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Y-хромосома является удобным инструментом для 
изучения эволюции человека [12,14,16,33,34], иссле
дований в области медицинской генетики [17], судеб
ной медицины [18]. а также мужской генеалогии [19]. 
Она играет пол-определяющую роль, наследуется по 
отцовской линии и. в отличие от других хромосом, не 
проходит стадии мейотической рекомбинации в нере- 

. комбинируемом участке (NRY). Именно последняя 
особенность делает ее информативной и ценной, так 
как Y-гаплотипы (комбинации аллелей хромосомы) 
наследуются из поколения в поколение неизмененны
ми, и NRY участок хромосомы наследуется как один 
локус. Изменения в NRY происходят лишь в случае 
накопления мутаций на протяжении времени.

Хромосома Y характеризуется высокой полиморф- 
ностью, и имеющиеся в ней полиморфизмы можно 
разделить на две группы: биаллельные и полиморфиз
мы тандемных повторов. Биаллельные маркеры вкю- 
чают одиночные нуклеотидные полиморфизмы 

: (SNPs), дупликации, вставки или делеции. SNPs явля- 
т ются наиболее распространенными и составляют бо

лее 90% от всех ДНК-полиморфизмов генома челове
ка [9]. Эти биаллельные мутации (БМ), которые про
изошли. по всей видимости, единожды в истории че
ловека. используются в филогенетических исследова
ниях для разграничения начальных предковых ветвей 
на эволюционном древе человека [1,13]. Низкая ско- 

! рость мутирования БМ позволяет использовать их в 
। исследованиях ранних демографических событий ис
тории человека. Частота мутаций SNP-маркеров со- 

. ставляет в среднем 2 х 1 О՜8 оснований на поколение 
] [23]. В случае вставок и делеций их наличие или от
сутствие обнаруживается путем сравнения с предко- 
1 вой последовательностью.

Другой тип часто встречаемых полиморфизмов в 
। некодирующей части генома человека - это полимор- 

ф физмы тандемных повторов. В зависимости от длины 
। повторы классифицированы как сателлитная ДНК 
) (длина повторов до нескольких тысяч пар оснований), 
'минисателлиты, или VNTRs (от 10 до 100 Ьр) и мик- 
; росателлиты. или STRs (меньше чем 10 Ьр, в основ

ном от 2 до 6 Ьр) [6,7,24]. STRs варьируют как по дли
не, так и по числу повторов на специфическом локусе 
[1]. Скорость мутирования STRs гораздо выше, чем 
SNPs. Три- и тетрануклеотидные повторы имеют бо
лее высокую скорость мутирования, чем динуклео- 
тидные [28]. Исследования показали, что частота му
тирования для тетрануклеотидных повторов Y- 
хромосомы составляет около 2,0x1 О՜3 на поколение 
[15,37].

В эволюционных и судебно-медицинских иссле
дованиях STRs информативны в комплексе с БМ и 
позволяют изучить разнообразие внутри гаплогрупп 
(Hg) [10,18, 20].

В настоящее время проанализировано и описано 
генетическое разнообразие отцовской линии различ
ных популяций Африки, Азии, Европы, представлены 
пути заселения Америки. Исследования микросател- 
литных маркеров подтвердили, что наибольшее гене
тическое расхождение наблюдается между африкан
скими и неафриканскими популяциями [4,28] и эти 
данные подтверждают теорию происхождения чело
века "Out of Africa" [3.5,31,32,35.42].

В настоящем исследовании был использован на
бор биаллельных и микросателлитных маркеров для 
анализа генетической структуры армянской популя
ции. Результаты, полученные от исследований Y- 
гаплогрупп (Y-Hg) в сочетании с Y-гаплотипами (Y- 
Ht), внесут вклад в популяционную генетику Арме
нии и окружающего его региона.

