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В статье представлен анализ структуры митохондриального генофонда жителей с. Русское Устье. 
Спектр митохондриальных линий русскоустьинцев представлен восьмью гаплогруппами и ха-
рактеризуется доминированием восточно-евразийских гаплогрупп C, D, G, F и M13, которые 
составили 66,7%. Минорными оказались западно-евразийские гаплогруппы HV, H и U (33,3%), 
среди которых преобладала редкая суб-гаплогруппа H2a, отсутствующая в соседних популяциях 
Восточной Сибири. Выявлено, что среди русских старожилов р. Индигирки H2 встречается с 
одной из самых высоких частот в мире (16,7%), образуя специфический кластер, дистанциро-
ванный от остальных H2a-линий, вероятно, сформировавшийся в результате эффекта основате-
ля. Сохранность специфических материнских линий европейского происхождения в генофонде 
русскоустьинцев может являться одним из убедительных свидетельств в пользу существования 
более ранней волны заселения арктического побережья Якутии морским путем во второй поло-
вине XVI в. выходцами из Поморья, еще до прихода казаков в XVII в.
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В с. Русское Устье Аллаиховского района Яку-
тии, расположенном на побережье Северного Ле-
довитого океана, проживает особая группа русских 
старожилов – русскоустьинцы, которые издревле 
заселили крайний северо-восток Сибири. Несмо-
тря на тесные контакты с соседними сибирскими 
народами, русские старожилы р. Индигирки су-
мели сохранить этническую самоидентификацию, 
язык, культурные и религиозные традиции [1, 2]. 
В особенности исследователи отмечают сохран-
ность их уникального говора, близкого к говорам 
архангельских поморов и содержащего немало за-
имствований из языков народов Сибири [3]. Про-
исхождение русскоустьинцев связывают с несколь-
кими волнами заселения арктического побережья 
Якутии [1]. Согласно преданиям самих жителей 
села, они являются потомками семей новгород-
ских поморов, прибывших на небольших парус-
ных судах («кочи») в устье р. Индигирки во второй 
половине XVI в., задолго до основания казачьего 
острога в 1638 г. пешим отрядом Ивана Реброва [4]. 
Однако эта версия является гипотетической, и не 

подтверждена официальными документами. Вто-
рая и третья волны могли быть связаны с казаками 
и мигрантами из г. Зашиверска, упраздненного в 
1820 г. из-за эпидемии оспы [1, 5]. Кроме того, ис-
следователи не исключают вклад миграций с нача-
ла XVII в., связанных с освоением северо-востока 
Сибири промысловыми людьми [6].

Проведенный нами ранее анализ родовой 
структуры русскоустьинцев показал, что вплоть до 
настоящего времени жители с. Русское Устье под-
разделяются на «досельных» (коренные жители) 
и «пришлых» (некоренные жители). Около поло-
вины жителей села причисляют свои роды по от-
цовской линии к «досельным», из которых 43,5% 
относят себя к потомкам поморов, а 6,5% – к по-
томкам казаков [7]. К «пришлым» причисляют 
свои роды остальные 50% жителей села, из которых 
37,1% являются потомками жителей упраздненно-
го г. Зашиверска и 12,9% связывают свои роды с 
более поздними миграциями [7]. Последующее 
исследование происхождения русскоустьинцев по 
данным линий Y-хромосомы продемонстрировало 
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преобладание суб-гаплогруппы N3a4-Z1936 у «до-
сельных» жителей села, причисляющих себя к по-
томкам поморов (85,7%) [8, 9]. Линия Y-хромосомы 
N3a4-Z1936 в славянских популяциях Русской рав-
нины встречается с минорными частотами (2,5%), 
а на территории Русского Севера (Новгородская и 
Архангельская области) ее частота становится не-
сколько выше (от 9,4 до 22,6% соответственно), 
приближаясь к более высоким частотам, харак-
терным для соседних финно-угорских популяций 
Карелии (20,1%) и Финляндии (41%) [10, 11]. На 
основании полученных данных нами было выска-
зано предположение о поморском происхождении 
линии N3a4-Z1936 Y-хромосомы у жителей с. Рус-
ское Устье [9].

