувинский этногенез. Однако 
вопрос о том, сколь велика эта роль в формирова-
нии физического облика и генофонда тувинцев, 
остается открытым. Важный вклад в решение это-
го вопроса вносит молекулярно-генетическое изу-
чение родоплеменных групп тувинцев, добавляя 
новые аспекты к совокупности исторических ис-
точников и данных гуманитарных наук. 

Цель данного исследования – изучить 
роль «монгольского» компонента в генофонде 
тувинской родоплеменной группы монгуш по 
данным полного секвенирования гаплогруппы 
С2-М217 и популяционного скрининга образцов 
представителей этой группы. 

 
Материалы и методы 

Материалом для исследования послужила 
ДНК, выделенная из венозной крови методом 
фенол-хлороформной экстракции. Образцы ве-
нозной крови представителей родоплеменной 
группы монгуш были собраны в Чаа-Хольском 
(N=64), Барун-Хемчикском (N=15), Эрзинском 
(N=5) и Тандынском (N=14) кожуунах, суммар-

ный объем выборки N=98. В выборку включены 
только неродственные между собой мужчины-
тувинцы, все предки которых относились к дан-
ной родоплеменной группе и проживали на дан-
ной территории на протяжении не менее трех 
поколений. Сбор образцов сопровождался пись-
менным информированным согласием обследу-
емых и проходил под контролем Этической ко-
миссии ФГБНУ «МГНЦ» (г. Москва).  

По данным полного секвенирования гапло-
группы С2-М217 и биоинформационного анализа 
полученных результатов создана таблица гено-
типов, на основе которой проведен филогенети-
ческий анализ, построено филогенетическое де-
рево и рассчитан возраст субгаплогрупп при по-
мощи консенсусной калибровки скорости мути-
рования равной 0,8*10-9 мутаций на нуклеотид в 
год. Согласно данной калибровке, одна мутация 
происходит раз в 140 лет, что соответствует од-
ной мутации на 4–5 поколений.  

Картографический анализ проведен с по-
мощью ПО «GeneGeo» (рук. О.П. Балановский) на 
картографической основе «Северная Евразия».  

Генотипирование SNP-маркеров проведе-
но методом ПЦР в режиме реального времени 
на приборе 7900 HT (Applied Biosystems, США) с 
использованием технологии TaqMan (Applied 
Biosystems) по 22 SNP-маркерам: F2613; F2386; 
CTS4021; Z12266; М407; F1788; F3918; F3791; 
F3830; P53.1; F3960; F11899; С2-F5481; F11791; 
F14768; М48; М86; F5485; SK-1066; Z40445; 
Z32859; Z32868. Номенклатура гаплогрупп дана 
согласно ISOGG-Tree 2019-2020 (Available at: 
http://www.isogg.org/tree/ISOGG_HapgrpC.html. 
Accessed: 05.02.2022). В работе использованы 
не опубликованные ранее данные научного кол-
лектива под руководством О.П. Балановского и 
Е.В. Балановской. 
 

Результаты и обсуждение 
Гаплогруппа С2-М217 очень широко рас-

пространена на территории Северной Евразии – от 
Черного моря до Дальнего Востока – и охватывает 
большое число этнических групп (рис. 1). Наиболее 
часто она встречается в популяциях бурятов, дау-
ров, ительменов, казахов, калмыков, коряков, мань-
чжуров, монголов, хазарейцев; с умеренной часто-
той – у айнов, алтайцев, корейцев, нивхов, тувин-
цев, узбеков, эвенков. Распространение гапло-
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80 
группы С2-М217 часто связывают с экспансией 
кочевников из Центральной Азии [Деренко с со-
авт., 2007; Харьков с соавт., 2007; Балаганская с 
соавт., 2011; Жабагин c соавт., 2014; Underhill et 
al., 2001; Karafet et al., 2008; Zhong et al., 2010]. 

В предыдущей работе этого же коллектива 
«монгольский» компонент в генофонде родо-
племенной группы монгуш был рассчитан сум-
марно как вклад двух центральноазиатских гап-
логрупп С и О, его величина составила около 
17% генофонда [Дамба с соавт., 2018].  

