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Аннотация. Разнообразие географически распределенных человеческих популяций демонстрирует боль-
шую вариацию внешних и внутренних признаков индивидов. Такие различия в значительной степени 
объясняются генетической адаптацией к различным воздействиям окружающей среды, к которым относят 
изменения климатических условий, колебания условий сна и бодрствования, вариации рациона и другие. 
Полногеномные данные, полученные от людей различных популяций, дают возможность идентифициро-
вать конкретные генетические участки, ответственные за эти адаптации, и глубже понимать генетическую 
структуру, лежащую в основе адаптивных характеристик человека. В данной работе проведен поиск сигна-
лов однонуклеотидных полиморфизмов (SNP), находящихся под давлением отбора у людей различных по-
пуляций. Для выявления сигналов отбора в различных популяционных группах были исследованы гены PER1, 
PER2 и PER3, играющие важнейшую роль в координации термогенных функций и регуляции циркадных рит-
мов, что напрямую отражается на адаптационных способностях организма. Анализ данных осуществляли на 
основе общедоступных данных из проекта «1000 геномов» (1000 Genomes Project) по 23 популяциям. Для 
поиска следов отбора был выбран статистический метод XP-EHH (expanded haplotype homozygosity score). 
Проведенный сравнительный анализ позволил идентифицировать точки, подверженные давлению отбора. 
Найденные SNP были аннотированы через каталог GWAS, а также вручную, путем анализа интернет-ресур-
сов и публикаций. Исследование позволяет сделать вывод о том, что условия проживания, климат и другие 
внешние факторы напрямую влияют на генетическую структуру популяций и варьируют в зависимости от 
расы и географического местоположения. Кроме того, многие из вариантов отбора в генах PER1, PER2, PER3, 
по-видимому, регулируют биологические процессы, связанные с основными современными заболеваниями, 
включая ожирение, онкологию, метаболический синдром, биполярное расстройство личности, депрессию, 
ревматоидный артрит, сахарный диабет, красную волчанку, инсульт и болезнь Альцгеймера, что делает их 
крайне интересными объектами для дальнейших исследований, направленных на идентификацию генетиче-
ски обусловленных причин заболеваний человека.
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Abstract. The diversity of geographically distributed human populations shows considerable variation in external 
and internal traits of individuals. Such differences are largely attributed to genetic adaptation to various environ-
mental influences, which include changes in climatic conditions, variations in sleep and wakefulness, dietary varia-
tions, and others. Whole-genome data from individuals of different populations make it possible to determine the 
specific genetic sites responsible for adaptations and to further understand the genetic structure underlying human 
adaptive characteristics. In this article, we searched for signals of single nucleotide polymorphisms (SNPs) under 
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selection pressure in people of different populations. To identify selection signals in different population groups, 
the PER1, PER2 and PER3 genes that are involved in the coordination of thermogenic functions and regulation of 
circadian rhythms, which is directly reflected in the adaptive abilities of the organism, were investigated. Data were 
analyzed using publicly available data from the 1000 Genomes Project for 23 populations. The Extended Haplotype 
Homozygosity Score statistical method was chosen to search for traces of selection. The comparative analysis per-
formed identified points subject to selection pressure. The SNPs were annotated through the GWAS catalog and 
manually by analyzing Internet resources. This study suggests that living conditions, climate, and other external 
factors directly influence the genetic structure of populations and vary across races and geographic locations. In ad-
dition, many of the selection variants in the PER1, PER2, PER3 genes appear to regulate biological processes that are 
associated with major modern diseases, including obesity, cancer, metabolic syndrome, bipolar personality disorder, 
depression, rheumatoid arthritis, diabetes mellitus, lupus erythematosus, stroke and Alzheimer’s disease, making 
them extremely interesting targets for further research aimed at identifying the genetic causes of human disease.
Key words: populations; SNP; adaptation; PER1; PER2; PER3.
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Введение
Достижения в методах генотипирования SNP привели к 
быстрому переходу от исследований, сосредоточенных на 
пространственно явных нейтральных генетических про-
цессах, к исследованиям, посвященным адаптивным ге­
нетическим процессам (Ahrens et al., 2018). Одним из ин-
струментов отслеживания этих процессов является поиск 
локусов под давлением отбора (Carlson et al., 2005). Уни-
кальные генетические паттерны или следы, оставленные 
в геномных регионах, подвергшихся отбору, называются 
«подписи отбора» (selection signatures) (Nielsen, 2005; 
Jensen et al., 2016; Bakoev et al., 2021). Подписи отбора 
представляют собой геномные области, содержащие по-
следовательности ДНК, функционально участвующие в 
генетической изменчивости признаков, подлежащих от-
бору (Lopez et al., 2015; Bakoev et al., 2023). Такие участ-
ки представляют интерес в связи с их значимостью для 
отслеживания эволюционной биологии и потенциальной 
связи с генами, которые контролируют фенотипы в диких 
и домашних популяциях (Xu et al., 2015). 

