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Genetine jvairove tarp
Lietuvos populiacijos
etnolingvistiniy grupiy
remiantis Y chromosomos
DNR seky tyrimais

Santrauka

Darbo tikslas — ivertinti Lietuvos etnolingvistiniu grupiu genetine
ivairove pagal Y chromosomos Zymenis.

Tyrimo medzZiaga ir metodai. Tiriamoji medziaga — DNR isskir-
ta i§ veninio kraujo leukocitu naudojant fenolio-chloroformo metoda.
Tiriamuju grupe sudaro 301 asmuo i bendros Lietuvos populiacijos —
Sesiu etnolingvistiniy regionu. Sio tyrimo metu kiekvienas tiriamasis
genotipuotas pagal 25 bialelinius Zymenis, nustacius genotipa Y chro-
mosoma priskiriama haplogrupei, taip pat nustatytas haplotipas pagal
17 trumpuy pasikartojanéiy seku (liet. TPS, angl. STR — short tandem
repeats). Gauti duomenys paruosti analizei Microsoft Excel programine
iranga, populiacijos genetiniai iverciai apskai¢iuoti naudojant statisti-
nius paketus arba programas: PHYLIP 3.69, Arlequin 3.5.1.2 ir
STATISTICA.

Rezultatai. Dazniausiai pasitaikanéios Y chromosomos haplog-
rupés yra Nlcl ir Rlala. Ju santykiniai dazniai kito atitinkamai nuo
28,95 % iki 49,23 % ir nuo 33,85 % iki 60,53 % tarp Sesiu etnolingvisti-
niy grupiu. Atlikta molekulinés ivairovés dispersiné analizé (angl.
AMOVA - analysis of molecular variance) pagal haplogrupes ir haplo-
tipus rodo, kad didziaja dali populiacijos genetinés ivairovés lemia
skirtumai tarp individu etnolingvistiniu grupiu viduje ir tik 2 % gene-
tinés ivairovés yra tarp etnolingvistiniu grupiu, kai kitose Europos
populiacijose §is rodiklis yra didesnis. Gauti rezultatai gali bati pa-
aiSkinami deél mazos Lietuvos teritorijos. Naudojant daugiamates
skalés sudarymo metodq pagal genetinius atstumus etnolingvistinés
grupés iSsidésté pagal geografine padéti dabartinéje Lietuvos teritori-
joje.

Isvados. Siame tyrime gauti rezultatai patvirtina dideli Lietuvos
populiacijos homogeniskuma, tac¢iau pagal haplotipus pastebimas gali-
mas Lietuvos populiacijos struktariSskumas. Atlikus AMOVA analize
nustatyta, kad populiacijos struktira neatitinka tikrinto aukstaiciu ir
zemaiCiy grupiu modelio. Geografini populiaciju iSsidéstymo modeli
patvirtina gauti haplogrupiu dazniy gradiento, AMOVA analizés rezul-
tatai.

Reiksminiai zodzZiai: Y chromosoma, Lietuvos populiacija, haplogru-
pé, haplotipas, etnolingvistiné grupé.
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IVADAS