В данном исследовании по результатам пол-
ного секвенирования гаплогруппы С2-М217 и попу-
ляционного скрининга образцов представителей 
родоплеменной группы монгуш обнаружено, что 
центральноазиатская гаплогруппа С2-М217 пред-
ставлена у всех представителей этой группы всего 
лишь одной линией – субгаплогруппой C2a1a2a2a2-

SK1066. Эта субгаплогруппа выявлена только в 
выборках Чаа-Хольского и Барун-Хемчикского ко-
жуунов с частотами 12% и 2%, соответственно. В 
генофондах представителей монгуш Тандынского и 
Эрзинского кожуунов центральноазиатская гапло-
группа С2-М217 не найдена (рис. 2).  

Филогенетический анализ по данным пол-
ного секвенирования гаплогруппы С2-М217 поз-
волил рассчитать возраст субгаплогруппы 
C2a1a2a2a2-SK1066 – он составил около 900 
лет, и выявить регион ее происхождения – севе-
ро-восточная Монголия. Ранее было показано, 
что «центральноазиатско-сибирская» субгапло-
группа C2a1a2a2a2-SK1066 встречается с высокой 
частотой у монголов, калмыков и с умеренными 
частотами – у бурят, казахов и киргизов [Деренко 
с соавт., 2007; Харьков с соавт., 2007; Балаган-
ская с соавт., 2011]. 

  
 

Рисунок 1. Геногеографическая карта распространения гаплогруппы С2-М217  
в народонаселении мира 

Figure 1. Genogeographic map of the distribution of haplogroup C2-M217 in the world population 

Примечания: Точками на карте обозначены популяции, для которых известно значение частоты гаплогруппы и 
которые служили опорными точками при картографировании. Шкала слева внизу показывает диапазон частот: от ми-
нимальных (до 1%), окрашенных серым цветом, до максимальных (более 90%), окрашенных фиолетовым цветом. 

Notes: The points on the map indicate populations for which the value of the haplogroup frequency is known and 
which served as reference points in mapping. The scale at the bottom left shows the frequency range: from the mini-
mum (up to 1%), colored in gray, to the maximum (more than 90%), colored in purple. 
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Совокупность исторических источников 

свидетельствует о том, что монголоязычные 
племена в период экспансии XI–XIII вв. оказали 
существенное этнокультурное, хозяйственное и 
лингвистическое влияние на тюркоязычные пле-
мена Центральной Азии, в том числе и на насе-
ление Кем-Кемджиут на территории современ-
ной Тувы. Это влияние в дальнейшем усилива-
лось, так период XIII–XIV вв. в истории Тувы ха-
рактеризовался строительством поселений, раз-
витием ремесла, земледелия и торговли – мон-
гольские правители с целью укрепления завое-
ванных территорий строили в самых плодород-
ных для земледелия районах этого региона во-
енно-пахотные поселения и города. Однако с 
падением Юаньской династии, когда военно-

пахотные поселения перестали играть отведен-
ную им роль, оседлые поселения и города раз-
рушались, и местное население переходило к 
традиционному хозяйственному укладу – коче-
вому скотоводству. Монгольская эпоха в исто-
рии Тувы имела как положительные, так и от-
рицательные последствия. К последним отно-
сится утрата многих достижений культуры, в 
частности, местной письменности на основе 
енисейского алфавита древнетюркского руни-
ческого письма.  

Хозяйственное, культурное и лингвистиче-
ское влияние на этногенез тувинцев со стороны 
монголоязычных племен могло в большей или 
меньшей степени затрагивать их генофонд. 
Именно это предстояло выяснить молекулярно-

 
 

Рисунок 2. Спектр гаплогрупп Y-хромосомного генофонда родоплеменной группы монгуш.  
Сектора разных цветов на диаграммах обозначают долю гаплогрупп в генофонде,  

субгаплогруппа C2a1a2a2a2-SK1066 обозначена желтым цветом  
Figure 2. Haplogroup spectrum of the Y-chromosome gene pool of the Mongush tribal group. Sectors of 

different colors in the diagrams indicate the proportion of haplogroups in the gene pool,  
the subhaplogroup C2a1a2a2a2-SK1066 is indicated in yellow  

Примечания: Каждый круг отражает генофонд одной территориальной группы (кожууна), внутри терри-
ториальной группы показан только спектр гаплогрупп родоплеменной группы монгуш – все встреченные гап-
логруппы. На белую часть круга приходятся гаплогруппы других родоплеменных групп тувинцев.  

