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【摘　要】　目的　研究福建三明汉族人群２０个常染色体STR基因座遗传多态性,评估其法医学中的应用价值.方法

　采用 MicroreaderTM２１DirectIDSystem 试剂盒对三明汉族５０８例无关个体血样进行检测,获取２０个基因座的数据资料,

分析基因分布频率及群体遗传学参数.结果　２０个STR基因座的等位基因频率为 (０􀆰００１０~０􀆰５８２７),各基因座基因型分

布符合 HardyＧWeinberg平衡 (P＞０􀆰０５);多肽信息总量 (PIC)为０􀆰５２~０􀆰９１;期望杂合度 (He)为０􀆰５９６５~０􀆰９１７３;

匹配率 (PM)为０􀆰０３１３~０􀆰２３３９;个体识别能力 (DP)为０􀆰７６６~０􀆰９８５;排除概率 (PE)为０􀆰２８７~０􀆰８３１;累计个体识

别能力 (TDP)为１－１􀆰１１２４×１０－２４＝０􀆰９９９９９９９９９９９９９９９９９９９９９９９９;累计排除率 (CPE)为 １－２􀆰４５１３×１０－９＝
０􀆰９９９９９９９９８.结论　２０个常染色体STR基因座在三明汉族人群中呈高度多态性和较好的鉴别能力,对个体识别及亲权鉴

定具有较大法医学应用价值.
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Geneticpolymorphismof２０autosomalSTRlociinHanpopulationfromSanming,FujianProvince　　JIANG
Jian,GONGYajie,CHENShaofeng．FujianNanfangForensicIdentificationCenter,Fuzhou,Fujian３５０００４,China

【Abstract】　Objective　Toinvestigatethegeneticpolymorphismof２０autosomalshorttandemrepeat(STR)lociinHan
populationinSanming,Fujian,andtoevaluatetheirforensicapplicationvalue．Methods　TheMicroreaderTM２１DirectIDSystem
wasusedtotestthebloodof５０８unrelatedHanindividualsfromSanmingtoacquirethedataof２０autosamalSTRloci,andcalＧ
culateallelefrequenciesandpopulationgeneticsparameters．Results　Thefrequencyof２０STRlocirangedfrom０􀆰００１０to
０􀆰５８２７,thedistributionofalllocigenotygeswasHardyＧWeinbergequilibration (P＞０􀆰０５);PolymorphisminformationconＧ
tent(PIC)rangedfrom０􀆰５２to０􀆰９１,Heterozygosity (He)rangedfrom０􀆰５９６５to０􀆰９１７３,Matchingprobability (PM)

ranged０􀆰０３１３to０􀆰２３３９;Discriminationpower (DP)ranged０􀆰７６６to０􀆰９８５;Exclusionpower (PE)ranged０􀆰２８７to
０􀆰８３１;TotalProbabilityofDiscriminationPower (TDP)was１－１􀆰１１２４×１０－２４＝０􀆰９９９９９９９９９９９９９９９９９９９９９９９９;CuＧ
mulativeprobabilityofexclusion (CPE)was１－２􀆰４５１３×１０－９ ＝０􀆰９９９９９９９９８．Conclusion　The２０autosomalSTRloci
showedahighpolymorphismanddiscriminatingabilityinHanpopulationfromSanming,FujianProvince．Theseautosomal
STRlocicanbevaluableinpersonalindentificationandpaternitytestinSanmingHanpopulation．
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　　短串联重复序列 (shorttandemrepeat,STR)
目前作为法医物证中应用最广泛的遗传标记,具有

可遗传、分布广、种类多、易检测等优点,如今,

STR分型已成为法医物证鉴定的常规技术[１].个体

识别似然率和亲权指数的计算均需建立在遗传学参

数的基础上.本研究利用 MicroreaderTM２１Direct
IDSystem 试剂盒,对福建三明汉族人群２０个常染

色体STR基因座的等位基因座遗传多态性进行检

测,评价其在个体识别及亲权鉴定中的法医学应用

价值.