Dabartiné Lietuvos teritorija apgy-
vendinta palyginti neseniai, vélyvojo
ledynmecio atsilimo pradzioje, t. y.
pries 12-13 tukstandiu metu, taciau
del archeologiniu ir antropologiniy ra-
diniu stokos sudétinga nustatyti pir-
muju gyventoju kilme [1]. Radiniy ir
duomenuy apie indoeuropieéiu imigra-
cijos bangas, iSsibarstyma ir baltu
genciy karimasi neolito laikotarpiu is-
like nedaug [2], vis deélto archeologi-
niai ir kalbiniai moksliniai tyrimai ro-
do, kad baltu, Siandieniy Lietuvos ir
Latvijos populiaciju pirmtaku, forma-
vimasis prasidéjo pries 5 tukstancius
metu [1, 3, 4]. Véliau baltu gentys i$si-
skyré i rytu ir vakaruy baltus kartu su-
siformavo ryty ir vakary baltu kalbos
[5, 6]. Iki §iu dienu isliko tik rytu baltu
palikuonys (dabartinés Lietuvos ir
Latvijos populiacijos) su jiems budin-
ga kalba, kurios susidarymui itakos
turéjo aplinkiniu gendiu dialektai.
Lietuviu kalboje isliko SeSios tarmeés,
pagal kurias bendra populiacija skirs-
toma i SeSias etnolingvistines grupes:
Vakary, Pietu, Siaurés zemaidiai ir
Vakaru, Pietu, Rytu aukstaic¢iai. Ma-
noma, kad nuo Neolito laikotarpio pir-
muju gyventoju Lietuvos teritorijoje
nepakeité jokia kita etniné grupe [7] ir
tai galbat lémé genetinés jvairovés pa-
grinda, o jos pokyéius — kaimyniniu
populiaciju (Ugro-finu, slavu, baltu),
kitu genciu imigraciju itaka. Stingant
duomenu negalima jvertinti imigraci-
jos i dabartine Lietuvos teritorija mas-
to ir vis dar néra galutinai Zinoma, ar
Lietuvos teritorijoje populiacija vysté-
si ir kito tik dél kultariniy mainu, ar
del intensyvios imigracijos. ISsamus
genetiniai tyrimai, papildydami jau
turimus genetinius, archeologinius ir
antropologinius duomenis, gali suteik-
ti detalesnés informacijos apie Lietu-
vos populiacijos formavimosi ypatu-
mus ir vietq Europos populiaciju gene-
tiniame Zemeélapyje.

Pirmieji Lietuvos populiacijos tyri-
mai, kurie rémési kraujo grupiu anali-
ze, pradéti vykdyti XX amziaus pir-
maisiais de§imtmediais [8-10]. Siuo-
laikiniai genetiniai kraujo grupiu, an-
tigenu, Alu seku, ligas lemianciu ge-
nu, mitochondrinés DNR (mtDNR) ty-
rimai pradeéti pries du deSimtmecius,
siekiant nustatyti specifinius geneti-
nius Zymenis, budingus tiek baltams
ar Lietuvos populiacijai, tiek daugeliui
kitu kaimyniniu populiaciju [11, 12].
Issamis genetiniai Y chromosomos ir
mtDNR tyrimai pradéti vykdyti pries
penkerius metus. Jie leidzia ivertinti
Lietuvos populiacijos genetinius ypa-
tumus, moteriskosios ir vyriskosios li-

niju evoliucija. Atliekant 180 asmenu
(po 30 is kiekvienos etnolingvistinés
grupés) mtDNR tyrimus, nustatyta hi-
pervariabili sritis 1 (angl. HV1 —
hypervariable site 1) tiesioginés seko-
skaitos metodu ir 10 restrikcijos frag-
mentuy ilgiu polimorfizmu (angl.
RLFP - restriction length fragment
polymorphism), atsizvelgiant i gautus
HV1 rezultatus. Tiriant Y chromoso-
ma 196 asmenys restrikcijos metodu
genotipuoti pagal penkis bialelinius ir
devynis mikrosatelitinius Zymenis
[13].

Populiaciju klasikiniai genetiniai
tyrimai pasaulyje pradeéti ankséiau
nei Lietuvoje [14], ir tai galéjo lemti
spartesni $io mokslo vystymasi bei
greitesni peréjima prie Siuolaikiniu
genetiniu populiacijos tyrimu. Aleliu
dazniy skirtumas tarp populiaciju pa-
stebétas jau tiriant klasikinius geneti-
nius zymenis [15]. Siuolaikiniai gene-
tiniai tyrimai leido tiksliau ivertinti
populiaciju genetine ivairove. Tiriama
atskiru geografiniu regionu arba dau-
gelio Europos ar pasaulio populiaciju
genetiné struktiara. Naudojamos
Y chromosomos ir mtDNR arba pla-
taus masto viso genomo tyrimo meto-
dikos [16, 17]. Y chromosomos ir
mtDNR tyrimai atskleidzia evoliucio-
nuojant vykusias ly¢iai specifines mig-
racijas, viso genomo (dazniausiai au-
tosomu) tyrimai remiantis aleliu daz-
niais — populiaciju struktara [18].