Notes: Each circle reflects the gene pool of one territorial group (kozhuun), within the territorial group only the 
spectrum of haplogroups of the Mongush tribal group is shown – all haplogroups encountered. The white part of the 
circle contains haplogroups of other tribal groups of Tuvans. 
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генетическими методами на примере изучения 
родоплеменной группы монгуш. И если в преды-
дущем исследовании доля «монгольского» компо-
нента в генофонде монгуш была оценена лишь по 
суммарному вкладу центральноазиатских гапло-
групп С и О [Дамба с соавт., 2018], то в данном 
исследовании, с использованием полного секве-
нирования гаплогруппы С2-М217 и популяцион-
ного скрининга образцов, проведен более де-
тальный анализ.  

Он показал, что, во-первых, у представи-
телей родоплеменой группы монгуш гаплогруп-
па С2-М217 представлена только одной линией 
– субгаплогруппой C2a1a2a2a2-SK1066. Во-
вторых, только в выборке Чаа-Хольского кожуу-
на ее частота значительна (12%), в выборке Ба-
рун-Хемчикского кожууна она составляет всего 
2%, а в генофондах Тандынского и Эрзинского 
кожуунов гаплогруппа С2-М217 не найдена.  

Высокая распространенность гаплогруппы 
С2-М217 в Центральной Азии позволила некото-
рым исследователям выдвинуть мнение, что 
именно этой гаплогруппой обладал Чингисхан 
[Zerjal et al., 2003]. В упоминаемой работе было 
изучено 16 популяций с обширной территории 
Азии от Тихого океана до Каспийского моря, гап-
логруппа С* обнаружена примерно у 8% мужчин 
данного региона и выделен четко обособленный 
кластер (Star Claster), возраст которого соста-
вил около 1000 лет. На основании этого было 
высказано предположение, что основателем 
этого кластера является именно Чингисхан, а 
ныне живущие носители этой гаплогруппы – его 
прямые потомки. Наибольшая частота гаплоти-
пов Star Claster (40%) выявлена у хазареев, ко-
торые считаются потомками монголов, остав-
ленных в регионе после его завоевания в XIII 
веке, у китайцев Внутренней Монголии (30%), у 
монголов Внутренней (25%) и внешней (20%) 
Монголии. У китайских казахов и уйгуров частота 
гаплотипов Star Claster около 20%, у казахов 
Казахстана, киргизов, узбеков, северных китай-
цев и маньчжуров – около 10% [Underhill et al., 
2001; Zerjal et al., 2003; Karafet et al., 2008; Zhong 
et al., 2010]. По данным российских исследова-
телей потомками Чингисхана могут быть пред-
ставители клана Керей в Казахстане [Abilev et 
al., 2012], в котором частота носителей C2* Star 
Claster составила 76,5%.  

Как отмечено выше, территория совре-
менной Тувы была завоевана монгольским 
войском под командованием сына Чингисхана 
Джучи. Однако этот период истории не оста-
вил заметного следа в генофонде населения, 
о чем свидетельствует в целом невысокая до-
ля гаплогруппы С2-М217 у представителей од-
ной из самых многочисленных родоплеменных 
групп монгуш, причем лишь в двух кожуунах из 
четырех.  

В генофонде тувинцев, предположительно 
сформированном на основе самодийско-кетских 
племен, населявших территорию Тувы с эпохи 
неолита (VI–III тыс. до н.э.) преобладают севе-
роевразийские южносибирские гаплогруппы 
(Q1b-YP1691, N1a2-L666, N3a5a-F4205), отра-
жающие более ранний генетический пласт [Дам-
ба c соавт., 2018]. Полученная по данным полно-
геномного секвенирования и филогенетического 
анализа датировка субгаплогруппы C2a1a2a2a2-
SK1066 в генофонде тувинской родоплеменной 
группы монгуш указала на ее возраст около 900 
лет [Дамба c соавт., 2021]. Это согласуется с 
данными антропологов о том, что центрально-
азиатский вклад в этногенез тувинцев и их родо-
вых групп был получен много позже, чем южно-
сибирский, более ранний и гораздо более зна-
чимый [Аксянова, 2009].  

