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２２个 ＹＳＮＰ在贵州满族人群的分布

张秀秀１，２，国学红１，２，喻艳琴１，２，朱卫芳３，张　婷１，２，王婵娟１，２，单可人１，２，
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［摘　要］目的：调查贵州满族人群Ｙ染色体上２２个单核苷酸多态性（ＳＮＰ）位点的分布情况，并探讨该人群
与其他民族群体的遗传关系。方法：采用ＳＮａｐＳｈｏｔ法对７０例贵州满族男性个体２２个 ＹＳＮＰ位点进行复合扩
增检测，用直接计数法计算等位基因频率、单倍型频率与单倍群频率，运用 ＳＰＳＳ２４软件进行主成分分析；根据
单倍群频率用Ａｒｌｅｑｕｉｎ３５软件计算１３个群体的遗传距离（Ｆｓｔ）值，并根据 Ｆｓｔ值用ＭＥＧＡ７０软件中的Ｎｅｉｇｈ
ｂｏｒＪｏｉｎｉｎｇ法绘制系统进化树。结果：贵州满族群体２２个ＹＳＮＰ位点的基因多样性值（ＧＤ）为００２８６～０４９２
３，２２个ＹＳＮＰ位点所组成的单倍型共检出１１种，单倍型多样性值（ＨＤ）为０７４０４；与已报道的中国１２个民族
人群单倍群分布频率比较，贵州满族与其他群体的 Ｆｓｔ值介于０１６２８～０４９７２，其中贵州满族与新疆锡伯族之
间的遗传距离最小（０１６２８），与内蒙鄂伦春族之间的遗传距离最大（０４９７２）；主成分分析和聚类分析的结果
基本一致。结论：从父系遗传角度分析，贵州满族既受其他民族基因融合的影响，又保留了北方民族的特征。
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　　按语言学分类满族属阿尔泰语系满 －通古斯
语族群，起源于东北最古老的民族肃慎［１］，其主体

称谓经历了肃慎、挹娄、勿吉、、女真和满族［２］。

公元１６４４年，满族建立了清朝。清初，因平定明王
朝残部反清势力和吴三桂叛清，清军两次入黔（公

元１６４８年和１６８０年），并于战后聚居在贵州毕节
黔西、金沙、大方三县结合部［３］，４００余年来以“小
聚居”形式与当地其他世居民族“大杂居”在一起。

单核苷酸多态性（ＳＮＰ）是在基因组水平上由单个
核苷酸变异引起的 ＤＮＡ序列多态性，且具有遗传
稳定，灵敏度高等优点［４］。Ｙ染色体非重组区ＳＮＰ
位点称为ＹＳＮＰ，在遗传学上同一染色体上进行共
同遗传的多个基因座上等位基因的组合称为单倍

型。在群体遗传学中，祖先单倍型与所有后代单倍

型合称为一个单倍群，一个家族的所有 Ｙ染色体
理论上都属于一个单倍群。Ｙ染色体单倍群具有
人群和地理区域差异，在人类学的背景下，可推断

未知样本的种族或地理来源［５－７］，或人群进化、迁

徙及相关历史活动［８］，可有效评估群体的遗传结

构［９］。因此，本文采用ＳＮａｐＳｈｏｔ法对７０例贵州满
族男性个体２２个ＹＳＮＰ位点进行基因分型，探讨
世居贵州满族人群的父系遗传特征，报告如下。

１　材料和方法

１１　样本收集及 ＤＮＡ标化
根据知情同意原则，从课题组已经建立的贵州

世居少数民族ＤＮＡ样本库中，筛选出７０例贵州满
族男性ＤＮＡ样本，入选标准为３代内无族外通婚
史，个体间无亲缘关系。每份 ＤＮＡ样本用 Ｔｈｅｒｍｏ
ＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃＴＭＮａｎｏＤｒｏｐＬｉｔｅ分光光度计定量后，取少
量标化为２０ｍｇ／Ｌ作为实验的模板，－４０℃保存
备用。

１２　Ｙ染色体基因分型
１２１　多重 ＰＣＲ扩增及提纯　依照国际系谱遗
传协会（ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌｓｏｃｉｅｔｙｏｆｇｅｎｅａｌｏｇｙ，ＩＳＯＧＧ）在
网站 ｈｔｔｐｓ：／／ｉｓｏｇｇｏｒｇ／ｔｒｅｅ／ｉｎｄｅｘｈｔｍｌ上发布的Ｙ

