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摘要: 调查了广东汉族群体 22 个 Y-STR 基因座的遗传多态性分布情况, 探讨其群体遗传学及法医学应用价

值。通过自行建立的两组 Y-STR 荧光标记复合扩增体系(MultiplexⅠ : DYS505, DYS533, DYS576, DYS588, 

DYS634, DYS643; MultiplexⅡ: DYS461, DYS481, DYS504, DYS508, DYS607)和应用进口 Powerplex Y System 

(DYS19, DYS389Ⅰ/Ⅱ, DYS390, DYS391, DYS392, DYS393, DYS385, DYS437, DYS438, DYS439), 对广东汉族 216 

名无关男性个体进行 22 个 STR 基因座的复合分型, 用 ABI310 基因分析仪对扩增产物进行检测, 统计 22 个

Y-STR 基因座的群体遗传学参数,  并结合已公开发表的其他 12 个群体“扩展单倍型”的数据资料, 分析广东

汉族群体遗传距离和聚类关系。3 组复合扩增系统均可成功进行分型, 基因多样性 GD 值在 0.3299(DYS634)~ 

0.9425(DYS385); 22 个 Y-STR 基因座共同构成的单倍型 214 种, 单倍型多样性为 0.9999。广东汉族和潮汕汉族

的遗传距离最近(−0.0030), 与东北汉族的遗传距离最远(0.0195)。22 个 Y-STR 基因座联合检测具有丰富的遗传

多态性, 对建立 Y 染色体 STR 数据库, 研究群体遗传学和进行法医学应用有重要意义。 

关键词: Y 染色体; 短串联重复序列; 复合扩增; 遗传多态性; 遗传距离 
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Abstract: To investigate the genetic polymorphisms of 22 Y-chromosomal short tandem repeats(STR) loci in Guangdong 
Han population, and to evaluate their forensic application values and genetic relationships with 12 other populations. These 
Y-STR loci (DYS19, DYS389Ⅰ/Ⅱ, DYS390, DYS391, DYS392, DYS393, DYS385, DYS437, DYS438, DYS439, DYS461, 
DYS481, DYS504, DYS505, DYS508, DYS533, DYS576, DYS588, DYS607, DYS634, and DYS643) were analyzed in 216 
unrelated healthy Guangdong Han individuals by three multiplex PCR systems including the PowerPlex Y System. Cluster 
analysis and phylogenic trees were applied to show the genetic distance among the populations. As a result, a total of 214 
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haplotypes were identified and the overall haplotype diversity for the 22 Y-STR loci was 0.9999. The gene diversity values 
(GD) for each locus ranged from 0.3299 (DYS634) to 0.9425 (DYS385). Comparing with 12 other populations, the genetic 
distance between Guangdong and Chaoshan Han population was the smallest (−0.0030), while that between Guangdong and 
Northeast Han Chinese was the largest (0.0195). The phylogenetic tree was similar to the results of clustering analysis. 
Multiplex detection of the 22 Y-STR loci revealed a highly polymorphic genetic distribution, which would be very powerful 
for establishing a Y-STR database, for population genetics and forensic practice. 

Keywords: Y-chromosome; short tandem repeats; multiplex amplification; genetic polymorphism; genetic distance   

Y染色体短串联重复序列(Y-chromosomal short 
tandem repeats, Y-STR)的单倍型父系遗传特点, 在
人类的起源、进化和群体划分研究及法医学实践中

具有重要而独特的应用价值[1~5]。但由于Y-STR遗传
分布在不同地域, 种族、民族之间具有显著的差异
性, 使得进口试剂盒中的有些STR基因座在中国群
体分布差, 个体识别率较低, 难以满足科研和办案
的实际需要。目前, 已有 417 个新Y-STR基因座被
相继报道[6], 因此在实际应用中及时开发稳定性好、
多态性高的基因座, 并尽可能联合检测多个Y-STR
基因座获得系统高的鉴定能力, 是进行群体遗传学

研究和法医学应用的前提和基础。本文选择并建立

了 11 个新Y-STR基因座 (DYS461、  DYS481、
DYS504、DYS505、DYS508、DYS533、DYS576、
DYS588、DYS607、DYS634、DYS643)的两组荧光复
合扩增体系, 并结合进口试剂盒Powerplex Y System
中的基因座 (DYS19、DYS389Ⅰ /Ⅱ、DYS390、
DYS391、 DYS392、DYS393、DYS385a/b、DYS437、
DYS438、DYS439), 对广东汉族 216 名无关男性个
体进行遗传多态性调查, 旨在丰富我国的基因信息
资源, 为该群体的法医学应用、遗传关系的分析提
供基础数据, 现报告如下。 