Для идентификации локусов под давлением отбора 
применяют различные статистические подходы, один из 
них – анализ гомозиготности по расширенному гаплотипу 
(EHH – extended haplotype homozygosity). Следует отме-
тить, что слово «гомозиготность» как часть термина EHH 
означает вероятность того, что две случайно выбранные 
хромосомы из популяции идентичны (в определенном 
локусе или регионе) (Klassmann, Gautier, 2022). Результат 
интерпретируется из теории о том, что основные гаплоти-
пы с необычно высоким EHH и высокой популяционной 
частотой указывают на наличие мутации, которая стала 
заметной в генофонде человека быстрее, чем ожидалось 
при нейтральной эволюции (Sabeti et al., 2002). 

Для изучения генетического разнообразия и эволюции 
человеческих популяций хорошо зарекомендовал себя 
метод XP-EHH (expanded haplotype homozygosity score), 
позволяющий выявить потенциальные места генетиче-
ских изменений, которые могут быть связаны с адаптацией 
к изменяющимся условиям окружающей среды (Voight et 
al., 2006).

Гены PER1, PER2 и PER3 вовлечены в координацию 
циркадных ритмов, регуляцию адаптивных способностей 

организма, а также связаны с различными заболеваниями 
(Liberman et al., 2017; Rijo-Ferreira, Takahashi, 2019). На-
пример, в некоторых исследованиях обнаружена высокая 
связь экспрессии гена PER2 с адаптацией организмов к 
низким температурам. S. Chappuis с коллегами (2013) до-
казали, что мыши с выключенным геном Period2 (PER2) 
чувствительны к холоду, так как их система адаптивного 
термогенеза становится менее эффективной. Что касается 
гена PER1, то Y. Shi с коллегами (2021) утверждают, что 
световая адаптация, генерируемая путем CRTC1-SIK1, в 
которую вовлечен ген PER1, в супрахиазматическом ядре 
обеспечивает надежный механизм, позволяющий циркад-
ной системе поддерживать гомеостаз в присутствии све-
товых возмущений. Этот механизм, по-видимому, важен 
для быстрой адаптации к изменяющимся условиям окру-
жающей среды. Опираясь на данные L. Zhang с коллегами 
(2013), удалось установить, что полиморфизм в гене PER3 
связан с уровнем адаптации к сменному графику работы и 
чередованию фаз сна у медсестер, работающих посменно. 

Таким образом, гены из группы PER являются перспек-
тивным объектом для поиска сигналов положительного 
отбора в различных популяциях. Кроме того, интерес вы­
зывает наличие связи между адаптационными способно­
стями, сигналами отбора и основными современными за­
болеваниями.

Материалы и методы
Для анализа использовали публичные данные из проекта 
«1000 геномов» (1000 Genomes, 2008), представляющие 
23 популяции, сгруппированные в соответствующие кла-
стеры (см. таблицу).

