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　　摘　要　目的　对山东省济宁地区８８９名无关汉族个体进行１９个ＳＴＲ基因座遗传多态性分析，为相关研
究和鉴定提供基础数据。方法　采用Ｇｏｌｄｅｎｅｙｅ２０Ａ试剂盒人类荧光标记ＳＴＲ复合扩增检测试剂（基点认知公
司）进行直接扩增，经测序后获得所有个体１９个 ＳＴＲ基因座的ＤＮＡ分型，应用ＰｏｗｅｒＳｔａｔｓＶ１２软件计算等位基
因的分布频率等群体遗传数据。结果　在１９个ＳＴＲ基因座中共检出２４６个等位基因和９２６种基因型，基因频
率分布在０．０００６～０．５２９９之间，杂合度分布在０．６４２～０．９１８之间，匹配概率在０．０１２～０．２０７之间，个体识别能
力在０．７９３～０．９８８之间，多态信息含量在０．５７０～０．９２０之间，和非父排除概率在０．３４５～０．８３１之间。各基因
座的基因型分布均符合ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平衡定律（Ｐ＞０．０５）。结论　１９个ＳＴＲ基因座具有高多态性和较好识
别能力，在该地区汉族人群的多态性研究中具有较高的应用价值。
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　　ＳＴＲ（ｓｈｏｒｔｔａｎｄｅｍｒｅｐｅａｔ）是目前法医物证鉴
定中常规使用的长度多态性遗传标记，其等位基

因片段长度多在４００ｂｐ以下，扩增成功率高，阳性
率和检测灵敏度高，尤其使用于降解、陈旧和腐败

检材的分型鉴定。一个ＳＴＲ基因座能否用作法医
ＤＮＡ分析的遗传标记需要进行法医学应用评估，
评估内容主要涉及遗传标记的基本特征（包括遗

传方式、检测技术、染色体定位和多态性类型）、种
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属特异性、分型稳定性、可重复性、群体遗传调查

和抗ＰＣＲ抑制剂干扰能力等。本文主要通过群体
遗传调查对济宁地区８８９名无关汉族个体常染色
体１９个ＳＴＲ基因座进行基因频率和多态性参数
分析，旨在获得济宁地区汉族人群相关基因座的

基因数据，为法医学个体识别、亲权鉴定［１］、群体

遗传学提供相关数据。

１　材料与方法

１．１　样本来源
血液样本均来源于济宁医学院司法鉴定中心

ＤＮＡ数据库资源，济宁地区人群中８８９名无关汉
族个体，以ＦＴＡ卡形式保存。
１．２　仪器与试剂

ＧｅｎｅＡｍｐ９７００型 ＰＣＲ扩增仪（美国 ＡＢ公
司），３５００型遗传分析仪（美国 ＡＢ公司），Ｇｏｌｄｅｎ
ｅｙｅ^ＴＭＤＮＡＩＤＳｙｓｔｅｍ２０Ａ试剂盒（中国基点认知
公司）

１．３　ＳＴＲ扩增及分型检测
ＦＴＡ卡血样利用采用 Ｇｏｌｄｅｎｅｙｅ２０Ａ试剂盒

人类荧光标记ＳＴＲ复合扩增检测试剂，经 ＰＣＲ复
合扩增，扩增体系和反应条件参照相关试剂盒说

明书进行，扩增产物经 ＡＢＩ３５００自动遗传分析仪

（美国ＡＢ公司）进行电泳检测，通过 ＧｅｎｅＭａｐｐｅｒ
ＩＤＸ软件分析，获得１９个ＳＴＲ基因座分型结果。
１．４　统计学方法

应用 ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平衡软件对 １９个 ＳＴＲ
基因座的基因型数据进行 χ２检验。采用 Ｐｏｗｅｒ
ＳｔａｔｓＶ１２软件统计基因频率并计算杂合度（Ｈ）、匹
配概率（Ｐｍ）、个体识别能力（ＤＰ）、多态信息含量
（ＰＩＣ）、非父排除概率（ＰＥ）和父权指数（ＴＰＩ）和基
因多样性（ＧＤ）等遗传学参数［２］，基因多样性

