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Существуют различные гипотезы относительно происхождения и времени появления русских по-
селений на Северо-Востоке Арктики. С целью изучения истории формирования северного старо-
жильческого населения Якутии нами проведен анализ линий Y-хромосомы у представителей трех
групп жителей с. Русское Устье, расположенного в дельте р. Индигирки (“поморы”, “казаки” и “за-
шиверцы”), сопоставимых с основными миграционными волнами заселения русскими арктиче-
ского побережья Восточной Сибири. Впервые описаны характерные особенности генетической
структуры популяции русскоустьинцев по данным широкогеномного анализа 740 тыс. SNP. Резуль-
таты исследования в большей степени свидетельствуют в пользу “поморской” гипотезы происхож-
дения русскоустьинцев.
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Для решения вопросов происхождения от-
дельных этносов помимо общепринятых архео-
логических, лингвистических и этнографических
подходов широко применяются методы молеку-
лярной генетики. Среди современных популяций
Северо-Востока России все еще остаются “белые
пятна”; так, с помощью современных геномных ме-
тодов исследования недостаточно охарактеризован
генофонд русскоустьинцев – популяции русских,
которая, вероятно, одной из первых освоила аркти-
ческое побережье Восточной Сибири и вплоть до
настоящего времени, находясь в окружении со-
седних сибирских народов, сумела сохранить
свою этническую общность, самобытную культу-
ру и язык.

Численность жителей с. Русское Устье в 2012–
2014 гг. по сведениям архива местной админи-
страции составляла 146 человек, из них коренные
местные русские – 85%, остальные 15% – жены и
мужья русскоустьинцев из приезжих [1]. По дан-
ным Всероссийской переписи населения 2020 г. в
селе насчитывается всего 99 человек [2]. В сравне-
нии с архивными данными численность русско-
устьинцев остается примерно на том же уровне,

что и в XVII в. [1, 3]. В отличие от соседних палео-
азиатских, уральских и тунгусо-маньчжурских
племен (чукчей, юкагиров, эвенов и эвенков), за-
нимающихся кочевым оленеводством, и тюрко-
язычных якутов, разводящих лошадей и коров,
основным трудовым занятием у русскоустьинцев
на протяжении многих веков оставался промысел
белого песца и рыболовство, а также ездовое со-
баководство.

В антропологическом портрете русскоустьин-
цев отмечают высокую степень метисации [4].
Известно, что численность соседних арктических
племен в XVII в. была намного больше числа рус-
ских: оленных чукчей по данным ясачных пере-
писей к моменту прихода русских насчитывалось
до 2000 человек, юкагиров – от 4500 до 5000 чело-
век [5]. Исследователи отмечают, что отдален-
ность от Центральной России и географическая
изоляция определили взаимодействие и семейно-
брачные отношения русских с соседними народа-
ми, прежде всего с юкагирами и эвенами, реже с
эвенками и крайне редко с якутами [3]. Несмотря
на иноязычное окружение русскоустьинцы со-
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хранили уникальный старорусский язык вплоть
до XXI в. [1, 3, 6].

Ранее была опубликована статья Р.И. Сукер-
ника и соавт. (2010), касающаяся изучения гене-
тической истории русских старожилов полярного
Севера, в которой был проведен анализ линий
мтДНК русскоустьинцев и показано преоблада-
ние в митохондриальном генофонде линий си-
бирского, преимущественно “юкагирского” про-
исхождения (90.6%) [7]. Позднее был изучен со-
став линий Y-хромосомы у жителей с. Русское
Устье, который выявил в мужском генофонде
русскоустьинцев доминирование линий европей-
ского происхождения (83.4%) [8]. Анализ фа-
мильного разнообразия свидетельствует о том,
что коренные жители с. Русское Устье относят про-
исхождение своих родов по отцовской линии к трем
основным группам: “поморы”, “казаки” и “заши-
верцы”, которые сопоставимы с тремя основными
миграционными волнами заселения арктического
побережья Восточной Сибири [9]. Согласно мест-
ной традиции русские старожилы устья р. Инди-
гирки, которые позиционируют себя как поморы
и казаки, относятся к “досельным”, т.е потомкам
ранних основателей села предположительно в
XVI–XVII вв., а “зашиверцы” – к “пришлым”,
т.е. появившимся позднее.

