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Збільшення показників інбридингу та віку бать-
ків при народженні дітей є факторами підвищення 
ризику появи нащадків зі структурними та число-
вими хромосомними аномаліями через зміни ре-
комбінаційних процесів та поведінки хромосом під 
час мейозу. Відомості щодо ефектів інбридингу на 
хромосомні та геномні мутації людини у літературі 
обмежені. 

Мета – оцінка впливу показників інбридингу 
на поширеність хромосомної патології у районах 
Харківської області. 

Матеріали і методи дослідження. Досліджен-
ня проведене у чотирьох районах Харківської об-
ласті – Балаклійському, Вовчанському, Зміївсько-
му та Красноградському (адміністративно-терито-
ріальний устрій наведено за станом на 01.07.2020 
р.). За даними про 1582 шлюби, укладені меш-
канцями цих районів, визначено середній вік осіб, 
шлюбну відстань, коефіцієнт випадкового інбри-
дингу FSt. За інформацією щодо 654 осіб у віці 0–17 
років, 39 з яких мали хромосомними порушення, 
розраховано поширеність хромосомної патології. 

Результати дослідження. Середній вік укла-
дання шлюбу серед мешканців досліджених райо-
нів становив 27,8±0,1 року, середня шлюбна від-
стань – 320,4±28,4 км, а коефіцієнт випадкового 
інбридингу FSt – 0,001292. Поширеність хромо-
сомної патології складала 0,08%. У досліджених 
районах на обліку перебували пацієнти з чотирма 
синдромами, – Дауна, Клайнфельтера, Терне-
ра та Прадера-Віллі, найчастішою нозологічною 
одиницею був синдром Дауна. Коефіцієнт випад-
кового інбридингу FSt у сільських поселеннях був 
у 17,2 рази вищим, ніж у міських, а показник по-
ширеності хромосомної патології – у 2,6 рази ви-
щим. Встановлено сильний позитивний зв’язок 
між коефіцієнтами випадкового інбридингу FSt та 
показниками поширеності хромосомної патології у 
досліджених районах (r = 0,904). 

Висновки. Зростання ступеня інбридингу у 
досліджених районах майже у 2 рази протягом 
останніх років може сприяти збільшенню тягаря 
хромосомної патології населення через існування 
позитивного зв’язку між дослідженими популяцій-
ними показниками.

Ключові слова: коефіцієнт випадкового інб-
ридингу, хромосомна патологія, поширеність гене-
тичної патології.

Зв’язок роботи з науковими темами. До-
слідження проведене у рамках науково-дослід-
ної роботи ХНУ імені В.Н. Каразіна «Генетичні 
передумови розвитку та корекції спадкової па-
тології на різних етапах онтогенезу людини та 
тварин» (2016–2022 рр.), №№ держ. реєстрації 
0116U005341, 0119U102493.

Вступ. Хромосомні патології, зумовлені хро-
мосомними та геномними мутаціями, є одними з 
провідних чинників пре- та перинатальної смерт-
ності, з поширеністю серед новонароджених у се-
редньому по 16 європейських країнах майже 0,5% 
[1]. За даними літератури, вказаний показник збіль-
шився у Великій Британії та Китаї протягом деся-
тиріччя майже удвічі [2]. У Франції ці патології від-
мічаються утричі частіше у порівнянні з Бельгією та 
Північною Ірландією [3]. В Україні станом на 2015 
рік поширеність хромосомної патології серед живо- 
та мертвонароджених становила близько 0,1% [4].

Зазвичай підвищення поширеності хромо-
сомної патології у країнах з високим рівнем жит-
тя окремими авторами обґрунтовується відповід-
ним зростанням питомої ваги батьків у віці понад 
35 років [2, 5], та у якості основного фактора збіль-
шення ризику народження дітей з хромосомними 
аномаліями в батьків старшого віку розглядається 
порушення процесів рекомбінації та розходження 
хромосом під час мейозу [6, 7].

Рівень інбридингу може впливати на перебіг 
подій у мейозі. Оскільки його зростання опосеред-
ковано зумовлює зміни рекомбінаційних процесів 
[8], моніторинг показників поширеності хромосом-
них аномалій серед населення доцільно проводи-
ти з урахуванням впливу факторів популяційної 
динаміки, що широко досліджується на модельних 
об’єктах [9]. 

