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  摘 要:目的 研究河南回族、贵州仡佬族和贵州苗族人群的27个Y-STR基因座的遗传多态性及与其他

13个群体间的遗传关系,探讨其在法医学和群体遗传学研究中的应用价值。方法 采用STRtyper-27Y复合

扩增体系分别对河南回族(1
 

080例)、贵州仡佬族(297例)、贵州苗族(221例)无血缘关系的男性个体的27个

Y-STR基因座进行扩增,应用3500XL遗传分析仪进行基因分型,采用 Mega6.0软件进行群体间的AMOVA
分析、聚类分析。结果 河 南 回 族、贵 州 仡 佬 族 和 贵 州 苗 族 人 群 的 Y-STR 基 因 座 单 倍 型 多 样 性 分 别 为

0.999
 

972
 

5、0.999
 

727
 

1和0.999
 

835
 

5,系统鉴别能力分别为0.985
 

185
 

2、0.962
 

963
 

0和0.981
 

900
 

4。
AMOVA分析显示,16个人群间的遗传距离在-0.000

 

1~0.212
 

0,相同民族间遗传距离较低,而不同民族群

体间遗传距离普遍较大。结论 27个Y-STR基因座在河南回族、贵州仡佬族和贵州苗族人群中具有丰富的遗

传多态性,研究数据对建立Y染色体数据库、群体遗传学研究和法医学应用中具有重要的参考价值。
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Abstract:Objective To

 

investigate
 

the
 

genetic
 

polymorphisms
 

of
 

27
 

Y-chromosomal
 

short
 

tandem
 

re-
peats

 

(Y-STR)
 

loci
 

in
 

3
 

ethnic
 

populations
 

of
 

China,explore
 

the
 

population
 

genetic
 

relationship
 

with
 

13
 

neigh-
boring

 

populations
 

and
 

evaluate
 

their
 

values
 

on
 

forensic
 

and
 

population
 

genetics.Methods A
 

total
 

of
 

27
 

Y-
STR

 

loci
 

of
 

male
 

individuals
 

in
 

the
 

1
 

080
 

Huis
 

of
 

Henan,297
 

Gelaos
 

of
 

Guizhou
 

and
 

221
 

Miaos
 

of
 

Guizhou
 

were
 

amplified
 

with
 

STRtyper-27Y
 

Kit,and
 

the
 

genotyping
 

were
 

detected
 

with
 

3500XL
 

Genetic
 

Analyzer.
Mega6.0

 

software
 

were
 

used
 

for
 

AMOVA
 

analysis
 

and
 

clustering
 

analysis.Results In
 

the
 

Huis
 

of
 

Henan,
Gelaos

 

of
 

Guizhou
 

and
 

Miaos
 

of
 

Guizhou,the
 

haplotype
 

diversity
 

(HD)
 

of
 

Y-STR
 

loci
 

were
 

0.999
 

972
 

5,
0.999

 

727
 

1
 

and
 

0.999
 

835
 

5,respectively,and
 

the
 

discrimination
 

capacity
 

(DC)
 

were
 

0.985
 

185
 

2,0.962
 

963
 

0
 

and
 

0.981
 

900
 

4,respectively.AMOVA
 

analysis
 

showed
 

that
 

the
 

genetic
 

distance
 

among
 

16
 

populations
 

ranged
 

from
 

-0.000
 

1
 

to
 

0.212
 

0,the
 

genetic
 

distance
 

between
 

the
 

same
 

ethnic
 

groups
 

was
 

lower,while
 

the
 

genetic
 

distance
 

between
 

different
 

ethnic
 

groups
 

was
 

generally
 

larger.Conclusion Twenty-seven
 

Y-STR
 

loci
 

have
 

abundant
 

genetic
 

polymorphisms
 

in
 

the
 

Huis
 

of
 

Henan,Gelaos
 

of
 

Guizhou
 

and
 

Miaos
 

of
 

Guizhou,which
 

are
 

of
 

important
 

significance
 

for
 

establishing
 

a
 

Y-STR
 

database,studying
 

population
 

genetics
 

and
 

in
 

forensic
 

practice.
Key
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genetics; Y-STR; Huis
 