单倍群系统进化树，以其基本分支 ＣＯ及其亚簇
为主，筛选出 Ｍ１４５、ＲＰＳ４Ｙ７１１、Ｍ８９、Ｍ９、Ｍ２１４、
Ｍ１７５、Ｍ１１９、Ｐ３１、Ｍ９５、ＳＲＹ４６５、４７Ｚ、Ｍ１２２、Ｍ３２４、
Ｐ２０１、Ｍ１５９、Ｍ７、Ｍ１３４、Ｍ１３３、Ｍ２１７、Ｍ４８、Ｍ４０７、
Ｐ５３１共２２个ＹＳＮＰ为研究靶点，参考文献［１０］
分成４组（Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ、Ⅳ组）进行 ＰＣＲ扩增（引物序
列及分组情况见表 １）。体系包括２０ｍｇ／Ｌ的模板
ＤＮＡ１５μＬ、引物 ＭＩＸ１５μＬ、１０ｎｍｏｌ／ＬｄＮＴＰ
３０μＬ、１０×Ｂｕｆｆｅｒ２５μＬ、ＴａｑＤＮＡ聚合酶０５μＬ、
１ｍｍｏｌ／Ｌ甜菜碱 １０μＬ（其作用表现为富含 ＧＣ
模板的ＰＣＲ扩增和提高 ＴａｑＤＮＡ聚合酶的稳定
性）、５ｍｍｏｌ／ＬＭｇＣｌ２１０μＬ、５００ｍｇ／Ｌ牛血清蛋
白（ＢＳＡ）０５μＬ。循环条件为９５℃ １０ｍｉｎ，９５℃
３０ｓ、５８℃ ３０ｓ、７２℃ ３０ｓ，循环 ３５次；７２℃
７ｍｉｎ，产物置４℃保存。纯化：第Ⅰ、Ⅱ组 ＰＣＲ产
物各取１μＬ混合，加入１０００Ｕ／Ｌ虾碱酶（ｓｈｒｉｍｐ
ａｌｋａｌｉｎｅｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ，ＳＡＰ）１μＬ和１０００Ｕ／Ｌ大肠
杆菌核酸外切酶Ⅰ（ｅｘｏｎｕｃｌｅａｓｅ，ＥｘｏⅠ）１μＬ，
３７℃ ７０ｍｉｎ后７５℃ １５ｍｉｎ，即得纯化后的多重
ＰＣＲ产物，４℃保存，充当单碱基扩增时 Ａ组的模
板。第Ⅲ、Ⅳ组扩增产物也如法纯化，充当单碱基
扩增时 Ｂ组的模板。
１２２　ＳＮａｐＳｈｏｔ单碱基扩增及纯化　分 Ａ、Ｂ两
组进行单碱基扩增（分组情况及引物信息见表２）。
体系包括模板０７５μＬ、ＳＮａｐＳｈｏｔＭｉｘ１２５μＬ、单碱
基扩增引物 ＭＩＸ０５μＬ。循环条件为９６℃ １０ｓ，
５０℃５ｓ，６０℃３０ｓ，循环２８次，产物４℃保存。纯
化：单碱基扩增产物加入１０００Ｕ／Ｌ的ＳＡＰ０５μＬ，
混匀，瞬时离心，３７℃ ７０ｍｉｎ后７５℃ １５ｍｉｎ灭活
酶，即得纯化后的 ＳＮａｐＳｈｏｔ单碱基延伸产物，４℃
保存。

１２３　ＡＢＩ３１３０毛细管电泳检测　纯化的单碱
基延伸产物０５μＬ、ＧｅｎｅＳｃａｎ１２０ＬＩＺＳｉｚｅＳｔａｎｄａｒｄ
００５μＬ和 ＨｉＤｉＴＭ甲酰胺９４５μＬ，混匀、离心并
用ＡＢＩ３１３０遗传分析仪（ａｐｐｌｉｅｄｂｉｏｓｙｓｔｅｍｓ）进行
毛细管电泳分析，ＡＢＩ３１３０ＧｅｎｅｔｉｃＡｎａｌｙｚｅｒＤａｔａ
ＣｏｌｌｅｃｔｉｏｎＳｏｆｔｗａｒｅｖ３０进行数据收集。
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１３　数据统计分析
用直接计数法计算２２个 ＹＳＮＰ等位基因频

率、单倍型频率与单倍群频率。单倍型多样性

（ＨＤ）和基因多样性（ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，ＧＤ）根据公
式ＨＤ或ＧＤ＝ｎ（１－ΣＰｉ２）／（ｎ－１）（Ｐｉ为单倍型

频率或单倍型频率，ｎ为样本数）计算。运用 ＳＰＳＳ
２４软件进行主成分分析（ｐｒｉｎｃｉｐｌｅｃｏｍｐｏｎｅｎｔａｎａｌ
ｙｓｉｓ，ＰＣＡ），根据单倍群频率用 Ａｒｌｅｑｕｉｎ３５软件
计算１３个群体的遗传距离Ｆｓｔ值，ＭＥＧＡ７０软件
根据Ｆｓｔ值用ＮｅｉｇｈｂｏｒＪｏｉｎｉｎｇ法绘制系统进化树。

表１　筛选出的２２个ＹＳＮＰ位点的多重ＰＣＲ引物和ＳＮａｐＳｈｏｔ单碱基扩增引物
Ｔａｂ．１　ＴｈｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆＭｕｌｔｉｐｌｅｘＰＣＲｐｒｉｍｅｒｓａｎｄＳＮａｐＳｈｏｔｍｉｃｒｏｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ

ｐｒｉｍｅｒｓｆｏｒ２２ＳＮＰｓｏｎＹｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

　位点
多重ＰＣＲ

分组 上游引物　 下游引物　
单碱基扩增

分组 引物　　　　　
Ｍ１４５ Ⅰ ｇｃｃｔｃｃａｃｇａｃｔｔｔｃｃｔａｇａｃ ａｇｇｔｔｃｃｔｃｃｃａｃｔｃｃｔ Ａ （ｔ）２５ｃｔａｇａｃａｃｃａｇａａａｇａａａｇｇｃ