1  材料和方法 

1.1  样本来源和 DNA提取 

根据“知情同意”原则, 随机采集 3 代以上居
住在汕头、东莞、广州等地 216 份汉族无关男性个
体、10 份女性个体血样, 每人采静脉血 5 mL, 5% 
EDTA抗凝。40 例父性家系成员血样、3 例尸源认
定鉴定案件, 5例强奸案, 包括精斑、血痕、肌肉组
织、毛发等 37 份检材, 来源于日常检案积累。按参
考文献方法[7]提取血痕、精斑、肌肉组织等DNA。
按Quantifiler人类DNA定量试剂盒使用手册通过实

时荧光定量PCR技术定量。 

1.2  引物合成及试剂   

11个新Y-STR基因座的引物序列查自GDB数据
库 (http://www.gdb.org), 基本参数及复合扩增中引
物终浓度参见表 1, 由上海英骏生物技术有限公司
合成、荧光标记。Tag 酶、Mg2+ 等关键试剂购自深
圳晶美生物技术有限公司。 

 
表 1  11 个新 Y-STR 基因座的基本参数及复合扩增中引

物的使用浓度 
Table 1  General information and final concentrations of 
primers for 11 novel Y-STR loci  

基因座 
Loci 

等位基因

范围 
Allele 
range 

片段 
大小 

Size (bp) 

标记 
荧光 
Label 

引物终浓度 
Concentration
　(μmol/L) 

MultiplexⅠ     
DYS643 7−12 125−150 6FAM 0.15 
DYS505 9−16 162−190 6FAM 0.30 
DYS634 7−10 156−168 HEX 0.25 
DYS576 15−21 183−207 HEX 0.40 
DYS588 13−20 159−194 TAMRA 0.30 
DYS533 10−13 206−218 TAMRA 0.45 

MultiplexⅡ     
DYS481 20−30 122−152 6FAM 0.25 
DYS508 9−15 169−193 6FAM 0.35 
DYS504 12−18 268−292 6FAM 0.50 
DYS461 9−14 178−198 HEX 0.20 
DYS607 12−17 181−201 TAMRA 0.45 

 

1.3  PCR扩增体系及热循环参数  

MultiplexⅠ包括: DYS505、DYS533、DYS576、 
DYS588、DYS634、DYS643; MultiplexⅡ包括: DYS461、
DYS481、DYS504、DYS508、DYS607。扩增体积 37.5 
μL, 扩增使用 PTC-200型扩增仪。DNA模板 0.5~2 ng、
200 mol/L dNTP、2.25 mmol/L MgCl2、1× PCR缓冲液、
5 U Taq酶; 复合扩增参数: 95℃预变性 10 min; 10 个

http://www.gdb.org/
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循环(94℃ 30 s, 60℃ 1 min, 72℃ 50 s); 22 个循环
(90℃ 30 s, 58℃ 40 s, 72℃ 30 s); 65℃ 延伸 45 min; 
4℃ 保存; PowerPlex Y System试剂盒, 25 μL扩增体
系, 含 10× buffer 1.25 μL, 引物 1.25 μL, Ampli Taq 
GoldTM DNA (5 U/μL) 0.25 μL, 模板 DNA 0.5~1 ng, 
补水至 25 μL。扩增条件为: 95℃ 预变性 11 min ;   
96℃ 2 min; 10 个循环(94℃ 1 min, 60℃ 1 min,  
70℃ 90 s); 20 个循环(90℃ 1 min, 58℃ 1 min,   
70℃ 90 s); 60℃ 30 min; 4℃保存。 

1.4  电泳分型   

PCR产物利用ABI310遗传分析仪检测分析。PCR
产物 0.8 μL, GS500ROX 内标 0.2 μL, Hi-DiTM forma-
mide 10.0 μL, 混匀编号, 95℃变性后放入自动进样
盘。电进样 15 000 V、5 s, 电泳 24 min。Data Collection
软件收集数据, GeneScan和 GenoTyper 软件分型。 