Материал и методы

В исследование были включены 486 неродствен
ных индивидов мужского пола из семи различных 
регионов Армении: Арарат (65), область историче
ской Западной Армении (77), Карабах (70), Лори (75). 
Севан (69), Сюник (72), Ширак (58). Генотипирование 
биаллельных полиморфизмов (БП) или уникальных 
полиморфизмов (UEPs) NRY участка Y-хромосомы 
данных образцов было проведено в Центре медицин
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ской генетики (Ереван, Армения).
В дальнейшем из 486 исходных образцов у 296 

были определены STRs Y-хромосомы: Арарат (39), 
историческая Западная Армения (31), Карабах (57), 
Лори (47), Севан (33). Сюник (55). Ширак (34). Эта 
часть работы выполнялась в лаборатории функцио
нальной генетики больницы “Риграп” совместно с со
трудниками факультета Эволюции и Биологического 
разнообразия Университета Toulouse 3 - Paul Sabatier 
(Тулуза. Франция). Материалом исследования служи
ла ДНК. выделенная из цельной периферической кро
ви.

Метод аллель-специфичной ПЦР был использован 
для генотипирования восемнадцати БП - M9G. М20А, 
М45А. M48G, М52С, М89Т. М96С, М119С, М122С, 
М124Т. М170С, M172G, М173С, М174С, TatC, М130, 
М17 (del), М175 (del), как описано в работе Оганесян 
12].

STRs (тетрануклеотидные - DYS19, DYS390, 
DYS391, DYS393 и тринуклеотидные - DYS388, 
DYS392) были амплифицированы с помошью класси
ческой ПЦР, с использованием 5' F-праймеров, мече
ных одним из перечисленных флюорохромов: 6FAM 
(синий) для DYS388-F, DYS392-F; НЕХ (зеленый) для 
DYS393-F, DYS390-F; NED (желтый) для DYS391-F, 
DYS19-F (информация о нуклеотидной последова
тельности праймеров и подробном ходе молекулярно
го анализа может быть предоставлена по необходи
мости).

Амплифицированные фрагменты были проанали
зированы в приборе ABI PRISM® 3100 ("Applied 
Biosystems"), содержащем программы "GENESCAN" 
и "GENOTYPER" ("Applied Biosystems" software), по
зволяющие обработку и визуализию результатов.

Статистическая обработка полученных данных 
была проведена с помощью пакетов программ “MS 
Excell 2000” (“Microsoft". США), "Arlequin" (software 
2.0. http://anthro.unige.ch/arlequin), "Statislica" (software 
6.0).

Сравнение исследованных регионов проводили 
используя PC анализ (по матрице ковариации), а так
же MDS анализ (software Statistica 6.0).

Для построения сетевого графика Y-Hg использо
вали программу Network 4.112 (http.7/www.fluxus- 
engineering.com/).

Результаты и обсуждение

Биапле.'1ьные полиморфизмы NRY участка Y- 
хромосомы и Y-гаплогруппы. В исследуемой нами 
группе из 18 БП были выявлены десять, которые явля
лись SNPs. за исключением одного, который являлся 
делецией (4G>3G (M17del) (рис.1). Отметим, что при 
генотипировании был применен эволюционный под
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ход [33]. "Предковые" и "мутантные" позиции были 
установлены в результате сравнения с последователь
ностями приматов. Данная стратегия генотипирования 
возможна в связи с неизменяемой эволюционной ро
дословной БМ Y-хромосомы, подтвержденной на 170 
хромосомах с помощью DHPLC метода и секвениро
вания [33,38].

На основе данных UEPs в армянской популяции 
было определено 10 Y-Hg (рис.1). Отметим, что в 
2002 году консорциум по Y-хромосоме (YCC) создал 
объединенную систему номенклатуры Y-Hg [40], ко
торая была применена в настоящей работе. Выявлен
ные нами Y-Hg являются следующими: Hg Е*. Hg F*. 
Hg I*. Hg 12. Hg К*. Hg L*. Hg RI, Hg Rial, Hg P*. Hg 
Pl (обозначенные звездочкой Hg являются основны
ми, остальные- субгаплогруппами).