С помощью Plink 1.9 (Purcell et al., 2007) были объеди-
нены все данные. С использованием bcftools были удалены 
SNP-дубликаты и SNP с одинаковыми позициями, а также 
нормализованы все данные в соответствии с референсом 
GRCh38. Координаты начального и конечного положений 
для областей генов PER1, PER2 и PER3 (сборка GRCh 38) 
получены из NCBI, США (National Library of Medicine). 

Для идентификации сигналов отбора использовали ме-
тод XP-EHH, реализованный в программе selscan (Szpiech, 
2021). Нестандартизированные оценки нормализовали 
с использованием скрипта “norm”, предоставленного в 
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программе selscan. SNP со значениями crit = 1/–1 рассмат­
ривались как генетические варианты, находящиеся под 
давлением отбора (выбросы) (crit = 1 – предковый аллель 
под давлением отбора, crit = –1 – производный аллель).

Сигналы отбора определяли путем межпопуляционных 
сравнений, в качестве группы сравнения использовали 
YRI из африканского кластера. Это позволило определить 
выбросы между африканской популяцией йоруба (YRI) из 
Ибадана и другими группами (в том числе и африканского 
кластера, а именно ESN, GWD, MSL и LWK). Кроме того, 
интерес представляли и варианты отбора, связанные с 
внутрикластерной изменчивостью. Для этого в каждом 
кластере была выбрана группа сравнения, на основе ко­
торой проводили анализ с другими группами этого же 
кластера. Так, в кластере EUR в качестве группы для срав­
нения приняли GBR и соответственно провели анализ 
между GBR&FIN, GBR&IBS и GBR&TSI. В кластере 
AMR в качестве группы для сравнения приняли группу 

PUR и провели анализ между PUR&CLM, PUR&MXL 
и PUR&PEL. В кластерах EAS и SAS были определены 
группы CHB и BEB соответственно и проведен анализ 
между CHB&CDX, CHB&CHS, CHB&KHV, CHB&JPT 
и BEB&PJL, BEB&ITU, BEB&STU, BEB&GIH соот-
ветственно.

Результаты и обсуждение
Геномика и молекулярная биология существенно повлия­
ли на исследования «отбора и адаптации» посредством 
идентификации генетических основ различных призна-
ков, связанных с поддержанием жизнедеятельности и 
здоровья у людей и животных (Hancock et al., 2010; Gintis 
et al., 2012). Наряду с этим результаты генетической и 
геномной «революции» обеспечили возможность секве-
нирования геномов и предоставили новые инструменты 
измерения как прошлых, так и, возможно, продолжаю-
щихся адаптаций (Zheng et al., 2023). 

Популяции из проекта «1000 геномов», выбранные для анализа

Группа    N Место проживания/этническая самоидентификация

Африканцы (AFR)

ESN    97 Юг Нигерии (Esan in Nigeria)/эсан (ишан)

GWD 113 Западный округ Гамбии (Gambian in Western Division – Mandinka)/мандинка

MSL    83 Сьерра-Леоне (Mende in Sierra Leone)/менде

YRI 108 Ибадан, Нигерия (Yoruba in Ibadan, Nigeria)/йоруба

LWK 108 Вебуйе, округ Бунгома в западной Кении (Luhya in Webuye, Kenya)/лухья

Европейцы (EUR)

GBR    89 Великобритания (British from England and Scotland)/контрольная популяция Великобритании

FIN    96 Финляндия (Finnish in Finland)/финны

TSI 107 Тоскана, Италия (Toscani in Italia)/тосканцы

IBS 107 Испания (Iberian Populations in Spain)/испанцы

Смешанные американцы (AMR)

CLM    94 Столичный район Медельин, Колумбия (Colombian in Medellín, Colombia)/колумбийцы

MXL    64 Лос-Анджелес, штат Калифорния, США (Mexican Ancestry in Los Angeles, CA, USA)/мексиканцы

