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中国海南黎族人群 15 个 S T R 位点的遗传多态性
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摘 要
: 【目的】 研究海南黎族族人群 1 5 个 ST R 位点 D 3 5 1 3 5 8

、

T H O I
、

D 2 1 S l l
、

D 18 S 5 1
、

V W A
、

C S F l p O
、

D S S I 17 9
、

仰 Ox
、

FG A
、

D s s s l s
、

D 1 3 S3 一7
、

n 7 s s Z o
、

D 1 6 5 5 3 9
、

D 1 954 3 3
、

D 2 5 1 3 3 8 的遗传多态性
。

[方法 ] 通过人类

短串联重复序列 ( sh ior tan de m r
eP ea t

,

s T)R 复合扩增
、

基因扫描
、

基因分型调查了 l ro 名黎族无关个体 巧 个 S T R

位点等位基因分布情况
。

【结果 1 巧 个 ST R 位点均符合 H a rd y 一w ie nb er g 平衡
,

共检出 14 9 个 sT R 等位基因
,

其

频率分布在 0
.

0以 5
一

0
.

5叫5 之间
,

杂合度 (h
e t e r o z y g o s i ty

,

H )为 0
.

6 7 1 6一 0
.

5 7 5 4
,

个体识别力 ( d i s e r im i n a t i o n p o w e r ,

D p )为 0名 7 7 0一 0 乡6 7 3
,

非父排除率 ( p or b
a

b i一i t ie 、 。
f p a t e m i t y e x e

l
u s io n ,

E p P )为 。
,

4 3 5 3
一 0

.

7 3 9 6
,

多态信息含量

( p o
ly m o 甲h i e info mr

a t i o n 。 o n t e n t ,

P l e )为 O石2 6 5
一

0
.

5 5 7 4
。

【结论】选用的 1 5 个 ST R 位点均能检出等位基因遗传

多态性
,

并具有较丰富的信息含量
,

为进一步研究中华民族 ST R 遗传结构提供了基础资料
。
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人类短串联重复序列 (
s h 〔·rt t a n d e m r e p e a t

,

S T R )

是存在于人类基因组中的一类具有高度多态性的

遗传学标记
,

因此人类短串联重复序列已广泛应用

于人类遗传学
、

法医学等许多研究领域
。

我们应用

S T R 复合扩增技术对 巧 个 S T R 位点进行扩增
,

其

产物经 A BI 31 00 型遗传分析仪检测
,

对 1 10 名海

口黎族无关个体进行基因频率分布调查
,

为人类遗

传学研究提供有关数据
。
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标本来源
:

采自海南黎族 1 10 名无关个体外周

血
,

E D T A 抗凝
。

主要试剂
、

仪器 和软件
:

五色荧光

标记的 巧 个 ST R 位点复合扩增试剂 A m p F IS T R

Id e n t i if le
尹 试剂盒

、

G e n e s e a n 一
5 00 内标

、

A B I 3 10 0

型遗传分析仪
、

9 7 00 型 P C R 扩增仪
、

数据收集软件

( n a t。 e o l le e ti。 。 s o ft w ar 。 , 1
.

0
.

1 )
、

基 因扫描软件

( G e n e s e a n .

s o ft w a er 、 3
.

7 ) 和 基 因 分 型 软 件

( G e n e
肠 p e r o

S o ft w a er v 3
.

7 ) 均为美国 A B I公司产

品
。

1
.

2 方 法

1
.

2
.

1 D N A 模板的制备 采用饱和酚 /氯仿抽提法

或 C h e l e x 一 100 快速 D N A 抽提法 I, ]
。

1
.

.2 2 P C R 扩增 巧 个 S T R 基因位点的特征见表
1
。

反应总体系为 10 卜 L
,

其反应成分为
: P C R 反应

混合液 4 林 L
、

引物混合液 2
.

5 林 L
、

7b叮 G o l d D N A

聚合酶 1
.

O u
、

模板 D N A 20 gn
。

扩增条件为
:

95 ℃

预变性 10 m i n ,

94 ℃ 3 0 5 ,

6 0 ℃ 3 0 5 、

7 0 ℃ 4 5 5 ,

循环 10 次 :再 9 4 ℃ 3 0 5 ,

6 0 ℃ 3 0 5 、

7 0 ℃ 4 5 5 ,

进

行 2 0 个循环
,

最后 60 ℃ 延伸 30 m in
。

度 6 0 ℃
。

用 G en es ca n
分析软件进行自动基因型分

型
。

1
.