ＲＰＳ４Ｙ７１１ ｃａｇｇｇｃａａｔａａａｃｃｔｔｇｇａｔ ｇｔｇｇｃｃａｇｃｃｔｃｔｔａｔｃｔｃｔｃ （ｔ）４７ａｇｇｇｃａａｔａａａｃｃｔｔｇｇａｔｔｔｃ

Ｍ８９ ａｇｃｔｔｃｃｔｇｇａｔｔｃａｇｃｔｃｔｃ ｃａｇｇａｔｃａｃｃａｇｃａａａｇｇｔａｇ （ｔ）５１ｃａａｃｔｃａｇｇｃａａａｇｔｇａｇａｇａｔ

Ｍ９ ｇｇａｃｃｃｔｇａａａｔａｃａｇａａｃｔｇｃ ｃｇｔｔｔｇａａｃａｔｇｔｃｔａａａｔｔａａａｇａａａａ （ｔ）１９ａａｃｇｇｃｃｔａａｇａｔｇｇｔｔｇａａｔ

Ｍ２１４ ｃａｃｔｇｇａａａｇａａａａａｇａａｔｇｃｔｇ ａｇｃｃｔｇｇｇａｇａｃａｇｔｇｔｇａｇ （ｔ）２５ｔｇｇｔｔａｃｔｔｔｃｇｔｔｃｇｔｔｔａｔｔｔｔｔｃ

Ｍ１７５ ａｃｃｃａａａｔｃａａｃｔｃａａｃｔｃｃａ ｔｇａｔａｃｃｔｔｔｇｔｔｔｃｔｇｔｔｃａｔｔｃｔｔ （ｔ）３８ｇｃａｃａｔｇｃｃｔｔｃｔｃａｃｔｔｃｔｃ

Ｍ１１９ Ⅱ ｃａａａｃｃｇｃａｇｔｇｃｔａｔｇｔｇｔ ａｔｇｇｇｔｔａｔｔｃｃａａｔｔｃａｇｃａ （ｔ）２３ｇｇｔｔａｔｔｃｃａａｔｔｃａｇｃａｔａｃａｇｇｃ

Ｐ３１ ｔｇｇｇｇａａｃａｇｇｔａｇｇｔｇｇｔａ ｇｔｇｔｇａｇａｃｔｃｃａｔｃｇｃａａａ （ｔ）１２ａｇｇｔｔａｃａｔａａａｔａａｇｇｔｔｔｔｔｔｔｔｔｇｇｔｔｇ

Ｍ９５ ｇｇｇａｔｃａａａｔｇｇａｇｔｔｃｃｔｇ ｇｃｃｔａｃａｇｇｔｔｇｇａａａｇｇｃｔａ （ｔ）７ｔｇａｇｇａｔａａｇｇａａａｇａｃｔａｃｃａｔａｔｔａｇｔｇ

ＳＲＹ４６５ ａｔｃｃｃｇｃｔｔｃｇｇｔａｃｔｃｔｇ ｔｃｔｔｇａｇｔｇｔｇｔｇｇｃｔｔｔｃｇｔ （ｔ）５６ｃｃｔｇｔｔｇｔｃｃａｇｔｔｇｃａｃｔｔｃ

４７Ｚ ｔｃｔｃｃｔｇａｃｃｔｔｇｔｇａｔｔｃｇ ｔｃａｔｔｇａｃａｔｇｇｇｃｔｇｇａｃｔ （ｔ）３４ｔｇｇｇｃｔｇｇａｃｔｔｇｇｔｇｇｃｔｃａ

Ｍ１２２ ｃｔｔａｇｔｔｇｃｃｔｔｔｔｇｇａａａｔｇａａ ｇｃｔｔｔａｔｔｃａｇａｔｔｔｔｃｃｃｃｔｇａ （ｔ）４４ｔｔｃａｇａｔｔｔｔｃｃｃｃｔｇａｇａｇｃ

Ｍ３２４ Ⅲ ｔｇａｔｔｔｇａｔｃｔａｃｃｔｇｃｃｃｔｔｔ ａａｇｇｇａａｃａａａｔｔｇａｔｔｔｃｃａｇ Ｂ （ｔ）３３（ａ）２ｔｇａｔｃｔａｃｃｔｇｃｃｃｔｔｔｃｃｔ

Ｐ２０１ ｔｇｔｇｃｔｇｔｇｃａａｇｔｔｇｔｇｔｇ ｔｇｇｇｔｇｃａｇｔｔａａｇｃａａｔｇａ （ｔ）３６ａｇａｔｃｔｔｇｇｔｔａａｇｔｃａｔｔｔｇａｔｃｔｃａｇ

Ｍ１５９ ｔｔｃａｇｃｃｔｔｃｔｔｃｔｇｇｔａｃｔｔｔｔｔａ ｔｃｃｔｃｔｇｇａｇｔｃｇａａａｇａｇｔｇ （ｔ）１２ａｇｔｔｔｔａｔｔａｔｔｇａｔｇｃａａｇｃｃｃｔａａ

Ｍ７ ｃａａａｇｇｇｃａｔｇｔａａｔｃａｔｔｃｃｔ ｔｇａｔｃｃａａｔｔａｔｔｔｃｃａｔｔｇｔｇｔｔ （ｔ）９ａｔｔａａａｔｔｔｔｇｔａｇｔｔｇａｇｔｔａｃｔｇｔｔｃｔｔｃｔｔ