Первые исследования митохондриального ге-
нофонда русских старожилов полярного севера 
Восточной Сибири с. Русское Устье, с. Походск и 
с. Марково, проведенные под руководством  
Р.И. Сукерника, показали почти полное замещение 
материнских линий сибирскими (от 90,7 до 100%) 
[12]. Исключение составили только жители с. Рус-
ское Устье, у которых были обнаружены западно-ев-
разийские линии H2a и U4a1 с суммарной часто-
той 9,3% (3 из 32) [12]. У одного коренного жителя  
с. Русское Устье с суб-гаплогруппой H2a был про-
веден анализ митогенома, который позволил уста-
новить редкий набор мутаций в позициях 73, 4350, 
5460 и 8709, не встречающийся в других популяци-
ях Европы, а возраст коалесценции данной линии 
был оценен в 15,32 ± 3,39 тыс. лет [12]. Полученные 
результаты были интерпретированы в пользу уни-
кальности суб-гаплогруппы H2a, появление кото-
рой на арктическом побережье Якутии могло быть 
связано с выходцами из Поморья [12].

В связи с вышеизложенным в настоящей работе 
проведен углубленный анализ митохондриального 
генофонда жителей с. Русское Устье.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ
Для проведения исследования в ходе экспеди-

ций в 2018–2019 гг. были получены сведения о ро-
дословных и образцы ДНК неродственных жите-
лей с. Русское Устье (n = 17) и выходцев из этого 
села, проживающих в настоящее время в соседнем 
п. Чокурдах (n = 13), административном центре 
Аллаиховского района Якутии. Средний возраст 
участников исследования составил 46 ±19,26 лет 
(от 7 до 81 года). По данным Всероссийской пере-
писи населения 2020 г., в с. Русское Устье насчиты-
вается всего 99 человек [13].

Все образцы ДНК были гаплотипированы ме-
тодом ПЦР-ПДРФ с использованием оригиналь-
ных последовательностей праймеров, подобран-
ных с использованием программного обеспече-
ния Primer-BLAST [14]: 10394BstDEI+, 10397AluI+ 
(для гаплогрупп C, D и G) [15], 13263G, 14318C (для 

гаплогруппы С), 5178A (для гаплогруппы D), 4833G 
(для гаплогруппы G), 12406A (для гаплогруппы F), 
14766C (для гаплогруппы HV), 1438A (для гапло-
группы H2), 4769A (для гаплогруппы H2a), 12308G 
(для гаплогруппы U). Идентификация линий мтД-
НК была проведена с помощью секвенирования 
фрагментов, включающих гипервариабельные 
сегменты I и II (ГВСI и ГВСII) по методу Сэнге-
ра. Использованная номенклатура гаплогрупп со-
ответствовала PhyloTree.org – mtDNA tree Build 17 
(18 Feb 2016) [16].

Филогенетическое дерево линии гаплогруппы 
H2a было построено с использованием метода не-
взвешенных парных групп со средним арифмети-
ческим (UPGMA) [17] в программе MEGA11 [18]. 
Эволюционные расстояния были рассчитаны с 
использованием метода максимального полного 
правдоподобия [19]. Филогенетический анализ был 
проведен на выборке, которая включала 51 обра-
зец мтДНК (16028-181), размером 723 пар нуклео-
тидов (п. н.). Все включенные в анализ последова-
тельности принадлежали к гаплогруппе H2a. В вы-
борку были включены: один реконструированный 
эталонный митогеном (RSRS) [20], пять образцов 
из с. Русское Устье, 30 современных образцов из 
базы данных GenBank [21] и 15 древних образцов 
из базы данных AmtDB [22].

Оценка времени дивергенции суб-гаплогруп-
пы H2a русскоустьинцев по данным полиморфиз-
ма гипервариабельных сегментов I и II мтДНК 
(16024–16365, 73–340) была проведена по [23–30].