3 统计学处理

用丫检验判断各 S T R 位点的基因型分布是否

符合 H a r
d y 一W e i n b e r g 平衡定律

,

按 J a m i e s o n
等即

,

人的方法计算期望杂合度 ( H )
、

多态信息含量

( P IC )
、

个体识别力 ( D P )和非父排除率 (Ep p )
。

2 结 果

表 1 巧 个 SRT 基因位点的特性

T
a lb e 1 Ch a ar e t e ir s it e s o

f S T R loc i

D S S I 17 9

D 2 1 S l l

D 7 S 8 2 O

C S F I P O

D 3 5 13 5 8

r

r H0 1

D 13 5 3 1 7

D 1 6 5 5 3 9

D 2 S 1 3 3 8

D 1 954 3 3

v
W A

r

n 〕 OX

D 1 8 S 5 1

D S S8 1 8

F G A

C h or m o s o m e
R

e p e a t e d P
o

l ym o甲 h ie

far g
-

s i t e s e q u e n e e m e n t l
e n g ht ( b p )

8 T C I
,

R 12 8一 1 7 2

2 l q l l
.

2一q Z I T C T A 1 8 7一2 4 3

7 q 1 1 2 1一2 2 G A T A 2 58一2 9 4

5 q 3 3 3
一 3 4 A GT A 2 8 1一3 1 7

3 P T C T A 1 1 4一 14 2

1 I P 15 5 A A T G 16 8一1 8 9

1 3 q 2 2一 3 1 G A T A 2 0 6
一 2 3 4

16 q 2 4一q t e r A G A T 2 3 4一 2 7 4

2 q 3 5
一

3 7
.

1 T G C C 2 8 9一3 4 1

1 9 q l Z一 1 3
.

1 A A G G 10 6一 14 0

12 p l Z一 p t e r T C T A 15 7一 1 9 7

2 P 2 3一 P t e r A A GT 2 1 8
一 2 4 2

1 8 q 2 1
.

3 A G A A 2 6 5一 3 4 5

s q Z I一 3 1 A GA T 1 3 5一 17 1

4 q 2 8 C T r r 2 1 9一2 6 7

A ll
e
l

e s

8
一 19

2 4
一

3 8

8
一 1 4

7一 1 4

13
一 1 8

5
一 10

8一 14

8一 1 5

15
一 2 8

9
一 1 8

1 4一 2 0

8
一 12

9
一 2 5

7一 14

1 8一2 8

2
.

1 海南黎族 S T R 等位基因频率

巧 个 ST R 基因位点共检出等位基因 149 个
,

其中 D Z I S l l 位点 16 个
,

F e A 位点 15 个
,

D l s s s l

位点 14 个
,

D 19 54 3 3
、

D 2 S 1 3 3 8 位 点各 12 个
,

D s s l l 7 9 位点 10 个
, v w A 位点

、

D S S s l s 位点各 9

个
,

C S r l P O
、

D 7 S s Z o 和 n l 3 S 3 17 位点各 8 个
,

D 16 5 5 3 9
、

D 3 S 13 5 8
、

PT O X 和 T H O I 各 7 个
,

其频率

分布在 .0 0 04 5 一 0
.

5以 5 之间
。

2
.

2 海南黎族群体遗传学

对海南黎族 巧 个 S T R 位点基因型的观察值

和期望值进行犷检验
,

各基因位点的基因型分布符

合 H a r d y一 W e i n b e r g 平衡定律 (尸 > 0 0 5 )
。

根据实验

所得各民族 S T R 等位基因及基因型频率
,

按文献

方法
,

分别计算出各基因位点在海南黎族中的杂合

度 ( H )
、

偶合率 ( P m )
、

个体识别力 ( D P )
、

非父排除

率 ( E P P )及多态信息量 ( P I C )
,

结果见表 2
。

3 讨 论

1
.

.2 3 扩增产物的分 离与检测 取 1
.

5 林L P c R 扩

增产物
,

0
.

3 林 L G e n e s e a n s oo 内标
,

2 4 卜L 甲酞胺于

.0 5 m L 的离心管中
,

95 ℃变性 3 m in 后迅速放人冰

水中冰浴
,

上 A BI 31 00 型基因分析仪进行分离并

检测
,

用 P O4P 液态胶毛细管电泳
,

电压 巧 k v
,

温

S T R 位点具有高度信息度的特点
。

D P
、

E P P
、

H

和 IP C 是衡量一个遗传标记是否具有高度信息度

的主要指标
。

一般来说
,

当多态信息量 ( lP c ) >0 50

时
,

标记具有高度的可提供信息性 ;.0 5>0 PI c >0
.

25
,

标记能够较合理的提供信息 ;当 P lc 0< 25
,

标记可

提供的信息性较差 {习
。

巧 个 S T R 位点杂合度在

0
.

6 7 16一 0
.

8 7 5 4 之间
,

p IC 大于 0
.

6 2 6 5
,

累计 P I C 为

.0 9 9 9 9 9 9
,

适用于基因扫描
,

遗传连锁分析等研究
。

黎族是我国海南岛主要的少数民族
,

历史悠

久
。

由于地域的缘故
,

黎族人处于与外界相对隔离

的状态
。

我们对 l or 名黎族无关个体的 巧 个 ST R

位点的多态性分布进行检验
,

结果符合 H a
dr y -

W ie bn er g 平衡定律 (P >0
.

