
　第５３卷　第 １期
２０１４年　１月

中山大学学报 （自然科学版）

ＡＣＴＡ　ＳＣＩＥＮＴＩＡＲＵＭ　ＮＡＴＵＲＡＬＩＵＭ　ＵＮＩＶＥＲＳＩＴＡＴＩＳ　ＳＵＮＹＡＴＳＥＮＩ
Ｖｏｌ５３　Ｎｏ１
Ｊａｎ　２０１４

　

基于 ＳＴＲ基因频率探究我国３２个
行政区域汉族亚群的遗传特征

张　蒙１，饶健安１，赵艳超１，窦浩宇１，徐　眑２，何　淼１

（１．中山大学生命科学学院，广东 广州 ５１０２７５；
２．南方医科大学生物技术系，广东 广州 ５１０５１５）

摘　要：探究我国不同行政区域汉族亚群间的分子遗传学关系一直是广受学术界关注的问题。短串联重复序列
（ＳＴＲ）常应用于分子遗传学研究。综合采用了聚类分析、主成分分析和 ＭＣＯＡ分析等统计学方法，对我国３２
个行政区域汉族亚群的９个常见ＳＴＲ基因座 （Ｄ８Ｓ１１７９、Ｄ２１Ｓ１１、Ｄ７Ｓ８２０、Ｄ３Ｓ１３５８、Ｄ１３Ｓ３１７、ｖＷＡ、Ｄ１８Ｓ５１、
Ｄ５Ｓ８１８、ＦＧＡ）的等位基因频率数据进行了系统计算分析，初步探究了我国汉族亚群间的分子遗传关系、空间
分布特征及分布格局的成因。研究发现，以长江为界，汉族可清晰地划分为南方汉族和北方汉族两大群体。北

方汉族群体中，山东、天津与其它汉族亚群的遗传距离较大；南方汉族群体中，香港、海南和广西汉族亚群亲

缘关系密切，但与南方其它汉族亚群遗传距离较大。厦门汉族亚群与北方汉族亚群的亲缘关系相对较近。主成

分二维散点图从整体上体现出我国汉族亚群广分布、小聚集的空间分布格局。ＭＣＯＡ分析发现，形成我国汉族
亚群目前分布格局的３个主要原因是：长江的地理隔离、历史上的洪涝灾害、战争或人祸引发的人口迁徙等。
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　　汉族是目前世界上人数最多的民族群体。汉族
起源于公元前２１世纪至公元前８世纪居住于黄河
流域中上游的华夏部落。随着历史的变迁，部分汉

族人群逐渐南迁。在迁徙过程中，汉族不断与其他

民族通婚，基因相互交融［１－２］，逐渐形成当前的分

布格局。多年来，有关我国不同地区汉族亚群分子

遗传学关系的研究受到国内外学者的广泛关注。

作为第二代遗传标记，短串联重复序列

（ＳｈｏｒｔＴａｎｄｅｍＲｅｐｅａｔｓ，ＳＴＲ）通常由长度为２～６
ｂｐ的核心序列串联重复组成。目前，与线粒体
ＤＮＡ以及 Ｙ染色体位点一样，ＳＴＲ已被广泛用于
遗传图谱绘制、法医学个体识别［３］；同时，ＳＴＲ数
据也常应用于分子遗传学研究，例如，计算遗传距