В связи с этим в настоящей работе впервые
проведены анализ линий Y-хромосомы в выше-
перечисленных трех группах жителей с. Русское
Устье и широкогеномный анализ, с целью срав-
нения полученных результатов с гипотезами про-
исхождения русских старожилов арктического
побережья Якутии.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ

Для изучения генетической истории русских
старожилов в ходе экспедиции 2019 г. было собра-
но 77 образцов венозной крови жителей с. Рус-
ское Устье Аллаиховского улуса Республики Саха
(Якутия). Кроме того, на каждого участника за-
полнены индивидуальная анкета, опросник и со-
ставлена родословная. Определены коренные
(n = 30) и некоренные (n = 26) жители с. Русское
Устье, а также прямые родственники по отцов-
ским и материнским линиям, исключена вероят-
ность первой и второй степени родства (n = 21).
Определен фамильный состав жителей с. Русское
Устье по отцовской линии (n = 12), который рас-
пределен по трем основным группам: “поморы” и
“казаки” (досельные), “зашиверцы” (пришлые).
Все процедуры выполнены при письменном ин-
формированном согласии. Исследование было
одобрено локальным комитетом по биомедицин-
ской этике Якутского научного центра комплекс-
ных медицинских проблем, Якутск, Россия (про-
токол № 4 от 1 марта 2018 г.).

ДНК выделяли из лейкоцитов крови стандарт-
ным методом с использованием протеиназы К и
последующей фенол-хлороформной экстракции
[10]. Образцы ДНК 12 неродственных мужчин-
русскоустьинцев были генотипированы по марке-
рам гаплогрупп Y-хромосомы (C-M130, C-M216,
R-M207, N-M231, Q-M242, K-M9, R1a-M420,
C1-F3393, C1b-F1370, N2a1-P43, N3a3-VL29,
N3a4-Z1936, N3a5*-B202) с помощью метода
ПЦР в реальном времени и ПЦР–ПДРФ-анализа
с использованием последовательностей прайме-
ров, предложенных ранее в работах [11–16]. При ге-
нотипировании маркеров R1b-M343, C2'4-B477,
C3b-P39, N3-TAT/M46, N3a1-B211, N3a5*-F4205
были использованы оригинальные последова-
тельности праймеров, подобранные с помощью
программного обеспечения FastPCR v.6.7.58 (tri-
al) [8]. Маркер C3-M217 [14] идентифицирован с
помощью секвенирования по методу Сэнгера.
При классификации линий Y-хромосомы ис-
пользована номенклатура, предложенная в рабо-
те [17].

Широкогеномный анализ у 30 представителей
русских старожилов арктического побережья
Якутии проведен с использованием набора Illu-
mina OmniExpress 24Kit (740 тыс. SNPs). Анализ
был выполнен для аутосом 30 индивидов на пред-
гибридизованных микроматрицах Illumina Bead-
Chips (OmniExpress-24) на платформе чипового
анализатора iScan (Illumina), согласно специфи-
кации производителя. Для фильтрации данных
широкогеномного анализа и построения популя-
ционных сценариев полученные результаты были
объединены c результатами по другим популяци-
ям из базы данных Эстонского Биоцентра (г. Тар-
ту, Эстония). Объединенные данные были пред-
ставлены 5428 индивидами из 342 популяций ми-
ра, использованных ранее в работах [18–25], и
выполнены на разных платформах: Human1M-
Duo и 650k, 610k и 550k Illumina BeadChips. Лица
с более чем 1.5% отсутствующих маркеров были
исключены из набора данных. Сохранялись толь-
ко маркеры с коэффициентом генотипа 97% и ма-
лой частотой аллелей ((MAF) >1%). Отсутствие
родства первой и второй степени в нашем наборе
данных было подтверждено с помощью програм-
мы King [26]. Набор маркеров был уменьшен за
счет исключения SNPs в сильном неравновесии
по сцеплению LD (парная генотипическая корре-
ляция r2 > 0.4) с окном в 1000 SNPs и со сдвигом
окна на 150 SNPs за раз. Метод кластеризации ге-
нетических компонентов реализован на про-
граммном обеспечении ADMIXTURE [27], от
двух до десяти компонентов (K = 2 до K = 10), си-
муляция проводилась на 100 повторах с конвер-
генцией между индивидами. Для построения ри-
сунка был использован компонент K = 8, по-
скольку он наилучшим образом соответствовал
нашим критериям отбора.
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СОЛОВЬЕВ и др.

