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Проявление агрессии в человеческом обществе является одной из важнейших социальных проблем. В связи с этим огромный интерес для науки представляет изучение психогенетики агрессивного поведения. 
Цель настоящей работы – изучение генетической вариабельности двух генов дофаминовых рецепторов (DRD4 и DRD2), у женщин в традиционных африканских племенных обществах, характеризирующихся разным уровнем культурно допустимой агрессии – хадза и датога. 
В данной работе с помощью локус-специфичной ПЦР в женской части популяций хадза (n=158) и датога (n=232) изучался функционально значимый полиморфизм генов дофаминовых рецепторов по типу VNTR (локусы DRD4Pr и DRD4E3) и SNP (DRD2 rs1800497), предположительно ассоциированный с агрессивным поведением.
В промоторной области гена DRD4 del/ins полиморфизм обуславливает существование двух аллельных вариантов – L и S (240 и 120 пн., соответственно). Сравнение частот генотипов данного локуса показало достоверные различия между выборками в распределениях гомозигот (Р=0.001): частота генотипа L/L выше у хадза (0.386 – хадза, 0.263 - датога), а S/S – у датога (0.152 и 0.254, соответственно). Частоты аллелей также достоверно различались в выборках (Р=0.002).
В экзоне 3 гена DRD4 находится один из наиболее изученных VNTR-маркеров, который представлен повторяющимися последовательностями, длиной 48 п.н., каждая. Распределения аллельных вариантов и генотипов данного локуса в выборках достоверно отличались (P<0.001). Кроме того, датога оказались более полиморфны по данному локусу (8 аллельных вариантов, 17 генотипов), чем хадза (5 аллельных вариантов, 5 генотипов). Выборки значительно отличались по распределениям частот преобладающих генотипов 4/4 и 4/7.
В гене DRD2 ранее был выявлен SNP, расположенный в 3´ - некодирующем регионе, детектируемый рестриктазой TaqI. Анализ распределений частот аллелей и генотипов данного локуса выявил достоверные различия между выборками (P=0.025): генотип A1/A1 чаще встречается у хадза (0.152 – хадза, 0.082 - датога), а A2/A2 – у датога (0.323 и 0.405, соответственно).
 Мы предполагаем, что различия по распределению частот аллелей и генотипов могут быть обусловлены различными адаптациями к социальной конкуренции в популяциях хадза и датога.
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