离等。

我国各民族间亲缘关系的相关研究已获得了丰

硕成果。杜若甫等［４］在研究相关民族 ＳＴＲ基因座
等位基因频率数据时发现，我国汉族与少数民族分

别归属于南方蒙古人种或北方蒙古人种，并且，各

地汉族与当地少数民族亲缘关系相对较近。高雅

等［５］对我国１９个不同地区汉族亚群的９个 ＳＴＲ基
因座等位基因频率数据分析发现，不同汉族亚群等

位基因存在多样性特点。ＣｈｕＪ等［６］利用３０个常
染色体ＳＴＲ基因座数据分析了我国２８个民族群体
的遗传结构，发现我国南北汉族亚群间的遗传结构

存在显著差异。ＺｈａｎｇＨＧ等［７］利用人类指纹图谱

对我国少数民族间的亲缘关系开展了研究，发现我

国少数民族之间存在明显的南北差异。但是，迄今

为止，针对我国各地汉族亚群分子遗传关系的研究

尚未涵盖全国所有行政区域。

我们较完整地收集了公开途径可以获取的我国

现有３２个行政区域汉族亚群的相关 ＳＴＲ基因座等
位基因频率数据，利用聚类分析、主成分分析和

ＭＣＯＡ分析方法，尝试系统性探究我国各地汉族亚
群间的分子遗传关系、空间分布特征以及分布格局

成因。

１　数据与方法
１１　数据来源

本文研究采用的 ＳＴＲ数据均来源于国内外权
威学术期刊或专业数据库。数据筛选和验证的标准

为：① ＳＴＲ基因座等位基因频率之和为１；② 符

合ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平衡；③ 样本采集数均大于１００
例 （澳门和深圳除外）。研究的３２个行政区域包
括：北京、天津、河北、内蒙古、辽宁、吉林、上

海、江苏、浙江、安徽、福建、江西、山东、厦

门、青岛、河南、湖北、湖南、广东、广西、海

南、深圳、重庆、四川、云南、陕西、甘肃、青

海、新疆、香港、澳门和台湾等。通过公开渠道均

可获取这些行政区域汉族亚群的 Ｄ８Ｓ１１７９、
Ｄ２１Ｓ１１、 Ｄ７Ｓ８２０、 Ｄ３Ｓ１３５８、 Ｄ１３Ｓ３１７、 ｖＷＡ、
Ｄ１８Ｓ５１、Ｄ５Ｓ８１８和ＦＧＡ等９个ＳＴＲ基因座等位基
因频率数据。

１２　计算方法
１２１　聚类分析　聚类分析是鉴别人类族群间亲
缘关系的有效方法之一［８］。本文采用奈氏 （Ｎｅｉｓ）
标准计算遗传距离［９］，公式如下：

Ｄａ ＝ｌｎ（
∑∑Ｐ１ｍｉＰ２ｍｉ

∑∑Ｐ２１ｍｉ×∑∑Ｐ２２槡 ｍｉ

）

其中，ｍ表示位点数量，ｉ表示第 ｍ位点的第 ｉ个
等位基因，Ｐｎｍｉ表示群体 ｎ中 （ｎ＝１，２）第 ｍ位
点第ｉ个等位基因的频率。

基于奈氏距离计算结果，我们进一步采用邻接

法 （ＮｅｉｂｏｒＪｏｉｎｉｎｇ，ＮＪ）构建聚类树。
１２２　ＭＣＯＡ分析　ＭＣＯＡ是基于主成分分析的
一种多变量分析方法。该方法可揭示单个基因座之

间的共有属性。该方法主要通过建立一个参考结

构，使研究者采用图形方式，可比对单个基因座的

结构和其参考结构间的差异［１０－１１］。Ｃｈｅｓｓｅｌ等［１２］

首先将该方法应用于生态学问题的研究。

ＭＣＯＡ法建立参考结构的最优化标准：

∑
Ｋ

ｋ＝１
ωｋｃｏｖ

２（Ｉｒｋ，Ｖ
ｒ）＝

∑
Ｋ

ｉ＝１
ωｋｖａｒ（Ｉ

ｒ
ｋ）ｖａｒ（Ｖ

ｒ）ｃｏｒｒ２（Ｉｒｋ，Ｖ
ｒ）

上式中，Ｉｒｋ表示在一个基因座 ｋ的频率数据在主成
分分析中群体ｒｔｈ的得分；Ｖｒ表示ｒｔｈ的参考得分。

本文采用Ｒ统计软件 ａｄｅｇｅｎｔ子程序，对构建
的数据集进行了 ＭＣＯＡ分析［１１，１３］。通过计算９个
ＳＴＲ基因座的前３个特征值，可以得到各地区汉族
亚群在这３个主成分的得分，并绘制主成分二维散
点图及ＭＣＯＡ分析得分行政区域分布图［１４］。