РЕЗУЛЬТАТЫ
Анализ линий Y-хромосомы 

в трех группах русскоустьинцев
Анализ линий Y-хромосомы русских старожи-

лов арктического побережья Якутии проведен у
представителей трех групп: “поморы”, “казаки” и
“зашиверцы”.

“Поморы”. Среди жителей с. Русское Устье, от-
носящих себя к потомкам поморов, обнаружены
только линии гаплогруппы N3. У подавляющего
большинства представителей данной группы
идентифицирована линия N3a4-Z1936, которая
выявлена с частотой 85.7% (n = 6), в то время как
сестринская ей линия N3a1-B211 была выявлена с
низкой частотой 14.3% (n = 1) (табл. 1). Данная
субгаплогруппа N3a4-Z1936 распространена пре-
имущественно в Северо-Восточной Европе [28] и
отсутствует в генофонде народов Якутии и Чукот-
ки – у юкагиров, эвенов, эвенков, чукчей и яку-
тов [23], а также не является типичной для сла-
вянских популяций Русской равнины [29]. В ра-
ботах Е.В. Балановской и соавт. было отмечено,
что субгаплогруппа N3a4-Z1936 условно может
быть названа “финской”, поскольку встречается
с наибольшими частотами у финно-язычных на-
родов Финляндии и Карелии (у саамов, вепсов,
карелов, финнов) [29]. Однако относительно вы-
сокие частоты данной субгаплогруппы обнаруже-
ны у северных русских Архангельской и Вологод-
ской областей, что позволяет связывать ее с
древним дославянским (финно-угорским) ком-
понентом генофонда [29, 30]. Известно, что суб-
гаплогруппа N3a1-B211 в большей степени харак-
терна для финно-угорских популяций удмуртов,
марийцев коми-зырян и коми-пермяков [28], со-
седних с популяциями северных русских.

“Казаки”. У мужчины, относящего себя к по-
томкам казаков, была идентифицирована линия
восточноевразийского происхождения, принад-
лежащая к гаплогруппе С3-M217 (табл. 1). Данная
гаплогруппа встречается с высокими частотами в
соседних с русскоустьинцами популяциях юкаги-
ров (46%), эвенов (60%) и эвенков (54%) [23].

“Зашиверцы”. Среди представителей группы
русскоустьинцев, относящих себя к потомкам
поздних поселенцев, идентифицировано самое
высокое из исследованных групп разнообразие
линий Y-хромосомы: R1a-M420 (25%), R1b-M343
(25%), С3-M217 (25%) и N3a4-Z1936 (25%) (табл. 1).
Помимо упомянутых линий C3-M217 и N3a4-
Z1936 у представителей данной группы выявлены
две субгаплогруппы R1a-M420 и R1b-M343, харак-
терные для европейской части континента, в том
числе и для славянских популяций русских, укра-
инцев, белорусов и поляков [29, 31]. В соседних с
русскоустьинцами популяциях юкагиров, эве-
нов, эвенков и якутов эти линии выявлены в не-
большом количестве, и их происхождение связы-

вают с процессами метисации с русскими и, воз-
можно, другими восточно-европейскими
этносами, заселившими территорию Якутии на-
чиная со времени вхождения в состав Российской
империи в XVII в. [23].

Реконструкция генетической истории 
русскоустьинцев с помощью программного 

комплекса ADMIXTURE
Анализ ADMIXTURE в популяции русско-

устьинцев в сравнении с другими популяциями
мира показал, что аутосомный генофонд русских
старожилов характеризуется специфической кар-
тиной, нехарактерной для большинства соседних
популяций арктического побережья Якутии (чук-
чи, эвены, эвенки, якуты и долганы), поскольку в
равной степени демонстрирует принадлежность к
двум различным кластерам – европейскому и си-
бирскому (рис. 1). Компоненты европейского про-
исхождения едва присутствуют у эвенков, эвенов,
якутов и чукчей, но представлены в большей степе-
ни у юкагиров (рис. 1), очевидно вследствие про-
цессов метисации с русскими. По примерно рав-
ному соотношению компонентов европейского и
сибирского происхождения из соседних популя-
ций наиболее близки к русскоустьинцам – юка-
гиры.

