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　　［摘要］　目的　研究东北汉族群体的１９个ＹＳＴＲ基因座的遗传多态性和东北亚１５个群体间的遗传关系，探讨其法医学和

群体遗传学研究的应用价值。方法　采用Ｙｆｉｌｅｒ复合扩增体系对２００例东北汉族无血缘关系的男性个体的１９个ＹＳＴＲ基因座

进行扩增，应用ＡＢＩ３１０分析仪进行基因分型，采用Ａｒｅｌｑｕｉｎ３．１１、Ｍｅｇａ４．１和ＳＰＳＳ１７．０软件进行群体间的ＡＭＯＶＡ分析、聚类

分析和多维标度分析。结果　东北汉族群体的１９个ＹＳＴＲ基因座的基因多态性普遍较高，共检出２００个单倍型，单倍型多态性

在０．３５０９（ＤＹＳ３９１）～０．９７１１（ＤＹＳ３８５ａ／ｂ），适合应用于法医学个体识别和亲权鉴定；东北亚１５个群体间存在差异，遗传距离在

０．０００９～０．６４３２，群体间聚类分析和多维度分析结果与民族起源和迁徙史基本相一致。结论　东北汉族群体的１９个ＹＳＴＲ基

因座的基因多态性普遍较高，适合应用于法医学个体识别和亲权鉴定中。

［关键词］　Ｙ染色体；短串联重复序列；多态性；汉族；东北亚

［中图分类号］　ＤＦ７９５．２ ［文献标识码］　Ａ ［文章编号］　１６７１８３４８（２０１７）０５０６５８０３

犌犲狀犲狋犻犮狆狅犾狔犿狅狉狆犺犻狊犿狊狅犳１９犢犛犜犚犾狅犮犻犻狀犻狀狋犺犲犎犪狀狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀犻狀犖狅狉狋犺犲犪狊狋犆犺犻狀犪

犪狀犱狋犺犲犮犾狌狊狋犲狉犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳犲狋犺狀犻犮犵狉狅狌狆狊犻狀狀狅狉狋犺犲犪狊狋犃狊犻犪狉犲犵犻狅狀

犣犺犪狀犵犕犻狀犵犾狅狀犵
１，犣犺犪狀犵犢狅狀犵犼犻

２，犠犲犻犡犻狀狇犻犪狀犵
３，犣犺犲狀犵犔犻犺狅狀犵

１△

（１．犇犲狆犪狉狋犿犲狀狋狅犳犅犻狅犌犲狀犲狋犻犮狊，犙犻狇犻犺犪犲狉犕犲犱犻犮犪犾犝狀犻狏犲狉狊犻狋狔，犙犻狇犻犺犪犲狉，犎犲犻犾狅狀犵犼犻犪狀犵１６１０００，犆犺犻狀犪；

２．犇犲狆犪狉狋犿犲狀狋狅犳犉狅狉犲狀狊犻犮，犢犪狀犫犻犪狀犝狀犻狏犲狉狊犻狋狔，犢犪狀犼犻，犑犻犾犻狀１３３０００，犆犺犻狀犪；

３．犘狅犾犻犮犲犅狌狉犲犪狌狅犳犑犻狀犵狔狌犲犇犻狊狋狉犻犮狋，犆犺犪狀犵犮犺狌狀，犑犻犾犻狀１３００００，犆犺犻狀犪）

　　［犃犫狊狋狉犪犮狋］　犗犫犼犲犮狋犻狏犲　Ｔｏｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅｔｈｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓｏｆｔｈｅ１９ＹＳＴＲｌｏｃｉｉｎｔｈｅＨａｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｉｎＮｏｒｔｈｅａｓｔＣｈｉｎａ，ａｎｄ

ａｎａｌｙｚｅｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓｏｆ１５ｅｔｈｎｉｃｇｒｏｕｐｓｉｎｎｏｒｔｈｅａｓｔＡｓｉａｒｅｇｉｏｎ，ａｎｄｔｏｅｖａｌｕａｔｅｔｈｅｉｒｆｏｒｅｎｓｉｃｖａｌｕｅａｎｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｇｅ

ｎｅｔｉｃｖａｌｕｅ．犕犲狋犺狅犱狊　Ｔｈｅ１９ＹＳＴＲｕｎｒｅｌａｔｅｄＨａｎｍａｌｅｓｉｎ２００ｕｎｒｅｌａｔｅｄＨａｎｍａｌｅｓｉｎＮｏｒｔｈｅａｓｔＣｈｉｎａｗｅｒｅａｍｐｌｉｆｉｅｄｗｉｔｈｔｈｅ