PEL    85 Столичный регион Лима-Кальяо, Перу (Peruvian in Lima, Peru)/перуанцы

PUR 104 Пуэрто-Рико (Puerto Rican in Puerto Rico)/пуэрториканцы

Жители Восточной Азии (EAS)

GIH 103 Столичный район Хьюстона, штат Техас, США (Gujarati Indians in Houston, Texas, USA)/гуджарати

STU 102 Великобритания (Sri Lankan Tamil in the UK)/шри-ланкийские тамилы

ITU 102 Великобритания (Indian Telugu in the UK)/телугу

PJL    92 Лахор, Пакистан (Punjabi in Lahore, Pakistan)/пенджабцы

BEB    84 Бангладеш (Bengali in Bangladesh)/бенгальцы

Жители Южной Азии (SAS)

CHS 105 Провинция Хунань и Фуцзянь Южного Китая (Han Chinese South, China)/ханьцы

CHB 103 Жилой район Пекинского педагогического университета (Han Chinese in Beijing, China)/ханьцы

CDX    93 Сообщество Школы здоровья Сишуанбаньна в Сишуанбаньне, Юньнань, Китай (Chinese Dai in Xishuangbanna, 
China)/дайцы

KHV    96 Хошимин, Вьетнам (Kinh in Ho Chi Minh City, Vietnam)/вьетнамцы

JPT 103 Столичный район Токио (Japanese in Tokyo, Japan)/японцы
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Предполагают, что поведение человека определяется 
взаимодействием между природой и развитием общества 
(Saravanan et al., 2020). Можно допустить, что особен-
ности генетической структуры в различных популяциях 
людей, в том числе связанные с миграцией людей из 
Африки, в дальнейшем легли в основу индивидуальных 
особенностей их развития (Benton et al., 2021). Так, рас-
сматриваемые нами гены PER1, PER2 и PER3 показали 
сигналы положительного отбора, часть из которых про-
слеживалась в нескольких популяциях (эти варианты 
в основном локализованы в гене PER2), а другая часть 
встречалась только в одной популяции. 

В результате анализа полногеномных профилей ис-
следуемых популяционных групп выявлено 110 локусов 
(78 точек в гене PER2, 25 – в PER3 и 7 – в PER1), нахо-
дящихся под давлением отбора. При анализе гена PER1 
обнаружено 8 выбросов при межгрупповом сравнении 
жителей Южной Азии, проживающих в Пекине (CHB), 
с жителями Южной Азии, проживающими в Юньнани 
(CDX) (рис. 1). Кроме того, при межгрупповом сравнении 
жителей Восточной Азии, проживающих на территории 
Бангладеша (BEB), с жителями Восточной Азии, прожи­
вающими на территории Шри-Ланки (STU), и жителей 
Восточной Азии, проживающих на территории Бангладе-
ша (BEB), с жителями Восточной Азии, проживающими 
на территории Хьюстона, штат Техас (GIH), также иден­
тифицированы четыре участка под давлением отбора (см. 
рис. 1).

Обнаруженные участки вовлечены в процессы, способ-
ствующие предрасположенности к развитию большого де-
прессивного расстройства, болезни Паркинсона, болезни 
Альцгеймера, зависимости от употребления алкогольных 
напитков, рака груди и долголетию (см. Приложение)1.

Хотелось бы уделить внимание точкам, находящимся 
под давлением отбора у нескольких сравниваемых групп. 
Такие SNP идентифицированы при межгрупповом срав-
нении жителей Восточной и Южной Азии. Найденные 
точки дают основание предполагать, что на сравниваемые 
группы оказывали воздействие схожие внешние факторы, 
которые, в свою очередь, имели одинаковое влияние, не-
обходимое для адаптации исследуемых этносов. Нужно 
обратить внимание на выбросы в позициях chr17:8149097 
(предрасположенность к развитию рака груди). Возможно, 
закрепление аллелей в группах сравнения жителей Вос-
1 Приложение см. по адресу: 
https://vavilovj-icg.ru/download/pict-2024-28/appx23.pdf

