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指间区纹的遗传学研究
Ⅱ. 指间区纹的镶嵌显性遗传
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摘要 : 101个核心家庭的指间区纹分布状况经分析发现 Ⅲ、Ⅳ区 , 左右手控制花纹的基因都是等位的。

Ⅲ、Ⅳ区是等位的不同基因的镶嵌显性遗传。一个基因同时控制左右手对应区 , 不同基因表达的左右对

称度不一。复等位基因中有 6种是完全显性的 , 另发现一种不完全显性。这是指区间区纹的主基因 , 还

极少地存在着一种隐性的Ⅲ区纹基因。在随机人群中计算出了这些基因的频率。这一遗传模型可有亲子

鉴定佐证等应用。
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关于肤纹的遗传性 , 各国学者众说纷纭。但现在普遍接受的观点是肤纹是多基因遗传

的[1 ]。王维人等研究了 TFRC和 atd , 也发现这两项指标是多基因遗传的[1 ]。研究这些数量

性状很难把各种因素分离开 , 而非数量性状则不然。从不同角度考察可把非数量性状看成

几种因素共同作用的结果 , 而其中某一因素很可能是单基因遗传的。作者在《指间区纹的

遗传学研究Ⅰ》[2 ]中已把指间区纹这一非数量性状从Ⅲ、Ⅳ区花纹的出现数目这一角度分

成了几类。花纹出现区域、数目的遗传方式是较易考察的。

指间区纹的一些独特的性质使其遗传模型的建立对许多其它方面的研究都可能产生启

示和影响。指间区纹是一种左右不对称的性状。此类性状的遗传性也曾有许多学者研

究[3—6 ]
, 包括扣手、交叉臂、惯用手等 , 所得到的结论只是不能简单地以孟德尔遗传解

释。左右不对称遗传的真面目究竟如何 , 弄清指间区纹的遗传方式可能是解答的第一步。

灵长类的指间区纹与异色瓢虫的鞘翅色斑非常相似 , 它们都在出现区域、数目、形状

上呈现出极大的多样性。1946年谈家桢先生建立了异色瓢虫鞘翅色斑的镶嵌显性遗传模

型[7—9 ]。指间区纹是否也符合此模型呢 ? 如果符合 , 那么Ⅲ区和Ⅳ区花纹的出现应是负相

关的。但是因为以前的工作中花纹鉴定并不以单一因素为标准 , 而各人群中各因素的作用

比率不一致 , 所以各区花纹频率并不完全反映实际花纹数目 , 以至在各人群中Ⅲ区和Ⅳ区

花纹并不相关[10 ]。张继宗[11 ]
1993年发现某些人体测量指标与Ⅲ区纹负相关而与Ⅳ区纹正

相关 , 在同一个人群中的这个现象暗示着Ⅲ区纹和Ⅳ区纹也符合镶嵌显性遗传模型。本文



通过对 16个家系的分析 , 证明了这一猜测 , 并在随机人群中统计出了基因频率。

1　材料和方法

研究对象　表 1中的 16个家系。1200人的随机人群 (男 640 , 女 560) , 采自上海奉

贤金汇小学。

采样方法　石墨粉玻璃胶带粘贴法[2 ]。

分析方法　对家系进行连锁分析 , 对随机人群进行表型频率统计。

表 1　研究的 16个家系情况

Information about 16 Pedigrees studied

家系编号 0 1A 1B 1C 1D 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 总计

成员总数 30 10 25 33 8 25 15 22 19 26 11 9 19 6 8 6 272

核心家庭数 10 4 9 13 3 10 6 8 7 9 4 3 7 2 3 3 101

苏州 浙江

采集地点 吴江 上海奉贤 上虞 上海奉贤

上海

2　结果和分析

211　家系连锁分析

在采集到的 16个家系中较全面地出现了各种表型 , 现以 0 号家系的一部分 (仲氏)

