Mitohondrijski i Y-kromosomski profil populacije Kazaka iz istočnog Kazahstana 
Cilj Istražiti genetičku povezanost Kazaka iz istočnog Kazahstana s ostalim euroazijskim populacijama proučavanjem očinske i majčinske DNA linije.

Postupci Uzorci cijele krvi prikupljeni su 2010. godine od 160 rodbinski nepovezanih zdravih Kazaka iz istočnog Kazahstana. Genomska DNA ekstrahirana je uz pomoć pribora Wizard® Genomic DNA Purification Kit. Određen je i analiziran nukleotidni slijed hipervarijabilnog segmenta mitohondrijske DNA (mtDNA). Analizirali smo sedamnaest Y-kratkih udvojenih sljedovnih (eng. STR) lokusa u 67 uzoraka uz pomoć pribora AmpFiSTR Y-filer PCR Amplification Kit. Također smo usporedbe radi iz literature prikupili mtDNA podatke za 2701 osobu i Y-STR podatke za 677 osoba.

Rezultati Postojao je visok stupanj genetičke diferencijacije na razini mitohondrijske DNA. Većina majčinskih linija pripadala je haploskupinama koje su prisutne u središnjoj Aziji. Y-STR podaci pokazali su veoma slabu genetičku raznolikost, a relativna frekvencija predominantnog haplotipa bila je 0,612.

Zaključak Pokazali smo različite migracijske uzorke za muškarce i žene, što ukazuje na činjenicu da su žene više sudjelovale u migracijama. mtDNA genetička raznolikost u ovoj populaciji vrlo je slična drugim srednjoazijskim populacijama. Naši rezultati također pokazuju da je ova populacija imala jednog utemeljitelja očinske linije, što je u skladu s usmenom genealoškom predajom lokalnih plemena.
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