РЕЗУЛЬТАТЫ

Разнообразие гаплогрупп мтДНК

В ходе проведенного исследования у 30 нерод-
ственных жителей с. Русское Устье было обнару-
жено 14 митохондриальных линий, которые отно-
сятся к 8 гаплогруппам: C, D, G, F, M13, HV, H и 
U (табл. 1). Спектр митохондриальных гаплогрупп 
русскоустьинцев характеризуется доминировани-
ем восточно-евразийских линий C, C4a1a1, C4a2a1, 
C5a2, D, D4i, F1b, G1b1 и M13a1b, составляющих 
две трети общей выборки 66,7% (20/30), в то время 
как частота западно-евразийских линий HV, H2a, 
U2e, U4a1, U4a2b составила 33,3% (10/30).

В митохондриальном генофонде русскоустьин-
цев наиболее частыми являются гаплогруппы C 
и D, которые вместе составили почти половину 
всех идентифицированных линий мтДНК (43,3%; 
13/30). Третьей по частоте была гаплогруппа H 
(16,7%; 5/30), которая в исследованной выборке 
представлена всего одной суб-гаплогруппой H2a 
(5/5), на которую приходится 50% всех идентифи-
цированных у русскоустьинцев западно-евразий-
ских линий (см. табл. 1 ).
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Таблица 1. Разнообразие гаплогрупп мтДНК 30 неродственных жителей с. Русское Устье

№ Гаплогруппа Число (%) Отличия от rCRS в мтДНК
(16000-16519 и 73-489)

Маркерные позиции  
в кодирующем районе

Восточно-евразийские 
гаплогруппы 20 (66,7%)

C 7 (23,3%)

1 C 4 (13,4) 16223 16298 16327 16519
73 199 249d 263 489

10400T 14318C
2 C4a1a1 1 (3,3) 16093 16129 16223 16327 16519

73 195 249d 263 489

3 C4a2a1 1 (3,3) 16171 16223 16298 16327 16344 16357 16519 73 
199 249d 263 489

4 C5a2 1 (3,3) 16093 16189 16223 16261 16288 16298 16519 
73 249d 263 489

D 6 (20%)

5 D
2 (6,7) 16189 16223 16362 73 150 263 489

5178A 10400T
1 (3,3) 16093 16214 16223 16362 73 263 489

6 D4i 3 (~ 10) 16223 16294 16362 73 146 195 200 263 489 4833G 5178A 10400T

F 2 (6,7%)

7 F1b 2 (6,7) 16183 16189 16232A 16249 16304 16311 16519 
73 249d 263 489 12406A

G 4 (13,3%)

8 G1b1
3 (~ 10) 16017 16129 16223 16519 73 207 263 489 4833G 10400T
1 (3,3) 16017 16093 16129 16223 1651973 207 263 489

M13 1 (3,3%)

9 M13a1b 1 (3,3) 16145 16148 16162 16188 16189  
16223 16381 73 152 263 489 10400T

Западно-евразийские 
гаплогруппы 10 (33,3%)

HV 2 (6,7%)

10 HV 2 (6,7) 16519 263 14766C

H 5 (16,7%)

11 Н2a
3 (~ 10) 73 263

1438A 4769A 14766C
2 (6,7) 16202 16467 73 263

U 3 (~10%)

12 U2e 1 (3,3) 16129 16168 16189 16362 73 146 152 263

12308G13 U4a1 1 (3,3) 16134 16311 16356 73 152 195 263 372

14 U4a2b 1 (3,3) 16192 16223 16356 

Всего 30 (100)

Примечание. Жирным выделены диагностические позиции.
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Генеалогический анализ жителей с. Русское Устье 
с западно-евразийскими гаплогруппами мтДНК

Генеалогический анализ жителей с. Русское 
Устье с западно-евразийскими гаплогруппами 
был проведен на глубину трех поколений (табл. 2). 
Большинство русскоустьинцев (9/10) с гаплогруп-
пами HV, H2a, U2e и U4a1 причисляли свои роды 
по материнской линии к «досельным», и только 
один носитель гаплогруппы U4a2b – к «пришлым» 
(период СССР). Несмотря на то, что носители га-
плогрупп HV и U4a1 причисляли себя к «досель-
ным», мы не смогли однозначно дифференциро-
вать происхождение их родов по материнской ли-
нии, поэтому к «досельным» жителям села были 
отнесены только носители гаплогрупп H2a и U2e 
(см. табл. 2 ).