1.5  数据分析    

各基因座等位基因与单倍型检出频率采用直接

计数法计算 , 基因多样性GD值及单倍型多样性按
公式GD = n(1-∑Pi

2)/(n-1)(Pi为等位基因或单倍型频

率)计算[8]。用Arlequin 2.0 软件进行AMOVA分析, 
计算群体间遗传距离Rst矩阵[9]; 根据净遗传距离用
PHYLIP3.62、Treeview软件重建 13 个群体相邻连
接(Neighbour-joining, NJ)系统发生树[10]。 

2  结果与分析 

2.1  荧光复合扩增体系的建立  

本文构建的两组Y-STR荧光复合扩增体系在各
基因座都得到了有效扩增, 且各基因座间扩增产物
平衡, 扩增片段长度均在 100~300 bp之间。体系具
有良好的男性扩增特异性, 10 个女性个体血样未见

任何扩增产物结果。40例父性家系成员共 86份DNA
样本分析结果显示, 同一家系成员(2~5 名男性)11 
个新 Y-STR 基因座具有相同的等位基因及单倍型, 
未观察到突变基因。对于血痕、精斑、肌肉组织、

毛发等案件检材, 使用两组扩增体系均得到了良好
的检测与分型, 图 1 为一起强奸案件中嫌疑人血痕
的 MultiplexⅠ和Ⅱ的电泳检测结果。 

 

 
 

图 1  荧光复合扩增系统Ⅰ、Ⅱ的 GeneScan 电泳图 
Fig. 1  GeneScan diagram of 11 novel loci by two fluores-
cence-labeled multiplex-PCR on an ABI310 genetic analyzer 
 
2.2  22个 Y-STR基因座的遗传多态性  

216 名广东汉族无关男性个体中, DYS385基因座
检出48 种单倍型, 其余21 个Y-STR基因座分别检出
4~11 个等位基因 , 等位基因频率分布在 0.0046~ 
0.8102 之间, 基因多样性在 0.3299 (DYS634)~0.9425 
(DYS385)之间 , 除了 DYS391、DYS438、DYS588、
DYS634以外, 其余基因座的基因多样性均大于 0.5(表 
2)。Powerplex Y System的 11个 Y-STR基因座组成
的单倍型 A 系统共检出 170 种单倍型; 11 个新
Y-STR基因座组成的单倍型 B系统共检出 166 种单
倍型; 22个 Y-STR基因座联合检测共检出 214 种单
倍型, 单倍型多样性为 0.9999(表 3)。 

 

 
表 2  广东汉族男性 22个 Y-STR基因座等位基因频率分布及基因多样性 (n=216) 
Table 2  Allele frequencies and gene diversity value for 22 Y-STRs detected in 216 males of Guangdong Han Chinese 
基因座 
Loci 

等位基因 
Allele 

频率 
Freq. 

基因多样性 
GD 

基因座 
Loci 

等位基因 
Allele 

频率 
Freq. 

基因多样性 
GD 

10-12 0.0092 0.9425  11-21 0.0092  DYS385 
11-11 0.0185   12-12 0.0139  

 11-12 0.0417   12-13 0.0278  
 11-13 0.0046   12-14 0.0092  
 11-14 0.0046   12-15 0.0185  
 11-16 0.0046   12-16 0.0231  
 11-17 0.0092   12-17 0.0231  
 11-18 0.0139   12-18 0.088  
 11-19 0.0092   12-19 0.0741  
 11-20 0.0046   12-20 0.0185  
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续 表 
基因座 

Loci 
等位基因 
Allele 

频率 
Freq. 

基因多样性 
GD 

基因座 
Loci 

等位基因 
Allele 

频率 
Freq. 

基因多样性 
GD 

 12-21 0.0092   12 0.3102  
 13-13 0.0741   13 0.0370  
 13-14 0.0278  DYS393 11 0.0092 0.5627 
 13-16 0.0092   12 0.6157  
 13-17 0.0694   13 0.2083  
 13-18 0.0556   14 0.1250  
 13-19 0.0278   15 0.0417  
 13-20 0.0463  DYS438 8 0.0046 0.4601 
 13-21 0.0185   9 0.0278  
 13-22 0.0046   10 0.6898  
 13-23 0.0046   11 0.2546  
 14-17 0.0092   12 0.0231  
 14-18 0.0509  DYS439 10 0.0324 0.6665 
 14-19 0.0185   11 0.3519  
 14-20 0.0185   12 0.4398  
 15-16 0.0046   13 0.1296  
 15-17 0.0046   14 0.0370  
 15-18 0.037   15 0.0092  
 15-19 0.037  DYS461 9 0.0139 0.5044 
 15-20 0.0046   10 0.0370  
 16-18 0.0092   11 0.1111  
 16-19 0.0046   12 0.6806  
 16-20 0.0046   13 0.1435  
 16-21 0.0046   14 0.0139 

