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贵州壮族人群２５个 ＹＳＴＲ基因座遗传多态性

国学红，何燕，张秀秀，张婷，王婵娟，官志忠
（地方病与少数民族性疾病教育部重点实验室∥

贵州省分子生物学重点实验室∥贵州医科大学，贵州 贵阳 ５５０００４）

摘　要：调查贵州黔东南苗族侗族自治州从江县壮族无关男性个体的２５个ＹＳＴＲ基因座的遗传多态性，并探
讨与其他１２民族群体的遗传关系。采用Ｙ２７ｐｌｅｘ荧光检测试剂盒复合扩增６７例样本，采用３１３０ＸＬ遗传分析仪
进行毛细管电泳检测，使用Ａｒｌｅｑｕｉｎ３５、Ｍｅｇａ７０、ＳＰＳＳ１９０等一系列遗传学软件对基因分型结果进行统计。
除２个双拷贝基因座ＤＹＳ３８５ａｂ、ＤＹＳ３８７Ｓ１分别检出８、１０个等位基因外，其余２３个单拷贝基因座共检出８６种
等位基因，等位基因个数为２～７不等，等位基因频率为 （００１４９～０９７０１），基因多样性 ＧＤ值为００５８８
（ＤＹＳ４５６）～０８２３６（ＤＹＳ３８７Ｓ１），２５个 ＹＳＴＲ基因座组成的单倍型共检出３６种，其中６６７％为唯一单倍型，
单倍型多样性ＨＤ值为０９５７９。Ｒｓｔ遗传距离矩阵显示：贵州壮族人群父系遗传结构与文献中的福建畲族、内蒙
古的蒙古族、山西汉族人群较为相似，与广西壮族、云南哈尼族、新疆维吾尔族、辽宁满族、吉林朝鲜族、萨

尔茨堡人群差异明显。而与新疆哈萨克族、安多藏族、西非人群差异显著。２５个ＹＳＴＲ基因座在贵州壮族人群
中具有良好的遗传多态性，可应用于父系亲权关系鉴定。
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　　Ｙ染色体短串联重复序列 （ＹＳＴＲ）是指位于
男性Ｙ染色体上非重组区上的人类多态性位点。
其主要特征表现为个体不同，核心碱基序列重复次

数不同。是研究父系溯源、迁徙进化、家系识别等

方面的重要遗传标记，该遗传标记具有连锁遗传、

单倍型父系遗传等特征［１］。目前，ＹＳＴＲ分型技术
已成为法医学、群体遗传学及人类学研究的主流技

术［２－３］。研究发现，适当增加 ＹＳＴＲ基因座有利
于提高个体的识别力，可以有效解决单个或几个基

因座的遗传多态性对个体识别能力不足的问题。本

文拟采用 Ｙ２７Ｐｌｅｘ荧光试剂盒，在包含 ＡｍｐＦＩＳＴＲ
Ｙｆｉｌｅｒ１６个ＹＳＴＲ基因座的基础上，新增了９个
ＹＳＴＲ基因座。利用该试剂盒重建贵州世居少数民
族壮族父系遗传史，探讨贵州世居少数民族壮族与

其他１２个群体间的遗传结构和遗传分化关系，从
分子水平上研究壮族的起源及迁徙，为其在法医学

个体识别和亲权鉴定以及人类遗传学方面的研究提

供数据支撑。

１　材料和方法
１１　研究对象

６７例壮族男性ＤＮＡ样本来自于贵州黔东南苗
族侗族自治州从江县刚边乡银屏村，根据知情同意

原则，每个个体采集静脉血２ｍＬ。采样标准：３代
内民族单一且无族外通婚，个体间无血缘关系。从

公共数据库 （ｈｔｔｐ：∥ｙｈｒｄｏｒｇ）获得广西壮族［４］、

福建畲族［５］、云南哈尼族［６］、内蒙古蒙古族［７］、

山西汉族［８］、新疆哈萨克族［９］、新疆维吾尔族、

安多藏族［１０］、辽宁满族［１１］、吉林朝鲜族［１２］、西非

人群［１３］、萨尔茨堡［１４］等群体的单倍型数据作为比

较数据。

１２　方法
１２１　ＤＮＡ提取及模板的标化　用经典的酚 －氯
仿法提取抗凝全血 ＤＮＡ，用美国 ＢＥＣＫＭＡＮ
ＤＵ６４０核酸蛋白分析仪检测 ＤＮＡ样本的浓度和纯
度，取少量 ＤＮＡ样本标准化质量浓度为 １０ｎｇ／

