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  摘 要:目的 调查贵州仡佬族和苗族人群30个插入/缺失(InDel)位点的遗传多态性,并评估其在法医学

中的应用价值。方法 用Investigator􀆿
 

DIPplex试剂盒分别对贵州220例仡佬族和207例苗族无关个体外周

血样进行30个InDel分型检测,统计分析各位点的频率数据、群体遗传学参数,并与其他地区人群已有数据进

行比较。结果 30个InDel位点经Bonferroni校正,其基因型分布在贵州仡佬族和苗族群体均符合 Hardy-
Weinberg平衡,且不存在连锁不平衡现象;各位点在贵州仡佬族和苗族人群 中 的 累 积 个 体 识 别 率 分 别 为

0.999
 

999
 

999
 

34和0.999
 

999
 

996
 

86,三联体累积非父排除率均≥0.995
 

6;30个InDel位点在贵州仡佬族和

苗族中均有4个位点的期望杂合度<0.3。通过 Genepop
 

4.2软件计算Fst 值,除D111(0.137
 

5)和 D118
(0.091

 

1)外,其余位点均小于0.06。从Nei's
 

DA遗传距离矩阵分析发现,贵州仡佬族与成都汉族的遗传距离

最小
 

(0.001
 

0),贵州苗族与新疆哈萨克族的遗传距离最大(0.026
 

4)。结论 Investigator􀆿
 

DIPplex
 

试剂盒中

包含的30个InDel位点在贵州仡佬族和苗族人群中具有较好的遗传多态性,可作为个体识别等特殊检案有效

的补充体系。
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Abstract:Objective To

 

investigate
 

the
 

genetic
 

polymorphisms
 

of
 

30
 

insertion/deletion
 

(InDel)
 

loci
 

in
 

Gelao
 

and
 

Miao
 

ethnic
 

population
 

of
 

Guizhou,and
 

to
 

evaluate
 

their
 

forensic
 

application
 

value.Methods 
 

The
 

30
 

InDel
 

typing
 

detection
 

in
 

220
 

Guizhou
 

Gelao
 

subjects
 

and
 

207
 

Guizhou
 

Miao
 

unrelated
 

individualsby
 

using
 

the
 

Investigator􀆿
 

DIPplex
 

reagent
 

kit.The
 

data
 

of
 

frequencies
 

at
 

each
 

locus
 

and
 

population
 

genetics
 

parame-
ters

 

were
 

statistically
 

analyzed,and
 

the
 

results
 

were
 

compared
 

with
 

the
 

existing
 

data
 

of
 

the
 

population
 

in
 

the
 

other
 

area.Results After
 

the
 

correction
 

of
 

30
 

InDel
 

loci
 

by
 

Bonferroni,the
 

genotype
 

distribution
 

in
 

Gelao
 

and
 

Miao
 

ethnic
 

population
 

of
 

Guizhou
 

conformed
 

to
 

the
 

Hardy-Weinberg
 

equilibrium,moreover
 

or
 

the
 

linkage
 

disequilibrium
 

phenomeno
 

did
 

not
 

exist.The
 

cumulative
 

individual
 

recognition
 

rate
 

of
 

each
 

locus
 

in
 

Gelao
 

and
 

Miao
 

ethnic
 

population
 

of
 

Guizhou
 

was
 

0.999
 

999
 

999
 

34
 

and
 

0.999
 

999
 

996
 

86
 

respectively,the
 

triplet
 

cumu-
lative

 

non-parent
 

exclusion
 

rates
 

all
 

were
 

≥0.995
 

6;
 

among
 

30
 

InDel
 

loci,the
 

expected
 

heterozygosity
 

of
 

4
 

loci
 

in
 

Gelao
 

and
 

Miao
 

ethnic
 

population
 

of
 

Guizhou<0.03.In
 

calculating
 

the
 

Fst
 

value
 

by
 

using
 

the
 

Genepop
 

4.2
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software,except
 

for
 

D111
 

(0.137
 

5),D118
 

(0.091
 

1),the
 

remaining
 

loci
 

were
 

less
 

than
 

0.06.The
 

Nei's
 

DA
 

genetic
 

distance
 

matrix
 

analysis
 

found
 

that
 

the
 

genetic
 

distance
 

between
 

Gelao
 

nationality
 

of
 

Guizhou
 

and
 

Han
 

nationality
 

of
 

Chengdu
 

was
 

the
 

smallest
 

(0.001
 

0),while
 

which
 

between
 

Miao
 

nationality
 

of
 

Guizhou
 

and
 

Ka-
zakh

 

nationality
 

of
 

Xinjiang
 

was
 

the
 

greatest
 

(0.026
 

4).Conclusion The
 

30
 

InDel
 

loci
 

in
 

the
 

Investigator
  

DIPplex
 

reagent
 

kit
 

have
 

good
 

genetic
 

polymorphisms
 

in
 

Gelao
 

and
 

Miao
 

ethnic
 

population
 

of
 

Guizhou,which
 

can
 

serve
 

as
 

the
 

an
 

effective
 

supplementary
 

system
 

for
 

individual
 

identification
 

and
 

other
 

special
 

cases.
Key

 