Y chromosomos tyrimai suteikia
galimybe tirti didelio masto evoliuci-
nius jvykius Zmogaus istorijoje: vyris-
kosios lyties populiacijos evoliucija ir
reiskinius, susijusius su populiaciju
izoliatais. Kadangi Y chromosoma pa-
veldima vyriskaja linija, o daugelis ti-
riamu Zymenu iSsidéste nerekombi-
nuojanciuose chromosomos regionuo-
se, galima tiksliai atsekti Y chromoso-
mos paveldéjima. Visu Y chromosomos
zymenuy genotipas haploidinis ir néra
aleliniy saveiku, kas galéty lemti ne-
tikslia gautu rezultatu interpretacija
[19-22]. Pagrindinés Y chromosomos
evoliucijos varomosios jégos — mutaci-
jos, genu dreifas ir gamtiné atranka.
Vyry elgesys lemia geografini grupa-
vimasi: apytiksliai 70 % Siuolaikiniu
bendruomeniu praktikuoja vyru apsi-
stojimg ir (ar) buvima aréiau gimimo
vietos — Y chromosomos vietiné dife-
renciacija nuolatos palaikoma. Siuo-
laikiniais genetiniais Y chromosomos
tyrimais imanoma tiksliai nustatyti
individo haplogrupe, t. y. smulkiau-
sias Y chromosomos filogenetinio me-
dzio atSakas, ir tiksliai ivertinti popu-
liacijos evoliucija ir genetine ivairove
[21]. Analizuojant haplotipus didelis
TPS Zymenu skaicius leidzia nustatyti
evoliucinius pokyc¢ius haplogrupés vi-

duje. Naujausias ir tiksliausias
Y chromosomos haplogrupiu medis
pateikiamas Tarptautinés genetinés
genealogijos draugijos sukurtame in-
ternetiniame puslapyje
(http://www.isogg.org/). Papildomi
Y chromosomos haplogrupiu ir haplo-
tipu analizés rezultatai leis patvirtinti
jau esamus genetiniy tyrimy rezulta-
tus, suteiks galimybe juos palyginti su
naujausiais Europos ir pasaulio popu-
liaciju genetiniu Y chromosomos tyri-
mu duomenimis.

TYRIMO MEDZIAGA IR
METODAI

Tiriamoji medziaga — DNR, isskirta i8§
veninio kraujo leukocitu fenolio—chlo-
roformo metodu. Tiriamuju grupe su-
daro asmenys i$ bendros Lietuvos po-
puliacijos — SeSiu etnolingvistiniu re-
gionu (pagal Zinkeviéiu 1996). Krau-
jas surinktas ir DNR isskirta
1994-1995 metais VU MF Zmogaus ir
medicininés genetikos katedros
(ZMGK) darbuotoju. Sio darbo metu
Y chromosomos tyrimui, t. y. haplog-
rupéms ir haplotipams nustatyti, at-
rinktas 301 asmuo (150 asmenu i8
Aukstaitijos ir 151 asmuo i§ Zemaiti-
jos) i8 Sesiu etnolingvistiniu populiaci-
ju. Sis darbas atliktas Rusijos medici-
nos mokslu akademijos Medicininés
genetikos tyrimu centre Maskvoje VU
MF ZMGK doktorantés I. Uktverytes.
Tai yra Nacionalinés geografijos ,Ge-
nografija“ projekto dalis.