μＬ，作为 ＰＣＲ扩增的模板。
１２２　ＰＣＲ扩增　采用Ｙ２７Ｐｌｅｘ荧光检测试剂盒，
用美国 ＡＢＩ２７２０ＴｈｅｒｍａｌｃｙｃｌｅｒＰＣＲ仪进行扩增。
扩增体系为１０μＬ，其中 ２５×ＰＣＲＭｉｘ４μＬ，Ｙ
２７ＰｌｅｘＰｒｉｍｅｒ２μＬ，ＴａｑＤＮＡ聚合酶０４μＬ，ＤＮＡ
模板１μＬ，ＰＣＲＧｒａｄｅＷａｔｅｒ２６μＬ。ＰＣＲ扩增程
序设置：９５℃预变性 ３ｍｉｎ，３０个循环中每个循
环９４℃变性２０ｓ，５９℃复性１ｍｉｎ，７２℃延伸１
ｍｉｎ，终６０℃延伸 ３０ｍｉｎ，４℃保存。
１２３　扩增片段的电泳与分型　取 ＰＣＲ扩增产物
１５μＬ加入８８５μＬＨｉＤｉＴＭｆｏｒｍａｍｉｄｅ和０１５μＬ
相对分子质量内标 （ＳｔａｎｄａｒｄＯｒｇ５００）的混合液，
在ＡＢＩ３１３０ＸＬ全自动遗传分析仪上进行电泳，采
用ＤａｔａＣｏｌｌｅｃｔｉｏｎ及ＧｅｎｅＭａｐｐｅｒ软件收集电泳数据
并进行分析，获得２５个ＹＳＴＲ分型结果。
１２４　数据统计分析　２５个ＹＳＴＲ基因座等位基
因频率、单倍型频率采用直接计数法计算；单倍型

多样 （Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，ＨＤ）、基因多样性
（Ｇｅｎｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，ＧＤ）根据公式ＧＤ＝ｎ（１－ΣＰｉ２）
／（ｎ－１）计算 ，其中ｎ为样本数，Ｐｉ为单倍型频
率或等位基因频率；遗传距离Ｒｓｔ矩阵采用Ａｒｌｅｑｕｉｎ
３５软件进行 ＡＭＯＶＡ分析，ＮＪ系统发生树
（ＮｅｉｇｈｂｏｕｒＪｏｉｎｉｎｇｔｒｅｅ）和聚类分析 （ＵＰＧＭＡ）
采用Ｍｅｇａ７０软件；多维标度分析 （ＭＤＳ）采用
ＳＰＳＳ１９０软件。

２　结　果
２１　贵州壮族６７例男性样本２５个 ＹＳＴＲ基因座

遗传多态性

本文采用Ｙ２７Ｐｌｅｘ荧光检测试剂盒对２５个 Ｙ
ＳＴＲ基因座进行复合扩增。各基因座分型结果清晰
准确，峰高比例均衡。６７例贵州世居少数民族壮
族无关男性个体的２５个 ＹＳＴＲ基因座等位基因及
ＧＤ值 （见表１）。除两个双拷贝基因座ＤＹＳ３８５ａｂ、
ＤＹＳ３８７Ｓ１分别检出８、１０个等位基因外，其余２３
个ＹＳＴＲ基因座均为单拷贝基因座，共检出８６种

１２１
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等位基因，等位基因个数为２～７不等，等位基因
频率为 （００１４９～０９７０１），基因多样性ＧＤ值为
ＤＹＳ４５６（００５８８）～ＤＹＳ３８７Ｓ１（０８２３６）。２５个
ＹＳＴＲ基因座组成的单倍型共检出 ３６种 （见表

２），其中单倍型 Ｈ０４检出 １１次，单倍型 Ｈ１８、
Ｈ２８各检出５次，其余单倍型检出１～４次，单倍

型多样性ＨＤ为０９５７９。鉴于 Ｙ染色体单倍型多
样性值与个人识别能力、非父排除率具有相同意

义。而本文 Ｙ染色体单倍型值达到了０９５以上，
因此适用于个体识别、家系鉴别及群体遗传学研

究。

表１　贵州世居少数民族壮族２５个ＹＳＴＲ基因座等位基因及ＧＤ值
Ｔａｂｌｅ１　ＡｌｌｅｌｅａｎｄＧｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｖａｌｕｅｓｏｆ２５ＹｌｏｃｉｉｎＺｈｕａｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｆｒｏｍＧｕｉｚｈｏｕ

