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摘!要!为了解中国人’个 1JK基因座等位片段结构特征$获得汉族群体 $!(!,’’*$#($&)$*$!&((&$*

$!!((%,和/’&’),%)&’基因座的群体遗传学数据(采取成都地区无血缘关系汉族个体血样GLJM抗凝血$

.;7B7N法提取LEM$@.K扩增$非变性聚丙烯酰胺凝胶不连续缓冲系统水平电泳分型$自动激光荧光测序仪测定

LEM序列(序列分析显示$中国人 $!(!,’’*$#($&)$*$!&((&$基因座具有简单重复序列$而 $!!((%,*

/’&’),%)&’基因座具有复杂重复序列(’个1JK基因座在成都汉族群体中均具有遗传多态性(揭示了我国汉族

人群’个1JK基因座的等位基因片段结构特征$为人类群体遗传研究提供了数据$建立的不连续缓冲系统水平电

泳分型方法为检测这’个1JK基因座提供了简便技术(

关键词!聚合酶链反应)遗传多态性)短串联重复序列)中国汉族群体
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!!短串联重复序列!D;4566>?87H5737>6$1JK"不
仅是绘制基因组物理图谱和遗传连锁分析的理想标

记$也是群体遗传学和法医遗传学高信息基因座的
丰富来源(近年来$国外学者报道了一些新的法医

1JK遗传标记%)&$但缺少中国大陆人群的群体遗传
数据(为了解中国人群’个法医1JK基因座等位
基因片段结构特征$获得中国汉族群体$!(!,’’*

$#($&)$*$!&((&$*$!!((%,和/’&’),%)&’基
因座基因频率(我们对成都汉族群体’个1JK基

因座的遗传多态性进行了研究(

)!材科和方法

>?>!样本@A1
)!&份GLJM抗凝血采自中国成都地区无血缘
关系汉族个体(.;7B7N法提取LEM%!&(

>?B!72-扩增

’个基因座基本参数及引物序列见表)(每一
扩增样本含人类基因组LEM!!$&?I$)_@.K缓

表>!C个!,-基因座及72-条件

,6:9+>!()*+!,-9&/)60$"3+72-/&0$)")&0

基因座

U4=2D
基因库号

X7?0>?̂ >==7DD<4?
@.K引物序列

@.K35<H75D7\27?=7D
变性

L7?>6257
退火

M??7>B<?I
延伸

GN67?D<4?

$!(!,’’ /#(,%)
C45[>5835<H75JMMJ.MMXMJMMJXJXXJM.JXX. ,$‘ ’"‘ "!‘

K7A75D735<H75XXJMMM.JJJMJ..JXXM.JJJ.M #&D #&D #&D

$#($&)$ /#$%(’
C45[>5835<H75J.J..JXXMMXXMMMXMX.J ,$‘ ’(‘ "!‘

K7A75D735<H75JX.XMM....MJM.JXJJMJ #&D #&D #&D

$!&((&$ /’)()’
C45[>5835<H75JXMXJXMMJJJJJ.JMMJMMMJ... ,$‘ ’%‘ "!‘

K7A75D735<H75MMX.MMJ.J.MJJJMJJJJJM.M.M #&D $’D #&D

$!!((%, /$&((%
C45[>5835<H75JMJXJM.MXM..JX.MM.JJX ,$‘ ’%‘ "!‘

K7A75D735<H75..JX..JX..JMJ.JMJ.JX #&D #&D $’D

/’&’),%)&’ /,&&#&
C45[>5835<H75XXXMX..MMJJ.MM..JMMJ ,$‘ ’%‘ "!‘

K7A75D735<H75XMXMXM.MXMM..JMJMX.MJX. #&D #&D $’D

冲液$)F’HH4B+U/I.B!$)’&#H4B+U8EJ@$)T
&8F聚合酶!深圳博彩公司产品"$每一种引物&F!’

