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　　摘　要：目的　调查福建地区汉族群体１５个ＳＴＲ基因座遗传多态性参数，同时评估Ｓｉｎｏｆｉｌｅｒ荧光标记复合扩增系统在福建

地区汉族群体中的法医学应用价值。方法　应用Ｓｉｎｏｆｉｌｅｒ荧光标记复合扩增系统检测５００个福建地区汉族无关个体的１５个

ＳＴＲ基因座的多态性，统计该群体各项遗传学参数。结果　１５个ＳＴＲ基因座的基因型分布均符合 ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平衡

（ＨＷＥ）定律。１５个ＳＴＲ遗传标记均具有高度多态性，匹配概率为０．０３３～０．１４０，个体识别力为０．８６０～０．９６７，多态性信息含量

为０．７０～０．８５，非父排除率（ＰＰＥ）为０．４９２～０．７７４，纯合度为０．１１０～０．２６１，杂合度为０．７３９～０．８９０。发现１８个稀有等位基因。

结论　Ｓｉｎｏｆｉｌｅｒ检测系统的１５个ＳＴＲ基因座在福建地区汉族群体中具有较高的遗传多态性。
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ＤＮＡ，是一种广泛存在于人类基因组中可遗传的、稳定的、具

高度多态性的 ＤＮＡ 序列
［１］。目前人类基因组内已发现了

７０００个以上的ＳＴＲ位点，平均每１５ｋｂ就存在一个ＳＴＲ基因

座。ＳＴＲ核心单位重复数目的变化，构成了ＳＴＲ基因座的遗

传多态性。ＳＴＲ基因座因具有分布广泛、信息量大、基因片段

短、扩增效率高、易检测、判型准确等诸多优点，且具有高度多

态性，并遵循孟德尔共显性遗传规律，已广泛应用于遗传连锁

分析、肿瘤等疾病相关基因的定位、人类遗传学、法医学亲权鉴

定及个体识别等研究领域。ＳＴＲ基因座的等位基因频率和基

因型的分布在不同地区、不同民族之间存在差异，国内、外许多

ＤＮＡ实验室致力于ＤＮＡ检测基因座的群体遗传学研究
［２５］，

以寻找适合于不同民族、不同群体个人识别和亲权鉴定的

ＳＴＲ基因座。国内已有不少有关Ｉｄｅｎｔｉｆｉｌｅｒ检测系统与Ｐｏｗ

ｅｒＰｌｅｘ１６检测系统的１５个基因座的遗传多态性报道，但是针

对中国人群基因特点而设计的Ｓｉｎｏｆｉｌｅｒ检测系统的报道相对

较少，福建地区更是未见报道。故本研究针对Ｓｉｎｏｆｉｌｅｒ检测系

统的１５个ＳＴＲ基因座在５００个福建汉族无关个体的遗传多

态性，可进一步丰富福建地区，乃至中国汉族群体遗传学信息。

１　资料与方法

１．１　一般资料　收集来自福建省立医院司法鉴定所２０１２年

１月至２０１３年３月的日常案例，共５００个福建地区汉族无关

个体。

１．２　主要试剂与仪器　主要试剂为Ｓｉｎｏｆｉｌｅｒ荧光标记复合扩

增系统试剂盒（美国ＡＢＩ公司）。主要仪器为ＥｐｐｅｎｄｏｒｆＭａｓ

ｔｅｒＧｒａｄｉｅｎｔ型ＰＣＲ扩增仪（德国 Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ公司）、Ａｐｐｌｉｅｄ

Ｂｉｏｓｙｓｔｅｍｓ３１３０型遗传分析仪（美国ＡＢＩ公司）。

１．３　ＤＮＡ提取　采用Ｃｈｅｌｅｘ１００快速提取法从血样中提取

ＤＮＡ，经ＤＮＡ浓度测定，符合标准后于－２０℃保存。

１．４　聚合酶链反应（ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅｃｈａｉｎｒｅａｃｔｉｏｎ，ＰＣＲ）　ＰＣＲ