基因座 等位基因 观察数 频率 ＧＤ
ＤＹＳ１９ １４ １３ ０．１９４０ ０．６９０２

１５ ２７ ０．４０３０
１６ ３ ０．０４４８
１７ ２３ ０．３４３３
１８ １ ０．０１４９

ＤＹＳ３８９Ｉ １２ ２８ ０．４１７９ ０．６４０４
１３ ２７ ０．４０３０
１４ １２ ０．１７９１

ＤＹＳ３８９ＩＩ ２７ ３ ０．０４４８ ０．６８０７
２８ ２５ ０．３７３１
２９ ２６ ０．３８８１
３０ １３ ０．１９４０

ＤＹＳ３９０ ２１ ２５ ０．３７３１ ０．６８０７
２２ １５ ０．２２３９
２４ ２５ ０．３７３１
２５ ２ ０．０２９９

ＤＹＳ３９１ １０ ４３ ０．６４１８ ０．４６６８
１１ ２４ ０．３５８２

ＤＹＳ３９２ １１ ２５ ０．３７３１ ０．６５８１
１３ ２７ ０．４０３０
１４ １５ ０．２２３９

ＤＹＳ３９３ １２ ２８ ０．４１７９ ０．６５６７
１３ １５ ０．２２３９
１４ ２４ ０．３５８２

ＤＹＳ４３７ １４ ６４ ０．９５５２ ０．０８６８
１５ ３ ０．０４４８

ＤＹＳ４３８ １０ ６５ ０．９７０１ ０．０５９２
１１ １ ０．０１４９
９，１０ １ ０．０１４９

ＤＹＳ４３９ １１ ２８ ０．４１７９ ０．４９３９
１２ ３９ ０．５８２１

ＤＹＳ４４８ １８ ３９ ０．５８２１ ０．５１７４
１９ ２ ０．０２９９
２０ ２６ ０．３８８１

ＤＹＳ４４９ ２６ ５ ０．０７４６ ０．７３５０
２７ １９ ０．２８３６
２８ ２５ ０．３７３１
２９ １ ０．０１４９
３０ １５ ０．２２３９
３１ １ ０．０１４９

基因座 等位基因 观察数 频率 ＧＤ
ＤＹＳ４８１ ２２ １ ０．０１４９ ０．６９１５

２３ ２４ ０．３５８２
２４ ２ ０．０２９９
２５ １５ ０．２２３９
２７ ２５ ０．３７３１

ＤＹＳ５１８ ３７ １５ ０．２２３９ ０．７７４８
３９ １ ０．０１４９
４０ ９ ０．１３４３
４１ １６ ０．２３８８
４２ ２２ ０．３２８４
４３ ４ ０．０５９７

ＤＹＳ５３３ １０ ２４ ０．３５８２ ０．６７３０
１１ ２８ ０．４１７９
１２ １２ ０．１７９１
１３ ３ ０．０４４８

ＤＹＳ５７０ １６ １ ０．０１４９ ０．４７２４
１８ ２２ ０．３２８４
１９ ４１ ０．６１１９
２０ ３ ０．０４４８

ＤＹＳ５７６ １６ １５ ０．２２３９ ０．６６０８
１７ １ ０．０１４９
１８ ３０ ０．４４７８
１９ ２１ ０．３１３４

ＤＹＳ６２７ １９ ２ ０．０２９９ ０．４４１４
２０ ４８ ０．７１６４
２１ １５ ０．２２３９
２２ ２ ０．０２９９

ＤＹＳ６３５ ２０ １５ ０．２２３９ ０．４２０６
２１ １ ０．０１４９
２３ １ ０．０１４９
２４ ４９ ０．７３１３
２５ １ ０．０１４９

ＹＧＡＴＡＨ４ １１ ４７ ０．７０１５ ０．４２５１
１２ ２０ ０．２９８５

ＤＹＳ３８５ａｂ １１，１７ ３ ０．０４４８ ０．７４９９
１１，１８ ２２ ０．３２８４
１２，１９ ２ ０．０２９９
１３，１４ １５ ０．２２３９
１３，１７ ３ ０．０４４８
１３，１８ ２１ ０．３１３４

２２１
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续上表

基因座 等位基因 观察数 频率 ＧＤ
３２ １ ０．０１４９

ＤＹＳ４５６ １４ ２ ０．０２９９ ０．０５８８
１５ ６５ ０．９７０１

ＤＹＳ４５８ １５ １５ ０．２２３９ ０．７２６８
１６ ８ ０．１１９４
１７ １６ ０．２３８８
１８ ２７ ０．４０３０
１９ １ ０．０１４９

ＤＹＳ４６０ ９ １ ０．０１４９ ０．３９２１
１０ ５１ ０．７６１２
１１ １２ ０．１７９１
１２ ３ ０．０４４８

基因座 等位基因 观察数 频率 ＧＤ
１３，２２ １ ０．０１４９

ＤＹＳ３８７Ｓ１ ３８ ２ ０．０２９９ ０．８２３６
３４，３８ １７ ０．２５３７
３５，３７ ２ ０．０２９９
３５，３８ ５ ０．０７４６
３５，４０ １ ０．０１４９
３６，３９ １ ０．０１４９
３６，４０ ７ ０．１０４５
３７，３８ ３ ０．０４４８
３７，３８，３９ ２０ ０．２９８５
３７，３９ １ ０．０１４９
３７，４０ ８ ０．１１９４