words:forensic
 

genetics; genetic
 

polymorphism; insertion/deletion; Gelao
 

ethnic
 

population; 
Miao

 

ethnic
 

population; Guizhou

  插入/缺失(InDel)多态性遗传标记是指基因组中

插入或缺失不同大小的DNA片段所形成的多态性遗

传标记。InDel在人类基因组中分布广泛,一般平均

每隔7.2
 

kb就会有一个InDel位点,即约20%的

DNA多态性是InDel,在法医学应用领域中,由于In-
Del具有突变率相对较低、扩增片段较小(通常<200

 

bp)的特点,适用于降解检材的分析和亲缘关系鉴定,
同时InDel是二等位基因,不适合用于混合检材的分

析,但其兼具了短串联重复序列(STR)和单核苷酸多

态性(SNP)两种遗传标记的双重优点,且可以用法医

DNA实验室的毛细管电泳平台进行基因分型检测,
分型方法简便、快速、准确,易于在法医DNA实验室

进行推广和应用。本研究针对贵州仡佬族和苗族人

群常染色体上30个InDel位点的遗传多态性进行分

析,评估其在法医学中的应用价值,同时为个体识别

和亲权鉴定、群体间遗传分布等相关研究提供参考

数据。
1 材料与方法

1.1 材料来源 根据知情同意原则,从健康体检人

群中随机采集贵州仡佬族(220例,其中男175例、女
45例)和苗族(207例,其中男157例、女50例)无血

缘关系个体外周血0.1
 

mL,滴入采血卡(武汉骥腾公

司),阴干后常温保存。本研究得到相关道德伦理委

员会批准。
通过中国知网(www.cnki.net)和 NCBI(www.

ncbi.nlm.nih.gov)数据库获得5个汉族[北京汉族

(210例)、河南汉族(293例)、上海汉族(565例)、成都

汉族(129例)、广东汉族(300例)]和13个少数民族

[新疆维吾尔族(223例)、西藏藏族(226例)、福建畲

族(119例)、四川彝族(54例)、广西壮族(49例)、广西

侗族(50例)、广西苗族(50例)、四川藏族(136例)、云
南彝族(122例)、新疆锡伯族(223例)、湖北土家族

(236例)、新疆哈萨克族(96例)、云南白族(125例)]
等18个人群的30个InDel位点等位基因频率作为群

体遗传关系比较的数据。
1.2 仪器与试剂 Hamilton

 

STAR-LET自动化工

作站(AusBio公司,瑞士);平板离心机(Eppendorf公

司,德国);9700型 PCR 扩增仪(AB公司,美国);
3500XL型遗传分析仪和ID-X分析软件(AB公司,美
国);GeneMarker􀆿

 

HID 分析软件(SoftGenetics公

司,美国);Investigator􀆿
 

DIPplex试剂盒(Qiagen公

司,德国)。
1.3 方法 采用5%

 

Chelex-100快速提取法提取标

本DNA。在Eppendorf
 

Mastercycler
 

pro
 

S银座热循

环仪上进行复合扩增,Investigator􀆿
 

DIPplex试剂盒

反应体系为10
 

μL,其中 Reaction
 

Mix
 

A
 

2.0
 

μL,
Primer

 

Mix
 

2.0
 

μL,Multi
 

Taq2
 

DNA
 

Polymerase
 

0.25
 

μL,纯水4.75
 

μL,模板DNA
 

1.0
 

μL(0.5~1.0
 

ng/μL)。PCR扩增条件:94
 

℃预变性4
 

min;94
 

℃变

性30
 

s,61
 

℃复性120
 

s,72
 

℃延伸75
 

s,30个循环;
最后68

 

℃延伸60
 

min,10
 

℃保温。取1.0
 

μL扩增产

物与DNA
 

size
 

standard
 

550(标记橙色荧光素BTO)
0.5

 

μL和10.0
 

μL去离子甲酰胺混合,95
 

℃变性3
 

min后,冰浴3
 

min,置3500XL型遗传分析仪上进行

全自动毛细管电泳,Data
 

Collection软件收集数据,用
GeneMarker􀆿

 

HID分析软件进行等位基因分型,并
采用GeneMapper

 

ID-X
 

v1.5分析软件复核。每批标

本检测均采用XX28和超纯水分别作为阳性对照和

阴性对照。
1.4 统计学处理 用PowerStats

 

v12.xls软件统计

分析30个InDel位点的等位基因频率、个体识别率

(DP)、累积个体识别率(TDP)、多态信息含量(PIC)
和非父排除率(PE)等法医学相关参数;采用Cervus

 