точной Азии из Бангладеш (BEB) и жителей Восточной 
Азии из Шри-Ланки (STU), а также жителей Южной Азии 
из Пекина (CHB) и жителей Южной Азии из Юньнани 
(CDX) могло произойти вследствие преобладания влаж-
ного климата на территориях, где проживали исследуемые 
этносы. Согласно мнению некоторых ученых, влажный 
климат может стать фактором риска при развитии ряда 
онкологических заболеваний (Maryanaji, 2020; Guo et al., 
2021; Pan et al., 2023). 

При анализе гена PER2 идентифицировано 78 точек, на­
ходящихся под давлением отбора. Выбросы были иден- 
тифицированы при сравнении всех исследуемых этносов 
с африканцами, а также в единичных участках при меж-
групповом сравнении жителей Южной Азии и европейцев 
(рис. 2). При анализе точек в сравниваемых популяцион-
ных группах можно сделать вывод о сильной дифферен-
циации африканской популяции по сравнению с другими 
изучаемыми этносами. Аннотация участков, находящихся 
под давлением отбора у нескольких сравниваемых групп, 
выявила участие SNP в формировании хронотипов, коор-
динации сна, предрасположенности к развитию сахарного 
диабета, инсульта, красной волчанки и биполярного рас-
стройства, абсорбции холестерина в кишечнике, а также в 
формировании метаболического фенотипа. Более подроб-
но связи SNP с различными заболеваниями и фенотипами 
у людей представлены в Приложении.

Наличие общего количества выбросов при сравнении 
популяционной группы африканцев и других этносов 
указывает на длительный период воздействия определен­
ных внешних факторов на все изучаемые популяции. Ин­
тересно отметить, что все аллели, находящиеся под дав-
лением отбора, оказались производными вариантами. 
Так как ведущая функция гена PER2 – формирование 
хронотипов, можно предположить, что выявление общего 
массива точек, находящихся под давлением отбора, так­
же объясняется действием внешних факторов, присущих 
местности, на которой проживали изучаемые этносы. 
К таким факторам можно отнести общее количество ча­
сов светового дня, действие магнитного поля, особенности 
климата и другие.

Идентификация локусов под давлением отбора у не-
скольких групп сравнения между жителями Южной Азии 
и африканцами, а также внутри групп жителей Южной 
Азии, проживающих на территории Пекина (CHB) и 
Юньнани (CDX), обнаружила SNP, ответственные за пред-
расположенность к развитию ряда заболеваний желу­

Рис. 1. Генетические варианты под давлением отбора в гене PER1.
Здесь и на рис. 2 и 3 pos – позиция.
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Рис. 2. Генетические варианты под давлением отбора в гене PER2.
Точками обозначены варианты под давлением отбора; черный цвет точек означает, что под давлением отбора 
оказался предковый аллель, синий цвет – производный аллель.
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дочно-кишечного тракта и сердечно-сосудистой системы. 
При этом в группах сравнения жителей Южной Азии с 
африканцами были идентифицированы производные ал-
лели, а при сравнении жителей Южной Азии внутри под- 
групп (в зависимости от региона проживания) – предко-
вый аллель. Наибольший интерес представляет выброс в 
chr2:238289684, обнаруженный при сравнении жителей 
Южной Азии с африканцами: он ассоциируется с систем-
ной красной волчанкой, которую вызывают такие нару-
шения, как гормональный дисбаланс в период полового 
созревания, стресс, а также внешние средовые факторы, а 
именно воздействие солнца и вирусные инфекции (Quaglia 
et al., 2021; Kim et al., 2022; Molina et al., 2022). 