表２　贵州世居少数民族壮族２５个ＹＳＴＲ基因座单倍型
Ｔａｂｌｅ２　Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓｆｏｒｔｈｅ２５ＹｌｏｃｉｉｎＺｈｕａｎｇｅｔｈｎｉｃｇｒｏｕｐｆｒｏｍＧｕｉｚｈｏｕ

单倍

型

ＤＹＳ

１９

ＤＹＳ

３８９Ｉ

ＤＹＳ

３８９ＩＩ

ＤＹＳ

３９０

ＤＹＳ

３９１

ＤＹＳ

３９２

ＤＹＳ

３９３

ＤＹＳ

４３７

ＤＹＳ

４３８

ＤＹＳ

４３９

ＤＹＳ

４４８

ＤＹＳ

４４９

ＤＹＳ

４５６

ＤＹＳ

４５８

ＤＹＳ

４６０

ＤＹＳ

４８１

ＤＹＳ

５１８

ＤＹＳ

５３３

ＤＹＳ

５７０

ＤＹＳ

５７６

ＤＹＳ

６２７

ＤＹＳ

６３５

Ｙ

ＧＡＴＡ

－Ｈ４

ＤＹＳ

３８５ａｂ

ＤＹＳ

３８７Ｓ１
Ｎ

Ｈ０１１６ １２ ２７ ２５ １０ １３ １２ １５ １０ １１ １９ ３０ １４ １７ １０ ２４ ４０ １１ ２０ １８ １９ ２４ １２ １２，１９ ３６，４０ ２
Ｈ０２１５ １２ ２８ ２１ １０ １１ １２ １４ １０ １１ ２０ ２８ １５ １８ １０ ２７ ４３ １１ １９ １８ ２０ ２４ １１ １１，１８ ３４，３８ ２
Ｈ０３１７ １３ ２９ ２４ １１ １３ １４ １４ １０ １２ １８ ２７ １５ １７ １０ ２３ ４１ １０ １８ １９ ２１ ２４ １１ １３，１８ ３８ １
Ｈ０４１５ １２ ２８ ２１ １０ １１ １２ １４ １０ １１ ２０ ２８ １５ １８ １０ ２７ ４２ １１ １９ １８ ２０ ２４ １１ １１，１８ ３４，３８ １１
Ｈ０５１４ １４ ３０ ２２ １０ １４ １３ １４ １０ １２ １８ ３０ １５ １５ １１ ２５ ３７ １２ １９ １６ ２０ ２０ １２ １３，１４ ３６，４０ １
Ｈ０６１７ １３ ２９ ２４ １１ １３ １４ １４ １０ １２ １８ ２７ １５ １７ １０ ２３ ４１ １０ １８ １９ ２１ ２４ １１ １３，１８ ３７，３８ ２
Ｈ０７１５ １２ ２８ ２１ １０ １１ １２ １４ １０ １１ ２０ ２８ １５ １８ １０ ２７ ４２ １１ １９ １８ ２０ ２４ １１ １１，１７ ３４，３８ ２
Ｈ０８１５ １２ ２８ ２１ １０ １１ １２ １４ １０ １１ ２０ ２８ １５ １８ １０ ２７ ４２ １１ １９ １７ ２０ ２４ １１ １１，１８ ３４，３８ １
Ｈ０９１５ １２ ２８ ２１ １０ １１ １２ １４ １０ １１ ２０ ２８ １５ １８ １０ ２７ ４２ １１ １９ １８ ２０ ２４ １１ １１，１８ ３５，３８ ２
Ｈ１０１５ １２ ２８ ２１ １０ １１ １２ １４ １０ １１ ２０ ２８ １５ １８ １０ ２７ ４２ １１ １９ １８ ２０ ２４ １１ １１，１８ ３８ １
Ｈ１１１５ １２ ２８ ２１ １０ １１ １２ １４ １０ １１ ２０ ２８ １５ １８ １０ ２７ ４３ １１ １９ １８ ２０ ２４ １１ １１，１８ ３５，３７ １
Ｈ１２１５ １２ ２７ ２１ １０ １１ １２ １４ １０ １１ ２０ ２８ １５ １８ １０ ２７ ４３ １１ １９ １８ ２０ ２４ １１ １１，１８ ３５，３７ １
Ｈ１３１５ １２ ２８ ２１ １０ １１ １２ １４ １０ １１ ２０ ２８ １５ １８ １０ ２７ ４２ １１ １９ １８ ２２ ２４ １１ １１，１８ ３５，３８ ２
Ｈ１４１５ １２ ２８ ２１ １０ １１ １２ １４ １０ １１ ２０ ２８ １５ １８ １０ ２７ ４２ １１ １９ １８ ２１ ２４ １１ １１，１８ ３５，３８ １
Ｈ１５１４ １４ ３０ ２２ １０ １４ １３ １４ １０ １２ １８ ３０ １５ １５ １１ ２５ ３７ １２ １９ １６ ２０ ２０ １２ １３，１４ ３６，３９ １
Ｈ１６１５ １４ ３０ ２２ １０ １４ １３ １４ １０ １２ １８ ３０ １５ １５ １２ ２５ ３７ １２ １９ １６ ２０ ２０ １２ １３，１４ ３６，４０ １