Ｙｆｉｌｅｒｓｙｓｔｅｍ，ａｎｄｔｈｅＰＣＲｐｒｏｄｕｃｔｓｗｅｒｅａｎａｌｙｚｅｄｂｙｔｈｅ３１０ＧｅｎｅｔｉｃＡｎａｌｙｚｅｒ．ＴｈｅＡＭＯＶＡａｎａｌｙｓｉｓ，ｃｌｕｓｔｅｒａｎａｌｙｓｉｓａｎｄＭＤＳ

ａｎａｌｙｓｉｓｗｅｒｅｃａｌｃｕｌａｔｅｄｂｙＡｒｅｌｑｕｉｎ３．１１，Ｍｅｇａ４．１ａｎｄＳＰＳＳ１７．０．犚犲狊狌犾狋狊　Ｔｈｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓｏｆ１９ＹＳＴＲｌｏｃｉｉｎｔｈｅＨａｎｐｏｐｕ

ｌａｔｉｏｎｉｎＮｏｒｔｈｅａｓｔＣｈｉｎａｈａｄｇｅｎｅｒａｌｌｙｈｉｇｈｅｒｇｅｎｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙｖａｌｕｅｗｈｉｃｈｗｅｒｅｒａｎｇｅｄｆｒｏｍ０．３５０９（ＤＹＳ３９１）ｔｏ０．９７１１

（ＤＹＳ３８５ａ／ｂ），ａｎｄｔｏｔａｌｌｙ２００ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓｗｅｒｅｏｂｓｅｒｖｅｄ．Ｔｈｅ１９ＹＳＴＲｌｏｃｉｄｉｓｐｌａｙｅｄｈｉｇｈｇｅｎｅｔｉｃｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓｉｎｔｈｅＨａｎｐｏｐ

ｕｌａｔｉｏｎｉｎＮｏｒｔｈｅａｓｔＣｈｉｎａ，ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇｔｈａｔｔｈｅｓｅ１９ｌｏｃｉｗｅｒｅｕｓｅｆｕｌｇｅｎｅｔｉｃｍａｒｋｅｒｓｆｏｒｆｏｒｅｎｓｉｃｐｅｒｓｏｎａｌｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄｐａｔｅｒｎｉｔｙ

ｔｅｓｔｉｎｇ．Ｔｈｅｒｅｗｅｒｅｄｉｓｔｉｎｃｔｉｏｎｓａｍｏｎｇ１５ｅｔｈｎｉｃｇｒｏｕｐｓ．Ｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎ１５ｅｔｈｎｉｃｇｒｏｕｐｓｗｅｒｅｒａｎｇｅｄｆｒｏｍ０．０００９

ｔｏ０．６４３２，ａｎｄｔｈｅｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎｏｆｃｌｕｓｔｅｒａｎａｌｙｓｉｓａｎｄＭＤＳａｎａｌｙｓｉｓｗｅｒｅｓｉｍｉｌａｒｔｏｔｈｅｅｔｈｎｏｇｅｎｙｒｅｓｅａｒｃｈａｎｄｅｔｈｎｉｃｍｉｇｒａｔｉｏｎｈｉｓ

ｔｏｒｙ．犆狅狀犮犾狌狊犻狅狀　Ｔｈｅ１９ＹＳＴＲｌｏｃｉｄｉｓｐｌａｙｅｄｈｉｇｈｇｅｎｅｔｉｃｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓｉｎｔｈｅＨａｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｉｎＮｏｒｔｈｅａｓｔＣｈｉｎａ，ａｎｄｔｈｅｓｅ１９

ｌｏｃｉｗｅｒｅｕｓｅｆｕｌｇｅｎｅｔｉｃｍａｒｋｅｒｓｆｏｒｆｏｒｅｎｓｉｃｐｅｒｓｏｎａｌｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄｐａｔｅｒｎｉｔｙｔｅｓｔｉｎｇ．

［犓犲狔狑狅狉犱狊］　ＹＣｈｒｏｍｏｓｏｍｅ；ｓｈｏｒｔｔａｎｄｅｍｒｅｐｅａｔｓ；ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ；Ｈａｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ；ｎｏｒｔｈｅａｓｔＡｓｉａ