#H4B+U$反应体积#"F’#U$在热循环仪!@G,(&&"
中$按表)参数循环#!次(

>?D!72-产物检测和等位基因的确定

@.K产物用非变性聚丙烯酰胺凝胶不连续缓
冲系统水平电泳分离$银染显示电泳谱带%#&(样本

@.K产物与等位基因分型标准物同步电泳$比较样
本@.K产物的电泳谱带对应分型标准物所处的位
置$确定样本表型(等位基因分型标准物由不同基
因型个体的LEM混合后按)F!方法进行@.K扩增
制备$制备的分型标准物与测定序列的样本同步电
泳$获得命名%$&(

>?E!@A1序列分析
每基因座每一种等位片段随机选择一个样本$

从谱带处切下凝胶洗脱出LEM$采用@.K循环测序
法$用自动激光荧光测序仪!M0Q#)&"测定序列(

>?C!数据处理
按文献%’$(&的方法(

!!结!果

B?>!等位基因结构及命名
采用自动激光荧光测序仪对所选择样本进行测

序$结 果 显 示#中 国 人 $!(!,’’*$#($&)$ 和

$!&((&$ 基 因 座 具 有 简 单 重 复 序 列$其 中

$!(!,’’重复序列为%MXMJ&?$$#($&)$重复序
列为%.JMJ&?$$!&((&$重复序列为%MJ.J&?(按
国际法医血液遗传学会LEM委员会推荐原则%"&$以
核心序列重复次数命名等位基因(例如$具有简单
重复序列的$!&((&$基因座共有%个等位片段$其
核心序列MJ.J的重复次数?为))!)%$因此$这%
个等位基因分别命名为#))!)%(另一方面$

$!!((%,*/’&’),%)&’基因座具有复杂重复序
列$$!!((%,的重复序列为%JMXM&?%.MXM&?$共,
个等位基因$命名为)&!)%)/’&’),%)&’基因座
重复序列为%MJ.J&?%.JM.&?$共)&个等位基因$
命名为))!!&(

!!" 遗!传!"#"$%&’( !)*+,+-."!&&’!!!!!!!!!!!!!!!!!"卷!



B?B!等位基因分型标准物构建及!,-分型
采用混合不同基因型个体LEM进行@.K扩

增$@.K扩增产物与测定序列样本同步电泳的方
法$制备了’个1JK基因座分型标准物(图)*图

!*图#*图$分别给出了在人类等位基因分型标准
物对照下$电泳测定不同个体表型的实例(

图>!自制等位基因标准物对照下不同个体

@D!EF>E电泳分型

)#)!-)!)!#,-)&)##%-)&)$#,-,)’#等位基因标准物%!)!)

(#)!-)!)"#)&-)))%#,-,(

()G?>!@D!EF>E"%8)0G=)"3"3+3&H+

H6$+699+9+96$$+;
)#)!-)!)!#,-)&)##%-)&)$#,-,)’#;2H>?>BB7B7

B>8875%!)!)(#)!-)!)"#)&-)))%#,-,F

图B!自制等位基因标准物对照下不同个体

@BF!IFE电泳分型

)#))-)$)!#)$-)’)##)’-)’)$#等位基因标准物))!)%)

’#)#-)()(#)!-)()"#)#-)()%#)$-)’),#)"-)%))&#))-)()

))#)$-)%))!#)’-)"(

()G?B!@BF!IFE"%8)0G=)"3"3+3&H+

H6$+699+9+96$$+;
)#))-)$)!#)$-)’)##)’-)’)$#;2H>?>BB7B7B>8875))!)%)

’#)#-)()(#)!-)()"#)#-)()%#)$-)’),#)"-)%))&#))-)()

))#)$-)%))!#)’-)"F

图D!自制等位基因标准物对照下不同个体

@BB!IJK电泳分型

)#)(-)()!#)(-)")##)(-)")$#)(-)")’#)!-)#)