of
 

Henan; Gelaos
 

of
 

Guizhou; Miaos
 

of
 

Guizhou

  Y染色体为男性所特有,具有单倍型连锁遗传及
父系遗传等特征,在减数分裂时不与其他染色体发生

重组,父代Y-STR基因以稳定的单倍体形式遗传给
子代,因此在男女混合、多名男性混合样本及亲权鉴
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定的法医学应用中有独特的应用价值,并在群体遗传
学、人类遗传学等领域发挥着重要作用,是常染色体
检测的重要补充。本文选取河南回族、贵州仡佬族和
贵州苗族人群的27个Y-STR基因座进行研究,并与
其他民族的遗传关系进行聚类分析,重建系统发生
树,一方面为法医学鉴定提供参考数据,另一方面进
一步探讨了各民族的分子遗传学关系,可用于家族起
源、人类进化、迁徙等群体遗传学研究[1]。
1 材料与方法

1.1 材料 从健康体检人群中随机选取1
 

080例河南
回族、297例贵州仡佬族和221例贵州苗族无血缘关系的
男性个体,均采集外周血0.1

 

mL,滴入采血卡(武汉骥腾
公司),阴干后常温保存。本研究经复旦大学生命科学学
院伦理委员会批准。通过YHRD(www.yhrd.org)数据
库获得北京汉族(YA004160)、河南汉族(YA004057)、上
海汉族(YA004263)、重庆汉族(YA

 

004232)、广东汉族
(YA004066)、内蒙古达斡尔族(YA004277)、甘肃东乡族
(YA004178)、甘 肃 回 族 (YA004305)、甘 肃 藏 族
(YA004043)、青 海 藏 族 (YA004181)、湖 北 土 家 族
(YA004306)、广 西 壮 族 (YA004208)及 海 南 黎 族
(YA004302)13个群体的27个Y-STR基因座单倍型分
布数据(共10

 

985个)作为对比数据。
1.2 方法 根据STRtyper-27Y荧光检测试剂盒(宁
波海尔施基因科技有限公司)说明书,用直扩法(免提
取)对血液标本进行PCR扩增。在ABI

 

9700型热循
环仪上进行复合扩增,反应体系为10

 

μL,其中PCR
 

Master
 

Mix
 

5.0
 

μL、Primer
 

Mix
 

2.5
 

μL、纯水2.5
 

μL
和1.2

 

mm直径血卡。热循环参数为:95
 

℃
 

5
 

min;
94

 

℃
 

10
 

s,61
 

℃
 

1
 

min,70
 

℃
 

30
 

s,28个循环;60
 

℃
 

20
 

min;4
 

℃保温。取1
 

μL扩增产物与0.5
 

μL内标

SIZE-500
 

Plus(宁波海尔施基因科技有限公司)和
8.5

 

μL去离子甲酰胺混合,95
 

℃变性3
 

min后,冰浴

3
 

min,置 于 3500XL 型 遗 传 分 析 仪 (美 国 Ther-

moFisher公司)上行全自动毛细管电泳,采用 Data
 

Collection软件收集数据,采用GeneMarker
 

HID分
析软件(美国SoftGenetics公司)进行等位基因分型,
并采用GeneMapper

 

ID-X
 

v1.4分析软件(美国Ther-
mo

 

Fisher公司)进行复核分析。每批样本检测均采
用007(美国ThermoFisher公司)和超纯水分别作为
阳性对照和阴性对照。
1.3 统计学处理 用直接计数法对各基因座的等位
基因频率和单倍型检出频率进行计算。基因多样性
(GD)和单倍型多样性(HD)按公式h=n(1-∑Pi2)/
(n-1)(Pi为等位基因或单倍型频率,n为样本数)计
算;系统鉴别能力(DC)=Ndiff

 

/N,其中Ndiff代表观
察到的单倍型种类数,N代表样本量[2]。其中双拷贝
基因座 DYF387S1和 DYS385ab作为单倍型计算。
利用YHRD数据库提供的在线软件 Mega6.0进行