（ＧＤ）按公式ＧＤ＝ｎ（１∑Ｐｉ２）／（ｎ１）计算，其中Ｐｉ
为等位基因频率。

２　结果

２．１　基因座分型图谱
８８９个样本经扩增、电泳、分析后得到 １９个

ＳＴＲ基因座图谱。见图１。
２．２　基因频率分布

８８９名济宁地区个体在１９个ＳＴＲ基因座共检
出２４６个等位基因和９２６种基因型，基因频率分布
在０．０００６～０．５２９９之间。经χ２检验，各基因座的
基因型分布均符合 ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平衡（Ｐ＞
００５）［３］。见图１、表２。

图１　１９个ＳＴＲ基因座分型图谱

·７７１·
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表１　济宁地区８８９名汉族个体１９个ＳＴＲ基因座等位基因与基因型计数
基因座 等位基因 基因型 基因座 等位基因 基因型

Ｄ１９Ｓ４３３ １０ ３３ Ｄ３Ｓ１３５８ １０ ２５ ＰｅｎｔａＤ １１ ４１ ＴＨ０１ ７ ２１
Ｄ５Ｓ８１８ ９ ２９ Ｄ１３Ｓ３１７ ８ ２７ ｖＷＡ ９ ２８ Ｄ１２Ｓ３９１ １６ ５９
Ｄ２１Ｓ１１ １９ ６７ Ｄ７Ｓ８２０ １０ ３２ Ｄ８Ｓ１１７９ １１ ４２ Ｄ２Ｓ１３３８ １５ ６４
Ｄ１８Ｓ５１ １９ ８１ Ｄ１６Ｓ５３９ ８ ２８ ＴＰＯＸ ７ １６ ＦＧＡ ２３ ８１
Ｄ６Ｓ１０４３ ２０ ７６ ＣＳＦ１ＰＯ １０ ２８ ＰｅｎｔａＥ ２４ １４８ 合计 ２４６ ９２６

表２　济宁地区８８９名汉族个体１９个ＳＴＲ基因座的等位基因频率
Ｄ１９Ｓ４３３ Ｄ５Ｓ８１８ Ｄ２１Ｓ１１ Ｄ１８Ｓ５１ Ｄ６Ｓ１０４３ Ｄ３Ｓ１３５８

Ａ Ｆ Ａ Ｆ Ａ Ｆ Ａ Ｆ Ａ Ｆ Ａ Ｆ
７ ０．００１１ ７ ０．０１１２ ２７ ０．００２３ ９ ０．００２２ ８ ０．００１１ １１ ０．０００６
８ ０．００１１ ８ ０．００２２ ２８ ０．０４２３ ９．２ ０．００１１ ９ ０．０００６ １２ ０．０００６
９ ０．０４８４ ９ ０．０６７５ ２８．２ ０．００４０ １０ ０．００３４ １０ ０．０３３２ １３ ０．００１１
１０ ０．２６０４ １０ ０．１９２４ ２９ ０．２７２０ １１ ０．００１７ １１ ０．０９２２ １４ ０．０４３３
１１ ０．２３６２ １１ ０．３３５２ ２９．２ ０．０００６ １２ ０．０３８２ １２ ０．１２０４ １５ ０．３７７４
１１．１ ０．０００６ １２ ０．２３６８ ３０ ０．２７８８ １３ ０．２１６０ １３ ０．１４６２ １６ ０．３２４０
１２ ０．３５８８ １３ ０．１４２９ ３０．２ ０．０１３０ １４ ０．２１０３ １４ ０．１４２３ １７ ０．１８３４
１３ ０．０８１０ １４ ０．０１０７ ３０．３ ０．００７３ １５ ０．１６９９ １５ ０．０１５７ １８ ０．０６３６
１４ ０．０１０７ １５ ０．００１１ ３１ ０．１０１０ １６ ０．１２０９ １６ ０．００２８ １９ ０．００５１
１５ ０．００１７ Ｄ１３Ｓ３１７ ３１．２ ０．０７１７ １７ ０．０６３０ １７ ０．０３３２ ２０ ０．００１１