3.0软件计算三联体累积非父排除率(CPEtrio)和二联

体累积非父排除率(CPEduo)。采用Arlequin
 

v3.5软

件计算30个InDel位点的观察杂合度(Ho)和期望杂

合度(He),并进行各位点的 Hardy-Weinberg平衡及

连锁不平衡检验;采用 Haploview软件分析 Hardy-
Weinberg平衡P 值。采用GENEPOP

 

v4.2软件计

算各群体间遗传距离和遗传分化系数(Fst)等参数。
2 结  果

2.1 贵州仡佬族和苗族人群30个InDel位点的群体

遗传学参数 在贵州220例仡佬族和207例苗族无

关个体血样中,Investigator􀆿
 

DIPplex荧光检测试剂

盒中的30个InDel位点都得到了有效扩增,且各位点

间扩增产物平衡。经Bonferroni校正,30个InDel位

点的基因型频率分布均符合 Hardy-Weinberg平衡

(P>0.05),各位点的群体遗传学参数见表1。
2.2 贵州仡佬族和苗族人群30个InDel位点的连锁

不平衡检验 经 Arlequin
 

v3.5软件分析后发现,贵
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州仡佬族和苗族人群的30个InDel位点之间相互独

立,各位点间均不存在连锁不平衡现象(P>0.05)。
采用乘积定律计算,TDP分别为0.999

 

999
 

999
 

34和

0.999
 

999
 

996
 

86,CPEduo 分别为0.951
 

2和0.952
 

8,
CPEtrio 分别为0.995

 

