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湖南省汉族人群15个STR基因座多态性分析

欧阳曙明1，2， 殷照初1，2， 江 源1，2， 申 琴1，2， 倪 斌*1，2
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摘 要： 应用美国 AmpFlSTR Indentifiler 荧光标记复合扩增试剂盒， 结合 PE9700 型 PCR 仪和美国 ABI 公司
310 型遗传分析仪 ， 对湖南汉族人群 D8S1179、 D21S11、 D7S820、 CSF1PO、 D3S1358、 TH01、 D13S317、
D16S539、 D2S1338、 D19S433、 vWA、 TPOX、 D18S51、 D5S818 和 FGA 共 15 个 STR 基因座进行多态性调查分
析.结果显示 15 个 STR 基因座的基因型分布符合 Hardy-Weinberg 平衡， 其杂合度（H）介于 0.593~0.900， 多态
信息含量（PIC）介于 0.54~0.85， 个体识别力（DP）介于 0.780~0.963， 非父排除率（PE）介于 0.282~0.785， 累计个
体识别力为（1~1.6×10-17）>0.999 999 99， 累计非父排除率为 0.999 999 5. 证明 15 个 STR 基因座在湖南省汉族
人群中具有较高的多态性， 可应用于该地区群体学研究、法医学个体识别和亲权鉴定等.
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Abstract：The polymorphism distributions of 15 STR loci （D8S1179，D21S11，D7S820，CSF1PO，
D3S1358，TH01，D13S317，D16S539，D2S1338，D19S433，vWA，TPOX，D18S51，D5S818 and FGA）
were investigated in a Hunan Han population using AmpFlSTR indentifiler kit，GeneAmp PCR system 9700
and ABI 310 genetic analyzer. Gene frequency，heterozygosity （H），polymorphism information content
（PIC），power of discrimination（DP）and probability of paternity exclusion（PE）were calculated， and all
loci were tested for Hardy-Weinberg equilibrium. Results indicate that the gene frequency of these 15 STR
loci is in Hardy-Weinberg equilibrium. The H is at 0.593~0.900， PIC is at 0.54~0.85，DP is at 0.780~
0.963，PE is at 0.282~0.785. Cumulative DP of the 15 STR is（1~1.6×10-17）> 0.999 999 99，and the
cumulative PE is 0.999 999 5. Therefore，the 15 STR loci used in this study are highly polymorphic in
Hunan Han population and can be applied to population study， individual identification and paternity
testing in forensic science.
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短串联重复序列（STR）是人类基因组中广泛
存在的一类遗传标志，具有高度多态性和遗传稳

定性［1］. STR基因座的等位基因数目多，杂合度
高，个体识别力强，同时扩增片段短，检测灵敏

度高，是目前群体遗传学，法医学研究及应用领

域十分理想的 DNA遗传标记［2］. 本研究应用美国
AmpFlSTR Indentifiler 试剂盒复合扩增技术结合
毛细管电泳技术，对湖南汉族人群的 15个 STR
基因座的遗传多态性进行了调查，为群体学研究，

法医学应用及 DNA数据库建设提供基础数据.

1 材料和方法

1.1 样本及其 DNA提取
自 2007年 11月至 2008年 6月收集本实验
室个案累计血样共 270例，所有个体均来源于湖
南省汉族，且三代之类均居住于湖南，用 Chelex-
100法抽提 DNA［3］.
1.2 PCR 复合扩增及扩增产物的检测

15 个 STR 基因座采用美国 AmpFlSTR
Indentifiler 试剂盒进行复合 PCR 扩增. PCR 体
系及程序设定均按照试剂盒说明书进行，然后于

美国 PE公司 9700型 PCR仪进行扩增. 扩增产
物在美国 ABI310型遗传分析仪上进行毛细管电
泳，电泳信息由 Data Collection数据软件自动收
集，电泳结束后，由 GeneMapper3.1 软件分析各
基因座的基因型.
1.3 统计分析
按基因计数法计算等位基因频率、基因型频
率. 应用卡方检验比较基因型的观察值和期望值
之间是否符合 Hardy-Weinberg 平衡 . 运用
PowerStatsV1.2 软件计算 15 个 STR 基因座的遗
传学指标［4］，包括：杂合度（H）、多态信息含量
（PIC）、个体识别力（DP）、非父排除率（PE）.
运用 χ2检验将湖南汉族与北京人群［5］、四川

人群［6］、陕西汉族人群［7］、东北汉族人群［8］、厄瓜
多尔黑人［9］、美洲印第安人［9］和日本人［10］的多个

STR位点的等位基因频率进行比较.

