Kratki udvojeni sljedovi DYS458.2 neuobicajenih (“Non-consensus”) alela na kromosomu Y
nalaze se nezavisno u obje binarne haploskupine J1-M267 i R1b3-M405
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Cilj Odrediti haploskupinsku osnovu “non-consensus’ kratkih udvojenih sljedova (engl., short
tandem repeat, STR) alela DY S458.2 na kromosomu Y i procijeniti njihov filogenetski podustroj i
ucestalost u reprezentativnim uzorcima sa Srednjega Istoka, Europe i1 Pakistana.

Postupci Molekularna karakterizacija povezanosti i konstrukcija haplotipova provedena je
kombinacijom dvaju pristupa — analizom binarnog polimorfizma koji definira haploskupinu
kromosoma Y i analizom do 37 lokusa STR, ukljucuju¢i i DY S388. Za utvrdivanje povezanosti
kromosoma Y koji sadrze slijed DY S458.2, rabljeno je sekvencioniranje DNA lokusa DY S458 i
mrezna analiza udaljenosti od medijana.

Rezultati Pokazali smo da je novi alel DY S458.2 nastao nezavisno na najmanje dvije osnove
binarnih haploskupina, a mozda i na trecoj. U svim haploskupinama kromosoma J1 koje su
pregledane, ukljucivsi i njegove poznate a malobrojne pod-haploskupine, naden je fiksan duzinski
uzorak parcijalnoga alela. U alternativnom M405 povezanom s R1b3 definiranoj pod-haploskupini
nadene su i DYS458.0 1 DYS458.2 alelne klase. Pojedinacni kromosom takoder se mogao svrstati u
R1b3-M269*(xM405) klasu. Fizicki smjestaj djelomicne insercije/delecije u normalnom slijedu
tetramera jasno se razlikovao u kontekstu svake haploskupine.

Zakljucak Tako neobi¢ni aleli DY S458.2 pruzaju korisne informacije, prilikom zaklju¢ivanja o
haploskupinskoj osnovi i uobi¢ajenom nasljedivanju potrebne su dodatne informacije o drugim

vezanim polimorfnim lokusima.