１　材料与方法

１􀆰１　样本来源:根据知情同意原则,从实验室日

常亲权鉴定案例中抽取５０８例无关个体指尖血样

本,其中男２６５例,女２４３例.均来自三明地区汉

族人群.

１􀆰２　DNA提取与PCR扩增:打孔取样后,利用

ChelexＧ１００ 法 抽 提 DNA,使 用 MicroreaderTM２１
DirectIDSystem 试剂盒 (北京阅微基因公司),按

１０μL扩增体系,在９７００型PCR扩增仪 (美国AB
公司)进行扩增.热循环条件:３７℃５min,９６℃
４min;９４ ℃ ５s,６０ ℃ ７０s,３０个循环;６０ ℃
３０min.

１􀆰３　电泳与分型:扩增产物在３１００型遗传分析仪

(美国 AB公司)上进行毛细管电泳,使用 GeneＧ
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MapperIDv３􀆰２软件进行基因分型.

１􀆰４　统计学分析:采用 ModifiedＧpowerstates软件

对实验数据进行统计学处理[２],对２０个STR基因

座进行 HardyＧWeinberg平衡检验,并获得各STR
基因座的基因频率、多态信息含量 (PIC)、期望

杂合 度 (He)、个 体 识 别 能 力 (DP)、匹 配 率

(PM)、排除概率 (PE)等群体遗传学参数.

２　结果

２􀆰１　等位基因分布频率:５０８例福建三明汉族无关

个体２０个 STR 基因座的基因型频率分布均符合

HardyＧWeinberg平衡检验 (P＞０􀆰０５),见表１.

２􀆰２　遗传学参数:本次调查２０个常染色体 STR
基因座共检测出２３７种等位基因,８５２种基因型.
基因频率分布为０􀆰００１０~０􀆰５８２７,TPOX基因座

分型８的频率最高,为０􀆰５８２７,等位基因数目最

多的基因座是 PentaE,共检出 ２３ 个等位基因,

PentaE基因座的 He、DP、PIC最高,TPOX基因

座效能最低,均与之前报道相符[３Ｇ９].
本研 究 所 采 用 的 MicroreaderTM２１ DirectID

System 的 PIC 为 ０􀆰５２~０􀆰９１;He为 ０􀆰５９６５~
０􀆰９１７３;PM 为０􀆰０３１３~０􀆰２３３９;DP为０􀆰７６６~
０􀆰９８５;PE为０􀆰２８７~０􀆰８３１.见表２.

３　讨论

不同地区、种族、民族 的STR基因座等位基

因频率存在差异,因而亲权鉴定和个体识别中相关

指标计算也存在差异.所以对不同地区、不同种

族、不同民族人群STR 基因座的等位基因分布频

率等遗传学数据进行调查是非常必要的.
本研究采用等位基因频率、PIC、He、PM、

DP和PE等群体遗传学参数对福建三明汉族人群

２０个STR基因座的遗传多态性进行分析.MicroＧ
readerTM２１DirectIDSystem 试剂盒包含的２０个基

因座上符合 HardyＧWeinberg平衡定律,表明所收

集的群体数据基因型分布的观察值和预期值之间差

异无统计学意义,符合群体统计分析要求,分型数

据可信.PIC 值范围０􀆰５２~０􀆰９１ (＞０􀆰５),表明

STR标记物可提供高度多态性信息[１０].He值范围

０􀆰５９６５~０􀆰９１７３,表明体系内所有基因座的两个

等位基因在随机抽样的情况下区分为杂合子的可能

性较高.PM 值范围０􀆰０３１３~０􀆰２３３９,表明随机

抽取个体在进行个体识别时匹配可能性较低.DP
和PE值反映遗传标记系统在个体识别和亲权鉴定

中的能力,一般认为DP＞０􀆰９、PE＞０􀆰５的基因座

具有较 好 的 法 医 学 应 用 价 值[１１],本 研 究 中,除

CSF１P０、D３S１３５８、TPOX、TH０１,其 余 DP 与

PE均满足,计算累计个体识别能力 (TDP)为１Ｇ
１􀆰１１２４×１０－２４,累计排除率 (CPE)为０􀆰９９９９９９
９９８,说明在福建三明汉族具有高度的多态性和较