На наш взгляд, различный уровень вирусной нагрузки, а 
также аутентичные климатические условия могли сыграть 
ключевую роль в развитии адаптивных способностей 
этих этносов, таким образом, закрепив данные аллели за 
исследуемыми популяциями. Такая же гипотеза может 
объяснить закрепление локусов, ассоциированных с за-
болеваниями желудочно-кишечного тракта. В результате 
миграции людей с африканского континента в другие 
местности их гастрономические предпочтения меня-
лись, модифицируя микробную экосистему кишечника 
(Clemente et al., 2015; Syromyatnikov et al., 2022). Исходя 
из этого, можно предположить, что болезни желудочно-
кишечного тракта среди жителей Южной Азии и Африки 
различались вследствие отличий в микробиоме кишечника 
(Donin et al., 2010; Porras et al., 2021).

Проведенное исследование выявило 42 точки, находя-
щиеся под давлением отбора в гене PER3, при сравнении 
жителей Восточной Азии, проживающих на территории 

Бангладеш (BEB), с жителями Восточной Азии, прожи­
вающими в Хьюстоне, штат Техас (GIH); смешанных аме­
риканцев, проживающих на территории Пуэрто-Рико 
(PUR), со смешанными американцами, проживающими 
на территории Перу (PEL); африканцев с колумбийцами 
(YRI_CLM) и африканцев с пуэрториканцами (YRI_PUR) 
(рис. 3). После проведения аннотации были обнаружены 
следующие ассоциации с найденными SNP: реакция на 
применение препаратов лития при лечении биполярного 
расстройства, формирование хронотипов разных типов, 
предрасположенность к депрессивным расстройствам, 
предрасположенность к развитию метаболического син-
дрома, вероятность развития колоректального рака, пред-
расположенность к развитию ожирения. Более подробно 
связи SNP с различными заболеваниями и фенотипами у 
людей представлены в Приложении.

Основная функция участков, идентифицированных 
нами как находящиеся под давлением отбора, – форми-
рование хронотипа утреннего типа. Нужно отметить, что 
при внутреннем сравнении групп смешанных американ-
цев и жителей Восточной Азии были идентифицирова-
ны предковые аллели, а при сравнении африканцев со 
смешанными американцами – производные. Возможно, 
ключевым отличием африканцев от смешанных американ-
цев является особенность режима сна у представителей 
данных популяций. Так, среди смешанных американцев 
чаще преобладает вечерний хронотип, в то время как у 
африканцев наиболее часто встречается утренний (Egan 
et al., 2017). Вероятно, это связано с влиянием различных 
внешних факторов, таких как широта, долгота, действие 
магнитного поля или активность солнца. 

Рис. 3. Генетические варианты под давлением отбора в гене PER3.
Точками обозначены варианты под давлением отбора; черный цвет точек означает, что под давлением отбора оказался предко-
вый аллель, синий цвет – производный аллель.
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Кроме того, полученные данные позволяют сделать 
предположение о влиянии внешних факторов на форми-
рование исследуемых популяций, которое в результате 
привело к различному действию механизмов их адапта­
ционных способностей. Например, обособленность по­
пуляции смешанных американцев из Лима-Кальяо (PEL) 
от африканцев может быть обусловлена отдаленностью 
нахождения данной группы людей по сравнению с дру­
гими изучаемыми этносами. Достоверно известно, что 
народности из других районов Латинской Америки под- 
вергались большей ассимиляции с европейцами, по срав-
нению с жителями из Перу (Chacón-Duque et al., 2018). 
Таким образом, самобытность образовавшейся популя­
ции сформировала наиболее обособленный генетиче­
ский кластер.

Прогрессивные статистические методы, направленные 
на поиск локусов, находящихся под давлением отбора, 
позволяют ученым из разных стран проводить исследо-
вания в этой области. В их работах встречаются упоми-
нания об отдельных SNP, идентифицированных нами в 
данном исследовании как находящиеся под давлением 
отбора. В общей сложности нами аннотировано 35 таких  
участков. 