Ｈ１７１４ １３ ２９ ２２ １０ １４ １３ １４ １０ １２ １８ ３０ １５ １５ １１ ２５ ３７ １３ １９ １６ ２０ ２０ １２ １３，１４ ３７，４０ １
Ｈ１８１４ １４ ３０ ２２ １０ １４ １３ １４ １０ １２ １８ ３０ １５ １５ １１ ２５ ３７ １２ １９ １６ ２０ ２０ １２ １３，１４ ３７，４０ ５
Ｈ１９１５ １４ ３０ ２２ １０ １４ １３ １４ １０ １２ １８ ２９ １５ １５ １２ ２５ ３７ １２ １９ １６ ２０ ２０ １２ １３，１４ ３６，４０ １
Ｈ２０１６ １３ ３０ ２４ １１ １３ １４ １４ １０ １２ １８ ２６ １５ １８ １０ ２３ ４２ １０ １６ １９ ２１ ２１ １１ １３，１７ ３７，３８ １
Ｈ２１１４ １３ ２９ ２２ １０ １４ １３ １４ １０ １２ １８ ３０ １５ １５ １２ ２５ ３７ １３ １９ １６ ２０ ２０ １２ １３，１４ ３７，４０ １
Ｈ２２１４ １４ ３０ ２２ １０ １４ １３ １４ １０ １２ １８ ３０ １５ １５ １１ ２５ ３７ １２ １９ １６ ２１ ２０ １１ １３，１４ ３６，４０ １
Ｈ２３１４ １４ ３０ ２２ １０ １４ １３ １４ １０ １２ １８ ３０ １５ １５ １１ ２５ ３７ １３ １９ １６ ２０ ２０ １２ １３，１４ ３５，４０ １
Ｈ２４１４ １４ ３０ ２２ １０ １４ １３ １４ １１ １２ １８ ３１ １５ １５ １１ ２５ ３７ １２ １９ １６ ２０ ２０ １２ １３，１４ ３７，４０ １
Ｈ２５１４ １３ ２９ ２２ １０ １４ １３ １４ １０ １２ １８ ３０ １５ １５ １１ ２５ ３７ １２ １９ １６ ２０ ２０ １２ １３，１４ ３６，４０ １
Ｈ２６１７ １２ ２８ ２４ １０ １３ １２ １５ １０ １１ ２０ ３２ １５ １９ ９ ２２ ３９ １１ ２０ １９ ２１ ２３ １２ １３，２２ ３７，３９ １
Ｈ２７１５ １２ ２８ ２１ １０ １１ １２ １４９，１０１１ ２０ ２８ １５ １８ １０ ２７ ４２ １１ １９ １８ ２０ ２４ １１ １１，１７ ３４，３８ １
Ｈ２８１７ １３ ２９ ２４ １１ １３ １４ １４ １０ １２ １８ ２７ １５ １６ １０ ２３ ４１ １０ １８ １９ ２０ ２４ １１ １３，１８３７，３８，３９ ５
Ｈ２９１７ １３ ２９ ２４ １１ １３ １４ １４ １０ １２ １８ ２７ １５ １６ １０ ２３ ４１ １０ １８ １９ ２０ ２４ １２ １３，１８３７，３８，３９ ３
Ｈ３０１７ １３ ２９ ２４ １１ １３ １４ １４ １０ １２ １８ ２７ １５ １８ １０ ２３ ４１ １０ １８ １９ ２０ ２４ １１ １３，１８３７，３８，３９ １
Ｈ３１１８ １３ ２９ ２４ １１ １３ １４ １４ １０ １２ １８ ２７ １５ １７ １０ ２３ ４１ １０ １８ １９ ２０ ２４ １１ １３，１８３７，３８，３９ １
Ｈ３２１７ １３ ２９ ２４ １１ １３ １４ １４ １０ １２ １８ ２７ １５ １７ １０ ２３ ４１ １０ １８ １９ ２０ ２４ １１ １３，１７３７，３８，３９ １
Ｈ３３１７ １３ ２９ ２４ １１ １３ １４ １４ １０ １２ １８ ２７ １５ １７ １０ ２３ ４１ １０ １８ １９ ２１ ２４ １１ １３，１７３７，３８，３９ １
Ｈ３４１７ １３ ２９ ２４ １１ １３ １４ １４ １０ １２ １８ ２６ １５ １７ １０ ２３ ４０ １０ １８ １８ ２１ ２４ １１ １３，１８３７，３８，３９ ４
Ｈ３５１７ １３ ２９ ２４ １１ １３ １４ １４ １０ １２ １８ ２７ １５ １７ １０ ２３ ４０ １０ １８ １９ ２１ ２４ １１ １３，１８３７，３８，３９ ３
Ｈ３６１７ １３ ２９ ２４ １１ １３ １４ １４ １０ １２ １８ ２７ １５ １７ １０ ２３ ４１ １０ １９ １９ ２０ ２５ １１ １３，１８３７，３８，３９ １