 

        

DYS385 17-18 0.0046  DYS504 12 0.0185 0.7568 
 17-20 0.0046   13 0.0741  
 18-22 0.0046   14 0.0972  
 19-21 0.0046   15 0.2130  
DYS19 12 0.0046 0.6765  16 0.1620  
 13 0.0231   17 0.3981  
 14 0.3472   18 0.0370  
 15 0.4213  DYS505 9 0.0139 0.6780 
 16 0.1620   10 0.0185  
 17 0.0417   11 0.1852  
DYS390 21 0.0046 0.6896  12 0.4769  
 22 0.0926   13 0.2454  
 23 0.3889   14 0.0509  
 24 0.3611   15 0.0046  
 25 0.1528   16 0.0046  
DYS391 9 0.0231 0.3617 DYS576 15 0.0185 0.7698 
 10 0.7778   16 0.0926  
 11 0.1852   17 0.2315  
 12 0.0139   18 0.3472  
DYS392 9 0.0046 0.6618  19 0.2083  
 10 0.0046   20 0.0833  
 11 0.0556   21 0.0185  
 12 0.0694  DYS481 20 0.0046 0.8011 
 13 0.4213   21 0.0509  
 14 0.3915   22 0.1297  
 15 0.0509   23 0.3519  
DYS389I 11 0.0092 0.5279  24 0.1852  
 12 0.6111   25 0.1389  
 13 0.3102   26 0.0509  
 14 0.0694   27 0.0509  
DYS389II 26 0.0046 0.7261  28 0.0139  
 27 0.0648   29 0.0185  
 28 0.3935   30 0.0046  
 29 0.2176  DYS508 9 0.0324 0.5803 
 30 0.2592   10 0.1019  
 31 0.0602   11 0.6250  
DYS437 13 0.0185 0.5329  12 0.0880  
 14 0.5046   13 0.1065 

 

 15 0.4630   14 0.0324  
 16 0.0139   15 0.0139  
DYS533 10 0.0880  DYS588 13 0.0185 0.3897 
 11 0.5648   14 0.7731  



 
1140 HEREDITAS (Beijing)  2008 第 30卷 

  

 

续 表 
基因座 
Loci 

等位基因 
Allele 

频率 
Freq 

基因多样性 
GD 

基因座 
Loci 

等位基因 
Allele 

频率 
Freq 

基因多样性 
GD 

 15 0.1065   17 0.0370  
 16 0.037  DYS634 7 0.1065 0.3299 
 17 0.0278   8 0.8102  
 18 0.0185   9 0.0556  
 19 0.0139   10 0.0277  
 20 0.0046  DYS643 7 0.0046 0.5913 
DYS607 12 0.0185 0.6580  8 0.0417  
 13 0.1481   9 0.1898  
 14 0.1713   10 0.5926  
 15 0.5324   11 0.1481  
 16 0.0926   12 0.0231 

 

 
表 3  3 组单倍型系统检出的单倍型及单倍型多样性 
Table 3  Number of haplotypes and haplotype diversity values found for 3 haplotype systems 

 单倍型系统 A 
Haplotype A 

单倍型系统 B 
Haplotype B 

单倍型系统 C 
Haplotype C 

样本数 Number of individuals 216 216 216 

检出单倍型 Different haplotypes 170 166 214 

单倍型多样性 Haplotype diversity value 0.9908 0.9917 0.9999 

系统鉴定能力 Discriminative power 78.70% 76.85% 99.07% 

Haplotype A: DYS19, DYS389I/, DYS389II, DYS390, DYS391, DYS392, DYS393, DYS437, DYS438, DYS439, DYS385; Haplotype B: DYS461, 
DYS481, DYS504, DYS505, DYS508, DYS533, DYS576, DYS588, DYS607, DYS634, DYS643; Haplotype C: Haplotype A+B. 
 