Ｄ７Ｓ８２０ Ａ Ｆ ３２ ０．０２８８ １８ ０．０４５６ １７．３ ０．００１７ Ｄ１６Ｓ５３９
Ａ Ｆ ７ ０．０００６ ３２．２ ０．１２４２ １９ ０．０４３９ １８ ０．１８８４ Ａ Ｆ
７ ０．００２３ ８ ０．２４７４ ３３ ０．００３４ ２０ ０．０３０４ １９ ０．１７２１ ８ ０．００６２
８ ０．１３１５ ９ ０．１２１７ ３３．２ ０．０４３５ ２１ ０．０２６４ ２０ ０．０３７１ ９ ０．２８１２
９ ０．０６２３ １０ ０．１５８０ ３４ ０．０００６ ２２ ０．０１５７ ２０．３ ０．０００６ １０ ０．１４２３
９．１ ０．００１７ １１ ０．２４８６ ３４．１ ０．０００６ ２３ ０．００７３ ２１ ０．００６７ １１ ０．２５３７
１０ ０．１８５７ １２ ０．１７４７ ３４．２ ０．００５１ ２４ ０．００２２ ２１．３ ０．００２２ １２ ０．１９６３
１０．１ ０．００１２ １３ ０．０４０４ ３５ ０．０００６ ２５ ０．０００６ ２２ ０．０００６ １３ ０．１０９１
１１ ０．３４１１ １４ ０．００８７ ３５．２ ０．０００６ ２６ ０．００１１ ２２．３ ０．００２２ １４ ０．０１０７
１２ ０．２２７０ ＰｅｎｔａＥ ＣＳＦ１ＰＯ Ｄ１２Ｓ３９１ ２４．３ ０．０００６ １５ ０．０００６
１３ ０．０４３７ Ａ Ｆ Ａ Ｆ Ａ Ｆ ＦＧＡ ＴＨ０１
１４ ０．００３５ ５ ０．０５９９ ７ ０．００１１ １５ ０．０１６９ Ａ Ｆ Ａ Ｆ

ＰｅｎｔａＤ ７ ０．００２８ ８ ０．００１１ １６ ０．００４５ １６ ０．０００６ ４ ０．００１７
Ａ Ｆ ８ ０．０１１３ ９ ０．０４８４ １７ ０．１０２９ １７ ０．００１１ ６ ０．０８６３
６ ０．００４５ ９ ０．００６２ １０ ０．２６０４ １７．２ ０．０００６ １８ ０．０１８６ ７ ０．２６０７
７ ０．００４０ １０ ０．０４６３ １１ ０．２３６２ １７．３ ０．０００６ １９ ０．０４１１ ８ ０．０６４３
８ ０．０５２６ １１ ０．１２０９ １１．１ ０．０００６ １８ ０．２４９２ ２０ ０．０５１８ ９ ０．５２９９
９ ０．２７９４ １２ ０．０８７０ １２ ０．３５８８ １８．２ ０．０００６ ２０．２ ０．０００６ ９．３ ０．０３５６
１０ ０．１３２４ １３ ０．０４２４ １３ ０．０８１０ １９ ０．２００２ ２１ ０．０９９１ １０ ０．０２１４
１１ ０．１５７８ １４ ０．０８９８ １４ ０．０１０７ ２０ ０．１６３１ ２１．２ ０．００１１ Ｄ２Ｓ１３３８
１２ ０．１８６１ １５ ０．１０５１ １５ ０．００１７ ２１ ０．１１５３ ２２ ０．１６７８ Ａ Ｆ
１３ ０．１３６９ １６ ０．１０００ Ｄ８Ｓ１１７９ ２２ ０．０８５５ ２２．２ ０．００５６ ９ ０．０００６
１４ ０．０３６８ １７ ０．０７１８ Ａ Ｆ ２３ ０．０３２１ ２３ ０．２４９４ １６ ０．００９０
１５ ０．００７９ １７．３ ０．０００６ ８ ０．００１１ ２４ ０．０２０８ ２３．２ ０．００９０ １６．１ ０．０００６
１６ ０．００１７ １８ ０．０８３１ ９ ０．０００６ ２５ ０．００６７ ２４ ０．１８５２ １７ ０．０５４０