TYRIMO EIGA

Remiantis atliktais tyrimais kaimyni-
nése populiacijose, kiekvienam asme-
niui nustatytas dazniausiai pasitai-
kanciu penkiu haplogrupiu genotipas
[23-27]. Sio tyrimo metu tiriamieji pa-
tikrinti i§ viso pagal 25 bialelinius zZy-
menis, nustaéius genotipa Y chromo-
somos suskirstytos i haplogrupes. Ge-
notipui nustatyti naudota TagMan®
bialeliniy Zymenu genotipavimo meto-
dika, paremta polimerazés grandinine
reakcija (PGR). PGR naudotos teigia-
mos, neigiamos haplogrupiu kontro-
lés, atrinktos ir patvirtintos Medicini-
nés genetikos tyrimu centre Maskvoje.
PGR atlikta naudojant realaus laiko
PGR irengini (ApliedBiosystems'"
7900 Real-Time PCR System) arba
termocikleri (ApliedBiosystems'
96-Well GeneAmp® PCR System 9700)
pries ir po reakcijos nuskaitant duo-
menis su tikrojo laiko PGR irenginiu.
Kiekvienam asmeniui taip pat nusta-
tytas haplotipas pagal 17 TPS naudo-
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jant komercini rinkini (Applied Bio-
systems” AmpFISTR® Yfiler™ kit). I§
turimu duomenu pagal 17 TPS haplo-
tipg atliekama haplogrupés prognozé
(programos internetiné prieiga
http:/www.hprg.com/hapest5/
hapestSb/hapest5.htm). Prognozés
rezultatai naudojami kaip kontrolé
gautiems genotipavimo rezultatams
(pagal penkias haplogrupes) arba pa-
galbiné priemoné toliau tiriant asme-
nis, kurie nepakliuvo i penkias pagrin-
dines haplogrupes. Gauti duomenys
tolesnei analizei parengti Microsoft
Excel programine iranga, populiacijos
genetiniai iverciai apskaic¢iuoti naudo-
jant statistinius paketus arba progra-
mas: PHYLIP 3.69, Arlequin 3.5.1.2 ir
STATISTICA.

TYRIMO REZULTATAI

Sio darbo metu tiriamieji genotipuoti
pagal 25 bialelinius Zymenis, nusta-
¢ius genotipa Y chromosomos suskirs-
tytos i haplogrupes, nustatyti haploti-
pai pagal 17 TPS. Tiriamieji itraukia-
mi i duomenu analize, jei genotipuo-
jant nustatyta haplogrupé sutampa su
prognozuota haplogrupe pagal visus
17 TPS naudojant internetine progno-
zés programa. Atsizvelgiant i polimor-
fizmo apibrézima, haplogrupés, nusta-
tytos reéiau nei 1 % dazniu, analizuo-
jant duomenis sujungtos ir vertintos
kaip viena haplogrupé (pavadinta ,Ki-
tos“). Jungtiniu haplogrupiu santyki-
nis daznis tarp populiaciju yra nuo
1,5 % iki 6 % [29]. Dazniausiai pasitai-
ké Y chromosomos haplogrupés Nlcl
ir Rlala, kuriu santykiniai dazniai ki-
to atitinkamai nuo 28,95 % iki 49,23 %
ir nuo 33,85 % iki 60,53 % tarp etno-
lingvistiniu grupiu. Sios dvi haplogru-
pés vienos i$ dazniausiy ir kaimynine-
se populiacijose [23-27]. Apskaiéiuota
haplogrupiy ivairove kiekvienos etno-
lingvistinés grupeés viduje, duomenys
pateikti 1 lenteléje [24]. Didziausia
haplogrupiu ivairové nustatyta tarp
Pietu Zemaic¢iu ir Vakaruy aukstaiciu,
maziausia — tarp Pietu ir Rytu auks-
tai¢iy ir Siaures zemaiéiy etnolingvis-
tiniu grupiu. Sujungus SeSias etno-
lingvistines grupes i aukstaiciu ir Ze-
maiciu grupes, pagal haplogrupes ir
haplotipus atlikta molekulinés ivairo-
vés dispersiné analizé (angl.
AMOVA - analysis of molecular vari-
ance) naudojant programa
Arlequin 3.5.1.2 (2 lentelé). Gauti re-
zultatai rodo, kad didziaja dali popu-
liacijos genetinés jvairovés pagal hap-
logrupes ir haplotipus lemia skirtumai
tarp individy etnolingvistiniu grupiu
viduje ir tik 2 % genetinés ivairovés