反应在ＥｐｐｅｎｄｏｒｆＭａｓｔｅｒＧｒａｄｉｅｎｔ型ＰＣＲ扩增仪上进行，反

应体系和条件严格按说明书进行操作。

１．５　毛细管电泳　将ＰＣＲ扩增产物与ＤＮＡ分子量标准５５０

及去离子甲酰胺混匀，９５℃变性３ｍｉｎ，立即冷却到４℃，在

ＡｐｐｌｉｅｄＢｉｏｓｙｓｔｅｍｓ３１３０遗传分析仪上进行毛细管电泳。

１．６　荧光检测分型　用基因扫描软件（Ｄａｔｅｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ）检测

扩增片段的荧光标记，以ＬＩＺ５５０等为内标，根据扩增的ＳＴＲ

片段大小确定ＳＴＲ基因座，以等位基因梯阶（Ｌａｄｄｅｒ）为标准，
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用ＧｅｎｅｍａｐｐｅｒＩＤｖ３．１基因分型软件确定１５个常染色体

ＳＴＲ基因座的等位基因型。

１．７　数据处理分析　运用ＰｏｗｅｒＭａｒｋｅｒＶ３．１软件及 Ｍｏｄｉ

ｆｉｅｄｐｏｗｅｒｓｔａｔｅｓ软件记录无关个体的基因型，对１５个ＳＴＲ基

因座进行 ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平衡（ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ，

ＨＷＥ）定律检验，计算各ＳＴＲ基因座等位基因数目及基因型、

等位基因频率、杂合度、个体识别能力（Ｄｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｔｉｏｎｐｏｗｅｒ，

ＤＰ）、非父排除率（ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｉｅｓｏｆｐａｔｅｒｎｉｔｙｅｘｃｌｕｓｉｏｎ，ＰＰＥ）、多