AMOVA分析,并计算群体间遗传距离Rst矩阵。
2 结  果

2.1 27个Y-STR基因座遗传多态性 27个Y-STR
基因座包括23个单拷贝 Y-STR基因座及2个双拷
贝基因座(DYS385ab及DYF387S1,视为4个Y-STR
基因座)。3个民族人群的27个Y-STR基因座的等
位基因频率见表1~7。在27个Y-STR基因座中,回
族人群共检出1

 

064个单倍型,其中1
 

048种单倍型
为唯一单倍型,16种单倍型分别出现2次,HD值为

0.999
 

972
 

5,DC值为0.985
 

185
 

2;仡佬族人群共检
出286个单倍型,其中276种单倍型为唯一单倍型,9
种单倍型分别出现2次,1种单倍型出现3次,HD值
为0.999

 

727
 

1,DC值为0.962
 

963
 

0;苗族人群共检
出217种单倍型,其中213种单倍型为唯一单倍型,4
种单倍型分别出现2次,HD值为0.999

 

835
 

5,DC值
为0.981

 

900
 

4。回族除DYS391基因座外,仡佬族和
苗族除DYS391、DYS437、DYS438基因座外,其余基
因座GD值均大于0.5。

表1  回族、仡佬族及苗族人群23个单拷贝Y-STR基因座的等位基因频率分布

基因座 A FH FG FM 基因座 A FH FG FM 基因座 A FH FG FM 基因座 A FH FG FM
DYS456 null 0.001 0.003 DYS481 null 0.001 DYS390 19 0.001 DYS635 18 0.007 0.014

 

12 0.003 20 0.007 0.010 0.018 20 0.001 19 0.069 0.118 0.158
 

13 0.024 0.024 0.014 21 0.046 0.064 0.045 21 0.003 0.007 0.018 20 0.214 0.209 0.235
 

14 0.132 0.125 0.177 22 0.144 0.152 0.199 22 0.123 0.101 0.041 20.3 0.003

15 0.567 0.616 0.602 22,25 0.002 23 0.375 0.434 0.385 21 0.318 0.340 0.272
 

16 0.196 0.148 0.172 23 0.344 0.293 0.222 24 0.332 0.290 0.380 22 0.184 0.195 0.140
 

17 0.069 0.067 0.036 24 0.224 0.185 0.199 24.3 0.001 23 0.131 0.084 0.131
 

18 0.010 0.014 25 0.113 0.138 0.190 25 0.150 0.162 0.163 24 0.053 0.047 0.032
 

19 0.001 25.1 0.007 26 0.011 0.003 0.014 25 0.016 0.007 0.018
 

DYS576 10 0.003 26 0.067 0.074 0.054 27 0.004 0.003 26 0.006

14 0.001 0.003 27 0.028 0.077 0.036DYS438 8 0.004 DYS449 24 0.003

15 0.019 0.024 0.018 28 0.013 0.032 9 0.049 0.003 0.018 25 0.012 0.003 0.041
 

16 0.099 0.098 0.081 29 0.004 0.003 0.005 10 0.562 0.785 0.738 26 0.020 0.067 0.036
 

17 0.269 0.165 0.240 30 0.002 11 0.317 0.175 0.231 27 0.041 0.057 0.041
 

18 0.325 0.313 0.308 31 0.003 12 0.049 0.030 0.014 27.2 0.001

18.1 0.001 DYS627 14 0.001 13 0.019 0.007 28 0.094 0.077 0.054
 

19 0.184 0.229 0.249 16 0.010 DYS389I 11 0.006 0.014 28,29 0.002 0.005
 

20 0.082 0.135 0.077 17 0.068 0.010 0.009 12 0.378 0.448 0.575 29 0.121 0.205 0.118
 

21 0.017 0.027 0.018 18 0.112 0.040 0.104 12.3 0.001 29.2 0.001

22 0.002 0.003 0.009 18.2 0.007 0.009 13 0.376 0.337 0.294 30 0.142 0.121 0.140
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续表1  回族、仡佬族及苗族人群23个单拷贝Y-STR基因座的等位基因频率分布
基因座 A FH FG FM 基因座 A FH FG FM 基因座 A FH FG FM 基因座 A FH FG FM