为例说明家系中指间区位的遗传方式。此部分属严格的完全外显单基因遗传 , 不存在后文

将述的特例。在参考文献[2 ]中我们已把三叉点 a , d上的远箕小花纹排除在外 , 即Ⅱ区纹

和Ⅳ区尺侧纹不计在内。此两种花纹的遗传与Ⅲ, Ⅳ区靠 C三叉点花纹的遗传是无关的。

在图 1中逗号前为右手表型 , 后为左手 , 表型符号已在文献 [ 2 ]中说明 , 根据该文的观点

可把图 1简化成仅表示花纹区域和数目的图 2。

图 1　家系 0号部分的表型

Phenotypes of a part of No10 pedigree
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图 2　家系 0号部分表型的简化

Simplified phenotypes of a part of No10 podigree

我们不妨先假设Ⅲ Ⅳ区 , 左右手都是两两独立遗传的。以 R
C 代表右手Ⅲ区纹显性基

因 , r
c 代表相应无纹隐性 ; R

D
, r

D 代表右手 Ⅳ区纹基因 ; L
C

, l
C

, L
D

, l
D 代表左手基因 ,

则示例家系的基因型见图 3。

在所有的 101个核心家庭中 , 只有 3组亲子间不符合上述模式 , 证明还有其它基因控

制 , 但其它基因影响较小。分析符合上述模式的核心家庭 , 发现所有 4个区域花纹遗传都

是 100 %连锁的。证明这上述 4组基因很可能在常染色的同一个基因座位上。

图 3　各区花纹独立遗传时的基因型 (x表示不能确定的基因型)

Genotypes of the patterns if they are independent

为了阐述方便 , 并且了解到底存在那几种等位基因 , 我们先考察单手的连锁状况。在

所有家系中 , 右手发现只存在 R
C 与 r

D
, r

c 与 R
D

, r
c 与 r

D 三种连锁 , 不存在 R
C 与 R

D 的连

锁。左手也是同样。说明就单手而言 , 只存在 3种等位基因 , 即 : Ⅲ区位基因 , Ⅳ区纹基

因 , 无花纹基因 ; 分别以 R
C

, R
D

, r和L
C

, L
D

, l表示 , 则示例家系基因型先简化为图 4。

所有家系通过这样的简化后 , 发现只有 RCLC , RDLD , Rc l , rLD , RDl , rLc 六种连锁状

·641·　 　 人　　类　　学　　学　　报 20 卷



况 , 且 R
D
l , rL

c 两种较少。说明只存在同时控制左右手对应区域出现花纹状况的基因。

而不存在或未发现同时控制不对应区域花纹的基因 , 证明左右手基因复等位的可能性比紧

密连锁的可能性大。我们把六种复等位基因以 C , D , c
r

, d
l

, d
r

, c
l 来表示 , 它们分别控

制 : 双手Ⅲ区都出现花纹 , 双手Ⅳ区都出现花纹 , 仅右手Ⅲ花区出现花纹 , 仅左手Ⅳ区中

出现花纹 , 仅右手Ⅳ区中出现花纹 , 仅左手Ⅲ区出现花纹。因此 C对 cr , cl 是显性 , D对

d
r

, d
l 是显性。这样示例家系进一步化简为图 5。

图 4　双手独立遗传时的简化基因型
(X1 : Ⅳ区纹或无纹 ; X2 : Ⅲ区纹或无纹)

Simplified genotypes of the patterns if the left hand and

the right one are independent

图 5　各区花纹基因等位时的模式

Mode when genes of the patterns in different

areas is all on the same locus

这就是一种镶嵌显性的模型。基因型 CC , Cc , cc 都表现为仅 Ⅲ区有花纹 ; DD , Dd ,

dd为仅Ⅳ区有花纹 ; 而 CD , cD , Cd , cd则Ⅲ, Ⅳ区同时有花纹。而且 cD , Cd , cd都是

左右不对称表型的基因型。这种模型对绝大多数核心家庭都是符合的。

212　随机人群中的基因频率

1 200人的随机人群中单手的纹型频率已在前一文中有介绍。单手的样本数是 2 400 ,

频率为 : 仅Ⅲ区 , 8164 % ; 仅Ⅳ区 , 60143 % ; Ⅲ Ⅳ区 , 30194 % ; 无 , 0148 %。就单手而

言的基因有三种。定Ⅲ区纹基因为 C , Ⅳ区为 D , 无纹定为 O , 则有如下方程组 :

