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中国辽宁锡伯族群体3个短串联重复位点的遗传多态性分析*
☆ 

刘  健，张  威，尹娇杨，高  兵，郭  丽，祁  荣，田秀荣 

Genetic polymorphisms of three short tandem repeat loci in Liaoning Xibo population of China  

Liu Jian, Zhang Wei, Yin Jiao-yang, Gao Bing, Guo Li, Qi Rong, Tian Xiu-rong 

Abstract 

BACKGROUND: Studying the gene polymorphism of autosome short tandem repeat (STR) gene loci can provide basic data for 

forensic paternal power identification.   

OBJECTIVE: To explore the genetic polymorphism of three STR loci, D16S539, THO1, D13S317, in Liaoning Xibo population of 

China and establish the genetic basic data of Xibo population. 

METHODS: Buccal samples were obtained from 150 primary and middle school students of Xibo population living in Liaoning 

province and PCR amplification reactions of each STR loci were performed in fluorescence-based reaction using a 2720 Thermal 

cycler. The amplified products were detected in a Li-COR 4300 DNA Analyzer. Relative fragment size of amplified products was 

calculated through the use of E-seq Analysis software and genotyping was performed. Allele frequency of three STR genetic loci 

of Xibo population living in Liaoning province was investigated and genetic polymorphism analysis was performed. 

RESULTS AND CONCLUSION: All the three loci met the Hardy-Weinberg equilibrium. Heterozygosis degree of these three loci 

was distributed between 0.769-0.810. Individual discriminative power was distributed between 0.824-0.929. Cumulative 

individual discriminative power was 0.999. Polymorphism information was distributed between 0.650-0.790. Non-parental 

eliminant rate was distributed between 0.565-0.790. Cumulative non-parental eliminant rate was 0.979. The three STR loci used 

in this study show high non-parental eliminant rate and individual discriminative power in Xibo population and can be applied to 

population study and forensic practice. 
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摘要 

背景：对常染色体 STR基因座的多态性的研究可为法医学亲权鉴定提供基础数据。 

目的：探索辽宁锡伯族 D16S539，THO1，D13S317 3个常染色体基因座的遗传多态性，建立锡伯族群体的遗传学基础数

据。  

方法：采集辽宁省沈阳市新城子区黄家乡锡伯族中小学的 150名中小学生口腔黏膜细胞，Chelex 100法提取 DNA，进行荧

光标记 PCR扩增，产物在 Li-COR 4300基因分析仪上进行电泳，E-seq分析软件计算扩增产物片段相对大小，进行基因型

分型。调查辽宁地区锡伯族群体 3个 STR基因座等位基因频率，进行遗传多态性分析。 

结果与结论：辽宁锡伯族群体中 3个 STR基因座具有遗传多态性，其基因型分布符合 Hardy-Weinberg平衡定律。辽宁锡

伯族群体中 3个 STR基因座的杂合度分布在 0.769~0.810；个人识别力分布在 0.824~0.929，累积个人识别能力为 0.999；

多态信息量分布在 0.650~0.790；非父排除率分布在 0.565~0.790，累积非父排除率为 0.979。说明辽宁锡伯族群体 3个常

染色体 STR基因座有较高的非父排除率和个体识别能力，可为法医学亲子鉴定和个体识别及移植配型等遗传学研究提供依

据。 

关键词：锡伯族；短串联重复；D16S539；THO1；D13S317；基因频率；多态性 

doi:10.3969/j.issn.1673-8225.2011.44.034 

 

刘健，张威，尹娇杨，高兵，郭丽，祁荣，田秀荣.中国辽宁锡伯族群体 3个短串联重复位点的遗传多态性分析[J].中国组织

工程研究与临床康复，2011，15(44): 8305-8307.      [http://www.crter.org  http://cn.zglckf.com] 

 

 

0  引言 

 