　　Ｙ染色体短串联重复序列（ＹＳＴＲ）为男性所特有，呈伴性

遗传，并以单倍型的方式进行遗传。因此，ＹＳＴＲ基因座能够

应用于性犯罪案件的混合斑检验及父亲缺如的亲权鉴定中，并

且在群体遗传学、人类遗传学等领域发挥重要作用［１］。本研究

选取东北汉族群体的１９个ＹＳＴＲ基因座进行研究，并对东北

亚其他民族的遗传关系进行聚类分析，重建系统发生树，一方

面为法医学鉴定提供参考数据，另一方面进一步探讨本地区汉

族群体和其他各民族的分子遗传学关系。

１　材料与方法

１．１　材料和ＤＮＡ提取　在知情同意的情况下，在吉林省延

吉市收集２００例汉族男性个体的抗凝血样本，个体之间无亲缘

关系。并采用Ｃｈｅｌｅｘ１００法提取ＤＮＡ。通过公共数据库（ｈｔ

ｔｐ：／／ｙｈｒｄ．ｏｒｇ）和文献［２１２］报道收集辽宁满族、辽宁锡伯族、

朝鲜族、黑龙江达斡尔族、鄂温克族、鄂伦春族等１４个群体的

单倍型数据作为比较数据。

１．２　方法　根据 ＡｍｐＦＬＳＴＲ
?Ｙｆｉｌｅｒ试剂盒的说明书的要

求，对所研究群体的ＤＹＳ１９、ＤＹＳ３８５、ＤＹＳ３８９Ⅰ／Ⅱ、ＤＹＳ３９０、

ＤＹＳ３９１、ＤＹＳ３９２、ＤＹＳ３９３、ＤＹＳ４３７、ＤＹＳ４３８、ＤＹＳ４３９、

ＤＹＳ４４８、ＤＹＳ４５６、ＤＹＳ４５８、ＤＹＳ６３５和ＹＧＡＴＡＨ４基因座进

行复合扩增；对ＤＹＳ４５２、ＤＹＳ４５９和ＤＹＳ４６４进行单扩增。采

用ＡＢＩ３１０基因分析仪对ＰＣＲ扩增产物进行电泳检测，并采

用ＧｅｎｅＭａｐｐｅｒ软件进行基因分型。

１．３　统计学处理　采用直接计数法统计等位基因频率和单倍

型频率；用ＡｒｌｅｑｕｉｎＶ３．１１软件计算单倍型多态性 ＧＤ，并进

行群体间ＡＭＯＶＡ分析，计算遗传距离；根据遗传距离采用

Ｍｅｇａ４．１软件重建１５个群体的 ＮＪ系统发生树（Ｎｅｉｇｈｂｏｕｒ
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Ｊｏｉｎｉｎｇｔｒｅｅ）和ＵＰＧＭＡ聚类分析；采用ＳＰＳＳ１７．０软件对１５