好的鉴别能力, «GB/T３７２２３Ｇ２０１８亲权鉴定技术

规范»对司法鉴定机构开展三联体或二联体鉴定规

定[１２],选择的遗传标记累计排除率不小于０􀆰９９９９.
以上统计数据表明,本研究选择的STR 基因座在

福建三明汉族人群中具有较高的应用可行性,联合

应用可为个体识别与亲权鉴定提供相关遗传学

参数.
本研究还发现在 CSF１PO、D１８S５１、D１９S４３３、

D７S８２０、PentaE 、FGA等多个等位基因出现的稀

有等位基因及１例疑似嵌合体,将进行进一步研

究.后续,笔者还将通过检索福建其他不同地区的

汉族人群,比较群体的遗传分化指数 Fst,计算群

体遗传距离 Rst,并构建系统发生树,比较不同地

理位置遗传关系的远近.
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表１　福建三明汉族无关个体２０个STR基因座的基因型频率分布 (n＝５０８)

D１９S４３３ FGA D２１S１１ D１８S５１ D６S１０４３
等位基因 频率 等位基因 频率 等位基因 频率 等位基因 频率 等位基因 频率

５ ０􀆰００１０ １７ ０􀆰００１０ ２７ ０􀆰００２０ ７ ０􀆰００１０ １０ ０􀆰０２７６
１１ ０􀆰００４９ １８ ０􀆰０２９５ ２８ ０􀆰０６８９ １０ ０􀆰００１０ １１ ０􀆰１１７１
１２ ０􀆰０４４３ １９ ０􀆰０４９２ ２８􀆰２ ０􀆰００１０ １１ ０􀆰００１０ １２ ０􀆰１２１１
１２􀆰２ ０􀆰００３９ ２０ ０􀆰０５２２ ２９ ０􀆰２７１７ １２ ０􀆰０３０５ １３ ０􀆰１３９８
１３ ０􀆰２９０４ ２１ ０􀆰１２０１ ２９􀆰２ ０􀆰００１０ １３ ０􀆰２０１８ １４ ０􀆰１４２７
１３􀆰２ ０􀆰０３０５ ２１􀆰２ ０􀆰００１０ ３０ ０􀆰２７７６ １４ ０􀆰１８０１ １５ ０􀆰０１８７
１４ ０􀆰２２６４ ２２ ０􀆰１９０９ ３０􀆰２ ０􀆰００５９ １５ ０􀆰１８５０ １６ ０􀆰００４９
１４􀆰２ ０􀆰１３５８ ２２􀆰２ ０􀆰０１０８ ３０􀆰３ ０􀆰００２０ １６ ０􀆰１３０９ １７ ０􀆰０３９４
１５ ０􀆰０７３８ ２３ ０􀆰２０９６ ３１ ０􀆰０９７４ １７ ０􀆰０８４６ １８ ０􀆰１６８３
１５􀆰２ ０􀆰１３９８ ２３􀆰２ ０􀆰０１１８ ３１􀆰２ ０􀆰０５５１ １８ ０􀆰０４２３ １８􀆰２ ０􀆰００２０
１６ ０􀆰００５９ ２４ ０􀆰１６７３ ３２ ０􀆰０２９５ １９ ０􀆰０３８４ １９ ０􀆰１５９４
１６􀆰２ ０􀆰０３５４ ２４􀆰２ ０􀆰００８９ ３２􀆰２ ０􀆰１３２９ ２０ ０􀆰０２９５ ２０ ０􀆰０４７２
１７ ０􀆰００３９ ２５ ０􀆰０７６８ ３３ ０􀆰００１０ ２１ ０􀆰０３７４ ２０􀆰３ ０􀆰００１０
１７􀆰２ ０􀆰００３９ ２５􀆰２ ０􀆰００４９ ３３􀆰２ ０􀆰０５１２ ２２ ０􀆰０１８７ ２１ ０􀆰００８９