ｖＷＡ １８．３ ０．０００６ １０ ０．０８４４ ２６ ０．０００６ ２４．２ ０．００７３ １８ ０．１１５３
Ａ Ｆ １９ ０．０５３１ １１ ０．０７９３ ２８ ０．０００６ ２５ ０．１０２５ １９ ０．１７２１
１３ ０．０００６ １９．３ ０．０００６ １２ ０．１３１０ ＴＰＯＸ ２５．２ ０．００３４ ２０ ０．１３６１
１４ ０．２４７５ ２０ ０．０４３５ １３ ０．２４６９ Ａ Ｆ ２６ ０．０４２２ ２１ ０．０２３６
１５ ０．０２０８ ２１ ０．０３５０ １４ ０．１９５２ ８ ０．５０５２ ２６．２ ０．０００６ ２２ ０．０４６７
１６ ０．２０２５ ２２ ０．０１８１ １５ ０．１５９２ ９ ０．１１８７ ２７ ０．０１０１ ２３ ０．２０９２
１７ ０．２４３５ ２３ ０．０１０７ １６ ０．０８８３ １０ ０．０２１０ ２７．２ ０．００１１ ２４ ０．１６１４
１８ ０．１８３９ ２４ ０．００８５ １７ ０．０１１８ １１ ０．３１７２ ２８ ０．０００６ ２５ ０．０５８５
１９ ０．０８７２ ２５ ０．００２３ １８ ０．００２２ １２ ０．０３３２ ２９ ０．０００６ ２６ ０．００８４
２０ ０．０１１８ ２６ ０．０００６ １３ ０．００４１ ３０ ０．０００６ ２７ ０．００２８
２１ ０．００２２ １４ ０．０００６ ２８ ０．００１７
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２．３　多态性评估参数
１９个基因座的杂合度分布在 ０．６４２～０．９１８