6和0.995
 

7。

表1  贵州仡佬族和苗族群体30个InDel位点的群体遗传学参数

群体 位点 F(del) F(ins) Ho He PHWE DP PIC PEtrio PEduo

仡佬族 HLD77 0.534
 

1 0.465
 

9 0.668
 

2 0.498
 

8 0.366
 

1 0.496
 

2 0.373
 

8 0.186
 

9 0.123
 

8

苗族 0.584
 

5 0.415
 

5 0.666
 

7 0.486
 

9 0.275
 

2 0.485
 

7 0.367
 

8 0.183
 

9 0.118
 

0

仡佬族 HLD45 0.400
 

0 0.600
 

0 0.618
 

2 0.481
 

1 0.456
 

6 0.525
 

0 0.364
 

8 0.182
 

4 0.115
 

2

苗族 0.405
 

8 0.594
 

2 0.676
 

3 0.483
 

4 1.000
 

0 0.472
 

4 0.366
 

0 0.183
 

0 0.116
 

3

仡佬族 HLD131 0.613
 

6 0.386
 

4 0.590
 

9 0.475
 

3 0.583
 

5 0.541
 

3 0.361
 

8 0.180
 

9 0.112
 

4

苗族 0.601
 

4 0.398
 

6 0.671
 

5 0.480
 

6 0.118
 

5 0.474
 

6 0.364
 

5 0.182
 

3 0.114
 

9

仡佬族 HLD70 0.443
 

2 0.556
 

8 0.677
 

3 0.494
 

7 0.897
 

1 0.482
 

8 0.371
 

8 0.185
 

9 0.121
 

8

苗族 0.446
 

9 0.553
 

1 0.700
 

5 0.495
 

6 0.872
 

6 0.458
 

8 0.372
 

2 0.186
 

1 0.122
 

2

仡佬族 HLD6 0.536
 

4 0.463
 

6 0.672
 

7 0.498
 

5 0.755
 

7 0.491
 

2 0.373
 

7 0.186
 

8 0.123
 

7

苗族 0.524
 

2 0.475
 

8 0.710
 

1 0.500
 

0 0.685
 

4 0.452
 

5 0.374
 

4 0.187
 

2 0.124
 

4

仡佬族 HLD111 0.834
 

1 0.165
 

9 0.304
 

5 0.277
 

4 0.559
 

3 0.442
 

2 0.238
 

5 0.119
 

2 0.038
 

3

苗族 0.768
 

1 0.231
 

9 0.425
 

1 0.357
 

1 0.372
 

2 0.510
 

3 0.292
 

8 0.146
 

4 0.063
 

5

仡佬族 HLD58 0.645
 

5 0.354
 

5 0.481
 

8 0.458
 

7 0.462
 

7 0.591
 

3 0.352
 

9 0.176
 

5 0.104
 

7

苗族 0.623
 

2 0.376
 

8 0.589
 

4 0.470
 

8 0.518
 

5 0.538
 

0 0.359
 

4 0.179
 

7 0.110
 

3

仡佬族 HLD56 0.459
 

1 0.540
 

9 0.609
 

1 0.497
 

8 1.000
 

0 0.549
 

3 0.373
 

3 0.186
 

7 0.123
 

3

苗族 0.401
 

0 0.599
 

0 0.676
 

3 0.481
 

6 0.771
 

3 0.470
 

6 0.365
 

0 0.182
 

5 0.115
 

4

仡佬族 HLD118 0.056
 

8 0.943
 

2 0.113
 

6 0.107
 

4 0.331
 

6 0.201
 

4 0.101
 

4 0.050
 

7 0.005
 

7

苗族 0.053
 

1 0.946
 

9 0.106
 

3 0.100
 

8 0.462
 

8 0.190
 

0 0.095
 

6 0.047
 

8 0.005
 

1

仡佬族 HLD92 0.540
 

9 0.459
 

1 0.590
 

9 0.497
 

8 0.507
 

1 0.563
 

8 0.373
 

3 0.186
 

7 0.123
 

3

苗族 0.582
 

1 0.417
 

9 0.690
 

8 0.487
 

7 0.537
 

7 0.461
 

5 0.368
 

2 0.184
 

1 0.118
 

4

仡佬族 HLD93 0.452
 

3 0.547
 

7 0.622
 

7 0.496
 

6 0.464
 

8 0.536
 

5 0.372
 

7 0.186
 

4 0.122
 

7

苗族 0.478
 

3 0.521
 

7 0.715
 

0 0.500
 

3 0.430
 

7 0.447
 

2 0.374
 

5 0.187
 

3 0.124
 

5

仡佬族 HLD99 0.109
 

1 0.890
 

9 0.209
 

1 0.194
 

8 0.483
 

5 0.337
 

9 0.175
 

5 0.087
 

7 0.018
 

9

苗族 0.103
 

9 0.896
 

1 0.188
 

4 0.186
 

7 1.000
 

0 0.321
 

3 0.168
 

8 0.084
 

4 0.017
 

3

仡佬族 HLD88 0.518
 

2 0.481
 

8 0.536
 

4 0.500
 

5 0.346
 

3 0.604
 

2 0.374
 

7 0.187
 

3 0.124
 

7

苗族 0.553
 

1 0.446
 

9 0.565
 

2 0.495
 

6 0.350
 

1 0.580
 

4 0.372
 

2 0.186
 

1 0.122
 

2

仡佬族 HLD101 0.593
 

2 0.406
 

8 0.586
 

4 0.483
 

7 0.522
 

1 0.553
 

3 0.366
 

2 0.183
 

1 0.116
 

5

苗族 0.618
 

4 0.381
 

6 0.521
 

7 0.473
 

1 0.146
 

3 0.585
 

4 0.360
 

6 0.180
 

3 0.111
 

4

仡佬族 HLD67 0.327
 

3 0.672
 

7 0.490
 

9 0.441
 

4 0.123
 

8 0.569
 

8 0.343
 

4 0.171
 

7 0.097
 

0

苗族 0.338
 

2 0.661
 

8 0.599
 

0 0.448
 

7 0.336
 

1 0.508
 

4 0.347
 

4 0.173
 

7 0.100
 

2

仡佬族 HLD83 0.575
 

0 0.425
 

0 0.713
 

6 0.489
 

9 0.712
 

8 0.438
 

5 0.369
 

3 0.184
 

7 0.119
 

4

苗族 0.594
 

2 0.405
 

8 0.705
 

3 0.483
 

4 0.461
 

2 0.441
 

4 0.366
 

0 0.183
 

0 0.116
 

3

仡佬族 HLD114 0.702
 

3 0.297
 

7 0.568
 

2 0.419
 

1 0.339
 

3 0.502
 

1 0.330
 

7 0.165
 

4 0.087
 

4

苗族 0.710
 

1 0.289
 

9 0.550
 

7 0.412
 

7 0.335
 

6 0.507
 

5 0.326
 

9 0.163
 

5 0.084
 

8

仡佬族 HLD48 0.606
 

8 0.393
 

2 0.550
 

0 0.478
 

3 0.808
 

6 0.573
 

4 0.363
 

3 0.181
 

7 0.113
 

9

苗族 0.591
 

8 0.408
 

2 0.613
 

5 0.484
 

3 0.267
 

2 0.532
 

1 0.366
 

4 0.183
 

2 0.116
 

7

仡佬族 HLD124 0.477
 

3 0.522
 

7 0.618
 

2 0.500
 

1 0.151
 

3 0.543
 

9 0.374
 

5 0.187
 

2 0.124
 

5

苗族 0.461
 

4 0.538
 

6 0.710
 

1 0.498
 

2 0.436
 

8 0.450
 

7 0.373
 

5 0.186
 

8 0.123
 

5

仡佬族 HLD122 0.781
 

8 0.218
 

2 0.409
 

1 0.342
 

0 0.418
 

6 0.499
 

2 0.283
 

0 0.141
 

5 0.058
 

2
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续表1  贵州仡佬族和苗族群体30个InDel位点的群体遗传学参数

群体 位点 F(del) F(ins) Ho He PHWE DP PIC PEtrio PEduo
苗族 0.797

 