2 结果

2.1 PCR 扩增及电泳结果
15个 STR位点均得到了有效扩增，电泳图
谱显示扩增结果较好，特异性高.

表 1 湖南汉族人群 15 个 STR 基因座等位基因频率
Table 1 The allele frequencies of 15 STR loci of Han population from Hunan

Allele D8S1179 D21S11 D7S820 CSF1PO D3S1358 TH01 D13S317 D16S539 D2S1338 D19S433 vWA TPOX D18S51 D5S818 FGA
5
6
7
8
9
9.2
9.3
10
10.2
11
12
12.2
13
13.2
14
14.2
15
15.2
16
16.2
17
17.2
18
18.2
19
20
21
22
22.2
23
23.2
24
24.2
25
25.2
26
26.2
27
28
28.2
29
30
30.2
31
31.2
32
32.2
33
33.2
34
34.2

0.130

0.107
0.120

0.180

0.215

0.170

0.069

0.007

0.002

0.002
0.048
0.004
0.287
0.244
0.004
0.010
0.072
0.041
0.146
0.009
0.035
0.002
0.006

0.002

0.165
0.057
0.002

0.126

0.350
0.246

0.041

0.011

0.002

0.007

0.039

0.250
0.006
0.224
0.376

0.087

0.009

0.004

0.004

0.046

0.344

0.319

0.215

0.059

0.009

0.107
0.267
0.050
0.485

0.037
0.054

0.006
0.296
0.163

0.119

0.228
0.163

0.022

0.004

0.006
0.291

0.141

0.243
0.228

0.081

0.011

0.013

0.069

0.120
0.002
0.170
0.120
0.030
0.057

0.196

0.157

0.059

0.006

0.002

0.002
0.028
0.004
0.278
0.039
0.241
0.107
0.081
0.163
0.017
0.033

0.006

0.002

0.004

0.252

0.024

0.183

0.219

0.181

0.124
0.013

0.524
0.111

0.017

0.322
0.024
0.002

0.002

0.002

0.009
0.043

0.194

0.185

0.189

0.135

0.076

0.048
0.002
0.033
0.031
0.024
0.024

0.004

0.026
0.004
0.061

0.231

0.317
0.224

0.122

0.013

0.002

0.004
0.002
0.019

0.069
0.056
0.100
0.219
0.004
0.191
0.019
0.159
0.006
0.096
0.007
0.033
0.002
0.015

0.002
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2.2 统计学分析
通过对 270 份样本的检测，得到了 15 个

STR基因座的等位基因频率分布资料（表 1）. 其
中 D8S1179等位基因数为 9个，分布范围为 10~
18；D21S11 等位基因数为 14 个，分布范围为
27~34.2；D7S820等位基因数为 9个，分布范围
为 6~14；CSF1PO等位基因数为 9个，分布范围
为 6~14；D3S1358等位基因数为 8个，分布范围
为 12~19；TH01等位基因数为 6个，分布范围为
6~10；D13S317等位基因数为 8个，分布范围为
7~14；D16S539等位基因数为 7个，分布范围为
7~14；D2S1338 等位基因数为 12 个，分布范围
为 16~29；D19S433等位基因数为 13个，分布范
围为 11~18.2；vWA等位基因数为 8个，分布范
围为 13~20；TPOX 等位基因数为 6 个，分布范
围为 8~13；D18S51等位基因数为 15个，分布范
围为 10~23；D5S818等位基因数为 9个，分布范
围为 7~15；FGA等位基因数为 18个，分布范围
为 17 ~29. 15 个 STR 基 因 座 中 ，D21S11、
CSF1PO、TH01、D19S433与 FGA属于复杂重复序
列，其他 10 个 STR 基因座属于简单重复序列 .
经卡方检验分析比较基因型的观察值和期望值，

结果 P > 0.05，表明各 STR基因座的基因型分布

符合 Hardy-Weinberg平衡.
根据各位点的等位基因频率和基因型频率

分布，运用 PowerStatsV12 软件计算得出 15 个
STR基因座的 H、PIC、DP、PE（表 2）. 其中 H
介于 0.593~0.900，PIC介于 0.54~0.85，DP 介于
0.780~0.963，PE介于 0.282~0.785.