３２１



中山大学学报 （自然科学版） 第５７卷　

２２　贵州世居少数民族壮族与国内外１２个群体间
的遗传距离与系统发生树

选取本文获得的贵州世居少数民族壮族１６个
ＹＳＴＲ（ＤＹＳ１９、ＤＹＳ３８９Ⅰ、ＤＹＳ３８９Ⅱ、ＤＹＳ３９０、
ＤＹＳ３９１、ＤＹＳ３９２、 ＤＹＳ３９３、 ＤＹＳ４３７、 ＤＹＳ４３８、
ＤＹＳ４３９、ＤＹＳ４４８、 ＤＹＳ４５６、 ＤＹＳ４５８、 ＤＹＳ６３５、
ＹＧＡＴＡ－Ｈ４、ＤＹＳ３８５ａｂ）基因座遗传学数据，
通过分子方差分析 （ＡｎａｌｙｓｉｓｏｆＭｏｌｅｃｕｌａｒＶａｒｉａｎｃｅ，
ＡＭＯＶＡ）得到 １３个群体间的遗传距离 （表 ３）。
研究结果显示１３个群体的遗传距离在０００６１９～
０５２０３７之间，其中山西汉族与辽宁满族的遗传距
离最小 （０００６１９），贵州壮族与澳大利亚的西非
人群遗传距离最大 （０５２０３７）。本次研究的贵州
世居少数民族壮族与福建畲族、内蒙蒙古族、山西

汉族的遗传距离相对较近，与广西壮族、云南哈尼

族、新疆哈萨克族、新疆维吾尔族、安多藏族、辽

宁满族、吉林朝鲜族、萨尔茨堡人群的遗传距离稍

远，与西非人群的遗传距离达到最大。对其他民族

群体遗传距离进行比较发现，国内群体之间的遗传

距离普遍小于与西非人群、萨尔茨堡人群的遗传距

离。根据遗传距离构建的系统发生树 （ＮＪ）及聚
类分析基本相符 （图１、图２）。１３个民族群体共
分成３大支，福建畲族、内蒙古蒙古族、山西汉
族、广西壮族、云南哈尼族、新疆维吾尔族、辽宁

满族、吉林朝鲜族、新疆哈萨克族、安多藏族为一

大支；西非人群、萨尔茨堡人群为一支；而贵州壮

族与其它民族群体比较则自成一支。

表３　１３个群体Ｒｓｔ值遗传距离矩阵 （对称轴上对应的Ｐ值，对称轴下是Ｒｓｔ值）
１）

Ｔａｂｌｅ３　ＰａｉｒｗｉｓｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎＧｕｉｚｈｏｕＺｈｕａｎｇａｎｄｏｔｈｅｒ１２ｐｕｂｌｉｓｈｅｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
（Ａｂｏｖｅｄｉａｇｏｎａｌ：Ｐｖａｌｕｅｓ，Ｂｅｌｏｗｄｉａｇｏｎａｌ：Ｒｓｔｖａｌｕｅｓ）

贵 州

壮 族

广 西

壮 族

福 建

畲 族

云 南

哈尼族

内 蒙

蒙古族

山 西

汉 族

新疆哈

萨克族

新疆维

吾尔族

安 多

藏 族

辽 宁

满 族

吉 林

朝鲜族

西 非

人 群

萨尔茨

堡人群

贵州壮族 ００００００ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋
广西壮族 ０１４３９６００００００ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋
福建畲族 ００９７１１００６０３１００００００ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋
云南哈尼族 ０１３９２３０１１６９６００６７７３００００００ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋
内蒙蒙古族 ００９５９０００９０５３００４７３０００６０２５００００００ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋
山西汉族 ００８４９２００５４９８００１７４５００５２８５００４９９８００００００ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋

新疆哈萨克族 ０２６３０００１５５５７００７５７８０１２０３０００３９３６００６３６９００００００ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋
新疆维吾尔族 ０１４９４５０１６６７３０１１４２１０１１１４８００２０９３００９２８４００９３９８００００００ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋
安多藏族 ０２８００００２６１２２０１９９１１０２２１７４００７７８４０１８７５３０１４４０９０１０３６１００００００ ＋ ＋ ＋ ＋
辽宁满族 ０１３０９３００６０１２００１１３６００６９９７００５１７８０００６１９００７４９３０１１００７０２２１２７００００００ ＋ ＋ ＋
吉林朝鲜族 ０１６４８１０１２４０７００５３８８０１１１２５００９４６０００４９５００１５２５２０１８５０１０２５１９８００４５８０００００００ ＋ ＋
西非人群 ０５２０３７０３９４１００４１２４５０４９３０００３６０６８０３４５１８０４８４２８０４４０５９０４６３０１０４２７３３０４８５２１００００００ ＋

萨尔茨堡人群 ０１９５９２０２０４０６０１５２０００１４９５８００４０３２０１２５１６０１５５５１００２６６８０１２８０９０１５５２６０２３８８２０５０６２７００００００

　　１）“＋”：Ｐ＜００５

图１　贵州世居少数民族壮族与其他１２个民族群体的ＮＪ系统发生树
Ｆｉｇ１　ＮｅｉｇｈｂｏｕｒＪｏｉｎｉｎｇｔｒｅｅｐｌｏｔｏｆｔｈｅＺｈｕａｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｆｒｏｍＧｕｉｚｈｏｕｗｉｔｈｏｔｈｅｒ１２ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｂａｓｅｄｏｎＲＳＴ
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图２　贵州世居少数民族壮族与其他１２个民族群体的聚类分析
Ｆｉｇ２　ＵＰＧＭＡｐｌｏｔｏｆｔｈｅＺｈｕａｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｆｒｏｍＧｕｉｚｈｏｕｗｉｔｈｏｔｈｅｒ１２ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｂａｓｅｄｏｎＲＳＴ

图３　贵州世居少数民族壮族与其他１２个民族群体的ＭＤＳ
Ｆｉｇ３　ＭＤＳｐｌｏｔｏｆｔｈｅＺｈｕａｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｆｒｏｍＧｕｉｚｈｏｕｗｉｔｈｏｔｈｅｒ１２ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｂａｓｅｄｏｎＲＳＴ

３　讨　论
３１　贵州世居少数民族壮族男性群体２５个ＹＳＴＲ

基因座遗传多态性

本研究采用包含 ２５个 ＹＳＴＲ遗传标记的
Ｙ２７Ｐｌｅｘ荧光试剂盒对贵州世居少数民族壮族男性
群体的遗传多态性进行分析，结果发现有１／３基因
座在贵州壮族中遗传多态性较低，如 ＤＹＳ３９１、
ＤＹＳ４３７、ＤＹＳ４３８、ＤＹＳ４５６ 等 基 因 座，其 中
ＤＹＳ４３８基因座遗传多态性达到最低 （００５９２）。
据文献报道ＤＹＳ４３８基因座在重庆酉阳土家族［１５］、

皖南汉族［１６］、广西苗、瑶、侗族［１７］、塞尔维亚［１８］

人群中遗传多态性均表现不高。而在甘肃东乡

族［１９］、印度中央邦［２０］、孟加拉国［２１］、西班牙［２２］

等人群中的遗传多态性较高。相比而言，ＤＹＳ１９、
ＤＹＳ３８９Ｉ、ＤＹＳ３８９ＩＩ、ＤＹＳ３９２、ＤＹＳ３９３、ＤＹＳ４４９、
ＤＹＳ４５８、ＤＹＳ５１８等基因座遗传多态性较高。其中
双拷贝基因座 ＤＹＳ３８５、ＤＹＳ３８７Ｓ１遗传多态性最
高。该基因座通过一对引物与 ＹＤＮＡ序列的两个
区域分别结合得到两种扩增产物，该产物有助于提

高个体识别。本研究在壮族群体 ＤＹＳ３８７Ｓ１基因座
检出２０例三等位基因模式，这种多拷贝现象在其
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他群体［２３－２４］也曾报道。而本文参考的民族群体中

未发现这种特殊基因型，提示这种异常分型结果所

表现出群体差异有利于推断父系种族或群体来源。

被分析的６７例男性样本共检测出３６种单倍型，其
中６６７％单倍型检测出 １次，单倍型多样性为
０９５７９。与包含 １６个ＹＳＴＲ遗传标记的Ｙｆｉｌｅｒ试
剂盒比较。发现Ｙ２７Ｐｌｅｘ荧光试剂盒新增的９个Ｙ
ＳＴＲ （ＤＹＳ４８１ 、 ＤＹＳ５３３、 ＤＹＳ６２７、 ＤＹＳ４６０、
ＤＹＦ３８７Ｓ１、ＤＹＳ５７６、ＤＹＳ５１８、ＤＹＳ５７０、ＤＹＳ４４９）基
因座使原来的单倍型数量由１９种增加到３６种，单
倍型多样性由０８６３０达到０９５７９。９个ＹＳＴＲ除
ＤＹＳ６２７、ＤＹＳ４６０、ＤＹＳ５７０基因座外，其余 ６个
基因座的遗传多样性达到了０６以上。提示相应的
增加ＹＳＴＲ基因座，系统的鉴别能力会增加。提
示２５个基因座在贵州世居少数民族壮族中具有较
好的多态性和识别力，适用人类学、群体遗传学研

