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Anropogenetika usullari: populyatsion-statistik usul 

Odilova Nilufar Sodikjon kizi 

Andijon Davlat Tibbiyot Instituti assistenti 

Annotatsiya. Mazkur maqolada antropogenetika fanida keng qo‗llaniladigan 

populyatsion-statistik usulning nazariy asoslari va amaliy ahamiyati yoritilgan. 

Ushbu usul inson populyatsiyalarida genlar va allellarning tarqalish chastotalarini 

aniqlash, irsiy belgilarning avloddan-avlodga o‗tish qonuniyatlarini tahlil qilish 

hamda genetik xilma-xillik darajasini baholash imkonini beradi. Maqolada Hardy–

Vaynberg qonuni, allel va genotip chastotalarini hisoblash, populyatsiyalarda 

mutatsiya, migratsiya, genetik drift va tabiiy tanlanish jarayonlarining ta‘siri ilmiy 

manbalar asosida tahlil qilingan. Shuningdek, populyatsion-statistik usulning 

tibbiyot, sud-tibbiy ekspertiza va antropologik tadqiqotlardagi qo‗llanilishi 

misollar orqali yoritilgan. Tadqiqot natijalari antropogenetika sohasida 

populyatsion yondashuvning nazariy va amaliy ahamiyatini asoslab beradi. 

Kalit so„zlar: antropogenetika, populyatsion-statistik usul, gen chastotasi, 

allel chastotasi, Hardy–Vaynberg qonuni, genetik drift, migratsiya, mutatsiya, 

tabiiy tanlanish, inson populyatsiyasi, genetik xilma-xillik 

Kirish. Antropogenetika inson populyatsiyalarining genetik tuzilishini, irsiy 

belgilarning tarqalishini hamda ularning tarixiy va zamonaviy omillar ta‘sirida 

shakllanish qonuniyatlarini o‗rganuvchi muhim biologik fan tarmoqlaridan biridir. 

Ushbu fan genetik, antropologik va statistik yondashuvlarni uyg‗unlashtirgan holda 

insoniyatning biologik xilma-xilligini ilmiy asosda tahlil qilish imkonini beradi. 

Ayniqsa, hozirgi globallashuv va migratsiya jarayonlari kuchaygan davrda inson 

populyatsiyalarida genetik o‗zgarishlarni aniqlash dolzarb ahamiyat kasb etmoqda. 

Antropogenetik tadqiqotlarda qo‗llaniladigan usullar orasida populyatsion-

statistik usul alohida o‗rin egallaydi. Mazkur usul yordamida inson 

populyatsiyalarida gen va allellarning uchrash chastotasi, genotiplarning 

taqsimlanishi hamda irsiy belgilar dinamikasi aniqlanadi. Populyatsion-statistik 

yondashuv inson populyatsiyalarining genetik barqarorligi yoki o‗zgaruvchanligini 

baholashda muhim ilmiy asos bo‗lib xizmat qiladi. 

Ilmiy manbalarda qayd etilishicha, populyatsion-statistik usulning nazariy 

asosi Hardy–Vaynberg qonuniga tayangan bo‗lib, ushbu qonun populyatsiyada 

genetik muvozanat sharoitlarini aniqlash imkonini beradi. Ushbu yondashuv 

mutatsiya, migratsiya, genetik drift va tabiiy tanlanish kabi evolyutsion omillarning 

inson genofondiga ta‘sirini o‗rganishda keng qo‗llaniladi. Shuningdek, bu usul 

tibbiy genetika, sud-tibbiy ekspertiza, demografiya va antropologik tadqiqotlarda 

amaliy ahamiyatga ega. 

Mazkur maqolaning maqsadi antropogenetika fanida populyatsion-statistik 

usulning mohiyati, asosiy tushunchalari va ilmiy-amaliy ahamiyatini yoritishdan 

iborat. Maqolada ushbu usul yordamida olingan ilmiy natijalar va ularning inson 

populyatsiyalarini o‗rganishdagi roli tahlil qilinadi. 
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Asosiy qism. Populyatsion-statistik usul antropogenetikaning eng muhim va 

asosiy tadqiqot usullaridan biri bo‗lib, u inson populyatsiyalarining genetik 

tuzilishini miqdoriy jihatdan tahlil qilishga imkon beradi. Ushbu usul 

populyatsiyada genlar, allellar va genotiplarning uchrash chastotasini aniqlash 

orqali irsiy jarayonlarning umumiy qonuniyatlarini ochib beradi. Populyatsiya 

genetikasi nuqtayi nazaridan inson populyatsiyasi umumiy genofondga ega bo‗lgan 

va erkin nikoh orqali bog‗langan individlar majmuasi sifatida qaraladi. Shu sababli 

populyatsion-statistik yondashuv individual emas, balki guruh darajasidagi genetik 

jarayonlarni o‗rganishga yo‗naltirilgan. 

Mazkur usulning nazariy asosi Hardy–Vaynberg qonuniga tayanadi. Ushbu 

qonunga ko‗ra, ideal sharoitlarda populyatsiyada allel va genotip chastotalari 

avloddan-avlodga o‗zgarmasdan saqlanib qoladi. Agar populyatsiyada ikki allelli 

gen mavjud bo‗lsa va ularning chastotalari mos ravishda p va q bilan ifodalansa, u 

holda genotip chastotalari quyidagi tenglama asosida aniqlanadi: 

p² + 2pq + q² = 1. 

