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摘要  为了寻找中国人群强直性脊柱炎（ankylosing spondylitis，AS）的易感基因位点，采用全基因组扫描法
对9个强直性脊柱炎家系进行基因分型、参数连锁分析和非参数连锁分析。在参数连锁分析中，D6S276位点的最大

LOD值为3.8821(θ=0.0)，精细分析显示距D6S276位点附近的D6S1691和D6S1618的LOD值分别为1.5717(θ=0.1)及

2.0056(θ=0.1)。在非参数连锁分析中，位于D6S276附近的LOD值高达5.0623，非参数连锁分析的NPL值为3.7561，
最小P值为0.000233。上述结果提示，D6S276与强直性脊柱炎之间存在较强的连锁关系，D6S1691-D6S276-D6S1618

区域可能存在强直性脊柱炎的易感基因位点。此外，D3S1292、D4S1535和D18S64的最大LOD值分别为1.2768(θ

=0.2)、1.1246(θ=0.2)和1.1851(θ=0.1)，提示这些标记与AS之间存在一定的连锁关系。 
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