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中国 13个民族 7个 Y2STR
基因座遗传关系的研究
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摘要 : 选择具有高度遗传多态性与稳定性的 7个 Y2STR位点分析宁夏回族与国内 17个群体之间的群体遗

传关系。采用 Y2STR复合扩增、ABI全自动测序仪测序方法 ,结合基因扫描和自动分型技术获得 150名宁

夏回族个体 DYS19、DYS389Ⅰ、DYS389Ⅱ、DYS390、DYS391、DYS392和 DYS393七个基因座的基因频率 ,同时

还收集国内 17个群体这 7个基因座的基因频率数据 ,计算他们间的遗传距离 ,进行聚类分析。结果显示 :

宁夏回族与北京汉族、云南汉族、安徽汉族、天津汉族、湖南汉族先聚为一类 ,然后与福建汉族相聚 ,最后与

其他少数民族相聚 ,揭示回族与汉族在遗传结构上具有很大的相似性 ,为回族起源和发展过程中融入了大

量汉族血缘的论点提供了遗传学证据。
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短串联重复序列 (Short Tandem Repeat ,STR)是人类基因组中广泛分布的一类具有高度

多态性和遗传稳定性的遗传标记 ,平均 15—20kb就出现 1个。据 GenBank数据库统计 ,人

类 23对染色体上至少分布 8000个以上 STR位点[1 ]。由于它具有高度多态性和遗传稳定性

且分布具有明显的民族和地域差异 ,因此成为法医学、人类遗传学等学科十分理想的 DNA

遗传标记 ,被广泛应用于群体遗传学、民族学、人类个人识别、亲子鉴定、基因作图等领域研

究[2—3 ]。Y2STR在不同的群体之间和群体内部的差异性水平较高 ,在不同群体以及亲缘关

系相距较远的群体之间的等位基因和单倍型频率分布有明显的地域差异。研究现在人类 Y

染色体中保存的父系进化历程中发生的突变所形成的多态性 ,可以用于调查男性在进化过

程中的迁徙事件 ,重建父系进化史[4—5 ]。本文旨在探讨宁夏回族与国内 17 个群体 DYS19、

DYS389Ⅰ、DYS389Ⅱ、DYS390、DYS391、DYS392和 DYS393七个基因座基因频率的遗传关系 ,

为回族的起源、进化和迁徙提供遗传学证据。

1　材料与方法

111　材料

随机采集 150名宁夏回族男性健康的静脉血 ,EDTA抗凝 , - 20℃保存。所有入选者均



无血缘关系 ,父母均为回族 ,且祖居宁夏。收集已经发表的 17个群体的这 7个 Y2STR的基

因频率资料。

112　方法

应用 PowerPlex○R Y荧光标记复合扩增试剂盒扩增研究对象基因组 DNA ,ABI377全自动

测序仪进行电泳及检测 ,使用 Genescan 软件对电泳图谱进行扫描 , Genotyper软件进行等位

基因分型。

113　统计分析

PHYLIP 3165软件计算 18个群体间的 Neiπs遗传距离 ,采用 SPSS 1115统计软件 ,通过组

间连接法进行聚类分析。

2　结果

211　宁夏回族群体 7个 Y2STR基因频率及多样性

在 150名无血缘关系的宁夏回族男子中 ,DYS19位点检测到 6个等位基因 ,其多样性为

017112 ;DYS389I位点检测到 4个等位基因 ,其多样性为 016546 ;DYS389Ⅱ位点检测到 7个等

位基因 ,其多样性为 017723 ;DYS390位点检测到 5个等位基因 ,其多样性为 016899 ;DYS391

位点检测到 5个等位基因 ,其多样性为 014446 ;DYS392位点检测到 8个等位基因 ,其多样性

为 018007 ;DYS393位点检测到 4个等位基因 ,其多样性为 016743 ;各 Y2STR基因座位点的等

位基因频率及其多样性值见表 1。

表 1　宁夏地区回族人群 7个 Y2SYR基因座的等位基因频率及其多样性( n = 150)

Allele frequency and diversity of 7 Y2STRs loci in Hui population ( n = 150)