Можна очікувати, що наслідки зростання по-
казників інбридингу спостерігатимуться протягом 
кількох поколінь, оскільки, наприклад, не усі хро-
мосомні аномалії, зокрема збалансовані трансло-
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кації, діагностуються у носіїв через відсутність 
фенотипових проявів. Носійство хромосомних пе-
ребудов, у свою чергу, зумовлює підвищений ри-
зик народження нащадків з чисельними змінами у 
хромосомному наборі внаслідок загального інтер-
хромосомного ефекту, коли в родинах носіїв тран-
слокацій спостерігається висока частка ембріонів 
з кількісними аномаліями за хромосомами, які не 
беруть участь у перебудові [10–16]. 

Гомозиготизація певних алелів через зрос-
тання показників інбридингу може спричинювати 
збільшення тягаря генетичної патології населення 
як безпосередньо через сегрегацію моногенних 
захворювань, так і внаслідок формування геноти-
пів, асоційованих з розвитком, зокрема хромосом-
них аномалій [17].

В той же час відомості щодо зв’язку показни-
ків інбридингу з ризиком народження дітей з хро-
мосомною патологією у літературі нечисленні та 
суперечливі. J. Zlotogora та S.A. Shalev наведе-
но приклад арабського села у Ізраїлі, де 70–80% 
шлюбів були спорідненими, а поширеність син-
дрому Дауна у 2,4 рази перевищувала таку серед 
мусульманського населення країни в цілому, тоді 
як середній вік матерів при народженні дитини не 
відрізнявся від загальнопопуляційного [18]. Ці по-
казники зпіставні з даними досліджень, проведе-
них у Кувейті, які показали підвищення частоти на-
родження дітей з синдромом Дауна у споріднених 
шлюбах у порівнянні з неспорідненими, а у Єгипті 
подібні результати були отримані для синдромів 
котячого крику та Прадера-Віллі [17]. Однак зв’язок 
між поширеністю хромосомних захворювань в ці-
лому та окремих їх форм зі спорідненими шлю-
бами доведено не в усіх випадках [17], що може 
бути зумовлене, у тому числі, відсутністю аналізу 
показників інбридингу.

У роботі N. Marchi та ін. за результатами мо-
лекулярно-генетичного аналізу показано, що на-
щадки від екзогамних шлюбів, які укладалися між 
особами з різних населених пунктів на відстані до 
40 км були більш інбредними, ніж нащадки від ен-
догамних шлюбів, проте це є характерним лише 
для тюрко-монголів з Середньої Азії [19]. 

Аналіз популяційно-генетичних характерис-
тик населення, зокрема, України, у теперішній час 
уявляється особливо актуальним через зростання 
міграційних потоків, оскільки такі дані можуть бути 
використані задля моніторингу тягаря генетичної 
патології жителів кожного регіону, формування 
основ демографічної й соціальної політики на дер-
жавному та місцевому рівнях, розробки програм 
медичної та економічної допомоги населенню, а 
також забезпечення трансграничної взаємодії з 
країнами ЕС у гуманітарній сфері.

Мета роботи – оцінка впливу показників інб-
ридингу на поширеність хромосомної патології у 
районах Харківської області.

Матеріал та методи дослідження. Дослі-
дження проведене у історичному ядрі Слобожан-
щини – Балаклійському, Вовчанському, Зміїв-
ському та Красноградському районах Харківської 
області (адміністративно-територіальний устрій 
наведено за станом на 01.07.2020 р., табл. 1). 

Таблиця 1 – Характеристика районів дослідження 
[20]

Параметр

Район
Бала-
клій-
ський

Вов-
чан-

ський

Зміїв-
ський

Крас-
ноград-
ський

Площа, км2 1986 1888 1365 985
Чисельність 
постійного 
населення

81922 47084 71766 44699

Чисельність 
населення у 
віці 0–17 років

13636 7767 11957 7981

Дані щодо 1582 шлюбів, укладених у 2015 р., 
отримано у державних органах та органах місце-
вого самоврядування. Інформацію щодо 654 осіб 
у віці 0–17 років вивчено в установах охорони 
здоров’я районів й області протягом 2016–2020 
рр. задля забезпечення повноти відомостей щодо 
стану здоров’я населення вказаних районів. Серед 
них виявлено 39 осіб з хромосомними порушення-
ми, зокрема з анеуплоїдіями – синдромами Дауна, 
Тернера, Клайнфельтера – та мікроделеційними 
порушеннями – синдромом Прадера-Віллі. У 35 
хворих діагностовано повні форми синдромів, у 
двох – транслокаційні форми синдрому Дауна, у 
двох – мозаїчні форми синдрому Дауна та Праде-
ра-Віллі.