ОБСУЖДЕНИЕ
Основываясь на совокупности исторических

данных, а также сведений о традиционном делении
русскоустьинцев на три группы и данных геномных
исследований, происхождение русских старожилов
арктического побережья Якутии можно связать с
несколькими волнами мигрантов.

Первая волна – новгородцы/поморы. Согласно
преданиям, с. Русское Устье было основано выход-
цами из Великого Новгорода, бежавшими от гоне-
ний Ивана IV Грозного. Между 1565 и 1572 годами
Иван Грозный проводил “опричнину” – государ-
ственную политику чрезвычайно репрессивных
мер борьбы с предполагаемой изменой среди дво-

Таблица 1. Анализ линий Y-хромосомы у представите-
лей трех групп русскоустьинцев

Гаплогруппа
Досельные Пришлые

поморы казаки зашиверцы

C3-M217 0 1 (100%) 1 (25%)
R1a-M420 0 0 1 (25%)
R1b-M343 0 0 1 (25%)
N3a1-B211 1 (14.3%) 0 0
N3a4-Z1936 6 (85.7%) 0 1 (25%)
Всего 7 1 4
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рянства. Опричнина включала в себя конфиска-
цию имущества и земель дворянства в пользу го-
сударства и печально известные массовые казни.
Согласно легендам, предки русскоустьинцев
приплыли на Индигирку по Северному Ледови-
тому океану на 14 парусниках (“кочи”) предполо-
жительно около 1570 г. Высказывалось предполо-
жение, что предки русскоустьинцев были сослан-
ные на Север бояре [32, 33], но в то время ссылка
происходила по суше с конфискацией всего иму-
щества. Однако в преданиях русских старожилов
рассказывается о больших семьях, прибывших на
кочах со всем домашним скарбом и даже живот-
ными. По другой версии предками русскоустьин-
цев могли быть поморы, проживавшие на терри-
тории современной Архангельской области на
Севере России. В пользу этой гипотезы свиде-
тельствует обнаружение стоянки полярных моря-
ков на восточном побережье Таймырского полу-
острова [34]. Известно то, что морской путь был
знаком поморам уже с XV в. или даже раньше, по
крайней мере еще до распространения с XVI в. ти-
па судна “кочи”, более приспособленного для
арктического плавания. Это был более сложный,
но гораздо более короткий путь, чем сухопутный,
и позволял исследовать не только север Западной
Сибири, но даже доплыть до арктического побе-
режья Средней и Восточной Сибири. В XVII в.
значение северного морского пути уменьшилось

и о нем почти забыли, а к арктическому и тихо-
океанскому побережьям стали проникать южны-
ми сухопутными путями – через Сибирь [35].
Причины переселения русских на Индигирку
могли быть разными, но датировка их прихода
(первая четверть XVII в.) предшествует первому
приходу казаков в Восточную Сибирь в 1632 г.

Вторая волна – казаки. По официальным дан-
ным, появление первых русских на р. Индигирке
связано с походом тобольского казачьего поручи-
ка Ивана Реброва, который со своим отрядом
прошел морем до устья р. Индигирки “для приис-
ку новых земель” и заложил ясачное зимовье
Уяндинское (по имени местного юкагирского
князя Уянды), впоследствии ставшее острогом
[33]. В августе 1638 г. его отряд построил зимовье,
которое впоследствии превратилось в поселение
Русское Устье [3, 33, 36]. Русское Устье впервые
документально упоминается в морском журнале
лейтенанта Дмитрия Лаптева, участника экспе-
диции Витуса Беринга, в 1739–1740 гг. [37].

Третья волна – “пришлые”. Из рукописных ис-
точников известно, что в начале XIX в. население
Русского Устья было пополнено жителями не-
большого города Зашиверск – административно-
го центра, расположенного выше по течению
р. Индигирки [33]. Часть жителей этого города
переселилась в Русское Устье из-за жесточайшей

Рис. 1. Оценка генетических компонентов у 30 русскоустьинцев с использованием программы ADMIXTURE при чис-
ле предковых популяций K = 8. а – анализ ADMIXTURE популяции русскоустьинцев в сравнении с другими популя-
циями мира; б – анализ ADMIXTURE популяции русскоустьинцев в сравнении с соседними популяциями Восточной
Сибири. Синим цветом выделена территория Республики Саха (Якутия), Аллаиховский район выделен контуром.
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эпидемии оспы. Зашиверск был упразднен в
1805 г. и полностью опустел к 1863 г. [38].