Филогенетический анализ суб-гаплогруппы 
H2a по данным полиморфизма фрагмента 

мтДНК (16028-181), включающего 
гипервариабельные сегменты I и II

Филогенетический анализ показал, что H2a-
линии жителей с. Русское Устья дифференциро-
вались друг от друга, образовав отдельный кла-
стер, ближе к корню дерева, рядом с древними 
образцами из археологических стоянок Венгрии 
и Литвы, и дистанцировались от современных ев-
ропейских линий (рис. 1). Вероятно, H2a-линии 
русскоустьинцев достаточно давно дивергировали 
от предковой линии, и реконструированное фило-
генетическое дерево демонстрирует независимую 
эволюцию митохондриальных линий H2a у русских 
старожилов арктического побережья Якутии.

Оценка времени дивергенции суб-гаплогруппы H2a 
русскоустьинцев по данным анализа полиморфизма 
ГВСI и II мтДНК

По известным оценкам скорости мутирования 
ГВСI мтДНК [23–29] было рассчитано время ди-
вергенции линий суб-гаплогруппы H2a русскоу-
стьинцев, которое варьировало от 660 до 9058 лет 
(табл. 3).

ОБСУЖДЕНИЕ
Анализ митохондриального генофонда жите-

лей с. Русское Устье продемонстрировал специ-
фическое соотношение восточно- и западно-ев-
разийских митохондриальных гаплогрупп – 66,7% 
и 33,3% соответственно. Доминирующие восточ-
но-евразийские линии жителей с. Русское Устье 
представлены характерными для популяций Вос-
точной Сибири гаплогруппами C, D, G, F и M13 
[37–44]. Широкое разнообразие спектра сибир-
ских гаплогрупп отражает вклад местного населе-
ния в формирование митохондриального генофон-
да русскоустьинцев, главным образом юкагиров, и, 
по-видимому, в меньшей степени эвенов, чукчей и 
якутов [12].

Установленная в настоящей работе частота за-
падно-евразийских линий митохондриального 
генофонда у жителей с. Русское Устье (33,3%) в 
2 раза превышает значение частоты, ранее выяв-
ленной в работе Р.И. Сукерник и соавт. (9,3%) [12]. 
При этом спектр выявленных западно-евразийских 
гаплогрупп (HV, H и U) характеризуется преобла-
данием одной редкой суб-гаплогруппы – H2a, на 
которую пришлось 50% всех западно-евразийских 
линий мтДНК (см. табл. 1).

Анализ распространенности гаплогруппы H2 в 
Евразии показал ее присутствие с частотами, пре-
вышающими 10% не только в европейской части 
континента (Финляндия – 10,4% [37], Румыния – 
12,5% [45], Великобритания – 14,9% [46], Босния 
и Герцеговина – 17,6 и 24,4% [47]), но и на аркти-
ческом побережье Якутии, среди популяции рус-
ских старожилов – 16,7% (рис. 2). Высокая частота 
относительно редкой гаплогруппы H2 у жителей  
с. Русское Устье, вероятно, обусловлена эффектом 
основателя, поскольку в отличие от гаплогруппы 
U, которая представлена тремя различными суб-га-
плогруппами (U2e, U4a1, U4a2b), гаплогруппа H 
представлена филогенетически близкими линия-
ми, относящимися к одной субгаплогруппе – H2a, 
которая была выявлена у пяти не связанных близ-
ким родством «досельных» жителей села, причис-
ляющих себя к потомкам выходцев из Поморья 
(см. табл. 2).