Исследователями выполнена работа по аннотации SNP, 
нахождению связи с полиморфизмами в данных точках 
и корреляции с некоторыми заболеваниями и физиоло­
гическими особенностями. Например, S.E. Jones с кол­
легами провели анализ поведенческих показателей цир-
кадных ритмов путем анализа полногеномных данных у 
697 828 жителей Соединенного Королевства. Исследова-
ние позволило обнаружить новые локусы, связанные с 
хронотипом утреннего типа. Среди таких локусов был 
идентифицирован rs58574366 (2:238286196). Проведен-
ные нами анализы продемонстрировали, что данный 
SNP находится под давлением отбора у групп сравнения 
европейцев из Соединенного Королевства (GBR) с евро-
пейцами из Финляндии (FIN). Отрицательные значения 
показателей расчета xpehh дали возможность сделать вы­
вод об выявлении производных аллелей в двух сравни­
ваемых выборках (Jones et al., 2019). 

Еще одна точка, представляющая интерес, – rs74508725 
(2:238278568). Такой выброс встречается при сравнении 
групп европейцев из Соединенного Королевства (GBR) 
с европейцами из Финляндии (FIN) и несет в себе отри­
цательные значения, что может свидетельствовать о диф-
ференциации данного участка внутри исследуемых групп. 
В работе (Kichaev et al., 2019) обнаружены ассоциации 
данного участка с фенотипом роста.

Локус rs2585399 (17:8151441) был идентифицирован 
нами как находящийся под давлением отбора при сопо-
ставлении сразу нескольких исследуемых групп людей: 
жителей Восточной Азии из Бангладеш (BEB) с жителями 
Восточной Азии из штата Техас (GIH) и жителей Юж-
ной Азии из Пекина (CHB) с жителями Южной Азии из 
Юньнани (CDX). Интересным фактом является то, что в 
исследовании авторов были найдены ассоциации данного 
SNP с большим депрессивным расстройством. Анализ 
транскриптомных ассоциаций позволил обнаружить 
значительные ассоциации с экспрессией NEGR1 в гипо-
таламусе и DRD2 в прилежащем ядре (Levey et al., 2021). 

Еще одним сигналом отбора, изученным ранее, оказался 
rs228654 (1:7837168). Однако необходимо отметить, что в 
результате сравнения популяционных групп африканцев и 
смешанных американцев YRI (Ибадане, Нигерия) с CLM 
(Медельин, Колумбия) и YRI (Ибадане, Нигерия) с PUR 
(Пуэрто-Рико) были выявлены отрицательные значения 
показателей EHH, что говорит о наличии производного 
аллеля между группами. Напротив, между группами жи-
телей Восточной Азии, проживающих в Техасе (BEB), 
и жителей Восточной Азии, проживающих в Бангладеш 
(GIH), был обнаружен положительный отбор, что свиде-
тельствует о наличии предкового аллеля. Группа иссле-
дователей во главе с P.R. Jansen провела анализ генома 
человека с целью получения информации о путях, тканях 
и типах клеток, участвующих в регуляции бессонницы 
(Jansen et al., 2019). Однонуклеотидный полиморфизм 
rs228654 вошел в число локусов, ассоциированных с раз-
витием данного заболевания. 

Заключение
Настоящее исследование позволяет сделать вывод о том, 
что условия проживания, климат и другие внешние фак­
торы напрямую влияют на генетическую структуру попу­
ляций и варьируют в зависимости от расы и географиче-
ского положения. Кроме того, многие из вариантов отбора 
в генах PER1, PER2, PER3, по-видимому, регулируют 
биологические процессы, которые связаны с основными 
современными заболеваниями, включая ожирение, онко-
логические заболевания, метаболический синдром, бипо-
лярное расстройство личности, депрессию, ревматоидный 
артрит, сахарный диабет, красную волчанку, инсульт и 
болезнь Альцгеймера, что делает их крайне интересными 
объектами для дальнейших исследований, направленных 
на идентификацию генетически обусловленных причин 
болезней человека, в том числе кардиометаболических 
и психических расстройств, а также онкологических за-
болеваний.
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