1 lentelé. Haplogrupiu ivairove
Table 1. Haplogroup diversity

Etnolingvistiné N Dazniu Haplogrupiu | Standartinis
grupé kvadraty suma ivairove nuokrypis
Rytu aukstaiciai 62 0,3267 0,6843 + 0,0440
Piety aukstaiciai 38 0,3283 0,6899 + 0,0537
Vakary aukstaiéiai 50 0,2416 0,7739 +0,0370
Aukstaidiai 150 0,2820 0,7229 +0,0225
Siaurés Zemaiéiai 65 0,3392 0,6712 +0,0438
Pietu Zemaiciai 48 0,2509 0,7651 +0,0394
Vakaru zemaidiai 38 0,3213 0,6970 +0,0488
Zemaiciai 151 0,2987 0,7060 +0,0252
I8 viso 301 0.2891 0.7133 +0,0167

2 lentelé. Y chromosomos haplogrupiu molekulinés ivairovés dispersiné analizé
lietuviu populiacijoje (paryskinti statistiSkai patikimi skirtumai (p<0,05), pa-

remta 10 000 permutaciju)

Table 2. Y chromosome haplogroup AMOVA results in Lithuanian population
(significant differencies bolded, based on 10 000 permutation)

Grupavimas |Ivairovés prigimtis Sl 1.0 grupiu ival- Haplotlpu LI
rovés procentas |roves procentas
Aukstaiciai — | Tarp grupiu -0,52 -0,1
Zemaiciai
Tarp etnolingvistiniu 0,62 2,03
grupiu
Tarp individy etnolingvis- 99,9 98,07
tinés grupés viduje

yra tarp etnolingvistiniu grupiu, o ki-
tose Europos populiacijose $is rodiklis
yra didesnis. Sie tyrimo rezultatai gali
bati paaiskinami dél mazos Lietuvos
teritorijos. Gauti rezultatai (skirtumai
tarp etnolingvistiniu grupiu didesni

nei tarp aukstai¢iu ir Zemaic¢iu grupiu)
rodo, kad parinktas dispersiju anali-
zés modelis neatitinka populiacijos ge-
netinés struktaros. Nustatyti statis-
tiskai patikimi (p<0,05) skirtumai pa-
gal haplotipus tarp individy populiaci-

Siaures zemaitial
o

Ryty aukstaitiai

Pety Zemaiciai
a

Vakary Zermaiiai
o

Vakary aukstaiciai
=]

Flety aukstaitiai |
o

o w = [ =

oo w =X o
o o o o

(==} o =I_ o oo

= o b w oo
o o o o o

Pav. Lietuvos etnolingvistiniu grupiu grafinis iSdéstymas pagal genetinius ats-
tumus [28] naudojant daugiamatés skalés (angl. MDS) sudarymo metoda. Grafi-

ko streso ivertis 0,0000035

Fig. Multidimensional scaling plot of genetic distancies between Lithuanian eth-
no-linguistic populations based on Y chromosome haplogroup frequency varia-

tion (stress value 0.0000035)
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jos viduje ir tarp populiaciju grupés vi-
duje. Naudojant daugiamatés skalés
(angl. MDS — Multidimensional scale)
sudarymo metoda pagal genetinius at-
stumus etnolingvistinés grupés issi-
deste pagal geografine padeti dabarti-
néje Lietuvos teritorijoje (pav.).