(#)!-)()"#)#-)()%#)&-)!),#))-)!))&#等位基因

标准物)&!)%)))#)!-)"))!#)$-)())##)(-)%))$#)&-)"(

()G?D!@BB!IJK"%8)0G=)"3"3+3&H+

H6$+699+9+96$$+;
)#)(-)()!#)(-)")##)(-)")$#)(-)")’#)!-)#)

(#)!-)()"#)#-)()%#)&-)!),#))-)!))&#;2H>?>BB7B7

B>8875)&!)%)))#)!-)"))!#)$-)())##)(-)%))$#)&-)"F

图E!自制等位基因标准物对照下不同个体

L1,1>KJMFC电泳分型

)#)$-)()!#)’-!&)##)#-)$)$#)!-),)

’#等位基因标准物))!!&)(#)"-)%)"#)%-!&)

%#)(-),),#))-)%))&#))-)%(

()G?E!L1,1>KJMFC"%8)0G=)"3"3+3&H+

H6$+699+9+96$$+;
)#)$-)()!#)’-!&)##)#-)$)$#)!-),)’#;2H>?>BB7B7

B>8875))!!&)(#)"-)%)"#)%-!&)%#)(-),)

,#))-)%))&#))-)%F

B?D!!,-基因座等位基因的群体分布
表!及表#列出了’个1JK基因座在成都地

区汉族群体的基因型观察值及等位基因频率$按文
献%’&的方法进行卡方检验$结果表明各基因座基因
型分布符合V>58:-S7<?975I平衡(

表B!成都汉族群体C个!,-基因型分布

,6:9+B!,3+$)4";):#")&0&’G+0&"%8+46"’)*+!,-9&/))05608&8#96")&0)023+0G$#

/’&’),%)&’
基因型

X7?46:37

观察数

W9DF

基因型

X7?46:37

观察数

W9DF

$!(!,’’
基因型

X7?46:37

观察数

W9DF

$#($&)$
基因型

X7?46:37

观察数

W9DF

$!&((&$
基因型

X7?46:37

观察数

W9DF

$!!((%,
基因型

X7?46:37

观察数

W9DF

))-)% ) )"-)% % )&-)& ( %-)& # ))-)’ ! )&-)# )

)!-)$ ) )"-), ) )&-)) ! ,-, #! )!-)! ) )&-)$ )

)!-)" ) )"-!& ) )&-)! )( ,-)& (( )!-)# ) )&-)’ "

)!-)% ! )%-)% )( )&-)# $ ,-)) $ )!-)’ # )&-)( #

)!-), ) )%-), )& ))-)) )! ,-)! ) )!-)( $ ))-)# )

#!"!#期!!!!!!!!!!!贾振军等#中国汉族群体’个1JK分子遗传标记多态性研究



续表!

/’&’),%)&’
基因型

X7?46:37

观察数

W9DF

基因型

X7?46:37

观察数

W9DF

$!(!,’’
基因型

X7?46:37

观察数

W9DF

$#($&)$
基因型

X7?46:37

观察数

W9DF

$!&((&$
基因型

X7?46:37

观察数

W9DF

$!!((%,
基因型

X7?46:37

观察数

W9DF
)#-)$ # )%-!& ’ ))-)! !& )&-)& , )!-)" $ ))-)’ !

)#-)( # ),-), ) ))-)# )# )&-)) $ )!-)% ) ))-)( !

)#-)" ’ ),-!& ) )!-)! !’ )&-)! # )#-)# ! )!-)$ )

)#-)% # !&-!& ) )!-)# )& )#-)’ # )!-)’ #

)#-), ( )#-)# ( )#-)( )( )!-)( !

)$-)$ # )#-)" ) )#-)# #

)$-)’ ’ )$-)$ ! )#-)$ $

)$-)( ! )$-)’ ( )#-)’ )!

)$-)" $ )$-)( # )#-)( !