７０１
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２　结果与分析
２１　聚类树构建

利用聚类分析，我们构建了３２个地区汉族亚
群的聚类树 （见图１）。分析初步发现，不同地区
汉族亚群可聚为４支，包含两个大支和两个小支。
在两个大支中，一支是由香港、海南、广西、广

东、澳门、台湾、四川、湖南、重庆、湖北、深

圳、浙江、云南、江西等地区汉族亚群构成的南方

族群分支；另一支是由天津、江苏、吉林、北京、

新疆、内蒙古、河北、山东、甘肃、辽宁等地区汉

族亚群构成的北方族群分支；在两个小支中，一支

是由安徽、河南、上海等地区的汉族亚群构成的族

群分支，另一支是由厦门、福建、青岛、陕西等地

区汉族亚群构成的族群分支。分析同时发现，山东、

天津、厦门、澳门、深圳等地区汉族亚群与其所在

族群分支中其它地区汉族亚群的遗传距离较远。

图１　我国３２个行政区域汉族亚群聚类树
Ｆｉｇ１　ＴｈｅｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇｔｒｅｅｏｆＨａｎｓｕｂｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆ

３２ａｄｍｉｎｉｓｔｒａｔｉｖｅａｒｅａｓｉｎＣｈｉｎａ

２２　ＭＣＯＡ分析
２２１　汉族９个基因座的特征值　分别计算我国
汉族９个基因座的前３个特征值，结果显示，基因
座Ｄ３Ｓ１３５８、Ｄ１３Ｓ３１７、Ｄ７Ｓ８２０、ｖＷＡ、Ｄ８Ｓ１１７９、
Ｄ５Ｓ８１８的前３个特征值的累计贡献率均超过８０％
（见表１），说明在汉族的各亚群中，这６个基因座
的差异性比较大；基因座ＦＧＡ、Ｄ１８Ｓ５１和Ｄ２１Ｓ１１

的前３个特征值累计贡献率相对较低，即在汉族的
各亚群中，这３个基因座的差异性较小。

表１　我国汉族９个基因座的前３个特征值
Ｔａｂｌｅ１　ＴｈｅｆｉｒｓｔｔｈｒｅｅｅｉｇｅｎｖａｌｕｅｓｏｆｎｉｎｅＳＴＲｓｏｆ

ＨａｎｎａｔｉｏｎａｌｉｔｙｉｎＣｈｉｎａ

ＳＴＲ基因座 特征值１ 特征值２ 特征值３ 总和

Ｄ３Ｓ１３５８ ０．５６９９０ ０．２５３１２ ０．１１６９０ ０．９３９９２
Ｄ１３Ｓ３１７ ０．６５１４６ ０．１６１２７ ０．０９４９５ ０．９０７６７
Ｄ７Ｓ８２０ ０．５７８０４ ０．１８８２５ ０．１４０５８ ０．９０６８７
ｖＷＡ ０．４７０９５ ０．２１１３５ ０．１６２６２ ０．８４４９１
Ｄ８Ｓ１１７９ ０．５０１８６ ０．２０６９１ ０．１２５１５ ０．８３３９２
Ｄ５Ｓ８１８ ０．４４３１１ ０．２５７２２ ０．１０３４４ ０．８０３７７
ＦＧＡ ０．３６４２３ ０．２１０４８ ０．１６６３７ ０．７４１０８
Ｄ１８Ｓ５１ ０．４３３２０ ０．１７５５４ ０．１１４３９ ０．７２３１３
Ｄ２１Ｓ１１ ０．２９７４６ ０．２３９５８ ０．１７６１７ ０．７１３２１

以前３个特征值累计贡献率超过８０％的基因
座等位基因频率数据为基础，利用 Ｒ统计软件
ａｄｅｇｅｎｔ子程序，可以计算出不同行政区域在这 ３
个主成分的得分 （见表２）。