基因座
等位
基因
频率
基因
多样性

基因座
等位
基因
频率
基因
多样性

基因座
等位
基因
频率

基因
多样性

DYS391 6 010067 014446 　 14 011533 　 DYS19 13 010330 017112

9 010333 　 　 15 010800 　 　 14 013600

10 017067 　 DYS38I 12 013533 016546 　 15 013667

11 012400 　 　 13 014267 　 　 16 011400

12 010133 　 　 14 012067 　 　 17 010933

DYS389Ⅱ 26 010053 017723 　 15 010133 　 　 18 010067

27 010333 　 DYS392 7 010133 018007 DYS390 22 011067 016899

28 012067 　 　 8 010067 　 　 23 014333

29 013400 　 　 10 010733 　 　 24 013067

30 012400 　 　 11 013267 　 　 25 011467

31 011133 　 　 12 011067 　 　 26 010067

32 010133 　 　 13 011867

DYS393 12 013267 016743 　 14 011933

13 014400 　 　 15 010933

212　遗传距离

采用 PHYLIP 3165软件计算 18个群体的 Neiπs遗传距离结果见表 2。

213　聚类分析

将宁夏回族群体与其他 12个少数民族群体在 7个 Y2STR基因座数据的基础上 ,通过组

间连接法进行聚类分析 (距离类型为欧式平方距离) (见图 1) 。结果显示 :北京汉族、云南汉
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族、安徽汉族、天津汉族、湖南汉族先聚为一类 ,然后与福建汉族相聚 ,最后与其他少数民族

相聚。

表 2　中国 13个民族( 18个群体)间的 Neiπs遗传距离

Genetic distance of Neiπs among 13 nationalities( 18 populations) in China

回族
(宁)
汉族
(京)
汉族
(津)
汉族
(云)
汉族
(湘)
汉族
(皖)
汉族
(闽)
壮族 蒙古族

柯尔克
孜族
维吾
尔族
藏族 普米族 纳西族 裕固族 东乡族 保安族 作者

汉族 (京) 015011 杨剑 [6 ]

汉族 (津) 014902 012209 匡金枝 [7 ]

汉族 (云) 014658 012062 012548 张晓红 [8 ]

汉族 (湘) 015073 013827 013725 013334 陈水琴 [9 ]

汉族 (皖) 015095 012259 012569 012181 012784 王冬花 [10 ]

汉族 (闽) 019059 016316 016619 017356 017753 016858 Hu[11 ]

壮族 112737 113146 113354 112453 112429 113037 116631 于亮 [12 ]

蒙古族 114044 116398 116322 116049 116493 116400 119441 210302 杨晓霞 [13 ]

柯尔克孜族 115489 118255 118156 117232 117634 117957 211087 115922 119300 于亮 [12 ]

维吾尔族 017185 019742 019948 019033 019625 019765 112530 113620 116558 114024 于亮 [12 ]

藏族 017461 018374 018589 018349 019358 019173 110970 115749 115445 117277 110685 杨晓霞 [13 ]

普米族 112635 114334 114617 114013 113354 114158 117368 116346 116124 115896 113332 114344 杨晓霞 [13 ]

纳西族 114698 115324 115187 115557 116330 116133 117877 119860 119109 210410 117246 112030 116094 杨晓霞 [13 ]

裕固族 019242 110270 110638 019791 019853 110080 113021 113936 115330 116314 110838 113401 112534 117705 Yang[14 ]

东乡族 019136 019153 019895 019031 018996 019717 112133 019601 117924 117443 111626 111526 114683 117586 110180 Yang[14 ]

保安族 019484 018690 018970 018301 018899 018970 111472 111626 117999 117142 111860 111619 115212 117011 019193 016814 Yang[14 ]

水族 117147 118012 117570 117790 117310 117751 119536 118852 212747 211734 118928 119353 119048 211928 118700 116908 117295 何燕 [15 ]

3　讨论

中国是一个多民族国家 ,主体民族是汉族 ,还有 55个已识别的少数民族。由于地域不

同 ,他们在语言、文化、风俗习惯等方面也不尽相同。探讨不同民族或同一民族不同群体间

的遗传关系 ,将为了解各民族的起源和迁徙提供理论依据。

唐、宋朝时期经济发达 ,交通便利 ,由陆路向西 ,沿古丝绸之路 ,可抵中亚、西亚。水路向

东可至扬州、杭州 ,进而远航直达阿拉伯。由于各国客商云集中国 ,致使当时的中国有不少

“胡商”和“蕃客”。元朝时大批迁徙到中国来和到中国来经商的回回 (中亚细亚人、波斯人、

和阿拉伯人) ,绝大多数未带眷属 ,他们主要是和汉族女子结婚而繁衍生息[16 ]。本研究聚类

分析结果表明 ,宁夏回族与湖南汉族、天津汉族、安徽汉族、云南汉族、北京汉族、福建汉族聚

为一类 ,说明宁夏回族与汉族在遗传结构上具有很大的相似性 ,也为回族起源和发展过程中

融入了大量汉族血缘的论点提供了遗传学证据。这与吴国光等对 HLA2A、B及 DRB1基因

进行的多态性分析结果一致[17 ]。
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图 1　13个民族 (18个群体)聚类分析结果

Clustering analysis among 13 nationalities(18 populations)
　