人类短串联重复序列 (short tandem 

repeats, STR)是由2~6 bp的重复单位构成的

微卫星DNA序列，因其在人类基因组中分布广

泛、片段小、易扩增、所需检材微量及其高度

杂合性和高度多态性，被广泛应用于遗传制图、

基因定位、法医学鉴定、人类学以及遗传病的

诊断等领域的研究
[1-3]
，据GenBank等数据库资

料统计，人类23对染色体上至少分布着80 000

个以上的STR基因座
[4]
。目前应用荧光染料标

记技术，结合自动化DNA分析仪，使STR多态

位点的分析快速、精确、客观、易标准化
[5]
。从

而满足用更少的样本、更短的时间，提供更多

的信息。 

中国是多民族国家，由于地域、历史文化

背景和社会生活习俗等原因，往往存在着某种

程度上隔离的亚群结构。锡伯族是中华民族大

家庭中的一个古老的民族，其祖先是古代鲜卑

人，居住在中国东北。锡伯族是辽宁省主要少

数民族之一，据2000年第5次全国人口普查，辽

宁省锡伯族人口为132 615，占全国锡伯族人口

总数的70.23%。近年来，对不同民族STR基
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因座多态性研究的报道很多
[6-8]
。同时，对于辽宁锡伯族

群体的遗传学形态学研究也有报道
[9-12]
，但有关辽宁锡

伯族STR的研究尚未见报道。  

基于此，实验探讨了辽宁锡伯族群体的3个常染色

体STR基因座的多态性，为锡伯族群体的法医学亲权鉴

定提供基础数据，也可为研究辽宁锡伯族起源演化积累

更多的遗传学方面的基础资料。 

 

1  对象和方法  

 

设计：横断面研究。 

时间和地点：于2010-06在沈阳医学院完成。 

对象：根据“知情同意”的原则，随机选取辽宁省

沈阳市新城子区黄家乡锡伯族中小学的中小学生150

人，年龄为6~13岁，男78名，女72名，保证其3代以上

均为锡伯族的无关健康知情个体。 

方法： 

DNA的提取：采集受试者口腔黏膜细胞，Chelex100

法提取DNA分子
[13]
，分装于1.5 mL的试管中，-20 ℃保

存备用。  

PCR扩增：PCR反应体系为10 µL：10×buffer缓冲液

1 µL，Mg
2+
 0.8 µL，Taq酶0.4 µL，荧光标记正向引物  

0.8 µL，一段荧光标记物1.6 µL，负向引物1.6 µL，dNTP 

0.4 µL，ddH2O 2.4 µL，模板DNA样本1.0 µL。在 ABI 

2720 PCR扩增仪中进行扩增。反应条件：95 ℃预变性

5 min，进入第1个循环反应，94  30 s℃ ，53  30 s℃ ，

72  30 s℃ ，循环12次。循环反应的退火温度为每循环  

1次降0.5 ℃。接着进入第2个循环反应，94  30 s℃ ，

53  30 s℃ ，72  5 s℃ ，30个循环。扩增产物于4 ℃避

光保存备用。 

基因型分析：取10 µL PCR扩增产物加5 µL loading 

buffer，PCR仪上94 ℃变性5 min，点样于Li-COR 4300 

DNA分析仪的电泳槽上，电泳1.5~2.0 h。应用Li-COR

公司提供的E-seq分析软件完成电泳结果数据收集及等

位片段的确定。 

主要观察指标：根据样本的PCR产物长度来确定

STR位点的重复数。 

统计学分析：用Power States软件计算每个基因座

的基因频率、个体识别力、多态信息量、非父排除率、

杂合度
[14]
。应用HWE 1.20软件进行χ

2
检验，P < 0.05

为差异有显著性意义。 

 

2  结果 

 

2.1  研究对象数量分析  实验共收集150名受试者，其

中3名受试者由于DNA分子模板的纯度及浓度不够，无

PCR扩增产物，从而被排除。147名受试者进入结果分析。 

2.2  受试者的PCR扩增结果  PCR扩增结果显示，

98%样本的3个STR基因座获得了清晰的基因型分型结

果，见图1。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

2.3  受试者的等位基因频率分布  辽宁地区锡伯族群

体3个STR位点的等位基因及基因频率见表1。  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

对此 3个 STR基因座的基因型频率进行了

Hardy-Weinberg遗传平衡检验，检验结果表明3个STR

基因座的基因型分布均符合Hardy-Weinberg平衡     

(P > 0.05)，见表2。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

2.4  受试者3个STR位点的个体识别力、多态信息总

量、非父排除率及杂合度  在辽宁锡伯族群体中，3个

STR基因座的多态性及其法医学应用参数见表2。 

Figure 1  DNA PCR amplification results of oral mucosa cells
图 1  受试者口腔黏膜细胞 DNA的 PCR扩增结果 
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 表 1  辽宁锡伯族群体 3个 STR位点的等位基因频率分布
Table 1  Distribution of three short tandem repeat gene loci 

frequencies in Liaoning Xibo population  (n=147) 