2.3  广东汉族与 12个群体遗传距离与聚类分析 

应用本文获得的广东汉族群体 Powerplex Y 
System“扩展单倍型”数据, 计算与国内其他 9 个
主要汉族群体及香港人、台湾人、新加坡华人群体

的遗传距离。结果显示广东汉族与潮汕汉族之间的

遗传距离最近(−0.0030); 其次是与闽南汉族之间的
遗传距离 (−0.0024); 与东北汉族 (0.0195)之间的遗
传距离相对较远(表 4)。根据遗传距离进行聚类分析
并绘制系统发生树, 可以看出广东汉族、潮汕汉族、
闽南汉族、香港人、新加坡华人、台湾人以及湖南

汉族群体彼此遗传关系较近聚为一大类; 而河南汉
族、东北汉族与天津汉族聚为一类(图 2)。 

3  讨 论 

3.1  11 个新 Y-STR 基因座荧光标记复合扩增体系
的应用评估 

本文采用荧光复合扩增技术对 D Y S 4 6 1 , 
DYS481, DYS504, DYS505, DYS508, DYS533, DYS576, 
DYS588, DYS607, DYS634, DYS643基因座进行分型
检测, 并对其法医学应用价值进行评估。通过 40 例
父性家系成员减数分裂的观察 ,  未发现 11 个新 

Y-STR的基因突变; 检测尸源认定和强奸案件的 37 
份涉案检材, 扩增体系中的 11 个 Y-STR基因座在
100~300 bp范围内, 各特异产物峰型清晰、明确, 具 

 

 
 

图 2  13 个群体 NJ 系统发生树                              
Fig. 2  Unrooted NJ tree of 13 different populations con-
structed by using Rst as distance 
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表 4  13 个汉族群体 Rst 值遗传距离矩阵(对称轴上是对应的 P值, 对称轴下是 Rst值) 
Table 4  The genetic distances between 13 Han populations in China (P values are shown above, Rst values below the diagonal) 

广东汉族 潮汕汉族 闽南汉族 新加坡华人 东北汉族 四川汉族 云南汉族 湖南汉族 河南汉族 天津汉族 浙江汉族 香港人 台湾人
 

GD-Han CS-Han MN-Han Singapore DB-Han SC-Han YN-Han HN-Han HeN-Han TJ-Han ZJ-Han HongKong Taiwan

广东汉族 
GD-Han 

\ − − − + − − − + + − − − 
  

−0.0030 
 

\ 
  

− 
 

+ 
 

− 
 

− 
 

− 
 

+ 
 

+ 
 

− 
 

− 
 

− 潮汕汉族 
CS-Han 

− 
   

0.0028 
 

\ 
 

+ 
  

+ 
 

+ 
 

+ 
    

− 
 

− 闽南汉族 
MN-Han 

−0.0024 + + + ＋ 

  

0.0034 
   

\ 
         

新加坡华人 
Singapore 

−0.0031 0.0112 − − − − − − − − − 
  

0.0195 
 

0.0108 
 

0.0225
 

0.0080 
 

\ 
       

+ 
 

+ 东北汉族 
DB-Han 

− − − − − − 
  

0.0077 
 

0.0090 
 

0.0142
 

0.0048 
 

0.0008
 

\ 
    

+ 
  

+ 
 

+ 四川汉族 
SC-Han 

− − − − 
  

0.0080 
 

0.0084 
 

0.0156
 

0.0029 
 

0.0028
 

−0.0137
 

\ 
 

+ 
  

+ 
 

− 
 

+ 
 

+ 云南汉族 
YN-Han 

－ 

              

湖南汉族 
HN-Han 

0.0135 0.0107 0.0246 0.0013 0.0113 0.0110 0.0116 \ ＋ + − − − 
  

0.0102 
 

0.0096 
 

0.0207
 

0.0061 
 

0.0010
 

0.0060 
 

0.0046
 

0.0082
 

\ 
   

+ 
 

+ 河南汉族 
HeN-Han 

− − 
  

0.0155 
 

0.0082 
 

0.0328
 

0.0071 
 

0.0018
 

0.0123 
 

0.0106
 

0.0086
 

0.0013 
 

\ 
 

+ 
 

+ 
 

+ 天津汉族 
TJ-Han 
  

0.0085 
 

0.0076 
 

0.0175
 

0.0057 
 

0.0032
 

0.0129 
 

0.0085
 

0.0082
 

0.0095 
 

0.0103 
 

\ 
  

浙江汉族 
ZJ-Han 

− − 
  

0.0031 
 

−0.0021 
 

0.0083
 

−0.0019 
 

0.0096
 

0.0158 
 

0.0049
 

0.0028
 

0.0090 
 

0.0091 
 

0.0061 
 

\ 
 

+ 香港人 
HongKong 
              

台湾人 
Taiwan 

0.0054 0.0064 0.0096 −0.0051 0.0202 0.0160 0.0137 0.0014 0.0129 0.0140 0.0042 0.0050 \ 