在表２中，广西、海南、香港和澳门的第一主
成分得分较高，均大于１；天津、山东、河北、辽
宁和吉林的第一主成分分值较低，均小于 －１；表
明在第一主成分中，这些行政区域汉族亚群之间的

遗传差异十分显著。同理，在第二主成分中，厦

门、香港、山东、福建、甘肃、广西、湖南、深圳

和澳门地区的汉族亚群之间的遗传差异十分显著。

在第三主成分中，江苏、吉林、深圳、湖南、云

南、四川和山东地区的汉族亚群之间的遗传差异十

分显著。

系统比较３个主成分的总得分发现，山东、天
津、澳门、厦门和江苏地区汉族亚群与其它区域汉

族亚群间的遗传差异大，说明这些区域汉族亚群在

遗传结构上具有相对的独立性。

２２２　主成分二维散点图　依据各行政区域汉族
亚群在３个主成分上的得分，可绘制主成分二维散
点图 （见图２）。

在主成分二维散点图中，山东、天津、澳门和

江苏地区为离群值，表明这些行政区域汉族亚群与

其它区域汉族亚群的亲缘关系较远。图２Ａ显示，
基于第一主成分和第二主成分，可将相关汉族亚群

分为四大支系：香港、广西和海南的汉族亚群聚为

一类；四川、湖北、湖南和云南等南方汉族亚群聚

为一类；甘肃、河北、内蒙古、北京等北方汉族亚

群聚为一类；厦门、福建、台湾等区域汉族亚群聚
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表２　我国３２个行政区域汉族亚群的３个主成分得分１）
Ｔａｂｌｅ２　Ｔｈｅｓｃｏｒｅｓｏｆ３２ａｄｍｉｎｉｓｔｒａｔｉｖｅａｒｅａｓｉｎｔｈｅｆｉｒｓｔｔｈｒｅｅ

ｐｒｉｎｃｉｐａｌｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓｏｆＨａｎｓｕｂｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｉｎＣｈｉｎａ

行政区域 样本数 ＰＣ１得分 ＰＣ２得分 ＰＣ３得分

广西 ３０８ ２．２７５９５ １．０６８０１ ０．２８８２０
海南 ２００ ２．００１４７ ０．０６６８９ －０．１６３８８
香港 ２８４ １．９６１９９ １．６２７２８ ０．４７６８３
澳门 ８７ １．１６００９ －２．６７３７８ ０．３１０４５
湖南 ２７０ ０．９５３２０ －１．２５３０３ －１．６６６２７
四川 ２６０ ０．８８２２７ －０．２４６２９ －２．０３２４０
广东 １０００ ０．８１９３１ －０．０１２８１ －０．５１６３３
重庆 ２２５ ０．６４４７１ ０．０６７８５ ０．２９００３
江西 ２００ ０．６０１７６ ０．１４５３６ ０．１９７７６
湖北 ３０５ ０．４９３３８ －０．３０４５４ ０．３８７３２
深圳 ６９ ０．３４６７１ －１．２９１３７ １．２０２００
云南 １０９ ０．２４４７１ －１．０９９２４ －１．８２５８６
台湾 １８９ ０．１７４１４ ０．９２３４１ ０．８３５６３
浙江 ５９８ ０．０４２６６ ０．１６５４６ ０．０４２２０
上海 １０６ ０．０１８０１ ０．１６８３０ －０．１２６７７
福建 ３６４ －０．０６４９７ １．２０６７２ １．０８４２１
厦门 １２２ －０．０９４６３ ２．７４７４７ ０．１４５３０
青海 ２０６ －０．２２９０５ －０．２６１７４ ０．０８２５３
安徽 １０００ －０．２６４６９ －０．１３１４９ ０．７３６８１
陕西 ２０３ －０．４２３７７ －０．１６１２６ ０．７０６７９
河南 ２２０ －０．５００３３ ０．０１４９３ ０．０７８８５
北京 ２３６ －０．７１１３７ －０．１２０５１ －０．８９１５１
青岛 ３８７ －０．７３２０７ －０．２２７０１ ０．１１５１４
甘肃 ２１５ －０．７９００９ １．１５２４５ ０．８１６６７
江苏 １２０ －０．８７９４０ －１．０３９８３ ２．３５４２０
新疆 ２００ －０．９０９４７ ０．６５９５５ －０．７２３４６
内蒙古 １２９ －０．９５１９３ －０．３５５４６ －１．２６９４０
辽宁 ３１６ －１．００１１５ －０．８５５５３ ０．０９５６６
吉林 ２００ －１．０１８６９ ０．４７４２４ １．２４５０５
河北 ３４５ －１．１７６８１ －０．０３３９０ ０．１１５０９
山东 １００ －１．６２５５６ １．５０１１６ －２．４０９１０
天津 ２６０ －１．６９２９７ －１．００５８０ ０．１２７９９