个群体的遗传距离进行多维标度分析（ＭＤＳ）。

２　结　　果

　　２００例东北汉族个体血样中共检出２００个单倍型，单倍型

多态性达１００％。１９个 ＹＳＴＲ 基因座中，多拷贝基因座

ＤＹＳ３８５ａ／ｂ、ＤＹＳ４５９ａ／ｂ和ＤＹＳ４６４ａ／ｂ／ｃ／ｄ分别检出５５、７和

６１个单倍型，基因多态性分别为０．９７１１、０．５６４７和０．９６７８；

其余１６个单拷贝基因座共检出１００个等位基因，基因多态性

在０．３５０９～０．８７６３之间，单倍型频率和等位基因频率分布情

况见表１，１９个基因座的累积基因多态性（ＴＧＤ）值为０．９９９９。

图１　　１５个群体的无根ＮＪ系统发生树

　　过ＡＭＯＶＡ分析，１５个群体间的遗传距离在０．０００９～

０．６４３２之间，相同民族间遗传距离较低，而不同民族和种族群

体间遗传距离普遍较大，１５个群体的Ｒｓｔ遗传距离见表２；此

外，１５个群体间ＮＪ系统发生树见图１，ＵＰＧＭＡ法聚类分析

见图２，１５个群体的多维标度分析（ＭＤＳ）图谱见图３。

表１　　１９个ＹＳＴＲ的等位基因分布和基因多态性

基因座（Ａｌｌｅｌｅ）
等位基因

（单倍型）数量

频率最高等位

基因（频率）

基因多态性

（ＧＤ）

ＤＹＳ１９ １２～１７ １５（０．４２０） ０．７１３０

ＤＹＳ３８９Ⅰ １１～１４ １２（０．５０５） ０．６３１３

ＤＹＳ３８９Ⅱ ２４，２６～３２ ２９（０．３２５） ０．７７２８

ＤＹＳ３９０ ２２～２８ ２５（０．３８０） ０．６９７１

ＤＹＳ３９１ ６，９～１２ １０（０．７９５） ０．３５０９

ＤＹＳ３９２ １０～１６ １３（０．３６５） ０．７４３９

ＤＹＳ３９３ １１～１６ １２（０．４９０） ０．６５７０

ＤＹＳ４３７ １３～１６ １４（０．６２５） ０．４９２２

ＤＹＳ４３８ ９～１３ １０（０．７００） ０．４７０５

ＤＹＳ４３９ １０～１４ １１（０．４２５） ０．６７４７

ＤＹＳ４４８ １７～２２ １９（０．３６５） ０．７３３５

ＤＹＳ４５２ ２７～３３ ３０（０．３８５） ０．６９６４

ＤＹＳ４５６ １２～１８ １５（０．６０５） ０．５８７５

ＤＹＳ４５８ １４～２２ １７（０．２５５） ０．８１６３

ＤＹＳ６３５ １７～２５ ２０（０．３００） ０．７７０８

ＧＡＴＡＨ４ １０～１４ １２（０．５３５） ０．５９８９

ＤＹＳ３８５ａ／ｂ ５５ １３～１９（０．０７０） ０．９７１１

ＤＹＳ４５９ａ／ｂ ７ ９～９（０．６３５） ０．５６４７

ＤＹＳ４６４ａ／ｂ／ｃ／ｄ ６１ １３～１５（０．０８５） ０．９６７８

表２　　１５个群体的Ｒｓｔ遗传距离矩阵

群体 汉族 赫哲族 鄂温克族 鄂伦春族 达斡尔族 朝鲜族 满族 蒙古族（中国）

汉族 － ０ ０．０００２ ０ ０ ０ ０ ０

赫哲族 ０．３４４７ － ０．００４５ ０．２５３６ ０．０３０４ ０ ０ ０

鄂温克族 ０．２２７０ ０．２２４６ － ０．０３７５ ０．０３２７ ０．０００１ ０．００２４ ０．０００１

鄂伦春族 ０．２５９９ ０．０２０６ ０．１５３２ － ０．２９４１ ０ ０．０００５ ０．０２０２

达斡尔族 ０．３２８４ ０．０６７３ ０．１１４０ ０．０１２５ － ０ ０ ０