Ｍ１３４ ａｔｃａａａｃｃｃａｇａａｇｇｇｔｔａａａｇａ ｇａｇａｔａｃｔｔｔｔｇａｔｃｃｃｃａｃｃａ （ｔ）３１ａｇａａａａｇｇｃｃｃａｇｇａａａｇｔａｔ

Ｍ１３３ ａａｇｇｔｇｇｇｇｃｔｔｔｃｔｇａａｇ ｇａｔｔｇｔｃｔｇｇｔｔｇｔｇｇｇｇａａ （ａ）３４ｃｔｔｔｃｔｇａａｇｃａａａｔａｃｃａｇｃｔｔｔａａａａａａａａａ

Ｍ２１７ Ⅳ ｇｇａｇａａｔｇａａａａａｇｔｔｇｇｇｔｇ ａａｇｃｔｇｃｔｇｔｇｇｃｔｔｔｃａｔｃ （ｔ）２２ａｇａａｔｇａａａａａｇｔｔｇｇｇｔｇａｃａｃ

Ｍ４８ ｔｃｃｃｔｔｃｃａｃｔｃｔｔａｇｃｔｔｇａｃ ｃｔｇａｇｇｇｃａａｃｔａｔｔａａｇｇｃａ （ｔ）３７ｇａｃａａｔｔａｇｇａｔｔａａｇａａｔａｔｇａｔ

Ｍ４０７ ｃｔｇａａａｇｔｔｇｇｇｇａｃａｇｔｃａｔ ｔｇｇｃａｃｔａａａｔｃａａｃｔｔｃｔｃｃｔｔ （ｔ）１１ｇｃａｃｔａａａｔｃａａｃｔｔｃｔｃｃｔｔｔｇｇ

Ｐ５３１ ｃａａｃｇａｇｇｃｔｇｃａｇｇｔｃｔｔａ ｇａａｃｃａａｔｃｃｃａｃｃｃｔａｔｃａ （ｔ）２５ｃａｃｃｃｔａｔｃａｃｔａｔｇｃｔｔｇｔｃｔｃ

２　结果
２１　贵州满族人群２２个ＹＳＮＰ的遗传多态性

采用 ＳＮａｐＳｈｏｔ法对贵州满族人群 ２２个 Ｙ
ＳＮＰ位点进行复合扩增检测，结果发现，所分析
的２２个 ＹＳＮＰ位点中，Ｐ５３１位点较为特殊、测
出结果均为 Ｃ／Ｔ相同双峰，无多态性，因此仅纳
入其它的 ２１个 ＹＳＮＰ位点进行分析，通过直接
计数法获得其它的２１个 ＹＳＮＰ位点等位基因频
率（图１）、基因多样性（图 ２）和单倍型频率（表
２），分 析 发 现 除 了 ４７Ｚ、ＲＰＳ４Ｙ７１１、ＳＲＹ４６５、

Ｍ４０７、Ｍ１５９、Ｍ７、Ｍ２１７、Ｍ４８位点没有多态性（ＧＤ
＝０００００），其余１３个 ＳＮＰ位点均具有遗传多态
性，ＹＳＮＰ突变频率为００１４３～０９７１４、ＧＤ值为
００２８６～０４９２３。２２个 ＹＳＮＰ位点单倍型共检
出１１种（其中有３个单倍型是唯一单倍型），频率
为００１４３～０３７１４，ＨＤ值为０７４０４。依照国际
系谱遗传（ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌｓｏｃｉｅｔｙｏｆｇｅｎｅａｌｏｇｙ，ＩＳＯＧ）
网站 ｈｔｔｐｓ：／／ｉｓｏｇｇｏｒｇ／ｔｒｅｅ／ｉｎｄｅｘｈｔｍｌ上发布的
Ｙ单倍群系统进化树进行单倍群的划分，通过直接
计数法获得单倍群频率（见表３第１行）其中单倍
群Ｏ频率高达０９４２４。
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图１　贵州满族人群２１个ＹＳＮＰ的基因频率
Ｆｉｇ．１　Ｔｈｅｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓｏｆ２１ＹＳＮＰｓｌｏｃｉｉｎ

ＭａｎｃｈｕｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｆｒｏｍＧｕｉｚｈｏｕ

图２　贵州满族人群２１个ＹＳＮＰ的基因多样性
Ｆｉｇ．２　Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｖａｌｕｅｓｏｆ２１ＹＳＮＰｓｌｏｃｉｉｎ

ＭａｎｃｈｕｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｆｒｏｍＧｕｉｚｈｏｕ

表２　贵州满族人群２１个ＹＳＮＰ组成的１１种单倍型频率分布（ｎ＝７０）
Ｔａｂ．２　１１ｈａｐｌｏｔｙｐｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｔｈｅ２１ＹＳＮＰｓｌｏｃｉｉｎＭａｎｃｈｕＰｏｐｕｌａｔｉｏｎｆｒｏｍＧｕｉｚｈｏｕ

