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广东汉族人群２４个 ＹＳＴＲ基因座多态性及
法医学应用

窦雪丽　王瑛　刘宏　彭珊　孙宏钰　刘超

　　 【摘要】　目的　调查２４个Ｙ染色体上的短串联重复序列 （ＹＳＴＲ）基因座在广东汉族无关男
性个体中的多态性，研究ＡＧＣＵＹ２４检验体系在法医学的应用价值。方法　应用ＡＧＣＵＹ２４ＳＴＲ荧光
检测 试 剂 盒 （ＤＹＳ３９１、ＤＹＳ３８９Ｉ／ＩＩ、ＤＹＳ４３９、ＤＹＳ４３８、ＤＹＳ４４９、ＤＹＳ４５６、ＤＹＳ４５８、ＤＹＳ４３７、
ＤＹＳ６３５、 ＤＹＳ４４８、 ＤＹＳ５２７ａ／ｂ、 Ｙ＿ＧＡＴＡ＿Ｈ４、 ＤＹＳ４４７、 ＤＹＳ１９、 ＤＹＳ３９２、 ＤＹＳ５２２、 ＤＹＳ３９３、
ＤＹＳ３８８、ＤＹＳ３９０、ＤＹＳ３８５ａ／ｂ、ＤＹＳ４４４）对广东汉族８００个无关男性个体进行 ＹＳＴＲ分型，调查其
多态性，并对其分型准确性、灵敏度、混合样本、男性特异性、种属特异性进行评估。结果　８００个
广东汉族男性无关个体中观察到基因座共发现１９２个等位基因，７９４种单倍型，且均为唯一单倍型，
各基因座的基因多样性值在０４２８６（ＤＹＳ４３８） ～０９６０５（ＤＹＳ３８５ａ／ｂ）之间。２４个ＹＳＴＲ基因座的
单倍型多样性值为０９９９９８１，系统识别能力值为０９９２５００。该体系检测最低阈值为０１２５ｎｇ，２４个
ＹＳＴＲ基因座具有高度男性特异性，分型不受女性成分干扰。结论　ＡＧＣＵＹ２４检验体系在广东汉族
人群中具有高度多态性，在父权鉴定、个体识别、群体遗传分析等方面具有良好的应用前景。
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　　Ｙ染色体上的短串联重复序列 （ＹＳＴＲ）在法
医学个体识别、亲权鉴定、混合斑中男性成分的检

测以及在遗传学群体研究中追溯父系群体起源、迁

移、历史演变和民族的迁徙、进化等方面都具有独
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特的应用价值［１３］。目前，已有的商业化试剂盒中

基因座的选择主要是基于欧美人群中各个 ＹＳＴＲ
基因座多态性，其中部分基因座在我国人群中多样

性较低［４］。ＹＳＴＲ基因座等位基因的频率分布和
个体识别能力会因群体不同而有所差异，研发适合

我国人群的 ＹＳＴＲ检验体系，对调查相关的 Ｙ
ＳＴＲ多态性、研究其法医学应用价值十分必要。本
研究采用无锡中德美联生物技术有限公司新近研发

的ＡＧＣＵＹ２４ＳＴＲ荧光检测试剂盒，调查２４个 Ｙ
ＳＴＲ基因座在广东汉族无关男性个体中的多态性，
并从准确性、灵敏度、混合样本、种属特异性及遗

传多态性等方面对该试剂盒的法医学应用价值进行

评估，现报道如下。

材料与方法

一、标本来源

从中山大学法医鉴定中心日常亲子鉴定案件中

随机抽取８００个广东汉族男性无关个体血样，并抽
取３０个女性无关个体血样作对照。用法医遗传学
通用男性标准品２８００Ｍ、９９４８及女性标准品９９４７Ａ
作为灵敏度及混合检测样本。

二、多态性检测

使用 ＴＥＣＡＮＥＱ磁珠法医 ＤＮＡ提取试剂盒，
利用ＴＥＣＡＮＦｒｅｅｄｏｍｅｖｏ２１５０ｂａｓｅＤＮＡ提取自动
化工作站提取所有样本基因组 ＤＮＡ，４℃保存待
用。２４个ＹＳＴＲ基因座的ＰＣＲ扩增按照试剂盒提
供的说明书进行，产物采用ＡＢＩ３１３０Ｘ遗传分析仪
电泳，使用ＧｅｎｅＭａｐｐｅｒ３２对等位基因进行分析
和数据处理。