23 0.002 19 0.117 0.091 0.118 13,14 0.001 31 0.130 0.131 0.136
 

DYS458 12 0.018 19.2 0.005 13.3 0.001 32 0.194 0.131 0.154
 

13 0.004 0.005 20 0.196 0.239 0.167 14 0.228 0.212 0.109 33 0.117 0.091 0.109
 

14 0.044 0.057 0.018 20.2 0.002 15 0.010 0.003 0.005 34 0.069 0.091 0.077
 

14.1 0.005 0.047 0.009 21 0.210 0.249 0.226 16 0.005 35 0.043 0.014 0.059
 

15 0.171 0.192 0.145 22 0.161 0.185 0.226DYS460 8 0.004 35.2 0.001
16 0.214 0.165 0.167 23 0.094 0.125 0.100 9 0.275 0.199 0.276 36 0.012 0.007 0.018

 

16.1 0.001 24 0.024 0.051 0.036 9,10 0.001 37 0.001 0.009
 

16.2 0.009 25 0.004 0.003 10 0.366 0.505 0.403 38 0.005
 

17 0.255 0.222 0.285 26 0.002 11 0.317 0.249 0.294DYS19 null 0.001
17.2 0.001 DYS533 null 0.002 0.010 12 0.037 0.047 0.018 12 0.003
18 0.151 0.135 0.188 9 0.002 13 0.001 0.009 13 0.085 0.030 0.027

 

18.2 0.009 10 0.057 0.152 0.113DYS393 8 0.002 14 0.289 0.229 0.231
 

19 0.085 0.091 0.111 11 0.501 0.522 0.543 11 0.018 0.003 14.3 0.003
19,21 0.001 11,12 0.003 12 0.469 0.381 0.511 15 0.399 0.471 0.439

 

19.2 0.001 12 0.381 0.280 0.290 13 0.287 0.313 0.258 16 0.158 0.189 0.208
 

20 0.038 0.081 0.036 13 0.040 0.024 0.032 14 0.181 0.236 0.131 16,17 0.001
21 0.009 0.010 0.014 13.1 0.002 15 0.044 0.067 0.100 17 0.060 0.077 0.091

 

22 0.003 0.005 14 0.015 0.010 0.023 16 0.001 18 0.001 0.003 0.005
 

DYS448 null 0.008 0.007 0.009 14.1 0.001 DYS391 6 0.004 0.010 DYS518 32 0.003 0.003
15 0.003 15 0.001 9 0.049 0.027 0.032 33 0.006
16 0.003 0.005DYS437 13 0.008 0.009 10 0.769 0.737 0.787 34 0.026 0.024 0.018

 

17 0.014 0.014 0.023 14 0.615 0.764 0.638 10,11 0.001 34.2 0.001
18 0.144 0.387 0.249 15 0.326 0.232 0.326 11 0.163 0.219 0.177 35 0.099 0.057 0.068

 

18.2 0.001 0.003 16 0.044 0.003 0.023 12 0.014 0.007 0.005 35.2 0.002
18.5 0.002 17 0.007 DYS389II 26 0.007 0.009 36 0.134 0.141 0.131

 

19 0.375 0.306 0.348 21.3 0.005 27 0.051 0.044 0.032 36,37 0.003
19.2 0.010 DYS439 9 0.001 28 0.245 0.296 0.353 36.2 0.009 0.010
20 0.323 0.179 0.281 10 0.076 0.027 0.072 28.2 0.001 37 0.151 0.175 0.235

 

21 0.119 0.074 0.081 11 0.425 0.471 0.484 29 0.310 0.313 0.335 37.2 0.015 0.010 0.009
 

22 0.012 0.014 0.005 11.1 0.005 29,31 0.001 38 0.176 0.172 0.177
 

23 0.001 11.3 0.002 29.3 0.001 38.1 0.001
DYS570 14 0.014 0.024 12 0.369 0.357 0.312 30 0.216 0.199 0.199 38.2 0.008 0.005