Визначено наступні популяційні показники: 
середній вік осіб, шлюбну відстань, коефіцієнт ви-
падкового інбридингу FSt [21] та поширеність хро-
мосомної патології серед дітей та підлітків.

Статистичний аналіз проведено за допомо-
гою програмного забезпечення Statistica Basic 
Academic (version 13.3, TIBCO Software Inc., Palo 
Alto, CA, USA). Перевірку даних на відповідність за-
кономірностям нормального розподілу проведено 
за критеріями Шапіро-Уїлка та Колмогорова-Смір-
нова, а середніх арифметичних у попарних порів-
няннях – за критеріями Манна-Уїтні та Стьюдента, 
у множинних – за критерієм Краскела-Уолліса. Різ-
ницю частот оцінено за допомогою φ-перетворення 
Фішера шляхом кутової трансформації. Зв’язок між 
показниками визначено за допомогою кореляцій-
ного аналізу за Спірменом [22].
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Дослідження проведене відповідно до осно-
вних біоетичних норм Гельсінської декларації 
Всесвітньої медичної асоціації про етичні принципи 
проведення науково-медичних досліджень (2000, з 
поправками 2008), Універсальної декларації з біо-
етики та прав людини (1997), Конвенції Ради Євро-
пи з прав людини та біомедицини (1997).

Результати дослідження та їх обговорен-
ня. У якості факторів, що впливають на величину 
тягаря генетичної патології людини, ми дослідили 
вік дітонародження та ступінь інбридингу [2, 23]. У 
зв’язку з тим, що за віком укладання шлюбу мож-
на прогнозувати вік батьків при народженні першої 
дитини, нами було вивчено вікові характеристики 
шлюбів у досліджуваних районах.

Визначено, що середній вік укладання шлю-
бу по досліджених районах становив 27,8±0,1 
року – від 27,0±0,3 року у Вовчанському районі до 
28,5±0,2 року у Зміївському (Р <0,001) (табл. 2). Се-
ред міського населення цей показник дорівнював 
28,2±0,2 року і статистично значуще перевищував 
такий серед сільського (27,5±0,2 року) на 0,7 року 
(Р = 0,006) (табл. 2). Жінки при одруженні були 
молодшими за чоловіків на 2,9 роки (Р < 0,001). 
Таким чином, середній вік матері при народженні 
дитини у досліджених районах зіставний з таким 
при народженні першої дитини чи дитини в цілому 
в Україні – 25,1 та 27,4 року відповідно [20], а та-
кож з рекомендованим для дітонародження віком 
матерів у країнах ЄС – 20–35 років [24].

Для оцінки показників інбридингу ми визначи-
ли шлюбно-міграційні характеристики населення.

Таблиця 2 – Середній вік осіб, які взяли шлюб, по 
районах Харківської області

Район

Міські 
посе-

лення, 
років*

сільські 
посе-

лення, 
років*

P
Район  

у цілому, 
років*

Балаклій-
ський 28,1±0,4 27,5±0,3 0,187 27,7±0,2

Вовчан-
ський 27,7±0,5 26,4±0,4 0,014 27,0±0,3

Зміївський 28,8±0,4 28,4±0,3 0,219 28,5±0,2
Красноград-
ський 28,0±0,4 26,6±0,3 0,017 27,2±0,3

У цілому 28,2±0,2 27,5±0,2 0,006 27,8±0,1

Примітки: * ,xX m   де X   – середнє значення ознаки,  
xm  – стандартна похибка; P – рівень значущості

Середня шлюбна відстань у районах дослі-
дження становила 320,4±28,4 км – від 263,2±48,4 км 
у Балаклійському районі до 400,1±80,0 км у Вов-
чанському (Р = 0,003) (табл. 3). Серед міського на-
селення цей показник дорівнював 337,5±47,0 км, а 
серед сільського – 310,5±35,7 км (табл. 3).