Таблица 2. Сравнение западно-евразийских гаплогрупп жителей с. Русское Устье по происхождению родов

Гаплогруппы «Досельные» «Пришлые» Недифференцированные

HV – – 2 (100%)

H2a 5 (100%) – –

U2e 1 (100%) – –

U4a1 – – 1 (100%)

U4a2b – 1 (100%) –
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Рис. 1. Филогенетическое дерево, построенное методом UPGMA по данным полиморфизма фрагмента 16028-181 
мтДНК, включающего ГВСI и II мтДНК (51 образец). Один сайт дивергенции между образцами был рассчитан 
с применением теста относительной скорости эволюции на основе критерия χ2 [30]. Между образцами русскоу-
стьинцев было выявлено наличие одного сайта дивергенции (χ2 = 4,5; p < 0,05). Древние образцы: Alh_2, Alh_3 
– образцы из стоянки Альтхайм (Andreasweg) на территории современной Баварии на юге Германии, в основном 
датируемые примерно 500 г. до н.э. [31]. DA171 — древний образец из стоянки на территории современной Лит-
вы, датируемый 1800–1500 гг. до н.э. (железный век); DA191, DA194 и DA197 – образцы из стоянок на территории 
современной Венгрии, датируемые 2409, 2322 и 2378 гг. до н.э. соответственно (железный век); DA51 – образцы 
из археологических раскопок на территории Тянь-Шаня, датируемые 2220 г. до н.э. [32]. I0122 – древний образец 
из археологического могильника Хвалынск II (Самарская область, Россия), датированный 5200–4000 гг. до н.э. 
(бронзовый век) [33]. I2604 – древний образец из захоронения близ Бартон Стейси (Гэмпшир, Англия), датирован-
ный 2210–2030 гг. до н.э. (бронзовый век); I2653, I2656 – древние образцы из захоронения в Восточном Лотиане 
(Шотландия), датированные 1500–1300 и 1279–980 гг. до н.э. (бронзовый век) соответственно [34]. I6561 – древний 
образец из захоронения близ Александрии (Украина), датированный 4045–3974 гг. до н.э. (Неолит) [35]. POST_1 
(Haunstetten – Postillionstraße), UNTA58-62_147, UNTA85-1336 (Haunstetten – Unterer Talweg) – древние образцы 
из захоронения в долине р. Лех, к югу от г. Аугсбург (Бавария, Германия), датированные 2024–1882, 2031–1900 и 
2465–2300 гг. до н.э. соответственно (бронзовый век) [36]. Современные образцы: DNK – из Дании, ESP – из Ис-
пании, FIN – из Финляндии, FRA – из Франции, GBR – из Великобритании, ITA – из Италии, POL – из Польши, 
RUS – из России, SRB – из Сербии, TUR – из Турции.
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В связи с этим нами проведен филогенетиче-
ский анализ линий суб-гаплогруппы H2a по дан-
ным анализа полиморфизма фрагмента 16028-181 
мтДНК, включающего ГВСI и II мтДНК в выборке 
из 51 современного и древного образцов. Установ-
лено, что все пять русскоустьинцев кластеризова-
лись в корне филогенетического дерева, вместе с 
архаичными образцами, что может свидетельство-
вать о достаточно ранней дивергенции H2a-ветви 
русскоустьинцев от современного общеевропей-
ского H2a-пула (см. рис. 1). Оценка времени ди-
вергенции H2a-линий русскоустьинцев варьирова-
ла от 660 до 9058 лет (табл. 3), что свидетельствует 
о достаточно длительном времени независимой 
эволюции данной H2a-ветви у русскоустьинцев. 
Полученные датировки не соответствуют времени 

появления казаков в Восточной Сибири в XVII в. и 
больше согласуются с ранее выдвинутой версией о 
вероятном поморском происхождении H2a у жите-
лей с. Русское Устье [12].

Связь происхождения митохондриальных га-
плогрупп русскоустьинцев с основными волнами 
заселения с. Русское Устье, по данным генеалогий 
материнских родов, представлена на рис. 3.

