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chr17



Uuringu maht

• 17q21.31
• MAPT geen, mikrotuubuliga seotud geen 

tau, haplotüübid H1 ja H2 
• RP11 BAC kloonid ühelt inimeselt, 

haplotüübid eraldati markeri DG17S142 ja 
läheduses paikneva deletsiooni põhjal

• 60 mikrosatelliitset markerit paigutati 
kromosoomispetsiifilistele kontiigidele





H2 kujunemine

- 77 kb lõik MATP geenist
- H1 ja H2 eristumise tõenäosus 10000
indiviidiga populatsiooni juures, kus 
keskmine populatsiooni intervall on 30
aastat on 0,006737



H2 kujunemine
- 6 mikrosatellitse ja 95 SNP markeri 
põhjal, mis asuvad 424kb pikkuses 
mitteduplitseerunud regioonis



LD struktuur CEPH ja Yoruba 
proovidel



rs1800547 genotüüpide sagedused 
ALFRED andmebaasist



rs9468 genotüüpide sagedused 
ALFRED andmebaasist



Laste arv H2 kandjatel



Rekombinatsiooni aste vs. H2



Rekombinatsiooni astme tõus





LD HapMap-i CEPH andmetel





Duplitseerunud piirkonnad inimesel

10kb pikkust 

95% sarnasust

Bailey et al. Science 
297, 1003-1007 (2002)



Palju on veel
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