Таблиця 3 – Шлюбна відстань у районах Харківської 
області

Район

Міські 
посе-

лення, 
км*

сільські 
посе-

лення,  
км*

P

Район  
у  

цілому, 
км*

Балаклій-
ський

238,0± 
±73,9

278,5± 
±63,6 <0,001 263,2± 

±48,4
Вовчан-
ський

442,5± 
±138,2

363,4± 
±89,6 0,017 400,1± 

±80,0

Зміївський 346,2± 
±74,9

286,6± 
±54,3 0,660 302,2± 

±44,6
Красноград-
ський

378,9± 
±98,2

374,8± 
±99,0 0,242 376,6± 

±70,2

У цілому 337,5± 
±47,0

310,5± 
±35,7 0,002 320,4± 

±28,4

Примітки: * ,xX m   де X   – середнє значення ознаки, 
xm  – стандартна похибка; P – рівень значущості

Розрахований за шлюбно-міграційними харак-
теристиками населення коефіцієнт випадкового 
інбридингу FSt у досліджуваних районах становив 
0,001292 – від 0,000074 у м. Балаклії до 0,008150 
в одному з сіл Красноградського району (табл. 4). 
Рівень інбридингу у сільських поселеннях був у 
17,2 рази вищим, ніж у міських – 0,001498±0,000234 
та 0,000087±0,000007 відповідно (Р = 0,0012). З 
2008 р. цей показник у містах та селах дослідже-
них районів зріс у 1,8 рази (P = 0,012).

Поширеність хромосомної патології по дослі-
джених районах становила 0,08% – від 0,05% у 
Вовчанському районі до 0,14% у Красноградсько-
му, що не відрізняється від раніше отриманих нами 
показників по інших районах області – від 0,06% у 
Богодухівському до 0,09% в Ізюмському (P > 0,05), 
але є нижчим за цей показник у європейських кра-
їнах – 0,49% (P < 0,001) [1]. У якості аргументу на 
користь цієї різниці можна навести охоплення на-
селення програмами скринінгу 1 та 2 триместрів 
вагітності та ранньої діагностики хромосомних по-
рушень в Україні. 

У досліджених районах на обліку перебува-
ли пацієнти з чотирма синдромами, зумовленими 

Таблиця 4 – Коефіцієнти випадкового інбридингу FSt у районах Харківської області
Тип  

поселень Балаклійський Вовчанський Зміївський Красноградський

Міські 0,000074 0,000093 0,000105 0,000076
Сільські 0,000159–0,003797 0,000340–0,004198 0,000131–0,002151 0,000209–0,008150
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хромосомними порушеннями, – Дауна, Клайн-
фельтера, Тернера та Прадера-Віллі (табл. 5). 
Найбільшу кількість нозологічних форм патологій 
цієї групи відмічено у Балаклійському районі, а 
найменше – у Вовчанському та Зміївському.

Найпоширенішою хромосомною хворобою був 
синдром Дауна – 1:1334 – від 1:1995 у Вовчансько-
му районі до 1:863 у Красноградському (табл. 5), 
що не відрізняється від показників по інших ра-
йонах області – від 1:1724 у Богодухівському до 
1:1070 – в Ізюмському (P > 0,05). По Україні цей 
показник становить 1:1164 (P > 0,05) [25], а по єв-
ропейських країнах може сягати 1:461 (P < 0,001) 
[26].

Синдроми Клайнфельтера та Тернера зафік-
совані лише у Балаклійському районі, їх пошире-
ність становила 1:6991 хлопчиків та 1:6645 дівча-
ток (табл. 5). По Україні цей показник для синдро-
му Тернера у середньому складає 1:1290 [27], тоді 
як, наприклад, у Данії – 1:1754 (P < 0,05) та 1:1695 
(P > 0,05) відповідно [28].

Хворі з синдромом Прадера-Віллі виявле-
ні лише у Красноградському районі – 1:3884 
(табл. 5), що є зіставним з цим показником у Есто-
нії – 1:13217 (P > 0,05) [29].

Аналіз показників коефіцієнтів випадкового 
інбридингу FSt та поширеності хромосомної па-
тології по окремих населених пунктах дослідже-
них районів виявив сильний позитивний зв’язок 
між ними (r = 0,904, P < 0,001) (табл. 6). Вищий у 

2,6 разів показник пошире-
ності досліджуваних анома-
лій у сільських поселеннях, 
ніж у міських (P < 0,01), ймо-
вірно, зумовлений вищим у 
17,2 рази рівнем інбридингу 
у них. 

Ілюстрацією асоціації 
показників інбридингу з по-
ширеністю хромосомних 
порушень є результати до-
слідження мікроделеційно-
го синдрому – X-зчепленого 

рецесивного іхтіозу, що здебільшого спричине-
ний делеціями гена STS, розташованого у локусі 
Хp22.3 [30]. Поширеність X-зчепленого рецесив-
ного іхтіозу серед чоловіків Харківської області 
становила 1,5·10–4, що не відрізняється від цього 
показника у країнах Західної Європи – 1,6·10–4–
2,5·10–4 [31]. Найнижчим він був у Красноградсько-
му районі – 4,7·10–5 чоловіків, а найвищим – у Дво-
річанському – 4,9·10–4 чоловіків [32].