表 2 湖南汉族人群 15个 STR基因座多态性统计学指标
Table 2 Statistical indices of 15 STR loci of Han

population from Hunan

Loci Heterozygosity PIC DP PE

D8S1179
D21S11
D7S820
CSF1PO
D3S1358
TH01
D13S317
D16S539
D2S1338
D19S433
vWA
TPOX
D18S51
D5S818
FGA

0.878
0.800
0.733
0.704
0.726
0.663
0.800
0.781
0.900
0.848
0.826
0.593
0.893
0.800
0.889

0.830
0.790
0.730
0.690
0.680
0.630
0.760
0.740
0.850
0.790
0.780
0.540
0.850
0.740
0.850

0.953
0.943
0.915
0.887
0.879
0.845
0.922
0.913
0.963
0.940
0.930
0.780
0.960
0.911
0.959

0.750
0.599
0.482
0.434
0.469
0.373
0.599
0.565
0.795
0.691
0.648
0.282
0.780
0.599
0.773

表 3 湖南汉族人群 STR 等位基因频率同其他人群之间的比较
Table 3 Comparison of allele frequency in Han population from Hunan and other population

Loci Beijing Sichuan Han in Shanxi Han in Northeast China Ecuadorian Black Amerindian Japanese

D3S1358
vWA
FGA
D8S1179
D21S11
D18S51
D5S818
D13S317
D7S820
TH01
TPOX
CSF1PO

0.693
0.233
0.113
0.037
0.066
0.769
0.382
0.198
0.412

0.249
0.499
0.672
0.089
0.203
0.670
0.910
0.560
0.167

0.761
0.504
0.095
0.041
0.360
0.007
0.167
0.015
0.450

0.728
0.287
0.167
0.000
0.375
0.308
0.430
0.054
0.002

0.893
0.000
0.000
0.000
0.000
0.000
0.000
0.000
0.000

0.003
0.000
0.000
0.000
0.000
0.000
0.000
0.000
0.000

0.814
0.013
0.002

0.000
0.046
0.406

2.3 各人群之间 STR等位基因频率间的比较
通过 χ2检验将湖南汉族人群同其他人群的

等位基因频率分布进行比较（表 3）. 国内人群之
间的比较发现，湖南汉族人群的 9 个 STR 位点
的等位基因频率同四川人相比均无显著性差异

（P > 0.05），同北京人相比仅 D8S1179 位点有显
著性差异（P＜0.05），同东北汉族相比 D8S1179、
D7S820位点有显著性差异（P＜0.05），同陕西汉
族相比则 D8S1179、D18S51、D13S317位点有显
著性差异（P＜0.05）. 同国外人群相比，湖南汉族

注：黑体加粗数据 P＜0.05，具有显著性差异.
Notes：Numbers in bold type indicate those loci that depict significant differences between Han population from Hunan and other population.
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人群的 9个等位基因频率同美洲印第安人相比
均有显著性差异（P＜0.05），同厄瓜多尔黑人相比
则除 D3S1358位点无显著性差异（P >0.05）外，
其余均有显著性差异，而同日本人群相比的 6个
STR位点等位基因频率的比较中，有 vWA位点、
FGA位点、TH01位点和 TPOX位点有显著性差
异（P＜0.05）.

3 讨论

STR具有种类多、分布广、高度多态、易于
检测等特点，同时由于 STR 基因座在群体之间
和群体内部的异质性水平较高，因此在不同群

体以及亲缘关系相近的群体之间的等位基因和

基因型频率分布有明显的地理差异，地理因素

在遗传学多样性形成中的作用比语言因素要更

显著 ［11］. 所以在将 STR应用于人类进化研究和
法医学个体识别、亲权鉴定时，必须先对群体进
行多态性调查，以获得其频率分布的数据.
本研究采用复合扩增并荧光检测技术，调查了

D8S1179、D21S11、D7S820、CSF1PO、D3S1358、
TH01、D13S317、D16S539、D2S1338、D19S433、
vWA、TPOX、D18S51、D5S818 和 FGA 共 15 个
STR基因座在湖南省 270名汉族无关个体中的多
态性分布情况，得到了反映该地区群体遗传特征