DISKUSIJA

Ankstesni Lietuvos populiacijos gene-
tiniai tyrimai pagal kraujo grupiu Zy-
menis atskleidé galimus skirtumus
tarp dvieju grupiu: aukstaiciu ir ze-
maiciu [12], o pagal mtDNR ir Y chro-
mosomos zymenis skirtumu nenusta-
tyta [18]. Sio tyrimo metu gauti duo-
menys patvirtina, kad imties suskirs-
tymas i populiacijas mazina heterozi-
gotiskuma [29]. Sio tyrimo metu tirti
Y chromososmos haplogrupiu Nlcl ir
Rlala zymenys rodo gradienta is Siau-
rés vakary i pietryc¢ius. Nlcl haplog-
rupés santykinis daznis did¢ja Siaurés
vakary kryptimi, Rlala haplogrupés
santykinis daznis — pietry¢iu krypti-
mi. Nustatyti dazniu geografiniai pa-
siskirstymai rodo, kad haplogrupés
susiformavo seniau, kai vyko populia-
ciju migraciju bangos Euroazijos Ze-
mynu, nei dabartinés etnolingvistinés
grupés. Atlikta AMOVA analizé pagal
haplogrupes ir haplotipus parodeé, kad
Lietuvos populiacija labai homogenis-
ka, didziausig dali genetinés ivairovés
(>98 %) nulémé skirtumai tarp indivi-
du etnolingvistiniyu grupiu viduje. Sta-
tistiSkai patikimi (p<0,05) skirtumai
pagal haplotipus rodo, kad Lietuvos
populiacijos skirtumus geriau apraso
haplotipiniai duomenys. Remiantis
gautais jvairoveés iverciais pagal hap-
lotipus (skirtumai tarp etnolingvisti-
niy grupiu didesni nei tarp grupiu)
Lietuvos populiacija gali turéti tam
tikra struktura, tac¢iau pasirinktas
modelis, suskirstymas i aukstaiéiy ir
zemaiciu grupes, neatitinka esamos
genetinés struktiros. Galimas kitas
modelis — jungiant etnolingvistines
grupes pagal geografini ju iSsidésty-
ma. Tai, kad nenustatyta statistiskai
patikimy skirtumu tarp grupiu pagal
haplogrupes ir pagal haplotipus
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Y CHROMOSOME DNA ANALYSIS: VARIATION AMONG ETHNO-LINGUISTIC

GROUPS OF LITHUANIA

Ingrida Ukiveryté, Oleg Balanovsky, Elena Balanovska, Vaidutis Kuéinskas

Background. The territory of the pres-
ent day Lithuania was initially settled
12-13 thousand years before present.
Limitation of anthropological data re-
garding Neolithic and Mesolithic inhabit-
ants can be covered and supplemented
with the data from Lithuanian popula-
tion genomic studies. The aim of this
study is to analyze the genetic diversity
in different ethno-linguistic groups of
Lithuanian population. Y chromosome
was analyzed, because it has been gener-
ally recognized as one of the most infor-
mative genetic systems for human popu-
lation studies.

Material and methods. Genomic
DNA was extracted using phe-
nol—chlorophorm method from 301 Lithu-
anian individuals representing six eth-
no-linguistic regions of Lithuania. Each
Y chromosome was typed using TaqMan®
SNP genotyping method to define haplo-
group according to the International So-
ciety of Genetic Genealogy Y-DNA tree
(25 SNP markers were used). Within
each haplogroup the Y chromosomal STR

haplotypes were&etermined using Ap-
plied Biosystems = AmpFISTR® Yfiler™
kit (17 STR markers).

Results. In all ethno-linguistic
groups the most frequent haplogroups
were Nlcl and Rlala. Results of
AMOVA revealed that only 2% of total
Y chromosome variation is due to varia-
tion within ethno-linguistic groups, while
for most other European nations this pa-
rameter is generally larger; this corre-
sponds with relatively small geographic
area of Lithuania. MDS analysis placed
ethno-linguistic groups according to their
geographical position.

Conclusions. Study results confirm
Lithuanian population homogeneity,
however, there is evidence that there
could be some kind of population struc-
ture. AMOVA and MDS analysis support
possibility of geographically structured
model.

Keywords: Y chromosome, population
genetics, haplogroup, haplotype, ethno-
linguistic group.
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