Используя пакет статистической программы 
Network 4.112, был построен сетевой график, который 
отображал взаимосвязь десяти Y-Hg и соответствую
щих БМ (рис. 1). На графике Hg представлены круга
ми, где площадь кругов пропорциональна частоте Hg; 
внутри каждого круга указана частота распределения 
Hg по регионам. Название UEPs и соответствующие 
нуклеотидные замены представлены на ветвях графи
ка. Расположение Hg на сетевом графике совпало с 
филогенетическим древом по Y-Hg и БМ [40] и под
твердило точность выбора исследуемых маркеров.

В исследованной нами группе наблюдалась высо
кая частота Hg F* (21,6%), определенная на основе 
полиморфизма М89 (С—»Т), который возник вне Аф
рики, на ранних этапах миграции людей и формирова
ния Y-разнообразий [21,34]. В семи регионах Арме
нии градиент частоты Hg F* (М89) уменьшается от 
южных (Карабах, Сюник - 0.257, 0,250) к северным 
(Ширак, Лори - 0.189, 0.160). Наличие Hg F* в армян
ской популяции с высокой частотой и уменьшение 
градиента частоты в направлении севера Армении 
указывают на передвижения популяций по данному 
региону в направлении "east-west".

От Hg F получила ответвление Hg J, которая имеет 
две субгаплогруппы Л и J2. В нашей выборке наблю
дается высокий процент Hg J2-M172 (29.84%), причем 
в регионе Ширак наблюдается наибольшая ее частота 
(Hg J2 = 0,431, рис.1). В исследованиях, проведенных 
различными группами [8.26,34.41], также отмечается 
высокая частота Hg J на Ближнем Востоке, с уменьше
нием градиента частоты от Ирана в направлении Ин
дии, а также в направлении Западной Европы [30]. 
Считают, что данная Hg является неолитическим мар
кером, возникшим на территории "Шелкового Пути", 
причем 12 возникла в северной ее части, a J1 - в юж
ной [30, 25]. Наши данные еще раз подтверждают 
ближневосточное происхождение Hg J2 и указывают 
на относительно высокую ее частоту в северных ре
гионах (Лори-0,348, Ширак-0,431) по сравнению с



'< южными (Сюник-0,167. Карабах-0,200, рис.1).
В популяции, отходящей от Hg F, возникла мута- 

. иия М9 (Hg К*), что произошло, по всей вероятности, 
в индийском субконтиненте [21, 34], откуда индивиды 
данной группы распространились в северном направ- 

՛■ лении и в дальнейшем дали начало различным регион- 
< специфичным Hg евразиатского и других континентов 

: , [34]. Несмотря на то, что Hg К* встречается в нашей 
դս популяции с умеренной частотой (3,91%), однако она 
՛■■> обнаружена во всех исследованных регионах.

Hg Р* (М45) и Hg L* (М20), которые разветвились 
«от популяции, несущей мутацию М9, распространи
лись в направлении Северной и Юго-Западной Азии 

о՛) соответственно. В исследованной нами группе они 
՛ > составляют небольшой процент, Hg Р* - 0,62%, Hg L* 
— 0,82% (рис.1). Субгаплогруппа Pl (М124) также об- 

. । наружена в нашей группе и составила 2,06%.
Hg R1 (МПЗ. 29,84%. рис.1), обнаруженная с вы- 

оосокой частотой в исследуемой нами популяции, суще- 
j ствовала в Евразии уже с палеолитических времен, и 

э । исследования показали, что МПЗ мутация является 
: I предковым евразиатским маркером, который возник в 

। группе Homo sapiens sapiens, мигрировавшей в Европу 
। и распространившейся от востока на запад около 40 - 
35 Куа [36]. В регионе Карабах наблюдается ее наи- 

յ > большая частота (0,40, рис.1). Учитывая филогенети- 
ь ческое распределение БП, ассоциированных с Hg R, и 

частоту Hg R1 (МПЗ), можно говорить, что предок, 
несущий полиморфизм МПЗ, прибыл из Западной 
Азии одновременно с культурой Ориньяк. Однако 

/ археологические свидетельства поддерживают мне- 
жние, что культура Ориньяк распространилась в Анато- 
I лии через Европу в течение верхнего палеолита, а не 

через Иранское нагорье [8,22]. Впоследствии, одно
временно с переселением в Европу, предки, несущие 

/ мутацию МПЗ, мигрировали обратно в Африку, где 
। она также отмечается [34].