１）ＰＣ１、ＰＣ２和ＰＣ３分别为第一、第二和第三主成分

为一类。图２Ｂ显示，基于第二主成分和第三主成
分，可将汉族亚群划分为福建、广西和香港等东南

地区族群，其中，甘肃和吉林为特例；四川、云

南、内蒙古和新疆等西南地区族群，其中，广东和

北京为特例；湖北、河南、重庆、天津和上海等中

东部地区族群，其中，辽宁、海南和天津为特例。

图２Ｃ显示，基于第一主成分和第三主成分，在南
方汉族中，海南、四川和云南等汉族亚群聚为一

类，广西、香港、澳门、湖北和江西等汉族亚群聚

为一类；在北方汉族中，北京、内蒙古和新疆等汉

族亚群聚为一类；安徽、陕西、甘肃和吉林等汉族

亚群可聚为一类；而上海、浙江、辽宁、厦门、河

南、青岛和河北等汉族亚群聚为一类。

主成分散点图从整体上体现出了我国汉族亚群

广分布、小聚集的空间分布格局。比较分析发现，

主成分二维散点图的聚集效果与聚类树吻合度很

高，可用于交叉验证结果。

２２３　主成分区域分布图　依据表２各个区域汉
族亚群的 ３个主成分得分，采用 ＭＣＯＡ分析法，
分别制作我国３２个行政区域汉族亚群的３个主成
分得分区域分布图 （见图３）。结合历史文献记载，
分析３个主成分得分区域分布图的汉族亚群空间分
布特征，可初步推测我国目前行政区划条件下汉族

亚群分布现状的可能成因。

图３Ａ显示，汉族清晰地被长江分隔为北方汉
族和南方汉族。但是，位于南方的福建汉族亚群与

北方汉族的遗传距离较近。第一主成分得分区域分

布图可能揭示了长江对汉族亚群的地理分隔作用。

图３Ｂ显示，在北方汉族中，新疆、甘肃、河
南、山东和吉林等汉族亚群与其他北方汉族亚群的

遗传距离较远；在南方汉族中，重庆、广西、海

南、江西、福建、浙江和上海等汉族亚群与其他南

方汉族亚群的遗传距离较远。南、北方的这些特殊

的汉族亚群主要位于黄河或长江流域的上、下游，

或位于水系丰富、河水泛滥及自然灾害频发的地

区。史料记载，宋代黄河和长江的水灾十分严重，

有记录的水灾达到４６５次［１５］；其中，黄河水灾尤

为突出，仅北宋时期，发生在河北境内的决溢次数

就达３２次之多［１６］。因此，推测第二主成分得分区

域分布图可能揭示了洪涝等自然灾害对人口迁移的

影响。

图３Ｃ显示，在北方汉族中，新疆、内蒙古、
山东和北京等汉族亚群与其他北方汉族亚群遗传距

离较大；在南方汉族中，四川、云南、湖南、广东

和海南等汉族亚群与其他南方汉族亚群的遗传距离

较大，而与中原地区汉族亚群之间的遗传距离相对

较小。这可能与历史上朝代更迭、战乱与人祸所导

致的人口迁徙和民族融合有关。例如，公元 ３１６
年，西晋政权被匈奴、鲜卑、羯、羌、氐即 （五

胡）肢解后，中原汉人无以安身，远离故土，迁

徙到南越之地。因此，推测第三主成分得分区域分

布图可能揭示了历史上战乱和人祸对人口迁移的影

响。
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图２　主成分二维散点图
Ｆｉｇ２　Ｐｌａｎａｒｓｃａｔｔｅｒｐｌｏｔｏｆｔｈｅｐｒｉｎｃｉｐａｌｃｏｍｐｏｎｅｎｔ