朝鲜族 ０．１１５２ ０．３６３０ ０．２２２６ ０．２８８２ ０．３８５６ － ０ ０

满族 ０．０６６７ ０．２８３０ ０．１５４８ ０．１９６１ ０．２９４９ ０．０３６５ － ０

蒙古族（中国） ０．１２１８ ０．２２２８ ０．２０４８ ０．１００６ ０．２２９２ ０．１４２３ ０．０６８２ －

锡伯族 ０．０６４７ ０．２２４２ ０．１３２４ ０．１２２２ ０．２２８４ ０．０６３５ ０．００８８ ０．０２５７

日本人 ０．１５０２ ０．４５５５ ０．３０１１ ０．３７４２ ０．４６１０ ０．０３０１ ０．０８５６ ０．１８７３

韩国人 ０．１４２１ ０．４０１０ ０．２５５５ ０．３３０６ ０．４２４０ ０．０００９ ０．０５１４ ０．１６８７

布里亚特人 ０．２１８８ ０．２５９５ ０．３０９９ ０．１１２２ ０．２１９９ ０．２５４４ ０．１６８１ ０．０３０５

喀尔喀蒙古族 ０．１５２３ ０．２１１６ ０．２３１１ ０．０７１３ ０．１９９０ ０．１９１９ ０．１０３５ ０．００３２

蒙古人 ０．２４２７ ０．２１９８ ０．３０４８ ０．０８７４ ０．２２６５ ０．２７６９ ０．１８９４ ０．０４５１

雅库特人 ０．４７４０ ０．５２７０ ０．６４３２ ０．４８８７ ０．５１７２ ０．４８６０ ０．３８４３ ０．３０１６

续表２　　１５个群体的Ｒｓｔ遗传距离矩阵

群体 锡伯族 日本人 朝鲜人 布里亚特人 喀尔喀蒙古族 蒙古人 雅库特人

汉族 ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０

赫哲族 ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０

鄂温克族 ０．００９５ ０ ０．０００１ ０．０００４ ０．０００４ ０ ０

鄂伦春族 ０．０１２７ ０ ０ ０．０２４４ ０．０６９７ ０．０３０２ ０．０００１

达斡尔族 ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０

朝鲜人 ０ ０ ０．２１７２ ０ ０ ０ ０

满族 ０．００４９ ０ ０ ０ ０ ０ ０

蒙古族（中国） ０ ０ ０ ０．０１４６ ０．２４６４ ０ ０

锡伯族 － ０ ０ ０．０００２ ０．００５０ ０ ０

日本人 ０．１１６３ － ０ ０ ０ ０ ０

朝鲜人 ０．０８８３ ０．０３４８ － ０ ０ ０ ０

布里亚特人 ０．０９２４ ０．３１９７ ０．２８５６ － ０．２５９３ ０．１９９１ ０

喀尔喀蒙古族 ０．０４１９ ０．２６１６ ０．２２６０ ０．００６０ － ０．０６８３ ０

蒙古人 ０．１２１２ ０．３２７０ ０．３０６４ ０．００６２ ０．０１３９ － ０

雅库特人 ０．３７４９ ０．５４９５ ０．４８２２ ０．３９３３ ０．４３０４ ０．３１９１ －

　　＂－＂表示同群体间比较无意义；群体间比较中，纵向排列表示遗传距离，横向排列表示Ｐ值。
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图２　　１５个群体的ＵＰＧＭＡ法聚类分析