1 0.202
 

9 0.328
 

5 0.324
 

2 1.000
 

0 0.490
 

1 0.271
 

1 0.135
 

6 0.052
 

3

仡佬族 HLD125 0.584
 

1 0.415
 

9 0.622
 

7 0.487
 

0 0.811
 

2 0.526
 

9 0.367
 

8 0.183
 

9 0.118
 

0

苗族 0.531
 

4 0.468
 

6 0.715
 

0 0.499
 

2 0.433
 

6 0.446
 

2 0.374
 

0 0.187
 

0 0.124
 

0

仡佬族 HLD64 0.200
 

0 0.800
 

0 0.372
 

7 0.320
 

7 0.458
 

9 0.484
 

3 0.268
 

8 0.134
 

4 0.051
 

2

苗族 0.241
 

5 0.758
 

5 0.463
 

8 0.367
 

2 0.263
 

5 0.507
 

5 0.299
 

3 0.149
 

6 0.067
 

1

仡佬族 HLD81 0.170
 

5 0.829
 

5 0.277
 

3 0.283
 

5 0.285
 

8 0.444
 

8 0.242
 

8 0.121
 

4 0.040
 

0

苗族 0.176
 

3 0.823
 

7 0.343
 

0 0.291
 

1 0.177
 

3 0.457
 

0 0.248
 

3 0.124
 

1 0.042
 

2

仡佬族 HLD136 0.513
 

6 0.486
 

4 0.663
 

6 0.500
 

8 0.370
 

3 0.502
 

6 0.374
 

8 0.187
 

4 0.124
 

8

苗族 0.562
 

8 0.437
 

2 0.642
 

5 0.493
 

3 0.303
 

9 0.515
 

4 0.371
 

0 0.185
 

5 0.121
 

1

仡佬族 HLD133 0.575
 

0 0.425
 

0 0.704
 

5 0.489
 

9 0.466
 

4 0.448
 

7 0.369
 

3 0.184
 

7 0.119
 

4

苗族 0.623
 

2 0.376
 

8 0.628
 

0 0.470
 

8 0.335
 

6 0.506
 

1 0.359
 

4 0.179
 

7 0.110
 

3

仡佬族 HLD97 0.590
 

9 0.409
 

1 0.600
 

0 0.484
 

6 0.437
 

0 0.543
 

5 0.366
 

6 0.183
 

3 0.116
 

9

苗族 0.550
 

7 0.449
 

3 0.570
 

0 0.496
 

1 0.135
 

8 0.577
 

5 0.372
 

4 0.186
 

2 0.122
 

4

仡佬族 HLD40 0.343
 

2 0.656
 

8 0.559
 

1 0.451
 

9 0.618
 

8 0.541
 

0 0.349
 

2 0.174
 

6 0.101
 

6

苗族 0.398
 

6 0.601
 

4 0.642
 

5 0.480
 

6 0.338
 

6 0.502
 

7 0.364
 

5 0.182
 

3 0.114
 

9

仡佬族 HLD128 0.670
 

5 0.329
 

5 0.604
 

5 0.442
 

9 0.808
 

6 0.498
 

2 0.344
 

3 0.172
 

1 0.097
 

6

苗族 0.623
 

2 0.376
 

8 0.686
 

0 0.470
 

8 0.459
 

3 0.449
 

8 0.359
 

4 0.179
 

7 0.110
 

3

仡佬族 HLD39 0.788
 

6 0.211
 

4 0.368
 

2 0.334
 

2 0.157
 

9 0.498
 

2 0.277
 

8 0.138
 

9 0.055
 

6

苗族 0.770
 

5 0.229
 

5 0.449
 

3 0.354
 

5 0.268
 

7 0.500
 

1 0.291
 

1 0.145
 

6 0.062
 

5

仡佬族 HLD84 0.202
 

3 0.797
 

7 0.350
 

0 0.323
 

5 0.294
 

6 0.489
 

0 0.270
 

6 0.135
 

3 0.052
 

1

苗族 0.144
 

9 0.855
 

1 0.231
 

9 0.248
 

4 0.395
 

4 0.399
 

1 0.217
 

1 0.108
 

6 0.030
 

7

  注:F(del)为缺失等位基因频率;F(ins)为插入等位基因频率;PHWE 为 Hardy-Weinberg平衡的P 值。

2.3 贵州仡佬族和苗族与其他群体的遗传分化系数

Fst及遗传距离 应用本研究获得的30个InDel位点

基因频率数据分析了贵州仡佬族和苗族人群与18个

比较群体的Nei's
 

DA遗传距离,见表2;通过缺失频

率进行计算的20个群体之间的遗传分化系数Fst 值,
见表3。结果显示,仡佬族和苗族与成都汉族的遗传

距离较近,分别与新疆维吾尔族和哈萨克族的遗传距

离较远。

表2  贵州仡佬族、苗族群体与其他18个群体的遗传距离

群体 贵州苗族 贵州仡佬族 群体 贵州苗族 贵州仡佬族 群体 贵州苗族 贵州仡佬族

贵州苗族 - - 新疆维吾尔族 0.025
 

8 0.027
 

3 广西苗族 0.014
 

9 0.014
 

2

贵州仡佬族 0.005
 

2 - 西藏藏族 0.016
 

8 0.011
 

2 云南彝族 0.021
 

5 0.015
 

7

北京汉族 0.011
 

4 0.003
 

9 福建畲族 0.012
 

9 0.007
 

6 云南白族 0.008
 

9 0.003
 

8

河南汉族 0.009
 

7 0.003
 

9 四川藏族 0.014
 

4 0.008
 

3 新疆锡伯族 0.008
 

4 0.003
 

8

上海汉族 0.009
 

0 0.002
 