 

15 0.057 0.024 0.032 13 0.100 0.135 0.122 31 0.122 0.104 0.068 39 0.132 0.175 0.131
 

16 0.139 0.158 0.172 14 0.025 0.010 0.005 32 0.043 0.037 0.005 39,40 0.001
17 0.196 0.192 0.177 15 0.002 33 0.002 0.007 39.2 0.003
18 0.260 0.333 0.249DYS392 10 0.023 0.009 34 0.001 40 0.107 0.115 0.100

 

19 0.212 0.168 0.217 10.2 0.002 GATA_H4 9 0.002 40.2 0.002
20 0.088 0.074 0.122 11 0.243 0.128 0.149 10 0.064 0.138 0.059 41 0.054 0.067 0.068

 

21 0.024 0.024 0.027 12 0.112 0.111 0.086 11 0.327 0.327 0.317 41.2 0.001
22 0.008 0.005 13 0.242 0.387 0.394 12 0.494 0.471 0.548 42 0.057 0.027 0.050

 

23 0.002 14 0.315 0.347 0.303 13 0.106 0.057 0.077 43 0.011 0.017 0.009
 

24 0.003 15 0.063 0.024 0.054 14 0.008 0.007 44 0.003 0.003
16 0.001 0.003 0.005

  注:A代表等位基因;FH、FG、FM 分别代表回族、仡佬族、苗族的基因频率;null代表无效基因;下划线表示多个等位基因模式。

表2  DYS385ab在回族人群的等位基因频率分布

A F A F A F A F A F A F
9,11 0.001 11 0.020 12,14 0.019 13,16,20 0.001 14,19 0.043 16,21 0.006
9,12 0.002 11,12 0.034 12,15 0.018 13,17 0.041 14,20 0.010 17 0.003
9,16 0.001 11,13 0.009 12,16 0.033 13,18 0.047 14,21 0.003 17,18 0.007
9,17 0.004 11,14 0.044 12,17 0.047 13,18,19 0.001 15 0.002 19 0.001
9,18 0.001 11,15 0.014 12,18 0.035 13,19 0.058 15,16 0.007
9,20 0.002 11,16 0.009 12,18,19,20 0.001 13,20 0.028 15,17 0.005
10,11 0.004 11,17 0.025 12,19 0.034 13,21 0.007 15,18 0.007
10,12 0.002 11,18 0.025 12,20 0.012 13,22 0.002 15,19 0.009
10,13 0.001 11,19 0.012 12,21 0.003 13,24 0.001 15,20 0.011
10,14 0.002 11,20 0.006 12,22 0.001 13.1 0.001 15,21 0.010
10,16 0.006 11,21 0.004 12,23 0.001 14 0.006 15,22 0.009
10,17 0.013 11,22 0.001 13 0.042 14,15 0.007 16 0.004
10,18 0.007 11.2,16 0.001 13,14 0.018 14,16 0.010 16,17 0.001

 

10,19 0.005 12 0.031 13,15 0.020 14,17 0.008 16,19 0.003
10,20 0.002 12,13 0.036 13,16 0.016 14,18 0.022 16,20 0.003

  注:A代表等位基因;F代表基因频率;下划线表示2个以上等位基因模式。
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表3  DYF387S1在回族人群的等位基因频率分布

A F A F A F A F
33,35 0.002

 