的等位基因频率数据. 对这些基础数据的统计分
析表明，所得数据完全符合 Hardy-Weinberg平衡
定律（P＞0.05），证明了此次调查资料在群体遗传
学上的可靠性和科学性.
在 STR 研究中，遗传标记的多态性及应用

价值一般可用杂合度（H）、多态信息含量（PIC）、
个体识别力（DP）和非父排除率（PE）来衡量. 杂
合度能客观地反映样本的遗传变异水平. 杂合度
越大，表明群体内遗传差异越大，多态性则越高.
PIC直接反映某个遗传标记所包含或所能提供的
遗传信息的总量. PIC＞ 0.5时，该遗传标记具有
高度的可提供信息性. DP 和 PE 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 DP＞0.8， PE＞0.5时，属于高度多态性遗
传标记，具有较高的应用价值［12］.
根据 15个 STR基因座多态性指标数据，可

推断大多数基因座具有较高多态性，其中

D2S1338各项多态性指标均为最高，具有较好的
一致性 . 而 TPOX、TH01、CSF1PO、D3S1358、
D7S820等 5个 STR基因座 PE均小于 0.5，其中

TPOX的 DP值小于 0.8，说明这 5个 STR基因座
在湖南汉族群体中的多态性不是很高. 因此在应
用于法医学实践时，应尽量避免使用这几个 STR
基因座，而应联合其他多态性较高的 STR位点.
计算 15 个 STR 基因座累计 PE 为 0.999 999 5，
累计 DP为（1~1.6×10-17）＞ 0.999 999 99，说明这
15个 STR基因座联合应用适合于湖南汉族的多
态性研究，在人类遗传学、法医学等领域有重要
的应用价值.
同时我们选取国内和国外部份人群的 STR

等位基因频率与检测得到的湖南省汉族人群数

据进行比较，发现了湖南汉族人群的 STR 位点
群体学数据与四川人群的最为接近，统计学分析

其中 9个 STR位点均无显著性差异（P ＞ 0.05），
与其他国内人群的比较中也只发现少数位点有

显著性差异. 而与部分国外人群的比较中，发现
检测的 STR位点等位基因分布大部分具有显著
性差异，尤以美洲印第安人最为明显，所有对比

的 9个 STR位点均有显著性差异（P＜ 0.01），厄
瓜多尔黑人则有 8个位点具有显著性差异（P ＜
0.01），而与日本人群相比的 6 个 STR 位点中，
则有 4个具有显著性差异（P ＜ 0.05）. 这也在一
定程度上反应了 STR数据具有一定的地域性和
群体性，相比国外人群，湖南汉族人群与国内主

要人群的 STR数据更为接近，但是也存在少数
位点具有显著性差异，所以在以后的研究中，我

们应该继续扩大样本采集的数量和范围，为建立

我国不同地区的 STR数据库奠定基础.
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geography，rather than by language[J]. Am J Hum Genet，
2000，67（6）：1526 - 1543.
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3 讨论

本研究以基因枪轰击的方式将构建好的重

组表达载体导入洋葱表皮细胞，发现 MuMADS1-
GFP融合蛋白在洋葱细胞内表达，且在细胞核中
表达. 表明 MuMADS1 基因编码的蛋白作为一种
转录因子应在细胞核内直接或间接参与一些功

能基因的启动表达. 另一方面，也可说明携带
GFP的植物表达载体构建成功且在植物细胞确
实能够正确表达出带有绿色荧光的融合蛋白.

GFP在真核或原核细胞内表达后，可在蓝光
或紫光的激发下产生明亮的绿色荧光，其融合表

达载体已广泛用于基因编码产物的定位或基因

表达的报告基因［12］. 与其他报告基因相比，GFP
没有本底表达，无需底物、辅因子等物质，只需
应用荧光显微镜可方便地检测到目的基因的表

达，筛选出阳性克隆，为日后转基因植物的检测

提供方便. 虽然通过用 GFP作为标记物来观察
MuMADS1 基因表达蛋白在细胞中的分布和定
位，可为我们进一步研究该基因的功能提供线索

和思路，然而，对于该基因更精确的亚细胞定位

乃至对基因具体功能的阐述则需要将构建的植

物表达载体转入植株内并且永久稳定表达后再

进行各个方面的检测研究．
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