“+”: P < 0.05; “−”: P > 0.05 
 

有良好的扩增特异性 ; 进一步结合 PowerPlex Y 
System 试剂盒中的 11 个“扩展单倍型“基因座分
型结果, 提高了进口试剂盒 Y-STR分型的检测效能, 
能满足检案鉴定要求。 

3.2  广东汉族群体22 个Y-STR基因座的遗传多态性 

22 个 Y-STR基因座中, 除了 DYS385、DYS481、
DYS504和DYS576等位基因频率相对分布均匀之外, 
其余各基因座的等位基因均显示出在广东汉族人群

中分布的不均一性, 构成了广东汉族群体 Y-STR 的
遗传结构特点(表 2)。其中分布显著不均的基因座
是 DYS391、DYS438、DYS588 和 DYS634, DYS391
基因座的高频等位基因 10, 频率为 0.7778; DYS438
基因座的高频等位基因 10, 频率为 0.6898; DYS588
基因座的高频等位基因 14, 频率为 0.7731; DYS634
基因座的高频等位基因 8, 频率达到.8102。因此除
了 DYS391、DYS438、DYS588、DYS634以外, 其余
基因座的基因多样性均大于 0.5。从表 3 可见, 216 
名广东汉族个体, Powerplex Y System组成的单倍型
A 系统共检出 170 种单倍型 , 系统鉴定能力为
78.70%; 11 个新Y-STR基因座组成的单倍型 B系统
共检出 166 种单倍型, 系统鉴定能力为 76.85%; 联

合 22 个 Y-STR基因座构成的单倍型 C系统共检出
214 种单倍型, 单倍型多样性为 0.9999, 系统鉴定
能力达到 99.99%。显示随着检验基因座的增加, 单
倍型出现的数量和多样性也随之明显增加, 从整体
水平有效的提高了 Y染色体的个体识别能力。 

3.3  广东汉族群体遗传距离分析 

广东古为百越之地, 与香港、澳门、广西、湖
南、江西和福建接壤, 与海南隔海相望。民族成分
复杂多样, 随着历史上汉族人的不断南迁, 民族间
不断相互影响、相互融合, 现在广东以汉族人占绝
大多数, 其中的广府人、客家人、潮汕人成为广东
的三大民系; 广东本地的汉语包括粤语、客家话、潮
汕话、雷州话、韶州土语等。本文通过公用数据库

获得潮汕汉族等 12 个群体的“扩展单倍型”(共 2281 
个样本)作为遗传关系比较数据[11~22]。结果显示, 广
东汉族与潮汕汉族的遗传距离最近(−0.0030), 与东
北汉族(0.0195)的遗传距离最远。国内其他 9 个汉
族群体遗传距离分析发现, 四川汉族与云南汉族有
最近的遗传距离(−0.0137); 东北汉族与天津汉族遗
传距离也较近(0.0018)。聚类分析和系统发生树也说
明了相同的结果。在系统发生树上,  广东汉族、潮

http://baike.baidu.com/view/2607.htm
http://baike.baidu.com/view/2816.htm
http://baike.baidu.com/view/4652.htm
http://baike.baidu.com/view/8581.htm
http://baike.baidu.com/view/8581.htm
http://baike.baidu.com/view/7824.htm
http://baike.baidu.com/view/2812.htm
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汕汉族、闽南汉族、香港人、新加坡华人、台湾人

以及湖南汉族相对聚为一个大分枝; 四川汉族与云
南汉族等西南群体聚为一分枝; 东北汉族、天津汉
族等北方群体与河南汉族聚为一分枝。总体上看 , 
根据国际通用的 11 个Y-STR基因座组成的“扩展单
倍型”计算的遗传距离结果与广东汉族形成的历史

和语系分布较一致。说明了Y染色体遗传标记在民
族间遗传距离和基因漂流的评价中起到一定   作
用。 
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