图３　　１５个群体的多维度尺度分析（ＭＤＳ）

３　讨　　论

　　ＹＳＴＲ基因座目前已广泛应用在法医物证学检验中，特

别是在男性个体的个人识别、混合斑检验及父权关系的认定上

具有不可替代的价值。此外，ＹＳＴＲ位于非重组区，可以联合

检测ＹＳＮＰ对不同种族、民族的遗传多态性进行人类的起源

与进化、姓氏来源、种族差异等人类遗传学研究。因此，构建不

同群体的ＹＳＴＲ基因座数据库，一方面对各地区刑事案件的

侦破以及大灾难死难者身份的认定具有基础性的研究价值；另

一方面对不同地域甚至跨国界的民族进化、迁徙史的研究具有

突破性的意义。

本研究选取的１９个ＹＳＴＲ基因座中包括 ＡＢＩ公司商品

试剂盒ＡｍｐＦＬＳＴＲ
?Ｙｆｉｌｅｒ中的１６个基因座，这１６个基因

座基因多态性普遍较高，目前已在大多数法医学实验室使用，

但在实际工作中，仍会出现基因突变导致错检的情况，因此，进

一步增加检测位点的数目非常有必要。作者选取 ＤＹＳ４５２、

ＤＹＳ４５９以及ＤＹＳ４６４ａ／ｂ／ｃ／ｄ基因座进行研究。研究结果显

示，１９个基因座中除ＤＹＳ３９１、ＤＹＳ４３７和ＤＹＳ４３８以外，其余

基因座在东北汉族群体中的遗传多态性均大于０．５，适合应用

于法医学亲权鉴定和个体识别中。此外，本研究中增加的多拷

贝基因座ＤＹＳ４５９ａ／ｂ、ＤＹＳ４５９ａ／ｂ和ＤＹＳ４６４ａ／ｂ／ｃ／ｄ的基因

多态性均较高，并且未引入任何商品试剂盒中，多拷贝ＹＳＴＲ

基因座相比单拷贝基因座具有等位基因数多、遗传多态性高的

特性，特别适合法医学鉴定［１１］。

东北亚地区由于其地缘和历史的复杂性，其民族成分较为

多样化，其中，在中国范围内的东北三省中汉族为最大的群体，

其次为满族和朝鲜族，此外，还存在着许多少数民族诸如锡伯

族、赫哲族、达斡尔族、鄂伦春族和鄂温克族；在朝鲜半岛主要

以朝鲜人（族）居多，在日本列岛以日本人（和族）居多。而在俄

罗斯远东地区，由于近代俄罗斯的强制移民政策导致该地区民

族成分更为复杂，主要以俄罗斯人、布里亚特蒙古族、雅库特

族、那乃族（赫哲族）等为主。因此，研究东北亚地区各群体的

遗传关系具有重要意义。

本研究中，１５个群体均分布在东北亚地区，其中，包括汉

藏语系、通古斯语系、阿尔泰语系以及朝鲜语和日本语的孤立

语系。本研究对１５个群体进行ＡＭＯＶＡ分析，获得了Ｒｓｔ遗

传距离，结果显示，辽宁朝鲜族与韩国首尔朝鲜人群体间的遗

传距离最小（０．０００９），雅库特族与鄂温克族群体间的遗传距

离最大（０．６４３２）；根据群体间遗传距离，采用三种直观的统计

方法进行分析，结果表明，三种统计方式所得结果基本一致。

从３个图中可以看出，（１）同一民族的亚群体聚为一类，遗传距

离最小，例如位于中国的朝鲜族和朝鲜半岛的韩国人，和位于

中国内蒙古的蒙古族和蒙古国的喀尔喀蒙古以及布里亚特蒙

古族，但由于近代历史中人口的迁徙和国界等地缘因素，即使

是同一祖先的民族依然具有一定差异，并且随着隔离时间和地

理距离而变化；（２）同一语系的民族遗传距离也较小，例如：同

为满通古斯语系的满族和锡伯族；而不同语系的民族也表现

为遗传距离较远：汉藏语系的汉族和其他民族之间群体间的

ＡＭＯＶＡ分析差异有统计学意义（犘＜０．０５）。此外，本研究

中，达斡尔族群体与鄂伦春族群体聚为一类，达斡尔族被归类

在阿尔泰蒙古语系中，而鄂伦春则为满通古斯语系。两者虽

处在阿尔泰语系下的不同亚系中，但有学者通过对比 ｍｔＤＮＡ

分析得到两群体均与古代契丹具有较近的遗传距离，但达斡尔

族是否真的是契丹后裔目前还尚未定论［１２］。作者认为，在之

前的各项研究中，各民族群体样本数目均很少，并且在与古代

民族个体尸骨中ＤＮＡ序列进行比较具有较大偶然性，并不能

明显反映出遗传差异。因此，下一步的研究重点是搜集少数民

族个体样本，一方面将为本地区的法医学鉴定提供更准确的参

考数据，另一方面对东北亚少数民族的起源、进化和迁徙的研

究提供数据资料。

综上所述，东北汉族群体的１９个ＹＳＴＲ基因座的基因多

态性普遍较高，适合应用于法医学个体识别和亲权鉴定中，为

本地区构建各民族ＹＳＴＲ数据库奠定基础，对进一步的研究

具有参考意义；本研究应用多种统计分析方法，对东北亚地区

１５个群体的遗传关系进行了分析，所得结果与各民族起源和

迁徙史基本一致，进一步证实了这些民族的遗传关系，为今后

研究东北亚各民族的起源、进化和迁徙史等人类遗传学研究提

供基础性数据。
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加较多的社区活动，会主动的了解更多高血压病的健康知识。

伴侣在患者家庭在生活中起到提醒、监督的作用，并丰富患者

的情感生活，为提高ＱＯＬ有很大的帮助。一些研究也证实了

该结果，参加体育锻炼、文化程度高、婚姻状况良好的高血压组

有较高的ＱＯＬ
［８］。多元线性回归分析结果显示，高血压病患

者ＱＯＬ与婚姻状况、每周体育锻炼有关。ＱＯＬ各维度多因素

分析结果表明，年龄偏高，文化程度低，不良婚姻，饮酒等因素

对ＱＯＬ相应维度有负面影响
［１１１２］；收入水平、文化程度较高

和城镇居住是保护因素［１３］，高收入为患者的ＱＯＬ提供了有力

的保障，收入越高获得健康的意愿越强，城镇居住的患者在社

区中得到更好的照料；健康知识的获取；参加各种娱乐活动提

高了患者的ＱＯＬ。

预防控制原发性高血压，在患者中既要坚持自身的药物治

疗和自我血压监测，也要提高居民的知识水平，还要关注其家

庭和谐状况，督促其进行体育锻炼，多参加社区活动，丰富患者

日常文娱活动，普及高血压健康知识，指导患者进行合理饮食，

有效控制血压，从行为、心理上鼓励患者积极面对疾病，提高患

者ＱＯＬ。
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