Bu yerda p² dominant gomozigotlar, 2pq geterozigotlar va q² retsessiv 

gomozigotlar chastotasini bildiradi. Amaliy tadqiqotlarda ushbu formula 

yordamida kuzatilgan va kutilgan genotip chastotalari solishtiriladi hamda 

populyatsiyada genetik muvozanat mavjud yoki mavjud emasligi aniqlanadi. 

Ilmiy dissertatsion tadqiqotlarda populyatsion-statistik usul ko‗pincha qon 

guruhlari, rezus-faktor, teri rangiga oid belgilar, barmoq izlari va ayrim irsiy 

kasalliklar misolida qo‗llaniladi. Masalan, ABO qon guruhlari tizimi inson 

populyatsiyalarida genetik farqlanishni o‗rganishda qulay model hisoblanadi. Turli 

mintaqalarda A, B va O allellarining chastotasi bir xil emasligi aniqlangan bo‗lib, 

bu holat tarixiy migratsiya va tabiiy tanlanish jarayonlari bilan izohlanadi. 

Quyidagi jadvalda shartli populyatsiyada bir genning allel va genotip 

chastotalari populyatsion-statistik usul asosida hisoblangan. 

Jadval. Populyatsiyada genotip va allel chastotalarini aniqlash (namuna) 

Genotip Individlar soni Chastota 

AA 36 0,36 

Aa 48 0,48 

aa 16 0,16 

Jami 100 1,00 

Ushbu jadval asosida allel chastotalari quyidagicha aniqlanadi: 

p(A) = 0,36 + 0,5 × 0,48 = 0,60, 

q(a) = 0,16 + 0,5 × 0,48 = 0,40. 

Natijalar Hardy–Vaynberg muvozanatiga yaqin bo‗lib, populyatsiyada 

genetik barqarorlik mavjudligini ko‗rsatadi. 

Populyatsion-statistik usul yordamida genetik jarayonlarga ta‘sir etuvchi 

asosiy omillar ham o‗rganiladi. Mutatsiyalar genofondni yangi allellar bilan 

boyitadi va populyatsiyada genetik xilma-xillikni oshiradi. Migratsiya jarayoni 

turli populyatsiyalar o‗rtasida genlar almashinuviga olib keladi va allel 
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chastotalarini o‗zgartiradi. Genetik drift kichik populyatsiyalarda tasodifiy 

o‗zgarishlar orqali genetik tuzilishga sezilarli ta‘sir ko‗rsatadi. Tabiiy tanlanish esa 

muhit sharoitlariga eng mos individlarning ko‗payishini ta‘minlaydi. 

Tibbiy antropogenetikada populyatsion-statistik usul irsiy kasalliklarning 

tarqalish darajasini aniqlashda muhim ahamiyatga ega. Ushbu yondashuv 

yordamida retsessiv kasalliklar tashuvchilarining ehtimoli hisoblanadi va 

profilaktik chora-tadbirlar rejalashtiriladi. Shuningdek, sud-tibbiy ekspertizada 

populyatsion-statistik ma‘lumotlar shaxsni identifikatsiya qilishda qo‗llaniladi. 

Demografik va tarixiy tadqiqotlarda esa bu usul inson populyatsiyalarining kelib 

chiqishi va rivojlanish bosqichlarini tushuntirishga xizmat qiladi. 

Xulosa. Ushbu maqolada antropogenetikaning populyatsion-statistik usullari 

tahlil qilinib, ularning inson populyatsiyalaridagi genetik xususiyatlarni 

o‗rganishda qanday qo‗llanilishi ko‗rsatildi. Tadqiqot natijalari shuni isbotladiki, 

populyatsion-statistik usullar insonlarning genetik strukturasini, allel chastotalari 

taqsimotini va populyatsiyalar orasidagi genetik farqlarni aniqlashda samarali 

vosita hisoblanadi. 

Maqolada populyatsion statistika yordamida genetik o‗zgarishlar va ularning 

demografik omillar bilan bog‗liqligi aniqlangan. Shu bilan birga, ushbu usullar 

inson populyatsiyasidagi irsiy kasalliklar tarqalishi, adaptatsiya jarayonlari va 

evolyutsion tendensiyalarni baholashda muhim ahamiyatga ega ekanligi 

ko‗rsatildi. 

Populyatsion-statistik yondashuv antropogenetika tadqiqotlarida aniq va 

ishonchli natijalar berib, kelajakda genetik monitoring, tibbiy genetika va 

antropologik tadqiqotlarda yanada keng qo‗llanish imkonini yaratadi. Shu bilan 

birga, ushbu usullarning samaradorligi ma‘lumotlar sifati va statistik 

modellashtirish uslublariga bog‗liq ekanligi ta‘kidlandi. 

Natijada, antropogenetikaning populyatsion-statistik usullari inson 

populyatsiyasini ilmiy asosda o‗rganish, genetik xavflarni baholash va evolyutsion 

jarayonlarni tadqiq etishda muhim ilmiy vosita sifatida qaraladi. Ushbu 

yondashuvlarning amaliy qo‗llanilishi bioetika va tibbiy genetik sohalarda ham 

katta ahamiyatga ega bo‗lishi kutilmoqda. 
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