D３S１３５８ ２６ ０􀆰０４８２ 　３４􀆰２ ０􀆰００２０ ２３ ０􀆰００９８ 　２１􀆰３ ０􀆰００１０
等位基因 频率 ２７ ０􀆰０１２８ 　３５􀆰２ ０􀆰００１０ ２４ ０􀆰００６９ ２２ ０􀆰００１０

１２ ０􀆰００３０ ２８ ０􀆰００３９ D７S８２０ ２５ ０􀆰００１０ CSF１PO
１４ ０􀆰０４５３ D５S８１８ 等位基因 频率 D１６S５３９ 等位基因 频率

１５ ０􀆰３５９３ 等位基因 频率 ６ ０􀆰００１０ 等位基因 频率 ７ ０􀆰００３９
１６ ０􀆰３３０７ ７ ０􀆰０３２５ ７ ０􀆰００３０ ８ ０􀆰００８９ ８ ０􀆰００１０
１７ ０􀆰１９２９ ８ ０􀆰００９８ ８ ０􀆰１０２４ ９ ０􀆰２５２０ ９ ０􀆰０６３０
１８ ０􀆰０６３０ ９ ０􀆰０７１９ ９ ０􀆰０５５１ １０ ０􀆰１２８９ １０ ０􀆰２３９２
１９ ０􀆰００５９ １０ ０􀆰１９００ ９􀆰１ ０􀆰００４９ １１ ０􀆰２５７９ １１ ０􀆰２２６４

PentaD １１ ０􀆰３１４０ １０ ０􀆰１６３４ １２ ０􀆰２２８３ １２ ０􀆰３６５２
等位基因 频率 １２ ０􀆰２２９３ １１ ０􀆰３８５８ １３ ０􀆰１０９３ １３ ０􀆰０９３５

６ ０􀆰００１０ １３ ０􀆰１３７８ １２ ０􀆰２４１１ １４ ０􀆰０１２８ １４ ０􀆰００７９
７ ０􀆰００３９ １４ ０􀆰０１３８ １３ ０􀆰０３９４ １５ ０􀆰００２０ TPOX
８ ０􀆰０５８１ １５ ０􀆰００１０ １４ ０􀆰００３９ D８S１１７９ 等位基因 频率

９ ０􀆰３５５３ PentaE vWA 等位基因 频率 ７ ０􀆰００１０
１０ ０􀆰１２５０ 等位基因 频率 等位基因 频率 ８ ０􀆰００２０ ８ ０􀆰５８２７
１１ ０􀆰１３７８ ５ ０􀆰０４９２ １４ ０􀆰２５９８ ９ ０􀆰００１０ ９ ０􀆰１２１１
１２ ０􀆰１５２６ ７ ０􀆰００２０ １５ ０􀆰０３８４ １０ ０􀆰１３４８ １０ ０􀆰０２０７
１３ ０􀆰１２３０ ７􀆰４ ０􀆰００３０ １６ ０􀆰１５８５ １１ ０􀆰０９７４ １１ ０􀆰２５６９
１４ ０􀆰０３３５ ８ ０􀆰００２０ １７ ０􀆰２５５９ １２ ０􀆰１３１９ １２ ０􀆰０１６７
１５ ０􀆰００４９ ９ ０􀆰０１１８ １８ ０􀆰１８４１ １３ ０􀆰１９６９ １３ ０􀆰００１０
１６ ０􀆰００３９ １０ ０􀆰０４７２ １９ ０􀆰０８７６ １４ ０􀆰１５７５ D１３S３１７
２０ ０􀆰００１０ １１ ０􀆰１４０７ ２０ ０􀆰０１０８ １５ ０􀆰１８９０ 等位基因 频率

D１２S３９１ １２ ０􀆰１４５７ ２１ ０􀆰００３９ １６ ０􀆰０７８７ ７ ０􀆰００１０
等位基因 频率 １３ ０􀆰０５６１ ２２ ０􀆰００１０ １７ ０􀆰００６９ ８ ０􀆰３１４０