)$-)% )) )$-)" ) )#-)" )

)$-), ) )$-)% ! )$-)$ #

)$-!& ! )’-)’ )% )$-)’ )%

)’-)’ ) )’-)( !# )$-)( ))

)’-)( ! )’-)" ! )$-)" )

)’-)% ( )’-)% ) )’-)’ )$

)’-), ! )(-)( ), )’-)( ))

)’-!& ) )(-)" ) )’-)" )

)(-)( ) )"-)" ! )’-)% $

)(-)% ! )"-)% ) )(-)( ’

)(-), ! )(-)" $

)(-!& ! )(-)% )

)"-)" ! )"-)" #

J46>B )), ))$ )), )!& )),

表D!成都汉族群体C个!,-等位基因频率

,6:9+D!,3+$)4";):#")&0&’G+0&"%8+46"’)*+!,-9&/))05608&8#96")&0)023+0G$#

/’&’),%)&’

基因

MBB7B7

频率

C57F!a"

$!(!,’’

基因

MBB7B7

频率

C57F!a"

$#($&)$

基因

MBB7B7

频率

C57F!a"

$!&((&$

基因

MBB7B7

频率

C57F!a"

$!!((%,

基因

MBB7B7

频率

C57F!a"

)) &F$ )& )$F, % )F# )) &F% )& ’F&

)! !F) )) !’F, , ’(F" )! (F# )) )F#

)# %F$ )! $!F) )& #%F! )# )&F’ )! !F’

)$ )$F" )# )"F) )) !F) )$ (F" )# ))F#

)’ "F( )! )F" )’ #)F, )$ )"F(

)( (F# )( #’F" )’ #(F)

)" )&F) )" ’F, )( )%F’

)% ##F( )% !F) )" ’F’

), )&F, )% !F)

!& ’F,

VSG VSG VSG VSG VSG

!!b(0&,%$ !!b#0(%,) !!b$0#&(" !!b’0),# !!b’F&#(%

95b, 95b( 95b’ 95b" 95b)&

6"&c&’ 6"&c&’ 6"&c&’ 6"&c&’ 6"&c&’

!!E467#C57#Z57\27?=:!频率")VSG#J7D6Z45V>58:-S7<?975I7\2<B<95<2H!V>58:-S7<?975I平衡检验"F
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B?E!!,-基因座的法医遗传学理论值
表$显示由’个1JK基因座汉族群体等位基

因频率所求得的法医遗传学理论值($!(!,’’*

$!&((&$*$!!((%,和 /’&’),%)&’基因座在我
国汉族人群中等位基因频率分布均匀$’个1JK基
因累积非父排除概率及累积个人识别几率分别为

&F,#"##&)和&F,,,"$’((

表E!C个!,-基因座的杂合度#标准误#排除概率及

个人识别机率

,6:9+E!,3+3+"+;&N%G&4)"%$4"60$6;$+;;&;4$

+O/9#4)&08;&:6:)9)"%60$$)4/;)H)06)&08&=+;6"

’)*+!,-9&/))023)0+4+8&8#96")&0

基因座

U4=2D

观察

杂合度

!4

期望

杂合度

!7

标准误

1G

非父排除

概率

G@

个人识

别机率

L@

/’&’),%)&’ &F",& &F%!# &c&)’) &F’%& &F,$$

$!(!,’’ &F’"& &F"&$ &c&)’& &F!’" &F%(#

$#($&)$ &F(’’ &F’#)" &c&))" &F#(# &F()!