Hg Rial (МП), которая является субгаплогруппой 
R1, встречается с высокой частотой в Европе, в основ
ном в ее восточной части, в частности, доходя до мак
симальной частоты у славянских популяций [29]. В 
нашей исследованной группе частота Hg Rial соста
вила 3,29% и обнаружена во всех регионах (рис. 1).

Мутацией периода палеолита является также поли
морфизм МП0 (Hg I*), возраст которого примерно 22 
Куа, возникший в Европе, в группе предков, мигриро
вавших с Ближнего Востока [11,29]. Определенная на 
основе данной мутации Hg I*. которая является субга
плогруппой Hg F, в нашей исследованной группе об
наружена с умеренной частотой (2,26%, рис. 1).

Интересным для нашей популяции является обна
ружение Hg Е*, которая является специфичной афри
канской гаплогруппой (-80% африканских хромосом). 
Частота Hg Е* (М96) составила 5,76% и имеется во 
всех исследованных нами регионах, с сравнительно 
высокой частотой в Сюнике (0,139, рис.1). Наличие 
Hg Е* на Ближнем Востоке объясняется сравнительно 
поздней миграцией из Африки индивидов, несущих 
хромосомы с Hg Е в Западную Азию и Европу через 
Левантийский коридор [21,34].

Изменчивость STRs Y-хромосомы и их распределе
ние. На основе изменчивости шести микросателлит- 
ных повторов было выявлено 116 Y-Ht. Прежде чем 
перейти к анализу Y-Ht в нашей популяции, предста
вим вариацию микросателлитных маркеров в отдель
ности. Полагают, что вариации в длине STRs являют
ся результатом "проскальзывания репликаций", что 
приводит к самокопированию молекул ДНК [1]. 
Согласно результатам настоящей работы, высокая 
вариация (S2) выявлена по микросателлитным локу
сам DYS388 (2,596) и DYS392 (1,902) и наименьшая - 
по локусу DYS391 (0,496). Результаты, полученные в 
нашем исследовании, практически совпадают с дан
ными Weale et al. [36].

Рис. 1. Сетевой график, пока
зывающий филогенетические 
взаимосвязи гаплогрупп и 
UEPs Y-хромосомы в иссле
дуемой нами армянской по
пуляции
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Из 116 Y-Ht, выявленных при анализе 296 хромо
сом. лишь три (0,026) обнаружены в более чем одной 
Hg. Это свидетельствует о том, что микросателлитные 
повторы, использованные в настоящем исследовании 
адекватно отражают высокую степень гомоплазии Y- 
хромосомы в пределах отдельных Hg.

Полученные результаты указывают, что Hg RI, Hg 
F*. Hg J2, которые являются “common” для армянской 
популяции, характеризуются высоким разнообразием 
Y-Hl внутри самой Hg. Hg R1 содержит в себе 29 Y-Ht 
и включает 30,4% исследованных хромосом, Hg J2 - 
33 Y-Ht и 31,1% хромосом, a Hg F* - 20 Y-Ht и 16,2% 
хромосом. Остальные Hg включают 22,3% исследо
ванных хромосом с различными комбинациями STR 
аллелей.

Из 116 Y-Ht, обнаруженных нами, 29 были выявле
ны впервые и составили 11,8% хромосом. Они были в 

основном в единичном количестве, за искючением 
гаплотипов 38 (в Hg F, 5/296) и 113 (в Hg Е. 3/296). 
Остальные Y-Ht были также описаны в работе Weale 
et al. [36].