6 四川彝族 0.009
 

7 0.004
 

0 湖北土家族 0.009
 

4 0.003
 

7

成都汉族 0.004
 

4 0.001
 

0 广西壮族 0.007
 

6 0.005
 

4 新疆哈萨克族 0.026
 

4 0.025
 

3

广东汉族 0.008
 

5 0.003
 

7 广西侗族 0.020
 

3 0.013
 

8

  注:-表示无数据。

表3  30个InDel
 

遗传标记在20个群体中的遗传分化系数Fst值

位点 贵州苗族 贵州仡佬族 北京汉族 河南汉族 上海汉族 成都汉族 广东汉族

HLD77 0.585 0.534 0.505 0.522 0.519 0.562 0.568

HLD45 0.406 0.400 0.421 0.391 0.386 0.426 0.367

HLD131 0.601 0.614 0.664 0.608 0.653 0.651 0.663

HLD70 0.447 0.443 0.414 0.386 0.436 0.388 0.432

HLD6 0.524 0.536 0.531 0.517 0.529 0.527 0.552

HLD111 0.768 0.834 0.907 0.901 0.916 0.903 0.895
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续表3  30个InDel
 

遗传标记在20个群体中的遗传分化系数Fst值

位点 贵州苗族 贵州仡佬族 北京汉族 河南汉族 上海汉族 成都汉族 广东汉族

HLD58 0.623 0.645 0.662 0.608 0.604 0.585 0.533

HLD56 0.401 0.459 0.474 0.476 0.480 0.488 0.507

HLD118 0.053 0.057 0.086 0.070 0.063 0.062 0.080

HLD92 0.582 0.541 0.529 0.585 0.557 0.624 0.500

HLD93 0.478 0.452 0.398 0.469 0.453 0.399 0.440

HLD99 0.104 0.109 0.124 0.119 0.130 0.120 0.115

HLD88 0.553 0.518 0.448 0.439 0.485 0.574 0.493

HLD101 0.618 0.593 0.502 0.515 0.532 0.57 0.527

HLD67 0.338 0.327 0.340 0.283 0.317 0.279 0.278

HLD83 0.594 0.575 0.619 0.642 0.639 0.632 0.640

HLD114 0.710 0.702 0.688 0.735 0.728 0.705 0.755

HLD48 0.592 0.607 0.598 0.592 0.614 0.616 0.612

HLD124 0.461 0.477 0.417 0.406 0.458 0.461 0.488

HLD122 0.797 0.782 0.726 0.759 0.761 0.744 0.802

HLD125 0.531 0.584 0.617 0.672 0.642 0.589 0.618

HLD64 0.242 0.200 0.202 0.176 0.165 0.186 0.160

HLD81 0.176 0.170 0.119 0.145 0.177 0.198 0.205

HLD136 0.563 0.514 0.426 0.457 0.477 0.535 0.528

HLD133 0.623 0.575 0.633 0.647 0.640 0.605 0.650

HLD97 0.551 0.591 0.674 0.655 0.663 0.640 0.638

HLD40 0.399 0.343 0.310 0.329 0.284 0.333 0.295

HLD128 0.623 0.670 0.710 0.666 0.684 0.671 0.658

HLD39 0.771 0.789 0.871 0.877 0.874 0.860 0.905

HLD84 0.145 0.202 0.283 0.263 0.254 0.217 0.202

位点 新疆维吾尔族 西藏藏族 福建畲族 四川藏族 四川彝族 广西壮族 广西侗族

HLD77 0.536 0.511 0.517 0.570 0.481 0.663 0.640

HLD45 0.388 0.332 0.340 0.335 0.435 0.378 0.340

HLD131 0.538 0.558 0.655 0.636 0.593 0.755 0.740

HLD70 0.348 0.416 0.504 0.474 0.352 0.418 0.420

HLD6 0.428 0.502 0.605 0.529 0.565 0.500 0.580

HLD111 0.688 0.925 0.874 0.915 0.898 0.847 0.850

HLD58 0.594 0.710 0.605 0.684 0.722 0.551 0.480

HLD56 0.365 0.378 0.458 0.419 0.380 0.480 0.540

HLD118 0.080 0.401 0.086 0.139 0.118 0.037 0.102

HLD92 0.509 0.577 0.555 0.551 0.583 0.480 0.530

HLD93 0.435 0.412 0.361 0.434 0.398 0.541 0.380

HLD99 0.316 0.199 0.113 0.228 0.213 0.112 0.170

HLD88 0.509 0.363 0.429 0.364 0.426 0.459 0.380

HLD101 0.518 0.511 0.618 0.511 0.528 0.571 0.640

HLD67 0.475 0.400 0.214 0.393 0.269 0.255 0.170

HLD83 0.659 0.712 0.718 0.618 0.593 0.633 0.530

HLD114 0.664 0.679 0.744 0.776 0.676 0.755 0.800

HLD48 0.529 0.558 0.622 0.603 0.639 0.551 0.570
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续表3  30个InDel
 