Аналіз коефіцієнтів випадкового інбридингу 
FSt та показників поширеності X-зчепленого реце-
сивного іхтіозу у населених пунктах досліджених 
районів показав наявність позитивного зв’язку між 
ними (r = 0,976, p<0,001) [32]. Встановлена асоці-
ація може бути зумовлена посиленням рекомбі-
наційних процесів, особливо у «гарячих точках» 
кросинговеру, до яких належить локус Хp22.3, та 
відповідного зростання частоти хромосомних абе-
рацій на тлі збільшення рівня гомозиготизації на-
селення за підвищенні ступеня інбридингу [8, 33].

Таблиця 5 – Хромосомна патологія у районах Харківської області

Район

Кількість хворих

синдром 
Дауна

синдром 
Клайн-

фельтера

синдром 
Тернера

синдром 
Прадера-

Віллі
Усього

Балаклійський 10 1 1 – 12
Вовчанський 4 – – – 4
Зміївський 8 – – – 8
Красноградський 9 – – 2 11
Усього 31 1 1 2 35

Таблиця 6 – Випадковий інбридинг та поширеність хромосомної патології у районах Харківської області

Населений пункт FST

Поширеність 
хромосомної 

патології
Населений пункт FST

Поширеність 
хромосомної 

патології
м. Балаклія 0,000074 0,002630 смт Слобожанське 0,000131 0,000835

смт Андріївка 0,000197 0,003460 с. Борова 0,000686 0,002477
смт Донець 0,000159 0,001730 с. Донець 0,000713 0,003831
смт Савинці 0,000345 0,003021 с. Першотравневе 0,000658 0,002747
с. Борщівка 0,000951 0,006329 м. Красноград 0,000076 0,001094
с. Вербівка 0,000430 0,002577 с. Березівка 0,002693 0,012658

с. Протопопівка 0,001184 0,009009 с. Берестовенька 0,001278 0,005587
м. Вовчанськ 0,000092 0,000585 с. Кобзівка 0,001807 0,007752

с. Бударки 0,004198 0,033333 с. Миколо-Комишувате 0,000908 0,007722
с. Новоалександрівка 0,001758 0,006452 с. Попівка 0,001188 0,004673

м. Зміїв 0,000105 0,001207 с. Українка 0,004421 0,038462
Статистики r = 0,904, P <0,001

Примітка: FST – коефіцієнт випадкового інбридингу.
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Зазвичай аналіз популяційних аспектів та про-
гнозування ризиків щодо хромосомної патології 
ускладнено втратою 50–60% вагітностей у разі 
хромосомних порушень ембріону та плоду [34], 
особливо за умов підвищеного рівня інбридингу. 
Випадки появи гомозиготних за внутрішньохромо-
сомними перебудовами нащадків хоча і є пооди-
нокими, однак частіше трапляються у споріднених 
шлюбах [35]. У дослідженні A. Ray та ін. встанов-
лено, що у жінок незалежно від вікової категорії у 
споріднених шлюбах підвищується частота нероз-
ходження хромосом у мейозі ІІ овогенезу, отже 
зростає ймовірність народження дітей з синдро-
мом Дауна [36]. Зокрема, S.A. Campbell та ін. на-
ведений приклад родини, у якій чоловік та жінка 
були носіями міжхромосомних транслокацій і мали 
кількох дітей-носіїв таких мутацій та чисельні спон-
танні аборти в анамнезі [37]. Водночас у літературі 
зустрічаються припущення, що деякі хромосомні 
перебудови можуть підлягати дії позитивного до-
бору в процесі еволюції, зокрема довгий інверсій-
ний поліморфізм у локусі 17q21.31 може зумовлю-
вати більшу пристосованість жінок-носіїв, які ма-
ють більше дітей та вищий рівень рекомбінації у 
порівнянні з жінками без цієї інверсії [38].