35,36,38 0.002
 

36,38,40 0.001
 

37,42 0.001
 

33,36 0.001
 

35,37 0.036
 

36,39 0.068
 

38 0.039
 

33,37 0.001
 

35,38 0.067
 

36,39,40 0.003
 

38,39 0.027
 

33,39 0.001
 

35,39 0.059
 

36,40 0.041
 

38,40 0.020
 

34 0.002
 

35,39,40 0.001
 

36,41 0.007
 

38,41 0.007
 

34,35 0.002
 

35,40 0.033
 

36,42 0.003
 

38,41,42 0.001
 

34,36 0.007
 

35,40,41 0.004
 

36,43 0.002
 

38,42 0.002
 

34,37 0.005
 

35,40,42 0.001
 

37 0.073
 

39 0.040
 

34,38 0.011
 

35,41 0.002
 

37,38 0.077
 

39,40 0.017
 

34,39 0.004
 

35.1,40 0.001
 

37,38,39 0.003
 

39,41 0.015
 

34,40 0.010
 

36 0.034
 

37,38,40 0.001
 

39,42 0.005
 

34,41 0.001
 

36,37 0.034
 

37,39 0.045
 

40 0.019
 

35 0.015
 

36,37,38 0.002
 

37,39,40,42 0.002
 

40,41 0.002
 

35,36 0.007
 

36,38 0.064
 

37,40 0.053
 

40,42 0.001
 

35,36,37 0.004
 

36,38,39 0.002
 

37,41 0.014
 

41 0.002
 

  注:A代表等位基因;F代表基因频率;下划线表示2个以上等位基因模式。

表4  DYS385ab在仡佬族人群的等位基因频率分布

A F A F A F A F A F A F
10,13 0.003 11,20 0.003 12,21 0.003 13,18,19,20 0.003 14,19 0.010 16,21 0.003
10,17 0.007 12 0.037 12.2,13,18,19,23 0.003 13,19 0.024 14,20 0.003 16,22 0.003
10,19 0.003 12,13 0.020 12.2,14 0.003 13,20 0.030 14,21 0.003 18,19 0.003
11 0.067 12,14 0.010 13 0.084 13,21 0.007 15 0.003
11,12 0.077 12,15 0.007 13,14 0.061 13,22 0.003 15,16 0.003
11,13 0.017 12,16 0.047 13,15 0.014 14 0.003 15,18 0.003
11,14 0.003 12,17 0.024 13,16 0.027 14,15 0.007 15,20 0.007
11,16 0.014 12,18 0.024 13,17 0.017 14,16 0.003 15,21 0.003
11,17 0.014 12,19 0.088 13,17,18 0.003 14,17 0.034 15,22 0.003
11,18 0.024 12,20 0.044 13,18 0.047 14,18 0.034 16,20 0.007

  注:A代表等位基因;F代表基因频率;下划线表示2个以上等位基因模式。

表5  DYF387S1在仡佬族人群的等位基因频率分布

A F A F A F A F
33,34 0.003 35,39 0.115 37 0.074 38,41 0.014

 

34 0.024 35,40 0.003 37,38 0.037 38,42 0.003
 

34,37 0.003 35,41 0.007 37,38,39 0.003 39 0.024
 

34,38 0.003 36 0.111 37,39 0.034 39,40 0.014
 

34,39 0.003 36,37 0.067 37,40 0.020 40 0.003
 

35 0.010 36,37,38 0.003 37,41 0.020 40,41 0.003
 

35,36 0.010 36,38 0.094 38 0.040 41 0.003
 

35,36,39 0.003 36,39 0.091 38,39 0.030
35,37 0.010 36,40 0.034 38,39,40 0.003
35,38 0.030 36,41 0.010 38,40 0.037

  注:A代表等位基因;F代表基因频率;下划线表示2个以上等位基因模式。

表6  DYS385ab在苗族人群的等位基因频率分布

A F A F A F A F A F
9,16 0.005 11,23 0.005 12,20 0.045 13,18 0.045 14,21 0.009

10,17 0.005 11.2,12 0.009 12,21 0.005 13,19 0.077 15 0.032

11 0.050 12 0.032 12,22 0.005 13,20 0.023 15,16 0.014

11,12 0.023 12,13 0.036 12.2,13,18,19,23 0.005 13,21 0.023 15,17 0.005

11,13 0.005 12,14 0.018 13 0.068 13,22 0.032 15,18 0.009

11,16 0.014 12,15 0.005 13,14 0.032 14 0.005 15,19 0.005

11,17 0.005 12,16 0.032 13,14,18 0.005 14,15 0.014 15,20 0.009

11,18 0.023 12,17 0.014 13,15,18,19,20 0.009 14,16 0.005 15,21 0.014

11,19 0.009 12,18 0.054 13,16 0.018 14,18 0.041 16,19 0.005

11,20 0.009 12,19 0.041 13,17 0.027 14,19 0.018 16,21 0.014

  注:A代表等位基因;F代表基因频率;下划线表示2个以上等位基因模式。
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表7  DYF387S1在苗族人群的等位基因频率分布