态性信息量（ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｃｏｎｔｅｎｔ，ＰＩＣ）。

２　结　　果

福建汉族群体Ｓｉｎｏｆｉｌｅｒ检测系统的１５个ＳＴＲ基因座等

位基因频率分布见附表１、附表２（见《国际检验医学杂志》网站

主页“论文附件”）。所检测的１５个ＳＴＲ遗传标记均具有高度

多态性，匹配概率为０．０３３～０．１４０，ＤＰ为０．８６０～０．９６７，ＰＩＣ

为０．７０～０．８５，ＰＰＥ 为０．４９２～０．７７４，纯合度为０．１１０～

０．２６１，杂合度为０．７３９～０．８９０，１５个ＳＴＲ基因座的基因型频

率分布均符合 ＨＷＥ定律，见表１。福建汉族群体Ｓｉｎｏｆｉｌｅｒ检

测系统的１５个ＳＴＲ基因座等位基因频率分布见表１。福建汉

族５００个无关个体在Ｓｉｎｏｆｉｌｅｒ检测系统的１５个ＳＴＲ基因座

发现的稀有等位基因数据见表２。

表１　　福建地区汉族群体１５个ＳＴＲ基因座的

　　　遗传学统计数据

基因座
匹配

概率
ＤＰ ＰＩＣ ＰＰＥ 杂合度 杂合度

犘

（ＨＷＥ）

Ｄ８Ｓ１１７９ ０．０４４ ０．９５６ ０．８３ ０．７１０ ０．１４２ ０．８５８ ０．６０６５

ＣＳＦ１ＰＯ ０．１１０ ０．８９ ０．７０ ０．５１９ ０．２４４ ０．７５６ ０．５４５１

Ｄ１３Ｓ３１７ ０．０７０ ０．９３ ０．７０ ０．５７６ ０．２１２ ０．７８８ ０．４９２５

Ｄ１９Ｓ４３３ ０．０６３ ０．９３７ ０．７８ ０．５８４ ０．２０８ ０．７９２ ０．５０１４

Ｄ１８Ｓ５１ ０．０３３ ０．９６７ ０．８５ ０．７３０ ０．１３２ ０．８６８ ０．９５７０

Ｄ６Ｓ１０４３ ０．０３６ ０．９６４ ０．８５ ０．７７４ ０．１１０ ０．８９０ ０．１６４３

Ｄ２１Ｓ１１ ０．０５９ ０．９４１ ０．７９ ０．６３５ ０．１８１ ０．８１９ ０．７８５５

Ｄ３Ｓ１３５８ ０．１４０ ０．８６０ ０．６６ ０．４９２ ０．２６１ ０．７３９ ０．２４４７

Ｄ１６Ｓ５３９ ０．０８３ ０．９１７ ０．７５ ０．６０１ ０．１９９ ０．８０１ ０．３３２４

ｖＷＡ ０．０７４ ０．９２６ ０．７６ ０．５７３ ０．２１４ ０．７８６ ０．５９３８

Ｄ５Ｓ８１８ ０．０８３ ０．９１７ ０．７４ ０．５３４ ０．２３６ ０．７６４ ０．４８５６

Ｄ１２Ｓ３９１ ０．０４５ ０．９５５ ０．８２ ０．６４７ ０．１７４ ０．８２６ ０．２７２７

Ｄ７Ｓ８２０ ０．１０５ ０．８９５ ０．７１ ０．５４４ ０．２３０ ０．７７０ ０．２３５８

Ｄ２Ｓ１３３８ ０．０３４ ０．９６６ ０．８５ ０．６７９ ０．１５８ ０．８４２ ０．１１８６

ＦＧＡ ０．０３８ ０．９６２ ０．８４ ０．６７９ ０．１５８ ０．８４２ ０．４３４２

表２　　福建地区５００个无关个体发现的稀有等位基因情况

基因座 Ｄ１３Ｓ３１７ Ｄ１２Ｓ３９１ Ｄ１９Ｓ４３３ Ｄ１８Ｓ５１

稀有等位基因 ７ ８ １２．５、１８．２ ８

基因座 Ｄ１６Ｓ５３９ Ｄ７Ｓ８２０ Ｄ３Ｓ１３５８ Ｄ６Ｓ１０４３

稀有等位基因 １６ ９．１、９．２ ２０ ２０．３、２２．３

基因座 ＦＧＡ ＦＧＡ ＦＧＡ ＦＧＡ

稀有等位基因 １６，２０．２、２１．２ ２２．２、２３．２、２４．２ ２５．２ －

　　－：此项目无数据。

３　讨　　论

应用ＳＴＲ基因座作为亲子鉴定的优点包括：ＳＴＲ基因座

在人类基因组中分布广泛，基因片段长度差异较小，容易扩增，

各基因座的扩增条件相似，没有优先扩增的问题，适用复合扩

增，具有程序简化、分型规范、自动化程度高、效率高的特点［６］。

本研究对１５个ＳＴＲ基因座进行基因分型，其重复单位为３～

５ｂｐ，分型结果稳定，重复性好，符合理想ＳＴＲ基因座的条件。

Ｓｉｎｏｆｉｌｅｒ检测系统的１５个ＳＴＲ基因座在福建汉族群体

中的法医学应用评估显示，以往有关ＳＴＲ研究中认为，遗传标

记的多态性及其应用价值一般用杂合度、ＰＩＣ、ＤＰ和ＰＰＥ来衡

量。杂合度能客观反映群体的遗传变异水平。杂合度值越大，

表明群体内遗传差异越大，则多态性越高。ＰＩＣ直接反映一个

遗传标记所能提供的遗传信息含量。当ＰＩＣ＞０．５时，遗传标

记具有高度的多态性。ＰＰＥ和ＤＰ则反映了遗传标记在法医

学个体识别及亲权鉴定中的能力。一般认为Ｄ犘＞０．８、ＰＰＥ＞

