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摘要  利用连锁不平衡理论,人类遗传学家已能把影响人类疾病的质量基因定位在小至1cM区域内,有些基因已被
克隆出来。罗泽伟等进一步发展统计分析方法检测及估算分子标记与QTL之间的连锁不平衡系数,从而提出了人类
复杂遗传病高解析度基因定位的理论策略。以此为基础,进一步探讨了供试群体在双亲基因频率存在差异时检测
QTL和检测QTL互作的方法,给出了有关的理论结果。  
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