У якості основних механізмів підвищення ри-
зику порушення розходження хромосом внаслідок 
зростання ступеня інбридингу можуть розгляда-
тися утворення у геномі батьків паттернів гомози-
готності (runs of homozygosity, ROH); формуван-
ня певних генотипів, зокрема, за поліморфними 
варіантами генів одновуглецевого метаболізму 
MTHFR, MTR, MTRR, які пов’язані з епігенетичною 

регуляцією експресії генів, у тому числі з метилу-
ванням ДНК; гомозиготизація мутантних алелів, 
які спричинюють зміни кросинговеру й мейозу без-
посередньо, зокрема мутацій генів MEI1, CNTD1, 
PRR19 [8, 39–43]. Отже, підвищення показників 
інбридингу може опосередковано бути драйвером 
тягаря хромосомної патології населення.

Висновки. Зростання ступеня інбридингу у 
досліджених районах майже у 2 рази протягом 
останніх років може сприяти збільшенню тягаря 
хромосомної патології населення через існування 
позитивного зв’язку між дослідженими популяцій-
ними показниками.

Перспективи подальших досліджень. Отри-
мані дані можуть бути використані для аналізу ре-
зультатів молекулярних досліджень рівня інбри-
дингу та моніторингу генетичної патології у різних 
регіонах України.

Подяки. Автори висловлюють подяку за спри-
яння та допомогу у збиранні первинної інформації 
для дослідження протягом 2016–2020 рр. дирек-
тору КНП Балаклійської міської ради Харківської 
області «Балаклійська клінічна багатопрофільна 
лікарня інтенсивного лікування» Руденко М.О. 
та заступнику директора Білодід Л.М., директору 
КНП «Вовчанська центральна районна лікарня»  
Вовчанської міської ради Тищенку К.В., ди-
ректору КНП «Зміївська центральна районна 
лікарня» Зміївської міської ради Лисаку М.П. 
та заступнику директора Федоті Н.М., лікарям 
КНП «Красноградська центральна районна лікар-
ня» Колодяжному О.В. та Долженковій Р.С.
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Effects of Inbreeding on the Prevalence of Chromosomal Disorders among 
the Population of Sloboda Ukraine
Fedota О. М., Sadovnychenko Yu. O., 
Dorofieieva V. R., Movchan N. V., Danylchenko S. I.
Abstract. An increase in inbreeding level and advanced parental age are factors that increase the risk 

of having children with structural and numerical chromosomal abnormalities due to altered frequency of re-
combination and impaired behavior of chromosomes in meiosis. There is limited information on the effects of 
inbreeding on human chromosomal and genomic mutations.

The purpose of the study was to assess the effect of inbreeding on the prevalence of chromosomal abnor-
malities in the districts of the Kharkiv region. 

Materials and methods. The study was conducted in four districts of the Kharkiv region – Balakliia, 
Vovchansk, Zmiiv, and Krasnograd (administrative and territorial structure is given as of July 1, 2020). Based 
on the data of analysis of 1,582 marriages between opposite-sex couples mean age at marriage, marital dis-
tance, and the random inbreeding coefficient (FSt) were estimated. Of 654 children (aged 0–17 years) included 
in the study, 39 had chromosomal disorders that was the basis for the calculation of the prevalence of chro-
mosomal abnormalities. 

Results and discussion. In four districts, the mean age at marriage for local residents was 27.8 ± 0.1 
years. Men were 2.9 years older than women at marriage. The marital distance was 320.4 ± 28.4 km, varying 
from 263.17 ± 48.39 km in the Balakliia district to 400.12 ± 79.97 km in the Vovchansk district. The random  
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inbreeding coefficient FSt was 0.001292. In rural settlements, the random inbreeding coefficient FSt was by 
17.2 times higher than in urban settlements. The index rose by 80 percent over the last seven years. The 
prevalence of chromosomal pathology among children and adolescents was 0.08%, ranging from 0.05% in 
the Vovchansk district to 0.14% in the Krasnograd district. Among the cases included, there were patients 
with Down syndrome, Klinefelter syndrome, Turner syndrome, and Prader-Willi syndrome. The most common 
nosological entity was Down syndrome. The prevalence of chromosomal abnormalities in villages was by 2.6 
times higher than in towns. A strong positive relationship was established between the random inbreeding 
coefficients FSt and the prevalence of chromosomal disorders in the study area (r = 0.904). 

Conclusion. Almost two-fold increase in the inbreeding rate in the mentioned districts in just past seven 
years may contribute to accumulation of burden of chromosomal disorders of the population due to the pres-
ence of a positive correlation between the study population indicators.

Keywords: random inbreeding coefficient, chromosomal abnormality, prevalence of genetic disorders.
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