遗传标记在20个群体中的遗传分化系数Fst值

位点 贵州苗族 贵州仡佬族 北京汉族 河南汉族 上海汉族 成都汉族 广东汉族

HLD124 0.415 0.467 0.487 0.485 0.444 0.459 0.490

HLD122 0.623 0.664 0.857 0.772 0.833 0.867 0.790

HLD125 0.496 0.549 0.601 0.588 0.657 0.561 0.600

HLD64 0.251 0.148 0.134 0.154 0.130 0.102 0.090

HLD81 0.287 0.150 0.206 0.140 0.157 0.286 0.190

HLD136 0.475 0.418 0.412 0.456 0.500 0.551 0.490

HLD133 0.608 0.577 0.689 0.669 0.611 0.520 0.680

HLD97 0.630 0.754 0.630 0.754 0.556 0.633 0.770

HLD40 0.498 0.438 0.286 0.393 0.444 0.388 0.260

HLD128 0.561 0.648 0.689 0.691 0.741 0.633 0.770

HLD39 0.621 0.772 0.903 0.805 0.880 0.888 0.930

HLD84 0.345 0.285 0.181 0.327 0.278 0.163 0.120

位点 广西苗族 云南彝族 云南白族 新疆锡伯族 湖北土家族 新疆哈萨克族 Fst

HLD77 0.650 0.680 0.560 0.484 0.536 0.538 0.013
 

2

HLD45 0.250 0.344 0.392 0.368 0.347 0.280 0.009
 

0

HLD131 0.630 0.713 0.572 0.686 0.665 0.549 0.014
 

8

HLD70 0.470 0.484 0.356 0.383 0.436 0.412 0.007
 

4

HLD6 0.650 0.623 0.520 0.457 0.532 0.418 0.012
 

7

HLD111 0.870 0.922 0.888 0.877 0.909 0.709 0.137
 

5

HLD58 0.530 0.623 0.616 0.700 0.597 0.588 0.015
 

7

HLD56 0.490 0.578 0.436 0.401 0.449 0.412 0.011
 

8

HLD118 0.020 0.111 0.108 0.085 0.044 0.346 0.091
 

1

HLD92 0.630 0.582 0.536 0.518 0.544 0.445 0.007
 

9

HLD93 0.450 0.307 0.460 0.379 0.441 0.407 0.009
 

6

HLD99 0.210 0.160 0.200 0.157 0.136 0.390 0.037
 

4

HLD88 0.400 0.426 0.472 0.422 0.447 0.412 0.012
 

9

HLD101 0.630 0.504 0.552 0.511 0.534 0.456 0.009
 

7

HLD67 0.190 0.295 0.328 0.285 0.246 0.429 0.026
 

8

HLD83 0.640 0.492 0.620 0.594 0.619 0.648 0.010
 

8

HLD114 0.820 0.754 0.816 0.679 0.765 0.571 0.016
 

8

HLD48 0.620 0.631 0.636 0.592 0.557 0.555 0.003
 

9

HLD124 0.550 0.406 0.464 0.413 0.417 0.418 0.005
 

4

HLD122 0.860 0.754 0.760 0.726 0.767 0.637 0.023
 

9

HLD125 0.510 0.574 0.548 0.592 0.648 0.533 0.009
 

3

HLD64 0.100 0.102 0.132 0.235 0.140 0.308 0.022
 

8

HLD81 0.200 0.115 0.140 0.157 0.169 0.302 0.017
 

9

HLD136 0.700 0.648 0.488 0.457 0.472 0.511 0.019
 

7

HLD133 0.710 0.676 0.612 0.594 0.638 0.549 0.009
 

4

HLD97 0.640 0.684 0.684 0.626 0.661 0.637 0.014
 

0

HLD40 0.420 0.430 0.384 0.377 0.326 0.467 0.018
 

3

HLD128 0.750 0.852 0.748 0.639 0.650 0.593 0.019
 

3

HLD39 0.890 0.906 0.832 0.848 0.883 0.775 0.037
 

2

HLD84 0.180 0.209 0.300 0.197 0.239 0.297 0.020
 

5

  注:各群体下方数据为相应位点的缺失频率,通过缺失频率计算20个群体之间的遗传分化系数Fst值。
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3 讨  论

贵州是个多民族省份,现有少数民族49个,世居

17个。仡佬族是贵州最古老的民族之一,且贵州是仡

佬族的发源地。贵州仡佬族和苗族人口分别占全国

同一民族总人口的97%和50%以上,分属于汉藏语

系的壮侗语族和苗瑶语族。目前,国内外学者对仡佬

族和苗族白细胞抗原(HLA-G)、线粒体DNA和STR
等遗传标记的多态性进行了研究[1-8],而本研究对427
例仡佬族和苗族健康无关个体的30个InDel位点的