ＹＳＮＰ位点
单倍型

１ ２ ３ ４ ５ ６ ７ ８ ９ １０ １１
ＲＰＳ４Ｙ７１１ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ
Ｍ２１７ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ
Ｍ４８ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ
Ｍ４０７ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ
Ｍ１４５ Ａ Ｇ Ｇ Ａ Ｇ Ｇ Ｇ Ａ Ｇ Ｇ Ｇ
Ｍ８９ Ｔ Ｔ Ｔ Ｔ Ｔ Ｔ Ｔ Ｃ Ｔ Ｔ Ｔ
Ｍ９ Ｇ Ｇ Ｇ Ｇ Ｇ Ｇ Ｇ Ｃ Ｇ Ｇ Ｇ
Ｍ２１４ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ Ｔ Ｃ Ｃ Ｃ
Ｍ１７５ Ａ Ｔ Ａ Ａ Ｔ Ａ Ａ Ｔ Ａ Ａ Ａ
Ｍ１１９ Ｃ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ Ｃ Ａ Ａ
Ｐ３１ Ｔ Ｔ Ｔ Ｔ Ｔ Ｔ Ｃ Ｔ Ｔ Ｔ Ｃ
Ｍ９５ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ Ｔ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ
ＳＲＹ４６５ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ
４７Ｚ Ｇ Ｇ Ｇ Ｇ Ｇ Ｇ Ｇ Ｇ Ｇ Ｇ Ｇ
Ｍ１２２ Ｔ Ｔ Ｃ Ｃ Ｔ Ｃ Ｔ Ｔ Ｔ Ｃ Ｔ
Ｍ３２４ Ｇ Ｃ Ｃ Ｃ Ｇ Ｇ Ｇ Ｇ Ｇ Ｃ Ｇ
Ｐ２０１ Ｔ Ｔ Ｃ Ｃ Ｔ Ｔ Ｔ Ｔ Ｔ Ｃ Ｔ
Ｍ１５９ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ Ａ
Ｍ７ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ
Ｍ１３４ Ｃ Ｔ Ｔ Ｔ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ Ｔ Ｃ
Ｍ１３３ Ｔ Ｔ Ｇ Ｔ Ｔ Ｔ Ｔ Ｔ Ｔ Ｔ Ｔ
频率 ００１４３ ００１４３ ００１４３ ００２８６ ００２８６ ００２８６ ００２８６ ００２８６ ０１０００ ０３４２９ ０３７１４

２２　贵州满族与 １２个少数民族的群体遗传学
分析

２２１　贵州满族与１２个少数民族的主成分分析
　将本次研究结果与已有文献报道的１２个中国少
数民族人群的单倍群频率进行比较（表 ３），运用
ＳＰＳＳ２４软件进行主成分分析（图３），在主成分分
析三维图上可以看到壮侗语族（水族、布依族、仫

佬族）聚为一簇，苗瑶语族（畲族、苗族、瑶族）聚为

一簇、满－通古斯语族（锡伯族、鄂伦春族、辽宁满
族）与突厥语族（维吾尔、柯尔克孜族、哈萨克族）

聚为一簇，而本研究的贵州满族单独为一簇。

２２２　贵族满族与１２个少数民族的系统进化树
　贵州满族和中国１２个少数民族人群间的 Ｆｓｔ值
分布情况见表４。基于１３个人群单倍群分布频率
用 Ａｒｌｅｑｕｉｎ３５软件计算出群体间的遗传距离
Ｆｓｔ值，结果显示１３个群体间的Ｆｓｔ值为００３１３～

图３　贵州满族和中国１２个少数民族人群
Ｙ染色体主成分分析

Ｆｉｇ．３　ＴｈｅｐｒｉｎｃｉｐａｌｃｏｍｐｏｎｅｎｔａｎａｌｙｓｉｓｏｆＹ
ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｏｆＧｕｉｚｈｏｕＭａｎｃｈｕａｎｄ１２
ｅｔｈｎｉｃｍｉｎｏｒｉｔｙｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｉｎＣｈｉｎａ
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表３　贵州满族和中国１２个少数民族Ｙ染色体单倍群频率
Ｔａｂ．３　ＹＳＮＰｈａｐｌｏｔｙｐｅｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓｏｆＭａｎｃｈｕｉｎＧｕｉｚｈｏｕａｎｄ１２ｅｔｈｎｉｃｍｉｎｏｒｉｔｙｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｉｎＣｈｉｎａ

人群 语族 ｎ Ｃ Ｄ Ｆ Ｋ ＮＯ１ Ｏ Ｏ１ａ Ｏ１ｂＯ１ｂ１ａ１ａ Ｏ２ Ｏ２ａ Ｏ２ａ２ｂ１ ｏｔｈｅｒ

贵州满族 满－通古斯 ７０ ００２８ ００２８ ０１１４ ０３７１ ００２８ ００２８６０４００

新疆锡伯族［１１］ 满－通古斯 ３２ ０１２５ ００９３ ０２１８ ０１２５ ００６２ ０１５６ ０２１９

新疆维吾尔族［１１］ 突厥语族 ５０ ００４０ ００２０ ０１８０ ００６０ ００４０ ００００ ０６８０

新疆柯尔克孜族［１１］ 突厥语族 ４５ ００８８ ００２２ ００４４ ００４４ ０８００

新疆哈萨克族［１１］ 突厥语族 ４１ ０５８５ ００２４４００４８ ００２４ ００７３ ０２６８

内蒙鄂伦春族［１２］ 满－通古斯 ２３ ０９１３ ００８７ ００００ ００００

辽宁满族［１２］ 满－通古斯 ５２ ０２６９ ００１９ ０２１２ ００３８ ０２３１ ０１５４

广东畲族［１２］ 苗瑶语族 ５１ ００２０ ０３５３ ０５６９ ００５９

广西瑶族［１２］ 苗瑶语族 ６０ ０２００ ００１７ ０２００ ００１７ ００３３ ０４８３ ００５０

湖南苗族［１２］ 苗瑶语族 ５７ ００５３ ００７０ ００７０ ０１０５ ０５９６ ０１０５

贵州布依［１２］ 壮侗语族 ４５ ００６７ ００４４ ０１７８ ００４４ ０５７８ ００４４ ００４４

贵州水［１２］ 壮侗语族 ５０ ００８０ ０１００ ０１８０ ０４４０ ０２００

贵州仫佬［１２］ 壮侗语族 ３０ ００６７ ０７００ ０１３３ ０１００

表４　贵州满族和中国１２个少数民族人群间的Ｆｓｔ值
Ｔａｂ．４　ＦｓｔｖａｌｕｅｓｏｆＧｕｉｚｈｏｕＭａｎｃｈｕａｎｄ１２ｅｔｈｎｉｃｍｉｎｏｒｉｔｙｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｉｎＣｈｉｎａ

贵州

满族

新疆锡

伯族

新疆维吾

尔族

新疆柯尔

克孜族

新疆哈

萨克族

内蒙鄂伦

春族

辽宁

满族

广东

畲族

广西

瑶族

湖南

苗族

贵州布

依族

贵州

水族

贵州

仫佬族

贵州满族 ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋

新疆锡伯族 ０．１６２８ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋

新疆维吾尔族 ０．３７８６ ０．１５４２ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋

新疆柯尔克孜族 ０．４４７０ ０．２４９８ ０．０３４４ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋

新疆哈萨克族 ０．３２５８ ０．１５０９ ０．２９８９ ０．３６２８ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋

内蒙鄂伦春族 ０．４９７２ ０．３８４９ ０．５８４７ ０．６９１１ ０．１４２２ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋

辽宁满族 ０．２０４２ ０．０７９９ ０．２９５６ ０．４０３１ ０．１４０８ ０．２８１４ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋

广东畲族 ０．３４５１ ０．２６５０ ０．４３９８ ０．５３７８ ０．４１７２ ０．５９０３ ０．２０６９ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋

广西瑶族 ０．２８８７ ０．１５６０ ０．３４０７ ０．４５０３ ０．２５４９ ０．３９７４ ０．０３４３ ０．１１６６ ＋ ＋ ＋ ＋

湖南苗族 ０．３０２３ ０．２１２８ ０．４０４６ ０．４９９１ ０．３６１８ ０．５２９０ ０．１３８６ ０．０４２５ ０．０４７７ ＋ ＋ ＋

贵州布依族 ０．３０４５ ０．２２４３ ０．３９３１ ０．４９８１ ０．３４７９ ０．５１９０ ０．２２４９ ０．２２１８ ０．２６５７ ０．３０３３ ＋ －

贵州水族 ０．１９５８ ０．１５１７ ０．３５４５ ０．４４５２ ０．３１５４ ０．４９０２ ０．１８７７ ０．２２１７ ０．２５１８ ０．２６６１ ０．０３２６ ＋

贵州仫佬族 ０．３５１５ ０．３０７７ ０．４８２９ ０．５７７３ ０．４４８３ ０．６４１３ ０．３２１９ ０．２１９９ ０．３４０６ ０．３３０３ ０．０３１３ ０．０６８９

注：“＋”为Ｐ＜００５，“－”为Ｐ≥００５；对称轴上对应的Ｐ值，对称轴下是Ｆｓｔ值

０６９１１，贵州满族与其他群体的 Ｆｓｔ值介于０１６２
８～０４９７２，其中贵州满族与新疆锡伯之间的遗传
距离最小（０１６２８），与内蒙鄂伦春族之间的遗传
距离最大（０４９７２），根据１３个群体之间的遗传距
离构建的系统进化树见图４。

３　讨论

为了探讨迁入并世居贵州的满族人群的父系

遗传特征，本研究选择了 Ｙ染色体非编码区的２２

０９３
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图４　用邻接方法（ＮＪ）构建的贵州满族和中国
１２个少数民族人群系统进化树

Ｆｉｇ．４　ＴｈｅｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｏｆＧｕｉｚｈｏｕＭａｎｃｈｕ
ａｎｄ１２ｅｔｈｎｉｃｍｉｎｏｒｉｔｙｇｒｏｕｐｓｉｎＣｈｉｎａ

个ＹＳＮＰ位点作为靶点，对７０例贵州满族无关男
性个体进行基因分型，并对结果进行相关统计分

析。基因多样性分析结果显示，２２个 ＹＳＮＰ位点
中，Ｐ５３１位点测出结果均为双峰，可能是由于该
位点所在片段在其他基因片段中有重复片段，

Ｈｕｅｌｅｓ等［１３］在报道中称两峰现象是由于第一次扩

增时产生了两种不同的扩增产物，而杜宏等［１４］人

推测该位点是被检测人群中的序列差异而出现双

峰现象，究其原因还需进行进一步研究，其他２１个
ＹＳＮＰ位 点 均 得 到 较 好 的 分 型 结 果，４７Ｚ、
ＲＰＳ４Ｙ７１１、ＳＲＹ４６５、Ｍ４０７、Ｍ１５９、Ｍ７、Ｍ２１７、
Ｐ５３１、Ｍ４８等 ９个 ＹＳＮＰ位点无多态性（ＧＤ＝
０００００），具有遗传多态性的１３个 ＹＳＮＰ位点的
突变频率为 ００１４３～０９７１４，ＧＤ值为００２８６～
０４９２３。２１个 ＹＳＮＰ位点所组成的单倍型共检
出 １１种，频率为 ００１４３～０３７１４，ＨＤ值为
０７４０４，可以看出 ＧＤ值和ＨＤ值都很低。影响群
体遗传结构的因素有很多，包括人群的迁徙、自然