C
2

+ 2 CO = 010864 (1)

D
2

+ 2 DO = 016043 (2)

2 CD = 013094 (3)

O
2

= 010048 (4)

算出单手基因频率 :

C = 012365　　　　　

D = 017096

O = 010537

双手各种花纹组合百分频率见表 2 , 双手样本数为 1 200。
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表 2　双手纹型组合的百分频率

Percent frequencies of different pattern combination on both hands

纹型组合 百分频率 基因频率公式

Ⅲ、Ⅲ 2138 C2 + 2Cc (1)⋯⋯⋯⋯⋯

Ⅳ、Ⅳ 47162 D2 + 2Dd (2)⋯⋯⋯⋯⋯

Ⅲ、Ⅳ 3181 2cd (3)⋯⋯⋯⋯⋯⋯⋯

Ⅲ Ⅳ, Ⅲ 1142　　　8109 2Cd (4)⋯⋯⋯⋯⋯⋯⋯

Ⅲ、Ⅲ Ⅳ 6167

Ⅲ Ⅳ, Ⅳ 12138　　20100 2Dc (5)⋯⋯⋯⋯⋯⋯⋯

Ⅳ、Ⅲ Ⅳ 7162

Ⅲ、O 0100 c2 (6)⋯⋯⋯⋯⋯⋯⋯

Ⅳ、O 0195 d2 (7)⋯⋯⋯⋯⋯⋯⋯

Ⅲ Ⅳ, Ⅲ Ⅳ 17114 2CD (8)⋯⋯⋯⋯⋯⋯⋯

据上表算出大致的基因频率为 C = 011 , D = 016 , c = 012 , d = 011。以上观察值中仅

(4) 与理论值有显著差异。这一方面是因为对于如此复杂的表型 , 此群体还不够大 , 另外

不应计数的在 d三叉点上的Ⅳ区尺侧纹在仅有Ⅲ区纹时常影响判断 , 增加了 (4) 的数目

而减少了 (1) 的数目。

213　不完全符合完全外显的左右不对称镶嵌显性模型的几个例子。

在家系中出现极少数不完全符合前面确立的遗传模式的例子。如在 O号家系中出现

了图 6情况。第三代右手即文献 [ 2 ]的图 1 , 她右手有一 Ⅳ区尺侧箕 , 不计在内。父母都

无Ⅲ区纹 , 她的Ⅲ区仅右手有纹的基因可解释为一种不完全外显的突变。

图 7　含其它位点Ⅲ区纹基因的家系

Pedigree with a Ⅲpattern gene on other locus

图 6　不完全外显基因的家系

Pedigree with an incomplete dominant alelle

在整个 0号家系中有这个突变基因并显示花纹的个体其右手 Ⅲ区花纹都如文献 [ 2 ]

图 1那样是菱形的不典型的远箕。当此基因与其它等位基因同时存在 , 并且其它基因的表

达影响了它表达的花纹外形时 , 它就索性不表达 (如图 6中的父亲) , 表现出宁缺勿滥的

特性。把这个基因记作 crh , 图 6右是这部分家系的基因型。

在 1C家系中出现图 7情况 , 第三代出现左手Ⅲ区花纹 , 而父母都没有。根据此家系

其余部分的推测 , 他们的基因型应如图 7中间一图所示 , 第三代不应有Ⅲ区纹。又观察发

现 , 这类Ⅲ区纹都是同样紧靠无名指根正对 C三叉点的较小的近正圆形箕 (图 8) , 包括
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图 8　隐性基因控制的Ⅲ区纹外形