С другой стороны, из письменных источников
известно, что с начала XVII в. началось активное
освоение русскими бассейна р. Индигирка. В
первые годы включения этой территории в грани-
цы Российской империи здесь шел довольно мас-
совый приток русского населения, заинтересо-
ванного обилием пушного зверя и мамонтовой
кости. По данным, собранным из таможенных
документов 40-х годов XVII в., охотники-зверо-
ловы составляли 90% от общего числа русских
людей, переселившихся на север Якутии в низо-
вья рек Лены, Индигирки, Колымы, Оленека
[39]. Археолог и этнограф Е.А. Строгова, исследо-
вавшая формирование арктического русского на-
селения по ревизским сказкам и метрическим
книгам, пришла к выводу, что основой для обра-
зования постоянного русского населения на севе-
ре Якутии были не казаки, а охотники-промыс-
ловики (промышленные люди). По мнению
Е.А. Строговой, подавляющее большинство ми-
грантов на север Якутии этого времени были вы-
ходцами из восточных районов Русского Севера и
Предуралья [39]. Больше всего было выходцев из
Великого Устюга (24%), остальные районы во-
сточной части Русского Севера представлены по
4–8%, новгородцы – всего 1%. Выходцы из Цен-
тральной России составляли 5%, с западных
окраин России – 1%, а из других регионов Сиби-
ри – 4% [39].

Существование второй и третьей волны засе-
ления Русского Устья не подвергается сомнению,
однако первая волна является гипотетической,
поскольку не подтверждается официальными до-
кументами. Однако в пользу существования пер-
вой волны, связанной с поморами, свидетель-
ствуют следующие наблюдения исследователей.
Одним из сторонников, поддерживающих вер-
сию северного морского пути из Белого моря в
море Лаптевых, был Б.О. Долгих, которым опубли-
кована статья, где среди находок на северном остро-
ве Фаддея в 1940 г. упоминались шахматные фигур-
ки и по обнаруженным на этом острове монетам все
эти находки были отнесены к 1617–1620 годам, до
прихода казаков [34, 40].

Весомый аргумент в пользу поморской версии
происхождения был недавно получен в силу от-
личной сохранности уникального древнерусско-
го языка в фольклоре XVI в. русскоустьинцами.
Язык и фольклор Русского Устья являются исто-
рическим памятником древнерусской культуры
XVI–XVII вв.; некоторые исследователи относят
его даже к XV в. Уникальное явление сохранив-
шегося древнерусского диалекта впервые было
освещено в литературе В.М. Зензиновым [6, 41].

Сохранение в течение длительного времени арха-
измов старорусского языка и фольклора XVI в.
было обусловлено пребыванием “в консервации”
из-за отдаленности и глухой изоляции от гене-
рального развития русской культуры.

Результаты анализа линий Y-хромосомы по
трем группам: “поморы”, “казаки” и “зашивер-
цы” также указывают на вероятность существова-
ния первой волны мигрантов. Среди жителей
с. Русское Устье, относящих происхождение сво-
их родов по отцовской линии к потомкам помо-
ров, выявлены две сестринские линии гаплогруп-
пы N3 – N3а4-Z1936 (85.7%) и N3a1-B211 (14.3%)
(табл. 1), которые отсутствуют в генофонде сосед-
них народов Якутии и Чукотки [23], но встреча-
ются в популяциях Русского Севера и у финно-
язычных народов Финляндии и Карелии [17]. До-
минирующая среди потомков поморов субгапло-
группа N3а4-Z1936 считается нехарактерной для
славянских популяций в целом, однако с более
высокими частотами она встречается у северных
русских Архангельской и Вологодской областей.
Линия N3а4-Z1936 также была обнаружена у новго-
родцев, но с намного меньшими частотами [29].