05 )
,

检出的等位基因数

最多的为 16 个
,

最少的为 7 个
。

在 巧个 S TR 位点
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表 2 H
a dr y一 W ie n

be gr 平衡检验及遗传统计学指标

T a
b l

〔
、

2 H a r
d y 一W e in b e r g t e s t a n

d
s t a it s t ie a l i n d e x e s o f p o l y m o 甲h i s rn

肠
c u s H I

〕 。 1 D p E p p p I C d f 犷 尸

C S F I PO 0
.

7 3 9 4 0
.

} 12 2 0 名8 7 8 0
.

4 9 9 9 0
.

6 9 1 0 7 8
,

7 6 96 > 0
.

2 5

D S S 8 1 8 0
.

7 5 9 9 O J ) 8 9 3 0
.

9 10 7 0石 3 9 1 0 刀 1 8 8 1 1 1 8
.

7 8 8 0 > 0
.

0 5

D 13 5 3 1 7 0
.

8 2 2 7 O J ) 7 15 0
,

9 2 8 5 0
,

6 3 7 3 0 刀9 3 3 1 3 1 5
.

3 2 9 9 > 0
.

2 5

D 7 S 8 2 O 0 7 8 7 3 0 汪)5 0 4 0 乡4 9 6 0
.

5 7 7 1 0
.

8 0 3 6 2 0 1 4
.

3 12 4 > 0 7 5

T P OX 0 6 7 1 6 0 ( )664 0 9 3 3 6 0 4 3 8 3 0 6 2 6 5 6 1 2
.

0 9 9 1 > 0 刀5

v W A 0
.

8 0 9 1 0 1 )6 5 6 0 9 3 44 0 6 19 2 0
.

8 1 6 5 1 3 1 9刀 5 0 0 > 0
.

10

F G A 0
.

8 5 5 5 0兀)月4 0 0
.

9 5 60 0
.

7 0 3 1 0 名3 4 3 17 2 0
.

1 8 3 1 > 0
.

2 5

T H O I 0
.

7 7 7 8 0 兀)8 7 9 0
.

9 1 2 1 0
.

5 6 1 1 0 刀 3 9 2 9 1 6
.

64 0 1 > 0
.

0 5

D 3 S 13 5 8 0刀 2 5 3 0
.

2 3 0 0
.

8 7 7 0 0
.

4 7 3 4 0石7 15 7 5
.

8 1 94 > 0
.

5 0

D S S I 1 7 9 0
.

8 2 9 3 0 义)504 0
.

9 4 9 6 0
.

6 5 7 1 0 名 0 3 6 2 0 1 4 3 12 4 > 0 7 5

D Z I S l l 0
.

7 6 1 5 0 ()8 8 3 0 9 1 17 0
.

5 5 8 4 0
,

7 2 6 8 14 1 7
、

4 3 2 7 > 0 10

D 19 54 3 3 0
.

8 1 3 8 0
.

()6 6 1 0
.

9 3 3 9 0
.

6 3 0 1 0
.

7 8 4 8 2 3 1 8
.

44 5 8 > 0
.

5 0

D 2 S 13 3 8 0
.

8 7 5 4 0
.

() 3 2 7 0
.

9 6 7 3 0
.

7 3 9 6 0
.

8 5 7 4 2 3 2 5
.

2 4 5 3 > 0 2 5

D 16 55 3 9 0
.

7 8 1 7 0
.

() 8 3 3 0
.

9 16 7 0
.

5 7 0 1 0 7 44 6 1 1 12
.

3 2 2 3 > 0
.

2 5

D 18 5 5 1 0
一

8 2 6 8 0
.

() 5 2 4 0
一

9 4 7 6 0
.

6 5 8 7 0 8 0 2 4 1 8 19
.

6 3月4 > 0
.

2 5

中
,

黎族群体中最常见的等位基因是 T P o x *
8

,

频

率是 .0 5 0 45
,

美国高加索人等位基因最高频率也是

T P O X * 8
,

频率是 .0 5 3 3 0
,

美国黑人最常见的等位基

因是 D 13 S 3 17 * 12
,

频率是 0
.

4 6 2 2
,

而广东汉族人和

中国独龙族人最高频率的等位基因分别是 T H O I * 9

和 D 16 5 5 3 9
*

9 红6 1
。

一5 个位点的累积非父排除率为

.0 9 99 9 以上
,

累积个体识别率为 .0 9 9 9 9 以上
,

累积

多态信息含量为 .0 9 9 8 5
,

符合人类高识别能力 S T R

位点的选择标准
。

我 国民族众多
,

已有关于少数民

族遗传多态性分析的报道 --69[] 为我国建立不同民族

S T R 基因数据库奠定了一定基础
,

海南黎族的调查

检验结果为人类学分析
、

遗传学研究及亲权关系鉴

定提供了宝贵的群体资料
。
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