０．５时，属于高度多态性遗传标记，具有较高的应用价值
［７］，这

１５个ＳＴＲ基因座在福建汉族群体中基因频率分布均符合

ＨＷＥ定律。Ｇｉｎ
［８］认为ＤＰ≥０．９、杂合度不低于０．７的基因

座具有高鉴别力。按此标准，本研究选择的１５个基因座除

ＣＳＦ１ＰＯ（０．８９０）、Ｄ３Ｓ１３５８（０．８６０）、Ｄ７Ｓ８２０（０．８９５）外的 ＤＰ

均大于０．９，杂合度均大于０．７，ＰＩＣ均大于０．７，故１５个ＳＴＲ

基因座具有较高法医学个人识别和亲子鉴定运用价值。通常

情况下，检测这１５个ＳＴＲ基因座已能够基本满足法医物证中

个体识别和三联体亲子鉴定的检测要求。ＳＴＲ基因座存在高

度多态性，同时也存在高度的突变率。故在一些二联体和出现

了突变可能的三联体案件中，需要检测更多的ＳＴＲ 基因座。

有关方面的研究进展还有待于学者们进一步探索。２０１０年司

法部出台的亲权鉴定技术规范中对常染色体ＳＴＲ基因座的选

择有明确的要求［９］，即，经过群体遗传学调查，多态性高，ＰＰＥ

在０．７以上；经过５００次以上减数分裂的家系调查，基因座的

突变率在０．００２以下。按此标准，Ｓｉｎｏｆｉｌｅｒ体系中１５个ＳＴＲ

基因座在福建汉族人群中的 ＰＰＥ 只有 Ｄ８Ｓ１１７９、Ｄ１８Ｓ５１、

Ｄ６Ｓ１０４３基因座的ＰＰＥ满足０．７以上，其余１３个基因座并没

达到此标准。对于此现象笔者认为有必要进一步扩大样本量

寻求更确切的结果。同类的现象也发现于江苏地区［１０］、重

庆［１１］、辽宁 ［１２］及新疆地区［１３］，由此初步推断，Ｓｉｎｏｆｉｌｅｒ检测系

统的１５个ＳＴＲ基因座并非完全符合福建汉族群体，甚至中国

群体的个体识别和三联体亲子鉴定的检测要求，因此，学者有

必要进一步寻求更符合该地区的高鉴别能力的ＳＴＲ基因座。

该研究所发现稀有等位基因的应用价值。当大量群体进

行ＳＴＲ分型时，往往会发现一些新的等位基因，在实践中称这

些等位基因为“Ｏｆｆｌａｄｄｅｒ（ＯＬ）”等位基因，即稀有等位基

因［１１］。本研究共发现稀有等位基因有１８个。若要发现更多

稀有等位基因，无疑需要进一步扩大群体数量。其类型有２

种［１２］：一是超出该基因座Ｌａｄｄｅｒ范围的稀有等位基因（第１

类型）；二是出现在２个等位基因之间的稀有等位基因（第２类

型）。这些ＯＬ基因型可根据分型图谱，结合等位基因分型标

准物Ｌａｄｄｅｒ的片段大小进行推算。在国内通用的一些进口试

剂盒中，Ｌａｄｄｅｒ主要也以欧美等西方人群遗传背景为基础制

备，而ＳＴＲ基因座的核心序列，在不同种族的人群中分布差异

较大。本研究中发现有些ＯＬ基因，如Ｄ１２Ｓ３９１基因座的基因

型８，其频率为０．００４；Ｄ７Ｓ８２０基因座的基因型９．１，其频率为

也０．００５。若是以１／１０００为标准，均不能归（下转第２８３９页）
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ＨＢｅＡｇ蛋白表达缺失，临床表现为 ＨＢｅＡｇ阴性的慢性乙型病

毒性肝炎［７８］。本研究结果显示，ＨＢｅＡｇ阴性的 ＨＢＶＤＮＡ

阳性率最高达２８．１７％，提示虽然 ＨＢｅＡｇ检测为阴性，但

ＨＢＶＤＮＡ检测仍可为阳性，此时，ＨＢＶ仍处于复制活跃状

态；ＨＢｅＡｇ阴性并不能作为 ＨＢＶ复制终止的判断依据。而

ＨＢＶＤＮＡ定量检测可灵敏地反映 ＨＢＶ的复制水平，对评估

抗病毒治疗的疗效有重要意义。但是，有研究指出部分病毒复

制不活跃的乙型病毒性肝炎患者，其血清 ＨＢＶＤＮＡ测定结

果为阴性［９］，提示单独检测 ＨＢＶ载量判断患者体内 ＨＢＶ复

制状况具有一定的局限性，仍需要血清免疫标志物检测来反映

机体对 ＨＢＶ的免疫状况
［１０］。本研究结果显示，“乙肝两对半”

模式与 ＨＢＶＤＮＡ阳性率有明显相关性。“乙肝两对半”检测

与 ＨＢＶＤＮＡ水平测定应相互弥补才可准确反映患者体内

ＨＢＶ的复制状况。

综上所述，“乙肝两对半”模式与 ＨＢＶＤＮＡ有明显相关

性，ＨＢＶＤＮＡ可反映 ＨＢＶ的感染及其活动水平，“乙肝两对

半”测定可反映患者对 ＨＢＶ的免疫状况，二者相互弥补，可作

为乙型病毒性肝炎早期诊断、疗效评估的可靠指标。
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为中国汉族人群的稀有等位基因。本研究还发现该检测系统