Shape of the Ⅲpattern controlled by recessive genes

图 7中的外祖母。猜测这一花纹是由其它位点上的另一套隐性基因控制的 (如图 7 右所

示) 。当隐性纯合时 , 它就表现出来 , 并不影响其它基因正常表达。这套基因也很可能同

时控制左右手 , 有 f : 左右手都有纹 , f
r
: 仅右手有纹 , f

l
: 仅左手有纹 3 种隐性基因和

O : 无花纹的显性基因。由于资料太少 , 无法确信其复等位遗传方式。Ⅱ区、Ⅳ区三叉点

上的小花纹的遗传方式可能与其相同。

3　讨　论

311　左右不对称遗传值得商榷的地方

本文论证了指间Ⅲ Ⅳ区纹基本符合几乎完全外显的镶嵌显性主基因复等位遗传模型。

仅有少量不完全显性的突变等位基因 , 和另一个位点上的一组复等位隐性遗传的基因。主

基因位点上有 6种常见的复等位基因。这些基因同时控制左右手对应区域出现花纹状况。

某些基因决定左右手是不对称的 , 这与异色瓢虫的鞘翅色斑镶嵌显性遗传又不相同[7 ]。这

些基因猜测是由左右对称的基因突变而来的 (希望观察灵长类的对称状况) 。左右不对称

的基因究竟是不是真的在一个基因座位上 , 还是仅仅十分紧密地连锁在一起 , 这需要寻找

更多的证据 , 观察更独特的家系。本文材料中未分析出同时控制左右手不对应区域花纹的

基因 , 是否此类基因真的不应该存在 , 目前也不能盖棺定论。进一步研究指间区纹家系的

遗传结构 , 在染色体上进行定位 , 并研究基因结构 , 才能最终证实此性状的遗传模型。

312　指间区纹基因的多态性

本文虽然把指间Ⅲ Ⅳ区纹主基因定为复等位的 6种基因 , 但这 6种基因必然是由更

少的简单种类演化而来。演化过程是个渐进的过程 , 是积累量变而后产生质变的过程。此

中产生的许多没有质的区别的基因就归为前述的 6种 , 实则这 6种基因都应是多态的。产

生这种多态现象的原因是指间区纹基本没有选择压力 , 任何有关突变都不太可能危胁个体

生活质量而得以保存。这种多态现象的存在可能将对其它遗传学理论和应用领域的研究提

供素材。

313　指间区纹遗传模型可能的应用

指间区纹是很直观的性状 , 而且终生不变。其遗传模型可以在许多方面得以应用 , 比

如可用在亲子鉴定的佐证上。用 DNA鉴定目前仍不太方便 , 而肤纹观察则无须任何技术

和设备。

指间区纹直接可以观察 , 比血型等鉴定方法方便 ; 表型类型是 ABO血型的 5倍 , 可

信度更高。如各种方法综合应用 , 鉴定的可信度会相当高。在实际应用时 , 如有更多亲属
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参与 , 可提高判断能力。因为存在少量不符合完全外显的主基因模型的情况 , 所以运用这

种鉴定方法时也不能草率下定论。
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GENETICS STUDY OF INTERDIGITAL PATTERNS
Ⅱ. MOSAIC DOMINANT INHERITANCE OF INTERDIGITAL PATTERNS

LI Hui , LU Da2ru , J IN Li

( Department of Genetics and Genetic Engineering , School of Life Sciences , Fudan University , Shanghai 200433)

Abstract : Interdigital pattern distribution in 101 nuclear families is analyzed , and the genes of this

phenotype controlling either Ⅲor Ⅳarea , right or left hand are all on the same locus . Genes con2
trolling Ⅲor Ⅳarea is mosaic dominant . One gene controls a couple of corresponding areas on both

right and left hands. Different genes’phenotypes have different asymmetric degrees. There are 6 kinds

of perfectible dominant genes and one inperfectible dominant gene . This is interdigital pattern’s major

gene locus . There also finds a Ⅲpattern’s recessive gene very occasionally. These genes’frequen2
cies in random population are calculated. This heredity mode can be applied to parentage identification

etc .

Key words : Interdigital patterns ; Left2right asymmetry ; Mosaic dominance ; Pedigree analysis ; Major

gene inheritance ; Gene frequencies
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