Таким образом, оценка центральноазиат-
ского «монгольского» компонента в генофонде 
тувинцев и, в частности, родоплеменной группы 
монгуш, по данным полного секвенирования 
гаплогруппы С2-М217 продемонстрировала, что 
экспансия монголоязычных племен не оказала 
значительного генетического влияния на насе-
ление Тувы, в отличие от этнокультурного, хо-
зяйственно-бытового, лингвистического и антро-
пологического влияния, максимального среди 
всех тюркоязычных этносов. 

 
 

Выводы 
1. Как показало полное секвенирование цен-

тральноазиатской гаплогруппы С2-М217, в ге-
нофонде тувинской родоплеменной группы мон-
гуш она представлена только одной линией – 
субгаплогруппой C2a1a2a2a2-SK1066.  

2. Гаплогруппа С2-М217 (субгаплогруппа 
C2a1a2a2a2-SK1066) обнаружена у представи-
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телей родоплеменной группы монгуш двух 
кожуунов с частотой 12% и 2%, соответственно; 
в выборках двух других кожуунов гаплогруппа 
С2-М217 не найдена. 

3. По данным полного секвенирования гапло-
группы С2-М217 экспансия монголоязычных 
племен не оказала значительного генетического 
влияния на население Тувы. 

4. Подтверждены данные антропологов о 
более позднем центральноазиатском пласте в 
этногенезе тувинцев и их родоплеменных групп 
по сравнению с более ранним и значимым юж-
носибирским. 
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THE CENTRAL ASIAN COMPONENT IN THE GENE POOL OF THE 
TUVAN TRIBAL GROUP MONGUSH:  

ON THE QUESTION OF THE MONGOLIAN CONTRIBUTION  
TO THE ETHNOGENESIS OF THE TUVANS 

 

Introduction. Historical sources, as well as ethnographic, anthropological and linguistic data, 
speak of a significant influence of the Mongol-speaking tribes on the ethnogenesis of the Tuvans. In-
stead, the degree of Mongolian influence on the gene pool can only be assessed in molecular genetic 
studies. In this work, according to the data of complete sequencing of the C2-M217 haplogroup, a popu-
lation screening of the Y-gene pool of the most numerous Tuvan tribal group Mongush was carried out.  

Materials and methods. DNA isolated from venous blood samples of 98 representatives of the 
Mongush tribal group collected in four regions of the Republic of Tyva was analyzed. Based on the full 
sequencing of the C2-M217 haplogroup and bioinformatic analysis, a phylogenetic analysis was carried 
out, a phylogenetic tree was built, and the age of the subhaplogroups was calculated.  

Results and discussion. It was found that the Central Asian haplogroup C2-M217 is represented 
in all representatives of the Mongush tribal group by only one line – the subhaplogroup C2a1a2a2a2-
SK1066. Its presence in the gene pool may be associated with the mass migration of Mongol-speaking 
tribes in the 12th–14th centuries, when the territory of Tuva came under the rule of Genghis Khan. At the 
same time, this subhaplogroup was found only in the samples of the Chaa-Khol and Barun-Khemchik 
kozhuuns with frequencies of 12% and 2%, respectively; in the gene pools of the Tandyn and Erzin ko-
zhuuns, the Central Asian haplogroup C2-M217 was not found. Phylogenetic analysis based on the full 
sequencing of the C2-M217 haplogroup made it possible to calculate the age of the C2a1a2a2a2-
SK1066 sub-haplogroup – it was about 900 years. The predominance of South Siberian Neolithic hap-
logroups (Q1b-YP1691, N1a2-L666, N3a5a-F4205) in the gene pool of Tuvans is consistent with the 
data of anthropologists that it was the South Siberian layer that played the main role in their ethnogene-
sis, the Central Asian contribution belongs to a later time. 

Conclusions. According to the full sequencing of the Central Asian haplogroup C2-M217 
among representatives of the Tuvan Mongush tribal group, the expansion of the Mongol-speaking 
tribes into Central Asia, which had a great cultural, economic and linguistic impact on the population of 
Tuva, was not so significant reflected in the gene pool of Tuvans. The study confirmed the data of an-
thropologists about the later Central Asian contribution to the ethnogenesis of the Tuvans in compari-
son with the earlier and much more significant South Siberian one. 

Keywords: Tuva, Tuvans; ethnogenesis; Mongol-speaking tribes; Mongush tribe group;  
Y-chromosomal haplogroup; C2-M217 haplogroup; whole genome sequencing; phylogenetic analysis 
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