$!&((&$ &F(!’ &F"’) &c&)($ &F#!! &F%%,

$!!((%, &F"(’ &F"%# &c&)’’ &F’#’ &F,!#

!!E467#!4!;76754]:I4D<6:49D75A78"$!7!;76754]:I4D<6:7N37=-

678"$1G!D6>?8>5875545"$G@!34[754Z7N=B2D<4?"$L@!34[754Z

8<D=5<H<?>6<4?"F

#!讨!论

1JK作为LEM标记一经运用就显示了它的优
越性$杂合度平均达到&F"$容易分析(所用的LEM
样品较少*便于取材$一次@.K只需要)&!)’?I
基因组LEM(),,%年U<66*U26:*刘雅诚和侯一平等
连续报道了1JK基因座的应用%%$,&(1JK基因座在
人类学*法医学*民族学和多基因遗传病的研究等领
域不断显示出重要的应用价值$目前1JK作为遗传
连锁标记已经得到了广泛的应用%)&!)#&(但由于各
实验室条件不同$使用的遗传标记$非父排除能力可
有明显差异(因而$不断选择稳定*易于检测*非父
排除能力高的遗传标记$合理取舍遗传标记系统$优
化并不断提高检测体系的非父排除能力始终是各实

验室努力追求的目标(所以我们选择了’个1JK
位点进行了研究($!(!,’’*$#($&)$ 和 /’G
&’),%)&’基因座$是新发现的1JK遗传标记$缺乏
国内 外 的 群 体 遗 传 学 数 据(其 中 $!(!,’’*

$#($&)$基因座具有简单重复序列$等位基因相对

较少$$!!((%,*/’&’),%)&’基因座具有复杂重
复序列$等位基因较多且分布均匀($!&((&$基因
座是近年来各国学者用于人类群体遗传学研究和法

医遗传学鉴定的新 1JK 遗传标记$在国外 对

$!&((&$基因座的报道中是复杂重复序列MJ.J_
JMJ.$而我们研究显示是简单重复序列MJ.J(上
述分 析 结 果 显 示#$!!((%,*$!&((&$ 和 /’G
&’),%)&’等#个基因座对成都汉族人群来讲$其
基因频率分布较好$提供的信息量较大$是个人识别
率高*非父排除能力较强且能稳定遗传的基因座$具
有较高的应用价值(
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第三届全国动植物数量遗传学术讨论会

第一轮通知

!!第三届全国动植物数量遗传学术讨论会拟定于!&&’年)&月!%至#&日在南京召开(在包括分子数量遗传
学在内的生物信息学迅速发展的今天$动物*植物和人类数量遗传学已取得了较大的进展$有必要将从事动植物
数量遗传与育种应用的同行组织在一起$共同交流我国动植物数量遗传研究领域几年所取得的重要成果与进展$
并探讨数量遗传学的相关问题(本次会议将邀请知名专家回顾我国数量遗传学领域取得的成果*展望本学科的
发展趋势和推广数量遗传学的新理论与新方法$包括动物*植物和人类数量遗传学的进展与展望*OJU作图方法*
标记辅助选择*动植物数量性状的遗传与育种以及遗传多样性等(本届会议除大会报告$还欢迎科研成果展示和
企业产品介绍(现将有关事宜通知如下#
一#会议主题
基因组时代的动植物数量遗传与育种

二#征文范围
,数量遗传学的新思想*新理论和新方法!,OJU作图的理论和方法!,分子标记辅助选择!,动植物数

量性状的遗传与育种!,动植物遗传多样性
三#征文要求
符合本届会议征文范围的研究论文和文献综述的中文文摘$M$纸上)页面$约)&&&!)!&&字(包括论文

题目*作者姓名*单位和邮编*G-H><B地址(论文摘要请作者用[458文件(论文摘要截止日期!&&’年%月#)日(
会议将论文摘要汇编成册(
四#会议注册
正式代表(&&元$学生#&&元(参会费用将在第二轮通知后交纳(
五#组织单位和主办单位
组织单位#中国遗传学会*江苏省遗传学会)主办单位#南京林业大学*南京农业大学)组委会主席#施季森 教授
六#联系方式
联系人#季孔庶!G-H><B#̂De<"?eZ2F782F=?"!地!址#南京市龙蟠路新庄,号南京林业大学
邮!编!!)&&#"!电!话#&!’P%’$!"#&%!传!真#&!’P%’$!"$)!

&!" 遗!传!"#"$%&’( !)*+,+-."!&&’!!!!!!!!!!!!!!!!!"卷!