Используя данные Y-STR. был вычислен параметр 
генетического разнообразия ("h") и оказалось, что для 
обшей армянской популяции характерен высокий по
казатель данного параметра (h=0,9827). Отметим, что 
"h" основан на частоте Y-Ht и был подсчитан с ис
пользованием пакета статистической программы 
"Arlequin”.

Согласно данному параметру, наблюдалось разли
чие по регионам, а именно "h" был ниже 0,98 в регио
нах Лори, Арарат и Карабах по сравнению с региона
ми Западной Армении, Сюника. Ширака и Севана 
(табл.1).

Таблица 1

Количество исследованных хромосом, гаплотипов и параметр генетического разнообразия 
по регионам Армении и популяции в целом

Карабах Лори Ширак Сюник Севан Арарат Ист.Зап.Арм. Армения общ.

No хром. 80 47 33 53 33 38 32 298

No гапл. 40 31 28 39 29 25 26 116

'՜հ" параметр 0,9734 0,9537 0,9886 0,9856 0,9924 0,9587 0,9839 0.9827

Таким образом, параметр "h" показывает генети
ческую дифференциацию внутри армянской популя
ции. В дальнейшем ходе работы будет показано на
сколько существенной и статистически достоверной 
является данная дифференциация по ряду других ге
нетических параметров.

В популяционной генетике для сравнения популя
ций используют параметры генетической дистанции 
- pairwise F։1 и R„. Данные параметры позволяют из
мерить величину вариации популяции, которая вы
звана разницей между субпопуляциями: если две суб
популяции расходятся друг от друга и остаются гене
тически изолированными, то ожидается, что параметр 
F,, увеличится со временем [39]. Нами сравнение ре
гионов внутри популяции было проведено с исполь
зованием показателей Ря (основанный на частоте Y- 
STRs) и R։l (основанный на разнице длины Y-STRs). 
Среднее значение F„ параметра составило 0,0089. 
Данные F„ анализа показали, что генетическая измен
чивость между регионами составила лишь 0,86%, в то 
время как 99,14% - это изменчивость внутри регио
нов. Используя пакет статистических программ 
"Statistica 6.0". матрица pairwise Рибыла представлена 
в виде MDS диаграммы (рис. 2, MDS1), и исходя из 
значений Fn P-value была показана достоверность 

полученных данных (табл.2, уровень достоверности 
Р<0,05).

На диаграмме MDS 1 регионы Арарат и Лори рас
пределены в правом верхнем и нижнем углах, соот
ветственно. Арарат статистически достоверно отли
чен (СДО) от всех регионов, за исключением региона 
исторической Западной Армении, а Лори СДО от 
всех регионов, за исключением Карабаха, в то время 
как Карабах не отличен также от Сюника, Сюник же. 
в свою очередь, отличен от региона исторической 
Западной Армении (табл. 2). Эти данные были также 
подтверждены результатами “точного теста диффе
ренциации популяции” (“exact test of population differ
entiation", [27]).

Когда сравнение регионов проводили используя 
матрицу генетической дистанции R„ (рис.2, MDS2), 
то распределение регионов по отношению друг к дру
гу менялось, а именно, Лори и Ширак были сгруппи
рованы вместе с Карабахом. Арарат был изолирован 
от других регионов, как и в случае MDS 1, и регионы 
Карабах, Лори и Сюник были отличны от него 
(согласно AMOVA permutation tests; табл. 2).