温有锋[18 ]在西藏藏族起源初探的研究结果显示 ,藏族 mtDNA V区 9bp 缺失的频率与北

方起源的民族接近 ,验证了藏族属于我国北方族群的观点 ,并通过对藏族等 57个群体肤纹

学参数的聚类分析推断藏族与汉族的亲缘关系较近 ,这与本聚类分析得出宁夏回族与藏族

关系较近的结果一致。

东乡族、保安族和裕固族聚为一类 ,然后与其他少数民族和汉族相聚。这 3个民族都为

居住甘肃的少数民族 ,在族源上有很大的相似性 ,皆为与当地的回、汉、蒙、藏族等民族经过

长期的融合而逐渐形成[19 ]。东乡族与保安族都是信仰伊斯兰教的民族。说明这 3个民族

亲源关系较近 ,各民族之间存在基因交流。

群体间遗传差异或者说遗传进化 ,比较理想的表达方式就是遗传距离[20—22 ]。宁夏回族

与云南汉族、天津汉族、北京汉族、湖南汉族、安徽汉族的遗传距离最近 ,依次为 014658、

014902、015011、015073、015095 ;与维吾尔族的遗传距离次之 ,遗传距离为 016550 ;而与其他

民族群体的遗传距离依次远之。回族和维吾尔族由于宗教信仰的一致性 (都信仰伊斯兰

教) ,在回族发展过程中 ,与汉族、维吾尔族等民族通婚 ,而且融入到中华文化之中 ,逐渐形成

我国的一个民族。并且维吾尔族地处西域 ,是古丝绸之路的必经之地。俞民澍等[23 ]对中国

汉族、维吾尔族、哈萨克族和回族群体线粒体 DNA多态性的研究结果也证实了这点。

Y2STR作为单系遗传标记能够从较低水平的人群多样性中有效的捕捉到人群分化、迁

徙的信息 ,成为追溯当今现代人类多样性的微进化方式的最敏感的遗传标记[17 ]。本研究选

择的具有高度多态性的 7个 Y2STR研究结果提示相互聚类的民族群体间在历史上有一定的

族源关系 ,宁夏回族和汉族有更紧密的血缘关系 ,为宁夏回族的起源与迁徙提供了线索。
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The Genetic Relationships of the 7 Y2STR Loci in the 13 Populations of China

ZHU Yong2sheng , HUO Zheng2hao , DAN G Jie , CHEN Yin2tao , PEN G Liang

( Key Laboratory of Reproduction and Genetics in Ningxia , Department of Medical

Genetics and Cell Biology , Ningxia Medical University , Yinchuan　750004 , China)

Abstract : The purpose of this research was to study the genetic relationships of the 7 Y chromosomal

short tandem repeat gene loci (abbreviated as 7 Y2STR gene loci) in 13 populations. The frequency of

alleles of the 7 Y2STR loci (DYS19 , DYS389 I , DYS389 II , DYS390 , DYS391 , DYS392 , DYS393)

were obtained from a sample of 150 unrelated individuals living in Ningxia. We used multiplex

amplification , and the genotypes were determined using Genescan and Genotype software of the ABI377

DNA sequencer. Once the genetic data was collected , genetic distance was calculated and a

phylogenetic tree constructed. This tree showed that the Hui population of Ningxia , Han of Beijing ,

Yunnan ,Anhui ,Tianjing ,Hunan , and Fujian peoples were in an identical cluster. Tibetan , Yugur , Pu

nationalities and others were another cluster. It is clear that the Hui population have genetic affiliations

with the Han in China and thus provide molecular biological evidence for Hui nationality genetic

affiliation. The 7 Y2STR gene frequency distribution in 18 groups is clearly parallel to geographic

distance.

Key words : Y2STR ; Genetic distance ; Cluster analysis ; Hui nationality ; Ningxia

消息与动态

纪念北京猿人第一头盖骨发现 80周年
国际古人类学学术研讨会
暨第一届亚洲第四纪研究学术大会
会议通知 (第 1轮)

为纪念北京猿人第一个头盖骨发现 80周年 ,交流 2004年 75周年以来的新成果 ,中科

院古脊椎动物与古人类研究所、中国第四纪科学研究会、中科院地质与地球物理研究所 ,将

于 2009年 10月 19日—23日在北京召开国际古人类学学术研讨会暨第一届亚洲第四纪研

究学术大会。会间并设立亚洲旧石器考古联合会组织的“垂杨介及她的邻居们”学术专场。

大会主题是 :亚洲人类演化与环境变迁。会议将组织大会报告和专题报告 ,综述近几年古人

类学、旧石器考古学、古环境学、年代学等学科领域的最新进展及今后的发展方向。大会组

委会真诚地邀请世界各地的专家、学者光临这次盛会 (详见 http :ΠΠwww. ivpp . ac. cn) 。
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