Результаты широкогеномного анализа указы-
вают на примерно равное соотношение европей-
ского и сибирского компонентов в генофонде
русскоустьинцев (рис. 1). Из соседних популяций
по соотношению генетических компонентов наи-
более близки к русскоустьинцам юкагиры. Ранее
было установлено, что большую часть митохон-
дриального генофонда русских старожилов по-
лярного севера (в том числе жителей Русского
Устья) составляют гаплотипы мтДНК, характер-
ные для юкагиров [7]. Наибольшим разнообразием
в этой выборке характеризовались восточно-
евразийские гаплогруппы С и D. Из 14 гаплотипов,
относящихся к семи гаплогруппам, были выявлены
только две линии (Н2а – 6.3%, U4a1 – 3.1%) за-
падно-евразийского происхождения. При более
глубоком анализе сиквенсов мтДНК было уста-
новлено, что Н2а-линия русских старожилов от-
личалась уникальным набором мутаций в пози-
циях: 73, 4350, 5460, 8709, представляя собой от-
дельный субкластер гаплогруппы Н [7].

Таким образом, содержание европейского
компонента русскоустьинцев по линиям мтДНК
незначительно и составляет 9.4% [7], тогда как по
линиям Y-хромосомы – 83.4% [8], что полностью
соответствует историческим данным. Этнограф
Б.О. Долгих констатировал, что “на всем огром-
ном пространстве юкагирской земли от Лены до
Анадыря и у служилых, и у промышленных людей
были жены юкагирки” [5]. К середине ХVIII в.
сформировалось смешанное потомство – особая
общность, в жизни которой равнозначными доми-
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нантами стали русский язык, православие, русский
фольклор, а с другой стороны, свойственные або-
ригенам края быт охотников-рыболовов, почита-
ние духов-хозяев окружающей природной среды,
и унаследованные от предков материнского рода
жизненные каноны и мифологические представ-
ления [1, 3].

Среди старожилов арктического побережья Яку-
тии, относящих себя к потомкам поморов, зареги-
стрировано преобладание линии Y-хромосомы –
N3а4-Z1936 (85.7%), распространенной преимуще-
ственно на северо-востоке Европы (Финляндия,
Русский Север), которая отсутствует у соседних
народов Восточной Сибири. По данным широко-
геномного анализа, генофонд русских старожи-
лов характеризуется специфическими особенно-
стями, отличающими его от соседних популяций
Восточной Сибири, и демонстрирует принадлеж-
ность в равной степени к двум различным класте-
рам – европейскому и сибирскому. По соотноше-
нию данных компонентов из соседних популяций
наиболее близки к русскоустьинцам юкагиры. Ре-
зультаты исследования свидетельствуют в большей
степени в пользу существования первой волны по-
селенцев, выходцев из Русского Севера, и полно-
стью соответствуют историческим данным, указы-
вающим на частое заключение смешанных бра-
ков русских мужчин с женщинами-юкагирками.

Работа выполнена в рамках Государственного
задания Министерства науки и высшего образо-
вания РФ (FSRG-2023-0003) “Генетические осо-
бенности населения Северо-Востока России: ре-
конструкция генетической истории, механизмы
адаптации и старения, возраст-зависимые и наслед-
ственные заболевания”, при поддержке гранта
РНФ № 22-12-20036: “Русские старожилы Яку-
тии: история и социально-культурная антрополо-
гия в контексте российской государственности в
Арктике”.

Все процедуры, выполненные в исследовании
с участием людей, соответствуют этическим стан-
дартам институционального и/или национально-
го комитета по исследовательской этике и Хель-
синкской декларации 1964 года и ее последующим
изменениям или сопоставимым нормам этики.

От каждого из включенных в исследование
участников было получено информированное
добровольное согласие.

Авторы заявляют, что у них нет конфликта ин-
тересов.
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There are various hypotheses on the origin and time of the appearance of Russian settlements in the Arctic
Ocean shores of Eastern Siberia. In order to study the history of the formation of the russian old-settlers of
Yakutia, we analyzed the lineages of the Y-chromosome in three groups of residents of the village of Russkoye
Ust’ye, located in the delta of the Indigirka River (“Pomors”, “Cossacks” and “Zashivertsy”), comparable
with the main migration waves of settlement of Russians on the Arctic coast of Eastern Siberia. For the first
time, the characteristic features of the genetic structure of the population of Russkoustinans are described by
the data of a genome-wide analysis of 740,000 single nucleotide polymorphisms. The results of the study to a
greater extent testify in favor of the “Pomor” hypothesis of the origin of the Russkoustinians.
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