Интересным является дифференциация северных 
регионов Лори и Ширак (которые являются географи
чески близко расположенными) по параметрам “h”.
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Таблица 2

Параметры F5l P-value (нижняя левая табл.) и Rst P-value (верхняя правая табл.).
представленные для

Карабах Лори Ширак

No хром 60 47 33

No галл. 40 31 28

Карабах Л 0.83471x0,0064 0.61124x0,0100

Лори 0.30711 ±0,0090 е 0.60826±0,0096

Ширак 0,01388x0.0020 0,01653x0,0024 *

Сюник 0.07041±0,0046 0,01256x0.0020 0,49058x0,0088

Севан 0,04430±0,0035 0,00661x0,0014 0.69884x0,0081

Арарат 0.01884x0,0025 0,03603x0,0031 0,02149x0.0030

Ист.Зап.Арм. 0,02512±0,0035 0,01752x0,0021 0,28198x0.0082

семи регионов Армении

Сюник Севан Арарат Ист.Зап.Арм

53 33 38 շշ

39 29 25 25

0,81289x0,0069 0,88331x0,0049 0.00364x0.0014 0.50479x0.0081

0,37256x0.0083 0,89091x0,0050 0.02248x0.0033 0.59240x0.0094

0.42149x0,0104 0,92727x0,0048 0,24661 ±0,0080 0,93950x0,0042

• 0,55438x0,0102 0,00496x0,0012 0,25884x0,0091

0,75504x0,0061 • 0,05983x0,0040 0,81289x0.0073

0,00496x0,0013 0,00694±0,0014 • 0.15174x0.0055

0,03570x0,0033 0.76068x0,0073 0,06678*0,0052 •

F„ и по "точному тесту дифференциации популяции”. 
Важно отметить, что в основе данных параметров ле- 

< жит частота выявленных гаплотипов, которая и обу
словливает дифференциацию. Распределение регио
нов Лори и Ширак при PC-анализе также соответство
вало MDS 1 (диаграмма не представлена).

В случае же выбора матрицы дистанции R։։ диффе
ренциации не наблюдалось. В исследовании Weale et 
al. [36] регионы Лори и Ширак были анализированы 
как объединенный регион “Север” и разница между 
ними не была отмечена. Расхождение северных регио
нов (Ширак и Лори) на MDS и РСА диаграммах было 

г также выявлено при исследовании данных регионов 
по сегменту dys44 гена дистрофина Хр21.3 (в процес
се публикации), однако дифференциация не была ста-

Рис. 2. MDS 1 - анализ параметра генетической дистанции FM, 
ческой дистанции Ru, основанный на разнице длины Y-STRs

тистически достоверной.
Таким образом, в исследовании Арарат по анали

зированным параметрам был отличен от всех регио
нов, кроме региона исторической Западной Армении, 
что объясняется географическим положением и боль
шим перемещением популяций данных регионов. С 
другой стороны, регион Лори был изолирован от ос
тальных регионов и не показал СДО от Карабаха. Не
обходимо отметить, что образцы региона Лори были в 
основном из окрестности города Дилижан. Рекомен
дуется дальнейшее исследование данного региона с 
использованием большего количества образцов и при
менением аналитических методов в совокупности с 
историческими и археологическими данными.

Таким образом, гаплогруппы. выявленные в ар-

MDS1

•Л4 ■

IlhtVS с»(Лгш

основанный на частоте Y-Ht; MDS2 - анализ параметра генети-
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мянской популяции, указывают на палеолитические и 
неолитические события (играющие роль в форми
ровании генетического пула современной армянской 
популяции), а также на разнообразие популяции (10 
YHg). Hg F*. 12. R1 являются “common” для 
армянской популяции, и основываясь на их частоте 
очевидным являются различия между северными и 
южными регионами. Такие Hg, как I* (0.0226) и Rial 
(0.0329). являющиеся европейскими, выявлены в 
нашей популяции, где Rial встречается во всех 7 
регионах, a Hg I* в Карабахе, Сюнике, Лори и 
Западной Армении. Необходим более детальный 
анализ исследованных регионов с целью объяснения 

факторов, лежащих в основе дифференциации 
армянских субпопуляций внутри одной этно- 
национальной группы.