遗传多态性进行分析,同时探讨其与其他群体之间的

遗传学关系,有助于分析InDel遗传标记在不同民族

或同一民族不同群体间的遗传、进化的相互关系,为
科学应用InDel遗传标记提供理论基础。

Hardy-Weinberg遗传平衡检验结果一方面可以

反映基因分型的质量,另一方面也反映研究对象的代

表性是否较好。本研究结果显示,经过Bonferroni法

校正,30个InDel位点的基因型频率分布在贵州仡佬

族和苗族群体中符合 Hardy-Weinberg遗传平衡,说
明贵州仡佬族和苗族群体在符合随机采样的情况下,
群体中个体的基因频率可从一代传到另一代且维持

不变,保持遗传的平衡稳定性,本次标本随机性和采

集数目符合统计学要求。连锁不平衡检验结果表明,
30个InDel位点在贵州仡佬族和苗族群体中不存在

连锁不平衡现象(P>0.05),提示这些位点是相互独

立的遗传标记,可以应用于法医学鉴定。
本研究根据30个InDel位点的等位基因频率进

行了贵州仡佬族和苗族与其他群体的遗传距离分析,
结果显示,贵州仡佬族和苗族与成都汉族的遗传距离

较近,分别与新疆维吾尔族和哈萨克族的遗传距离较

远。刘亚举等[7-8]基于常染色体STR和Y-STR遗传

标记研究了仡佬族和苗族的遗传结构及与其他群体

的遗传关系,发现仡佬族和苗族与湖北、湖南、重庆汉

族有较近的遗传距离,与西藏藏族、甘肃裕固族、青海

藏族有较远的遗传距离。李彬彬等[3]和姚永刚等[9]

调查线粒体DNA
 

9bp缺失频率,结果发现仡佬族为

25%、苗族为32.4%,与目前认为南方民族人群的缺

失频率高于北方民族人群的观点是一致的[9]。何燕

等[5]基于贵州苗族等人群的线粒体DNA多态性研究

表明,组成“南方谱系”的B、M7、N9、R9等在贵州苗

族等3个民族中频率为51.22%,同时构建了20个人

群mtDNA单倍群频率主成分,分析结果表明贵州苗

族是南方民族。刘烜等[10]研究了贵州仡佬族等贵州

境内多个民族个体外周血标本Y染色体单核苷酸多

态(Y-SNP),其中仡佬族 H8单倍型(M134)和苗族

H8(M134)、H11(M95)、H12(M88)频率较高,也表明

仡佬族和苗族均是南方民族。这些研究表明,InDel
作为遗传标记物,以等位基因频率计算遗传距离可用

于群体遗传学的研究,和地域实际的物理距离区分度

相似,与 民 族 的 起 源、进 化、迁 徙 的 研 究 数 据 结 果

一致[11-12]。
遗传分化系数Fst值是进行群体间遗传分化概括

分析最常用的方法之一,是评价基因座等位基因频率

在群体间的分布差异程度。WRIGHT认为群体间

Fst值在0.00~<0.05表示群体间不存在分化,Fst值

在0.05~<0.15则为中度分化,Fst 值在0.15~0.25
则为高度分化,Fst 值>0.25则分化度极大。WEI
等[13]对中国汉族、藏族、维吾尔族和哈萨克族群体30
个InDel位 点 的 Fst 分 析 结 果 显 示,HLD111 和

HLD118位点遗传分化贡献率相对较高。LARUE
等[14]对北美地区的非洲裔、高加索人、亚裔和西南部

西班 牙 裔 的 Fst 分 析 结 果 也 证 实,HLD111 和

HLD118等位点遗传分化贡献率相对较高。本研究

中,HLD111和 HLD118位点Fst 值分别为0.137
 

5、
0.091

 

1,在20个群体中遗传分化贡献率相对较高,提
示这两个位点在不同民族,尤其是不同人种中基因型

分布有很大的差异,反映群体差异性大,在群体遗传学

和种群识别方面有重要的应用价值。
综上所述,由于贵州仡佬族和苗族大多在偏远地

区聚族而居,生活环境相对封闭,各民族之间隔离程

度较高,民族特异性保存较好,这些遗传特性成为人

类遗传多样性的重要组分,可作为遗传学上很好的研

究材料。这些民族的遗传物质是全人类遗传多样性

的重要组成部分,研究这些民族的起源和进化对于探

索中华民族乃至东亚人群的起源也具有重要意义。
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麻疹较为严重患者的皮疹和正常皮肤部位取组织进

行病理检查,均可见到大量EOS;推测皮肤和黏膜反

应剧烈的患者中大量EOS被招募到皮肤、黏膜,导致

外周血EOS计数减少[14]。(2)自身免疫反应。患者

血清中可能存在EOS的抗体。有研究显示,在动物

模型中注射EOS计数减少患者的血清后,动物外周

血EOS计数减少并持续长达12个月[15]。笔者团队

需要进一步研究外周血EOS计数减少现象背后的具

体机制,以期找到新的治疗靶点。
    

综上所述,本研究显示病情严重的急性荨麻疹住

院患者在发病期存在外周血EOS计数减少的现象;
外周血EOS计数减少的患者,全身症状更加明显,
WBC、NEUT、CRP水平升高明显,低T3综合征发病

率高。鉴于外周血EOS检测简便易行,本研究可能

帮助临床进一步完善急性荨麻疹患者的诊疗体系,造
福患者。
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