１５ ０􀆰００９８ １４ ０􀆰０７６８ D２S１３３８ １８ ０􀆰００３９ ９ ０􀆰１２８０
１６ ０􀆰００７９ １５ ０􀆰１００４ 等位基因 频率 D２S４４１ １０ ０􀆰１２９９
１７ ０􀆰０６４０ １６ ０􀆰０６５０ １６ ０􀆰０１３８ 等位基因 频率 １１ ０􀆰２３４３
１８ ０􀆰２５２０ １７ ０􀆰０８１７ １７ ０􀆰０４５３ ７ ０􀆰００１０ １２ ０􀆰１５２６
１８􀆰３ ０􀆰００１０ １８ ０􀆰０７７８ １８ ０􀆰１１２２ ８ ０􀆰００１０ １３ ０􀆰０３４４
１９ ０􀆰１７４２ １９ ０􀆰０４７２ １９ ０􀆰２０２８ ９􀆰１ ０􀆰０２７６ １４ ０􀆰００５９
２０ ０􀆰１８９０ 　１９􀆰４ ０􀆰００１０ ２０ ０􀆰１１１２ １０ ０􀆰２４８０ THO１
２１ ０􀆰１１３２ ２０ ０􀆰０３１５ ２１ ０􀆰０２７６ 　１０􀆰１ ０􀆰００３０ 等位基因 频率

２２ ０􀆰０９３５ ２０􀆰４ ０􀆰００１０ ２２ ０􀆰０５３１ １１ ０􀆰３１４０ ６ ０􀆰１０１４
２３ ０􀆰０５５１ ２１ ０􀆰０２４６ ２３ ０􀆰１７７２ １１􀆰３ ０􀆰０６８９ ７ ０􀆰２６１８
２４ ０􀆰０２８５ ２２ ０􀆰０１７７ ２４ ０􀆰１７６２ １２ ０􀆰１８４１ ８ ０􀆰０６３０
２５ ０􀆰００９８ ２３ ０􀆰０１０８ ２５ ０􀆰０６５０ １３ ０􀆰０１８７ ９ ０􀆰５０２０
２６ ０􀆰００１０ ２４ ０􀆰００４９ ２６ ０􀆰０１４８ １４ ０􀆰１２６０ ９􀆰３ ０􀆰０２７６
２７ ０􀆰００１０ ２５ ０􀆰００２０ ２７ ０􀆰００１０ １５ ０􀆰００７９ １０ ０􀆰０４２３

１１ ０􀆰００２０
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表２　福建三明汉族无关个体２０个STR基因座群体遗传学参数 (n＝５０８)