В заключение выражаем огромную благодарность 
проф. Алену Овнаняну (лаборатория функциональной 
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Paul Sabatier, Франция) за интерес, поддержку и 
предоставленную возможность для генотипирования 
микросателлитных повторов, проф. Бриджит Кроу- 
Рой (факультет эволюции и биологического 
разнообразия, Универститет Toulouse 3 - Paul Sabatier, 
Франция) за консультации и проверку результатов.
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Հայկական պոպուլյացիայի գենետիկական բազմազանությունը ըստ Y-քրոմոսոմի 
երկալէղային եւ միկրոսատելիտային պոլիմորֆիզմների

Ք.Հ. Հովհաննհսյան

Հետազոտության մեջ կիրառվել են Y-քրոմոսոմի 
երկալելային (ԵՊ) և միկրոսատելիտային (ՄՊ) պո
լիմորֆիզմներ՜ հայկական պոպուլյացիայի գենետի
կական կառուցվածքի հետազոտման նպատակով: 
Հայաստանի 7 տարրեր շրջաններում բնակվող և 
ազգակցական կապ չունեցող 486 տղամարդկանց 
ԴՆԹ-նհրը գենոտիպավորվել են ըստ Y-քրոմոսոմի 
NRY հատվածի 18 ԵՊ-ների և Y-քրոմոսոմի 6 ՄՊ- 
ների: Y-քրոմոսոմի 18 ԵՊ-նեով գենաոիպավորված 
անհատների մոտ հայտնաբերվեցին 10 Y- 
հապլոտիպեր: Hg F*, J2 և R1 հապլոտիպերը բնորոշ 
էին հայկական պոպուլյացիայի համար, իսկ 
հյուսիսային և հարավային շրջաններում բնակվող 
անհատների միջև առկա էր նաև հապլաոիպհրի 
հաճախականությունների դիֆերենցված տար
բերակում: Միաժամանակ նման տարբերակում 

նկատվեց նաև հյուսիսային Լոռվա և Շիրակի շրջան
ների միջև "հ" և F„ արժեքների և պոպուլացիոն տար
բերակման ճշգրիտ թեստերի (այս արժեքները հիմ- 
նըված էին 116 Y-հապլոաիպերի հաճախականու
թյունների վրա): R։t հեռավորության մատրիքսի ընտ
րության պարագայում, վերոհիշյալ հյուսիսային 
շրջանների միջև տարբերակումը նկատելի չէր: Ս՜Պ- 
նհրի հետ համատեղ, ԵՊ-ները թույլ են տալիս առա
վել ճշգրիտ կերպով արտացոլել գենետիկական տար
բերակման առկայությունը հապլոխմբերի և ընդհա
նուր պոպռւսացիայի ներաոմ:

Շրջանների առավել մանրակրկիտ ուսումնասիրու
թյունները անհրաժեշտ են այն գործոնների բացա
հայտման համար, որոնք հանդիսանում են հայկական 
էթնո-ազգային միավորի ներւաւմ հնթապոպուլյա- 
ցիաների դիֆերենցման հիմնական պատճառները:

Genetic diversity of the Armenian population by biallelic and microsatellite 
polymorphisms of Y-chromosome

K.H.Hovhannesyan

In this study a set of Y-chromosome biallelic (BP) and 
microsatellite (MP) polymorphisms was used to examine 
the genetic structure of the Armenian population. DNAs 
of 486 unrelated men from 7 different regions of Armenia 
were genotyped using 18 BPs of NRY region and 6 MPs 
of Y-chromosome. In all the individuals studied for 18 Y- 
chromosome BPs, ten Y-haplotypes were obtained. Hg 
F*. J2. RI are common for the Armenian population and 
their frequencies showed differentiation between northern 
and southern regions. Also, the differentiation was seen 
between northern Lori and Shirak regions by “h”, Fn val

ues and by exact test of population differentiation (these 
values were based on frequencies of 116 Y-haplotypes). 
If Rn distance matrix was chosen, differentiation of north
ern regions was not seen. In combination with MPs. BPs 
allow more precise illustrating of the genetic diversity 
inside haplogroup and the population in total. More de
tailed analysis of the regions studied is needed for under
standing the factors, which are the reasons for the differ
entiation of the subpopulations inside the Armenian 
ethno-national group.
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