（Ａ：第一主成分为Ｘ轴，第二主成分为Ｙ轴；Ｂ：第三主成分为Ｘ轴，第二主成分为Ｙ轴；
Ｃ：第三主成分为Ｘ轴，第一主成分为Ｙ轴）
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图３　ＭＣＯＡ分析得分区域分布图
Ｆｉｇ３　ＳｐａｔｉａｌｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｔｈｅＭＣＯＡｓｃｏｒｅｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｒｅｇｉｏｎｓ

（Ａ：第一主成分得分区域分布图；Ｂ：第二主成分得分区域分布图；Ｃ：第三主成分得分区域分布图）

３　结论与讨论
本文基于我国３２个行政区域汉族亚群的９个

ＳＴＲ基因座等位基因频率数据，首次综合利用聚类
分析、主成分分析和 ＭＣＯＡ分析等统计学方法，
从基因水平上系统性探究了我国各地汉族亚群的分

子遗传关系、空间分布特征以及分布格局成因。

分析表明，我国汉族可显著地划分为南方汉族

和北方汉族两大群体，支持了我国民族有南北之分

的理论［７］。北方汉族可划分为两大支，说明北方

地区汉族亚群之间的基因交流较频繁。南方汉族群

体可划分为３～４个大支，并且，各区域汉族亚群
可聚为不同的小支，例如，广西、香港和海南地区

小支等，说明南方汉族与当地的少数民族之间的可

能存在较频繁的基因交流；该结论与相关研究结论

一致［１７－１８］。在南方地区，福建和厦门汉族亚群与

其它南方汉族亚群的遗传距离较远，但是，与北方

汉族的亚群能够聚在一起，该结论支持了高雅［５］

等人的观点。山东、天津、澳门和江苏等汉族亚群

与其它区域汉族亚群间的遗传距离较远，说明这些

区域汉族亚群在遗传结构上保持了相对的独立性。

本文研究发现，我国汉族亚群中差异性比较大

的 ６个 ＳＴＲ基因座分别是 Ｄ８Ｓ１１７９、Ｄ１３Ｓ３１７、
Ｄ５Ｓ８１８、ＦＧＡ、Ｄ３Ｓ１３５８和 Ｄ１８Ｓ５１。主成分二维
散点图从整体上体现出我国汉族亚群广分布、小聚

集的空间分布格局特征。通常聚类分析会丢失基因

频率数据中的部分信息，无疑会对分析汉族亚群空

间分布特征的成因产生不利影响。但是，ＭＣＯＡ分
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析方法可以最大限度地保留数据中的关联信息。通

过计算各区域汉族亚群６个 ＳＴＲ基因座的３个主
成分得分，我们有效绘制了 ＭＣＯＡ分析得分区域
分布图。分析初步发现，导致我国目前汉族亚群空

间分布特征及分布格局的３个主要原因是：长江的
地理隔离、历史上的洪涝灾害和改朝换代的战争或

人祸引发的人口迁徙等。

在人类漫长的历史发展进程中，我国汉族经历

了无数次的迁移、融合和分化，从而形成当前不同

区域亚群独特的分子遗传结构特征和地域文化特

征，如广东地区的客家文化等。由于我国目前各行

政区域有关汉族亚群 ＳＴＲ基因座数据积累的不一
致性，同时，个别区域诸如黑龙江、山西、贵州、

宁夏、西藏等汉族亚群的 ＳＴＲ基因座数据还存在
缺失现象；均会对本文研究结论产生不利影响。本

文结论将为开展我国汉族分子遗传学进一步的研究

工作提供有益的借鉴。
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