A F A F A F A F A F
33,40 0.005 35,37.2 0.005 36,41 0.014 38,39 0.027 40,41 0.005
34 0.014 35,38 0.068 36,42 0.005 38,39,40 0.005
34,37 0.009 35,39 0.068 37 0.081 38,40 0.023
34,38 0.014 35,40 0.018 37,38 0.041 38,41 0.009
34,40 0.005 36 0.036 37,38,39 0.005 39 0.009
35 0.014 36,37 0.054 37,39 0.091 39,40 0.005
35,36 0.014 36,37,39 0.005 37,40 0.032 39,40,42 0.005
35,36,39 0.005 36,38 0.095 37,41 0.005 39,41 0.005
35,37 0.009 36,39 0.100 37,42 0.005 39,42 0.005
35,37,38 0.005 36,40 0.054 38 0.027 40 0.009

  注:A代表等位基因;F代表基因频率;下划线表示2个以上等位基因模式。

2.2 3个人群与参考群体间的遗传距离 通过

AMOVA 分 析,16 个 人 群 间 的 遗 传 距 离 在

-0.000
 

1~0.212
 

0,相同民族间遗传距离较小,而不
同民族群体间遗传距离普遍较大。其中河南回族与
北京汉族群体间的遗传距离最小(0.005)、与青海藏

族群体间的遗传距离最大(0.147);贵州仡佬族与重
庆汉族群体间的遗传距离最小(0.005),与青海藏族
群体间的遗传距离最大(0.157);贵州苗族与重庆汉
族群体间的遗传距离最小(-0.000

 

1),与青海藏族群
体间的遗传距离最大(0.185),见表8。

表8  16个人群Rst值遗传距离矩阵

群体
河南

回族

内蒙古

达斡尔族

甘肃

东乡族

贵州

仡佬族

北京

汉族

重庆

汉族

广东

汉族

河南

汉族

上海

汉族

甘肃

回族

海南

黎族

贵州

苗族

甘肃

藏族

青海

藏族

湖北

土家族

广西

壮族

河南回族 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001 0.000 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001
内蒙古达

斡尔族
0.101 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001

甘肃东乡族 0.044 0.055 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001 0.002 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001
贵州仡佬族 0.019 0.070 0.056 <0.001 0.007 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001 0.001 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001
北京汉族 0.005 0.108 0.065 0.015 0.002 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001 0.050 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001
重庆汉族 0.011 0.099 0.066 0.005 0.005 0.001 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001 0.433 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001
广东汉族 0.015 0.114 0.077 0.015 0.008 0.004 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001 0.042 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001
河南汉族 0.016 0.155 0.098 0.040 0.008 0.020 0.021 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001
上海汉族 0.017 0.125 0.083 0.019 0.011 0.010 0.014 0.021 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001
甘肃回族 0.020 0.066 0.005 0.032 0.035 0.037 0.048 0.060 0.051 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001
海南黎族 0.059 0.090 0.086 0.023 0.060 0.035 0.036 0.097 0.059 0.067 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001
贵州苗族 0.009 0.111 0.067 0.012 0.003 -0.000

 

1 0.003 0.014 0.012 0.036 0.043 <0.001 <0.001 <0.001 <0.001
甘肃藏族 0.078 0.136 0.070 0.088 0.077 0.086 0.092 0.097 0.100 0.054 0.142 0.085 <0.001 <0.001 <0.001
青海藏族 0.147 0.129 0.087 0.157 0.171 0.175 0.186 0.190 0.188 0.088 0.199 0.185 0.112 <0.001 <0.001
湖北土家族 0.072 0.072 0.077 0.040 0.070 0.062 0.082 0.100 0.079 0.061 0.092 0.074 0.101 0.155 <0.001
广西壮族 0.074 0.114 0.109 0.049 0.071 0.054 0.044 0.103 0.077 0.088 0.019 0.054 0.163 0.212 0.134