В целом полученные данные свидетельствуют 
о наличии специфических митохондриальных ли-
ний западно-евразийского происхождения в гено-
фонде русскоустьинцев, что согласуется с ранее 
полученными данными по маркерам Y-хромосомы 
(N3a4-Z1936 – 85,7%) и широкогеномного анализа 
740000 SNP (равное соотношение европейского и 

Таблица 3. Скорость мутирования в ГВСI и II мтДНК по данным разных авторов

№ Скорость мутирования ГВСI и II 
мтДНК за одно поколение

Время замены одного нуклеотида  
в ГВСI и II мтДНК (16024–16365  

и 57–372), лет
Ссылка

1 0,0303 660 [23]

2 0,0277 720 [24]

3 0,0042 4700 [25]

4 0,0052 3810 [26]

5 0,0054 3700 [27]

6 0,0032 6135 [28]

7 0,0022 9058 [29]

Примечание. Одно поколение составляет 20 лет.

Рис. 2. Географическое распределение гаплогруппы H2 в Евразии [47–69].
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сибирского компонентов) [9]. Фактически сохран-
ность западно-евразийских линий мтДНК в гено-
фонде русскоустьинцев является наиболее убеди-
тельным свидетельством в пользу существования 
более ранней волны заселения арктического по-
бережья Якутии, выходцами из Поморья в конце 
XVI в. [1, 3, 4, 7, 9]. Поскольку, в отличие от ли-
нии N3a4-Z1936 Y-хромосомы русских старожи-
лов Якутии [9], появление которой на территории 
Восточной Сибири в том числе могло быть связа-
но с казачьими отрядами и промысловыми людь-
ми, в XVII в. представленными исключительно 
мужчинами [70], обнаруженный специфический 
кластер линии H2a ДНК, как это ни удивительно, 
полностью согласуется с преданиями о том, что 
предки русскоустиьнцев, спасаясь от опричнины 
Ивана Грозного, на легких парусных судах вместе 
с женщинами, детьми, скарбом и даже домашни-
ми животными сумели преодолеть тяжелый путь 

странствий вдоль Северного Ледовитого океана – 
от Белого до Восточно-Сибирского моря [1].

Работа выполнена в рамках Государственного 
задания Министерства науки и высшего образо-
вания РФ (FSRG-2023-0003) и НИР ЯНЦ КМП 
«Изучение генетической структуры и груза на-
следственной патологии в популяциях Республики 
Саха (Якутия)».

Исследование было одобрено локальным коми-
тетом по биомедицинской этике Якутского науч-
ного центра комплексных медицинских проблем, 
Якутск, Россия (протокол № 4 от 01.03.2018 г.).

Все процедуры, выполненные в исследовании 
с участием людей, соответствуют этическим стан-
дартам институционального и/или национального 
комитета по исследовательской этике и Хельсинк-
ской декларации 1964 года и ее последующим из-
менениям или сопоставимым нормам этики.

От каждого из включенных в исследование 
участников было получено информированное до-
бровольное согласие.

Авторы заявляют, что у них нет конфликта 
интересов.
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Analysis of the Structure of the Mitochondrial Gene Pool of Russian Old-Settlers  
of the Arctic Coast of Yakutia from Village Russkoye Usty’e

T. V. Borisova1, A. V. Solovyev1, G. P. Romanov1, F. M. Teryutin2,  
V. G. Pshennikova2, N. A. Barashkov2, S. A. Fedorova1, *
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In this study analysis of the mitochondrial gene pool of residents of the village Russkoye Usty’e was 
carried out. It was revealed that the spectrum of mitochondrial lines of the Russian old-settlers is 
represented by 8 haplogroups and is characterized by the dominance of East-Eurasian lineages C, D, G, 
F and M13, which amounted to 66.7%. The West-Eurasian lineages HV, H and U (33.3%) were minor, 
which predominated the rare sub-haplogroup H2a. It was revealed that among Russian old-settlers, the 
H2 lineages occurs with one of the highest frequencies in the world (16.7%), forming a specific cluster, 
distant from the other European H2a-lineages, probably formed as a result of a founder effect. The 
preservation of specific maternal lineages in the gene pool of the Russian old-settlers may be one of the 
convincing evidence in favor of the existence of an earlier by sea wave of settlement of the Arctic coast 
of Yakutia by Pomorians in XVI c., before the arrival of the Cossacks in XVII c.

Keywords: Russian old-settlers, Russkoye Usty’e, mtDNA, Yakutia, Eastern Siberia.