之间，匹配概率在０．０１２～０．２０７之间，个体识别能
力在０．７９３～０．９８８之间，多态信息含量在０．５７０

～０．９２０之间，非父排除概率在０．３４５～０．８３１之
间，累积非父排除概率为０．９９９９９９９９０８１９９２３。各
基因座遗传学参数见表３。

表３　济宁地区８８９名汉族个体１９个ＳＴＲ基因座的法医遗传学参数

基因座 Ｈ Ｐｍ ＤＰ ＰＩＣ ＰＥ ＴＰＩ ＧＤ

Ｄ１９Ｓ４３３ ０．７４７ ０．１１１ ０．８８９ ０．６９０ ０．５０４ １．９８０ ０．７３９

Ｄ５Ｓ８１８ ０．７６３ ０．０８９ ０．９１１ ０．７３０ ０．５３２ ２．１１０ ０．７７０

Ｄ２１Ｓ１１ ０．８３７ ０．０６０ ０．９４０ ０．７９０ ０．６７０ ３．０８０ ０．８１４

Ｄ１８Ｓ５１ ０．８４７ ０．０４０ ０．９６０ ０．８４０ ０．６８９ ３．２７０ ０．８５５

Ｄ６Ｓ１０４３ ０．８９１ ０．０３４ ０．９６６ ０．８５０ ０．７７７ ４．５８０ ０．８６７

Ｄ３Ｓ１３５８ ０．７１４ ０．１３３ ０．８６７ ０．６６０ ０．４５１ １．７５０ ０．７１４

Ｄ１３Ｓ３１７ ０．８１４ ０．０６８ ０．９３２ ０．７８０ ０．６２６ ２．６９０ ０．８０６

Ｄ７Ｓ８２０ ０．８０８ ０．０８８ ０．９１２ ０．７４０ ０．６１４ ２．６００ ０．７７５

Ｄ１６Ｓ５３９ ０．７８０ ０．０８０ ０．９２０ ０．７５０ ０．５６２ ２．２７０ ０．７８７

ＣＳＦ１ＰＯ ０．７４７ ０．１１１ ０．８８９ ０．６９０ ０．５０４ １．９８０ ０．７３９

ＰｅｎｔａＤ ０．８３６ ０．０５７ ０．９４３ ０．８００ ０．６６７ ３．０５０ ０．８２３

ｖＷＡ ０．７９２ ０．０７２ ０．９２８ ０．７７０ ０．５８４ ２．４００ ０．７９７

Ｄ８Ｓ１１７９ ０．８３７ ０．０４７ ０．９５３ ０．８２０ ０．６６９ ３．０７０ ０．８３８

ＴＰＯＸ ０．６６９ ０．２０７ ０．７９３ ０．５７０ ０．３８３ １．５１０ ０．６２９

ＰｅｎｔａＥ ０．９１８ ０．０１２ ０．９８８ ０．９２０ ０．８３１ ６．０６０ ０．９２４

ＴＨ０１ ０．６４２ ０．１８２ ０．８１８ ０．５９０ ０．３４５ １．４００ ０．６３９

Ｄ１２Ｓ３９１ ０．８２７ ０．０４７ ０．９５３ ０．８２０ ０．６５０ ２．８９０ ０．８３９

Ｄ２Ｓ１３３８ ０．８６３ ０．０３６ ０．９６４ ０．８４０ ０．７２０ ３．６４０ ０．８６０

ＦＧＡ ０．８３９ ０．０４３ ０．９５７ ０．８３０ ０．６７３ ３．１００ ０．８４９

３　讨论

在群体遗传学中样本量越大，代表性就越强，

所得资料越可信。本文分析８８９名济宁地区无关
汉族个体，在１９个ＳＴＲ基因座共检出２４６个等位
基因和 ９２６种基因型，累积非父排除概率为
０９９９９９９９９０８１９９２３。其样本数和统计出的等位基
因数和基因型数均高于之前对该地区的相关研

究［４］，具有较好的代表性。

一个基因座的遗传多态性是指在人群中能够

保持稳定的频率，遗传多态性高的基因座随样本

量的变化波动较小，遗传多态性低的基因座随样

本量的变化波动较大。按照Ｇｉｌｌ等［５］认为ＤＰ≥０．
９，Ｈ≥０．７的基因座具有较高的遗传多态性，依此
为标准，本文分析的１９个 ＳＴＲ基因座在济宁地区
人群中，有 ＰｅｎｔａＥ等１４个基因座均具有高度遗

传多态性和高度杂合性，具有高鉴别能力，其中

ＰｅｎｔａＥ基因座 ＧＤ最高，为 ０．９２４，ＴＰＯＸ基因座
ＧＤ 最 低，为 ０．６２９。而 Ｄ１９Ｓ４３３、Ｄ３Ｓ１３５８、
ＣＳＦ１ＰＯ、ＴＰＯＸ及ＴＨ０１５个ＳＴＲ基因座遗传多态
性稍低，与中国广州、苏州、云南等南方地区汉族

人群报道基本一致［６９］，与少数民族和国外存有差

别［１０１１］。可能因为还需要增加大规模样本量，也

可能因为该１９个ＳＴＲ基因座选自美国人群，与中
国汉族人群存在差异。

总体来说，济宁地区汉族人群的１９个 ＳＴＲ基
因座具有较高的遗传多态性，是比较理想遗传标

记系统。但有 Ｄ１９Ｓ４３３、Ｄ３Ｓ１３５８、ＣＳＦ１ＰＯ、ＴＰＯＸ
及ＴＨ０１５个 ＳＴＲ基因座对于济宁地区汉族人群
遗传多态性稍低，该相关遗传标记系统效能仍有

进一步优化的空间。本文所得到的１９个 ＳＴＲ基
因座的遗传学参数可为济宁汉族人群法医个体识

·９７１·
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别、亲权鉴定及遗传学研究提供依据和有效补充。
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