  注:对称轴上方为对应的P 值,对称轴下方为Rst值。
 

3 讨  论

Y染色体为正常男性所特有,按遗传方式的不同
分为两个区:拟常染色体区,约占5%,以类似常染色
体的方式遗传,减数分裂时可以发生交换;非重组区,
约占95%,在减数分裂时与其他染色体不发生重组,
以单倍型的形式由父亲传递给儿子,呈父系遗传[3]。
由于其独特的遗传学特点,Y-STR可以解决常染色体

STR无法解决的问题,如男女混合、多个男性混合样
本检测及单亲亲权鉴定。Y-STR在减数分裂过程中
不发生重组,序列的改变仅由突变引起,研究不同种
族、民族和不同地域之间Y-STR遗传多态性,对于了
解人类的起源、迁移及重构父系进化历史等方面有着
重要的意义[4]。

评估Y-STR鉴别能力的指标是GD,对于连锁的
遗传标记,不能采用乘积定律,需先计算单倍型频率,
再计算个人识别率[5]。本文27个 Y-STR基因座多
态性调查结果显示,回族除DYS391基因座外,仡佬
族和苗族除DYS391、DYS437、DYS438基因座外,其
余基因座GD值均大于0.5,为高多态性遗传标记,表

明这些基因座在这3个人群中具有较好的遗传多态
性,适合法医学应用。Y-STR基因座的多态性分布因
种族、地域、民族的不同具有明显的差异,不同地区和
民族之间的差异,使得不同种群之间的基因频率分布
资料不宜混用,所以获取各群体 Y-STR基因座的等
位基因频率是必要且有意义的。

本研究对16个群体进行AMOVA分析,并获得
了Rst遗传距离,结果显示,河南回族与北京汉族群
体间的遗传距离最小(0.005)、与青海藏族群体间的
遗传距离最大(0.147);贵州仡佬族与重庆汉族群体
间的遗传距离最小(0.005)、与青海藏族群体间的遗
传距离最大(0.157);贵州苗族与重庆汉族群体间的
遗传距离最小(-0.000

 

1)、与青海藏族群体间遗传距
离最大(0.185)。此外,本研究发现:(1)同一民族的
亚群体聚为一类,遗传距离最小,但由于近代历史中
人口的迁徙和国界等地缘因素,即使是同一祖先的民
族间依然具有一定差异,并且随着隔离时间和地理距
离而变化;(2)同一语系的民族遗传距离也较小,而不
同语系的民族表现为遗传距离较大,(下转第585页)
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汉藏语系的汉族和其他民族之间群体间的

 

AMOVA
分析,差异有统计学意义(P<0.05)。

 

需要指出的是,
在对各地人群Y-STR基因座的等位基因频率资料收

集的过程中发现,在法医学发展比较好及其邻近地区

的Y-STR基因座资料比较全面,部分地区、部分民族

的Y-STR基因座资料比较欠缺,并不能明显反映出

遗传差异。因此,在法医发展相对落后及部分民族群

体中的遗传学资料比较匮乏的地区,应该在调查研究

中投入更大的精力,建立本地区、本民族的基因分布

频率资料,为法医学应用和民族的起源、进化、迁徙研

究提供相对科学的基础数据[3-6]。
综上所述,河南回族、贵州仡佬族和贵州苗族人

群的27个Y-STR基因座的基因多态性普遍较高,适
用于法医学个体识别和亲权关系中,为本地区构建该

民族Y-STR数据库奠定了基础,对进一步的研究具

有参考意义;本研究应用多种统计分析方法,对河南

回族、贵州仡佬族、贵州苗族人群与其他13个群体的

遗传关系进行了分析,所得结果与各民族起源和迁徙

史基本一致,进一步证实了这些民族的遗传关系,为

今后研究这些民族的起源、进化和迁徙史等人类遗传

学研究提供了基础性数据。
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