环境、地理的隔离。提示贵州满族迁入贵州时人群

数量有限，经过长期的迁移后到达新的领域适应新

环境时容易发生遗传漂变，遵循适者生存原则，经

过长时间的积累会出现奠基者效应。同时，由于贵

州境内山峦起伏，地貌类型复杂，交通不便，相对封

闭，与外界很少交流，导致 ＹＳＮＰ的遗传多样性比
原始民族低很多，因此可能出现瓶颈效应，导致贵

州满族人群的 ＧＤ值和 ＨＤ值都很低。接下来对
其进行单倍群相关性分析，Ｏ２ａ２ｂ１与 ＮＯ１（Ｒ＝
０８２６，Ｐ＝０００１）、Ｏ１ａ（Ｒ＝０７２３，Ｐ＝０００５）、
Ｏ１ｂ（Ｒ＝０８２６，Ｐ＝０００１）、Ｏ２ａ（Ｒ＝０８２６，Ｐ＝
０００１）为显著正相关。在本研究的贵州满族７０个

男性个体中，单倍群Ｏ频率高达０９４２４，符合单
倍群Ｏ在中国人群中呈高频分布［１５］。

为了说明贵州满族与其他民族间的关系，本研

究选取了已有报道的中国不同语族的１２个少数民
族与贵州满族的单倍群频率进行主成分分析。在

主成分分析三维图上可以看到壮侗语族（水族、布

依族、仫佬族）聚为一簇，苗瑶语族（畲族、苗族、瑶

族）聚为一簇、满 －通古斯语族（锡伯族、鄂伦春
族、辽宁满族）与突厥语族（维吾尔、柯尔克孜族、

哈萨克族）聚为一簇，而本研究的贵州满族单独为

一簇。从语言学上分类，贵州满族属于满－通古斯
语族，从地理分布上来看，贵州满族已世居南方

（贵州省）；但在主成分分析中，该人群既不与满 －
通古斯语族民族聚在一起，又不与贵州其他民族聚

在一起，提示可能贵州满族从其起源地开始逐渐向

外迁徙的同时，不断地与其他民族发生基因交流，

进入贵州之后因为时间、语言、地理等原因虽与贵

州其他少数民族发生基因交融，但仍然一定程度保

留了本民族的基因特点，形成了独特的遗传结构。

课题组前期对９个人群线粒体 ＤＮＡ的单倍群频率
进行主成分分析显示，贵州满族与南方民族聚为一

簇，母系和父系遗传标记得到结果并不一致［１６］。

推测从北方迁徙到贵州的满族可能主要是通过与

当地其他民族的女性通婚，而子女则主要随父亲保

留了满族的族源，从而形成了贵州满族人群在母系

遗传上与当地民族发生了基因交融、而父系遗传结

构则较大程度的保留了北方满族特性的群体遗传

学特征。

根据１３个人群单倍群计算出群体间的遗传距
离Ｆｓｔ值，由遗传距离矩阵绘制遗传进化树。遗传
距离矩阵显示贵州满族与其他少数民族均有统计

学意义（Ｐ＜００５），１３个群体之间的 Ｆｓｔ在００３１
３～０６９１１，贵州满族与其他群体的 Ｆｓｔ值介于
０１６２８～０４９７２，其中贵州满族与新疆锡伯族之
间的遗传距离最小（０１６２８），提示贵州满族与新
疆锡伯族亲缘关系较近，这与百茹峰等［１７］选择１１
个ＹＳＴＲ基因座对２４个群体的分子遗传学关系
进行分析显示满族与锡伯族的遗传距离最小

（００１２４）的结果一致。在进化树的分析中壮侗语
族聚为一支，然后与苗瑶语族聚为一大支，满 －通
古斯语族与突厥语族聚为一大支，贵州满族与新疆

锡伯族聚为一支，进化树分析和主成分分析结果基

本一致。

综上所述，从父系遗传结构分析，贵州满族既

１９３
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固有北方民族特点，又受到其他族群的影响，形成

了父系独特的遗传特点，这与满族复杂的民族演化

进程相符。
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［Ｊ］．ＦｏｒｅｎｓｉｃＳｃｉｅｎｃｅＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ：ＧｅｎｅｔｉｃｓＳｕｐｐｌｅ
ｍｅｎｔＳｅｒｉｅｓ，２０１７，６：ｅ２３５－ｅ２３７．

［６］ＢＲＩＴＯＰ，ＣＡＲＶＡＬＨＯＭ，ＧＯＭＥＳＶ，ｅｔａｌ．ＹＳＮＰａ
ｎａｌｙｓｉｓｉｎａｎＡｎｇｏｌａｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ［Ｍ］．ＨｏｌｄｅｎＤａｙ，２０１１．