Ｌａｄｄｅｒ中，很多等位基因在本地区的汉族人群中并未检出，如

ＦＧＡ基因座的一些等位基因（如３３．２、４２．２、４３．２、４６．２、４８．２、

５０．２）。此研究提示这些以欧美人群的资料制作的Ｌａｄｄｅｒ并

非完全适合中国人群使用。稀有等位基因的出现，给检测结果

的判读带来一定困难。而本研究认为稀有等位基因的存在及

其确定，有助于提高各ＳＴＲ基因座的ＤＰ、ＰＰＥ等，同时也提示

各试剂公司应制备更加完善的、适合中国人群的Ｌａｄｄｅｒ以分

析这些数据，尤其在试剂国产化的过程中更要注重这方面数据

的收集，并将其放在Ｌａｄｄｅｒ中，使ＤＮＡ个体识别和亲权鉴定

的试剂更加符合中国人群。
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Ｅｖｏｌ，１９９５，１２（５）：９１４９２０．

［８］ ＧｉｌｌＰ．ＡｎｅｗｍｅｔｈｏｄｏｆＳＴＲｉｎｔｅｒｐｒｅｔａｔｉｏｎｕｓｉｎｇｉｎｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｏｇｉｃ

ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆａｃｒｉｍｉｎａｌｉｎｔｅｌｌｉｇｅｎｃｅｄａｔａｂａｓｅ［Ｊ］．ＩＮＪＬｅｇＭｅｄ，

１９９６，１０９（１）：１４２２．

［９］ 中华人民共和国司法部，司法鉴定管理局．亲权鉴定技术规范

［Ｓ］．２０１００４０７．

［１０］潘 猛，陈子庆，丁小健，等．江苏汉族群体１５个ＳＴＲ基因座遗传

多态性分析［Ｊ］．中国法医学杂志，２０１２，３８（５）：５６１５６４．

［１１］李成涛，郭宏，赵珍敏，等．亲权鉴定中常用ＳＴＲ基因座的基因组

学和遗传学分析［Ｊ］．中国法医学杂志，２００８，２４（３）：２１４２１８．

［１２］ＣｒｏｕｓｅＣＡ，ＲｏｇｅｒｓＳ，ＡｍｉｏｔｔＥ，ｅｔａｌ．Ａｎａｌｙｓｉｓａｎｄｉｎｔｅｒｐｒｅｔａｔｉｏｎ

ｏｆｓｈｏｒｔｔａｎｄｅｍｒｅｐｅａｔｍｉｃｒｏｖａｒｉａｎｔｓａｎｄｔｈｒｅｅｂａｎｄｅｄａｌｌｅｌｅｐａｔ

ｔｅｒｎｓｕｓｉｎｇｍｕｌｔｉｐｌｅａｌｌｅｌｅｄｅｔｅｃｔｉｏｎｓｙｓｔｅｒｎｓ［Ｊ］．ＪＦｏｒｅｎｓｉｃＳｃｉ，

１９９９，４４（１）：８７９４．

［１３］图尔逊·尼亚孜比力盖，古力娜尔·库尔班，张丽萍．新疆维吾尔

族２０个ＳＴＲ基因座遗传多态性［Ｊ］．中国法医学杂志，２０１２，２７

（２）：１３８１４０．

［１４］李成涛，郭宏，赵珍敏，等．亲权鉴定中常用ＳＴＲ基因座的基因组

学和遗传学分析［Ｊ］．中国法医学杂志，２００８，２４（３）：２１４２１８．

［１５］ＣｒｏｕｓｅＣＡ，ＲｏｇｅｒｓＳ，ＡｍｉｏｔｔＥ，ｅｔａｌ．Ａｎａｌｙｓｉｓａｎｄｉｎｔｅｒｐｒｅｔａｔｉｏｎ

ｏｆｓｈｏｒｔｔａｎｄｅｍｒｅｐｅａｔｍｉｃｒｏｖａｒｉａｎｔｓａｎｄｔｈｒｅｅｂａｎｄｅｄａｌｌｅｌｅｐａｔ

ｔｅｒｎｓｕｓｉｎｇｍｕｌｔｉｐｌｅａｌｌｅｌｅｄｅｔｅｃｔｉｏｎｓｙｓｔｅｒｎｓ［Ｊ］．ＪＦｏｒｅｎｓｉｃＳｃｉ，

１９９９，４４（１）：８７９４．

（收稿日期：２０１３０６２９）
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