究。

按照以下顺序排列组成单倍型 ＤＹＳ１９／ＤＹＳ３８９
Ⅰ／ＤＹＳ３８９Ⅱ ／ＤＹＳ３９０／ＤＹＳ３９１／ＤＹＳ３９２／ＤＹＳ３９３／
ＤＹＳ４３７／ＤＹＳ４３８／ＤＹＳ４３９／ＤＹＳ４４８／ＤＹＳ４５６／
ＤＹＳ４５８／ＤＹＳ６３５／ＹＧＡＴＡ－Ｈ４／ＤＹＳ３８５ａｂ，经 Ａｒ
ｌｅｑｕｉｎ３５软件计算１３个民族群体的２２１４例男性
样本共得到１８５２种单倍型，其中绝大多数单倍型
是唯一的，只有少部分单倍型发生共享。本次研究

贵州壮族群体与其他１２个群体之间未发现共享单
倍型，提示１６个ＹＳＴＲ基因座组成的单倍型具有
贵州壮族特征，这种显著的民族差异为法医学的研

究提供重要线索。

３２　贵州世居少数民族壮族与国内外１２个群体间
的遗传距离与系统发生树

壮族是我国岭南土著民族，属古百越中西瓯骆

越之后裔，全国壮族人口有１６００多万，主要分布
于广西、贵州等地。目前，贵州省境内壮族有３３
万人，主要聚居于从江、黎平、都匀、贵阳等县

市。据贵州省民族志记载，贵州壮族先祖自宋元以

后逐渐由广西迁入贵州，并与当地苗族、侗族杂

居，因此该民族遗传结构相对比较复杂。本文利用

ＹＳＴＲ遗传多态性分析贵州世居少数民族壮族男性
群体的遗传结构并与其它群体的遗传关系，为研究

壮族起源及迁徙提供遗传学数据。

本文通过对归属于汉藏语系的汉语族 （汉

族）、壮侗语族 （壮族）、苗瑶语族 （畲族）、藏缅

语族 （哈尼族、藏族）和归属于阿尔泰语系的蒙

古族 （内蒙古蒙古族）、突厥语族 （哈萨克族、维

吾尔族、朝鲜族）及通古斯语族的满族 （辽宁满

族）１３个群体的 ＡＭＯＶＡ分析发现，ＹＳＴＲ的遗
传多态性分布受地域、民族、种族等因素影响。从

本文来看，贵州壮族人群父系遗传结构与福建畲

族、内蒙古蒙古族、山西汉族人群较为相似，与广

西壮族、云南哈尼族、新疆维吾尔族、辽宁满族、

吉林朝鲜族、萨尔茨堡人群差异明显。而与新疆哈

萨克族、安多藏族、西非人群差异显著。究其原因

有：① 随着社会经济、文化发展，部分民族群体
经历了迁徙、融合、混居过程，导致民族遗传结构

比较复杂。如本文研究的贵州壮族与广西壮族虽是

同源民族，但受地理位置、生活环境等因素影响，

遗传结构也发生了改变。② 民族起源不同。如云
南哈尼族是一个跨境而居的国际性民族。而维吾尔

族与哈萨克族是具有欧洲和东亚人群基因的民族，

以上民族由于距离较远，彼此之间缺乏基因交流，

使得各民族间遗传特点表现出较大差异。从系统发

生树上看，１３个民族群体共分成３大支，其中福
建畲族、内蒙古蒙古族、山西汉族、广西壮族、云

南哈尼族、新疆维吾尔族、辽宁满族、吉林朝鲜

族、新疆哈萨克族、安多藏族聚为一大支；西非人

群、萨尔茨堡人群为一支；而贵州壮族与其它民族

群体比较则自成一支，究其原因可能与本研究中壮

族群体样本数过少有关，致使存在较大偶然性，未

能反映出真实遗传差异。从ＭＤＳ（图３）上看，内
蒙古蒙古族、山西汉族与国内其他民族群体比较亲

密，贵州壮族与新疆的少数民族有一定距离，西非

人群与萨尔茨堡人群最远。综上所述，１６个 Ｙ
ＳＴＲ基因座组成的单倍型能够反映出以上群体在一
定时期呈稳定遗传，基因流动方向与地理位置改变

密切相关。
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