Frequency 
Allele

D16S539 D13S317 THO1

6 0.048  0.147

7 0.234 0.254 0.303

8 0.159 0.119 0.053

9 0.238 0.188 0.422

10 0.190 0.254 0.075

11 0.087 0.135  

12 0.008 0.042  

13 0.004 0.008  

14 0.008   

15 0.024   

 表 2  辽宁锡伯族群体 3个 STR位点的遗传学指标
Table 2  Genetic indicators of three short tandem repeat 

gene loci in Liaoning Xibo population     (n=147)

Item D16S539 D13S317 THO1

P 0.205 0.142 0.194

H 0.810 0.769 0.781

DP 0.928 0.929 0.824

PE 0.790 0.770 0.565

PIC 0.790 0.710 0.650

Pm 0.205 0.142 0.176

P: P value test by genetic equilibrium χ
2
; H: heterozygosity; DP: 

discriminative power; PE: non-parental eliminant rate; PIC: 

polymorphism information; Pm: individual probability matching 
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由表2可见，3个STR基因座的杂合度分布在

0.769~0.810；个人识别力分布在0.824~0.929，累积个

人识别能力为0.999；多态信息量分布在0.650~0.790；

非父排除率分布在0.565~0.790，累积非父排除率为

0.979。各位点的匹配概率介于0.142~0.205。 

 

3  讨论 

 

实验对辽宁锡伯族群体3个STR位点进行了遗传平

衡 检 验 ， 检 验 结 果 显 示 此 3 个 位 点 均 符 合

Hardy-Weinberg平衡定律，说明研究样本来自群体，资

料准确、可靠。 

在150名辽宁锡伯族人群3个STR基因座中共检测

出22个等位基因，其中D16S539为10个，D13S317为7 

个，而THO1为5个。频率分布在0.004~0.422。 

遗传标记的多态性程度及其应用价值一般可用杂

合度、多态信息量、个体识别力和非父排除率来衡量。

平均杂合度越大，表明群体内的遗传变异越大，平均杂

合度大于0.7为高度遗传变异
[15]
。多态信息量可直接反

映出一个遗传标记所包含或所能提供的遗传信息容量，

一般认为多态信息量大于0.5时，标记具有高度的可提

供信息性；多态信息量在0.25~0.50时，标记能够较合

理地提供信息；而当多态信息量< 0.25时，标记可提供

的信息较差
[16]
。个体识别力和非父排除率则反映了该遗

传标记在法医学个体识别及亲权鉴定中的能力，一般个

体识别力大于0.8，非父排除率大于0.5时，属于高度多

态性遗传标记，具有较高的应用价值
[17]
。实验中辽宁锡

伯族群体3个STR基因座的杂合度分布在0.769~0.810，

均大于0.7，多态信息总量分布在0.824~0.929，均大于

0.5；个人识别力分布在0.824~0.929，均大于0.8；非父

排除率分布在0.565~0.790，均大于0.5。说明辽宁锡伯

族的此3个STR基因座为具有高鉴别能力的遗传标记，

其实用价值较高。  

群体遗传学研究的是群体中基因的行为，也就是群

体中各种基因及基因型的频率及其变化规律。任何一个

遗传多态性标记在应用之前，必须获得群体遗传学的有

关资料。由于同一遗传标记在不同人群中的多态分布情

况存在差异，因此，有必要对中国人群的STR多态性分

布进行调查，建立中华民族STR基因数据库。实验结果

为辽宁锡伯族群体的法医学个体识别、亲子鉴定和人类

群体遗传学等研究积累了遗传学方面的基础资料。 
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