［７］ＫＷＯＮＳＹ，ＬＥＥＨＹ，ＬＥＥＥＹ，ｅｔａｌ．Ｃｏｎｆｉｒｍａｔｉｏｎｏｆ
ＹｈａｐｌｏｇｒｏｕｐｔｒｅｅｔｏｐｏｌｏｇｉｅｓｗｉｔｈｎｅｗｌｙｓｕｇｇｅｓｔｅｄＹＳＮＰｓ
ｆｏｒｔｈｅＣ２，Ｏ２ｂａｎｄＯ３ａｓｕｂｈａｐｌｏｇｒｏｕｐｓ．［Ｊ］．Ｆｏｒｅｎｓｉｃ
ＳｃｉＩｎｔＧｅｎｅｔ，２０１５，１９：４２－４６．

［８］ＧＡＵＤ?ＮＣＩＯＳ，ＣＯＳＴＡＨＡ，ＡＭＯＲＩＭＡ，ｅｔａｌ．Ｙ
ＳＮＰｓｇｅｎｅｔｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎｉｎｔｈｅｃａｕｃａｓｉａｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｌｉｖｉｎｇ
ｉｎｓｏｕｔｈｅｒｎＰｏｒｔｕｇａｌ［Ｊ］．ＦｏｒｅｎｓｉｃＳｃｉｅｎｃｅＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ
ＧｅｎｅｔｉｃｓＳｕｐｐｌｅｍｅｎｔ，２０１５，５：ｅ３４４－ｅ３４５．

［９］ＩＮ?ＣＩＯＡ，ＣＯＳＴＡＨＡ，ＳＩＬＶＡＣＶＤ，ｅｔａｌ．Ｓｔｕｄｙｏｆ
ｙＳＮＰｓｇｅｎｅｔｉｃｍａｒｋｅｒｓｗｉｔｈｆｏｒｅｎｓｉｃｉｎｔｅｒｅｓｔａｎｄａｎｃｅｓｔｒｙ
ｉｎｆｏｒｍａｔｉｖｅｐｏｗｅｒｉｎｐａｌｏｐ’ｓｉｍｍｉｇｒａｎｔｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｉｎｌｉｓ
ｂｏａ［Ｊ］．ＦｏｒｅｎｓｉｃＳｃｉｅｎｃｅＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＧｅｎｅｔｉｃｓＳｕｐｐｌｅ
ｍｅｎｔ，２０１５，５：ｅ３－ｅ４．

［１０］ＰＡＲＫＭＪ，ＬＥＥＨＹ，ＫＩＭＮＹ，ｅｔａｌ．ＹＳＮＰｍｉｎｉ
ｐｌｅｘｅｓｆｏｒｅａｓｔａｓｉａｎｙｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌｈａｐｌｏｇｒｏｕｐｄｅｔｅｒｍｉ
ｎａｔｉｏｎｉｎｄｅｇｒａｄｅｄＤＮＡ．［Ｊ］．ＦｏｒｅｎｓｉｃＳｃｉｅｎｃｅＩｎｔｅｒｎａ
ｔｉｏｎａｌＧｅｎｅｔｉｃｓ，２０１３，７（１）：７５．

［１１］寿维华．中国西北丝绸之路地区民族群体的 Ｙ染色
体多态性研究［Ｄ］．昆明：云南大学，２００８．

［１２］文波．Ｙ染色体、ｍｔＤＮＡ多态性与东亚人群的遗传结
构［Ｄ］．上海：复旦大学，２００４．

［１３］ＨＵＲＬＥＳＭＥ，ＶＥＩＴＩＡＲ，ＡＲＲＯＹＯＥ，ｅｔａｌ．Ｒｅｃｅｎｔ
ｍａｌｅｍｅｄｉａｔｅｄｇｅｎｅｆｌｏｗｏｖｅｒａｌｉｎｇｕｉｓｔｉｃｂａｒｒｉｅｒｉｎＩｂｅ
ｒｉａ，ｓｕｇｇｅｓｔｅｄｂｙａｎａｌｙｓｉｓｏｆａＹｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌＤＮＡｐｏｌｙ
ｍｏｒｐｈｉｓｍ［Ｊ］．ＡｍｅｒｉｃａｎＪｏｕｒｎａｌｏｆＨｕｍａｎＧｅｎｅｔｉｃｓ，
１９９９，６５（５）：１４３７．

［１４］杜宏，张林，周斌，等．微测序技术检测１２个ＹＳＮＰ
及其遗传多态性［Ｊ］．法医学杂志，２００６，２２（２）：１２５
－１２９．

［１５］陈雪云．云南景颇族人群 Ｙ染色体遗传多态性研究
［Ｄ］．昆明：昆明医科大学，２０１５．

［１６］任凌雁．贵州９个世居少数民族 ｍｔＤＮＡ遗传多态性
研究［Ｄ］．贵阳：贵阳医学院，２０１３．

［１７］百茹峰，石美森，白璐．２４个群体１１个 ＹＳＴＲ基因
座单倍型遗传关系的聚类分析［Ｊ］．国际遗传学杂
志，２０１０，３３（５）：２５７－２６２．

（２０１９－０１－１６收稿，２０１９－０３－２３修回）
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