基因座 基因型数 等位基因数 PM DP PIC PE He P 值

D１９S４３３ ４７ １４ ０􀆰０５６７ ０􀆰９４３ ０􀆰７９ ０􀆰６３８ ０􀆰８２０９ ０􀆰８４７２
D５S８１８ ３０ ９ ０􀆰０７６４ ０􀆰９２４ ０􀆰７６ ０􀆰５７２ ０􀆰７８５４ ０􀆰８８６３
D２１S１１ ５０ １６ ０􀆰０５８５ ０􀆰９４１ ０􀆰７９ ０􀆰６３１ ０􀆰８１６９ ０􀆰７５３８
D１８S５１ ７０ １７ ０􀆰０３５３ ０􀆰９６５ ０􀆰８５ ０􀆰７４３ ０􀆰８７４０ ０􀆰４３９３
D６S１０４３ ６４ １６ ０􀆰０３１３ ０􀆰９６９ ０􀆰８６ ０􀆰７４３ ０􀆰８７４０ ０􀆰９９００
D３S１３５８ １８ ７ ０􀆰１３１５ ０􀆰８６９ ０􀆰６７ ０􀆰４８６ ０􀆰７３６２ ０􀆰３８７９
D１３S３１７ ２５ ８ ０􀆰０７４５ ０􀆰９２６ ０􀆰７６ ０􀆰５８７ ０􀆰７９３３ ０􀆰８３６４
D７S８２０ ２７ １０ ０􀆰０９４８ ０􀆰９０５ ０􀆰７２ ０􀆰５３ ０􀆰７６１８ ０􀆰６０５７
D１６S５３９ ２４ ８ ０􀆰０７５０ ０􀆰９２５ ０􀆰７６ ０􀆰５１ ０􀆰７５００ ０􀆰１２７５
CSF１P０ ２３ ８ ０􀆰１０７８ ０􀆰８９２ ０􀆰７ ０􀆰５１３ ０􀆰７５２０ ０􀆰７６３３
PentaD ３７ １２ ０􀆰０６６９ ０􀆰９３３ ０􀆰７７ ０􀆰６０５ ０􀆰８０３１ ０􀆰７２８９
D２S４４１ ３７ １１ ０􀆰０８０８ ０􀆰９１９ ０􀆰７５ ０􀆰５７６ ０􀆰７８７４ ０􀆰８９５０
vWA ２７ ９ ０􀆰０７０６ ０􀆰９２９ ０􀆰７７ ０􀆰６１６ ０􀆰８０９１ ０􀆰５９１２
D８S１１７９ ３９ １１ ０􀆰０４２１ ０􀆰９５８ ０􀆰８３ ０􀆰７０３ ０􀆰８５４３ ０􀆰７９５９
TPOX １５ ７ ０􀆰２３３９ ０􀆰７６６ ０􀆰５２ ０􀆰２８７ ０􀆰５９６５ ０􀆰４４４２
PentaE １１８ ２３ ０􀆰０１５４ ０􀆰９８５ ０􀆰９１ ０􀆰８３１ ０􀆰９１７３ ０􀆰８３３０
TH０１ ２０ ７ ０􀆰１６１３ ０􀆰８３９ ０􀆰６２ ０􀆰４１１ ０􀆰６８９０ ０􀆰２２１４
D１２S３９１ ５２ １４ ０􀆰０４８１ ０􀆰９５２ ０􀆰８２ ０􀆰７５９ ０􀆰８８１９ ０􀆰２１２７
D２S１３３８ ５４ １２ ０􀆰０３５５ ０􀆰９６５ ０􀆰８５ ０􀆰７０３ ０􀆰８５４３ ０􀆰６１２１
FGA ７５ １８ ０􀆰０３４７ ０􀆰９６５ ０􀆰８５ ０􀆰７１９ ０􀆰８６２２ ０􀆰９１８４

　　注:PM,匹配概率;DP,个体识别率;PIC,多态性信息含量;PE,排除概率;He,期望杂合度.
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骨科机器人辅助后入路颈椎单开门椎管扩大成形术治疗多节段
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【摘　要】　目的　探讨骨科机器人辅助后入路颈椎单开门椎管扩大成形术治疗多节段脊髓型颈椎病的临床疗效.方法

　收集２０２０年３月至２０２１年８月,在我院使用骨科机器人辅助后入路颈椎单开门椎管扩大成形术治疗多节段脊髓型颈椎病

患者２１例,采用JOA１７评分评估神经功能和改善率,在术后２~３天及术后６个月行CT检查评价椎管扩大情况及门轴侧融

合情况.结果　均未出现严重并发症,患者术前JOA 评分 (６􀆰９±２􀆰３)分,末次随访JOA 评分 (１４􀆰４±１􀆰９)分,全部患

者临床症状均有改善 (P＜０􀆰０５),术后改善率 (６０􀆰４±２９􀆰６)％.患者术后６个月 CT提示椎管得到充分扩大减压,门轴侧

骨性融合.结论　骨科机器人的导航及机械臂辅助切骨功能在颈椎单开门椎管扩大成形术中的应用安全可行,临床效果

确切.
【关键词】多节段脊髓型颈椎病;骨科机器人;单开门椎管扩大椎板成形术
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