三、准确性检测

从上述８００个男性个体样本中随机抽取 １００
例，按文献 ［３］方法采用 ＹＦｉｌｅｒＴＭ试剂盒 （美国

应用生物系统公司），检测１７个 ＹＳＴＲ基因座的
分型，并与ＡＧＣＵＹ２４ＳＴＲ荧光检测试剂盒的检测
结果进行比对。

四、灵敏度检测

取２８００Ｍ标准品，分别以 １０、０５、０１２５、
００６２５、００３１２５ｎｇ的ＤＮＡ模板量，用ＡＧＣＵＹ２４
ＳＴＲ荧光检测试剂盒进行检测并重复３次。

五、种属特异性检测

收集猴、牛、驴、羊、猪、马、鼠、兔、鸡、

鸭和鱼等１１种动物的血样，用 Ｃｈｅｌｅｘ１００法提取
ＤＮＡ，用ＡＧＣＵＹ２４ＳＴＲ荧光检测试剂盒进行检测

并重复３次。
六、混合成分检测

１男男混合
男性样本１为标准品２８００Ｍ，样本２为标准品

９９４８，ＤＮＡ模板量为１ｎｇ不变，样本１和样本２分
别以１∶１、１∶３、１∶９和１∶１９的比例混合，用ＡＧＣＵ
Ｙ２４ＳＴＲ荧光检测试剂盒进行检测并重复３次。
２男女混合，男性成分保持不变
男性样本为标准品 ２８００Ｍ，其成分保持为

０１２５ｎｇ，女性样本为标准品 ９９４７Ａ。标准品
２８００Ｍ与 ９９４７Ａ分别以 １∶１０００、１∶２０００、１∶
３０００、１∶４０００、１∶５０００和１∶６０００混合，用ＡＧＣＵ
Ｙ２４ＳＴＲ荧光检测试剂盒进行检测并重复３次。
３女男混合，女性成分保持不变
女性样本为标准品９９４７Ａ，其成分保持在４００

ｎｇ不变，男性样本为标准品 ２８００Ｍ。２８００Ｍ以
０５、０２５、０１２５、００６２５、００３１２５ｎｇ分别与
９９４７Ａ混合，用ＡＧＣＵＹ２４ＳＴＲ荧光检测试剂盒进
行检测并重复３次。
４男性特异性检测
用Ｃｈｅｌｅｘ１００法提取３０个女性无关个体血样

的ＤＮＡ，用 ＡＧＣＵＹ２４ＳＴＲ荧光检测试剂盒进行
检测并重复３次。

七、遗传多态性分析

基因座第ｉ个等位基因的频率 （Ｐｉ） ＝第 ｉ个
等位基因频数／Ｎ（Ｎ为该基因座的等位基因总
数）［１］。基因多样性 （ＧＤ） ＝ｎ（１－ΣＰｉ２）／（ｎ
－１）（ｎ为样本例数），单倍型多样性 （ＨＤ）计
算公式与ＧＤ相同。随机匹配概率 （ＭＰ） ＝ΣＰｉ２，
系统识别能力 （ＤＣ） ＝Ｈ／Ｎ（其中 Ｈ为观察到的
单倍型种数，Ｎ为样本例数）。

结　果
一、准确性检测结果

对１００例广东汉族男性无关个体的 ＹＦｉｌｅｒＴＭ
试剂盒和ＡＧＣＵＹ２４ＳＴＲ试剂盒中１７个相同基因
座 （ＤＹＳ１９、 ＤＹＳ３８９Ｉ、 ＤＹＳ３８９ＩＩ、 ＤＹＳ３９０、
ＤＹＳ３９１、ＤＹＳ３９２、ＤＹＳ３９３、ＤＹＳ３８５ａ／ｂ、ＤＹＳ４３８、
ＤＹＳ４３９、ＤＹＳ４３７、ＤＹＳ４４８、ＤＹＳ４５６、ＤＹＳ６３５、Ｙ
＿ＧＡＴＡ＿Ｈ４和ＤＹＳ４５８）的分型进行比较，结果均
一致，分型结果中没有出现等位基因丢失或扩增不

平衡现象。

二、灵敏度检测结果

ＡＧＣＵＹ２４ＳＴＲ试剂盒在ＤＮＡ模板量为０１２５
～１ｎｇ之间时均得到完整分型图谱，扩增均衡性、
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峰高符合要求，最低阈值为０１２５ｎｇ。当 ＤＮＡ模
板量为００６２５ｎｇ时出现等位基因丢失，平均等位
基因检出率为８３％。

三、种属特异性检测结果

猴、牛、驴、羊、猪、马、鼠、兔、鸡、鸭和

鱼等１１种动物血样中均未检出特异性分型。
四、混合样本检测结果

１男男混合
２８００Ｍ在１∶１、１∶３的混合比例中均得到了完

整的分型结果，在１∶９、１∶１９时出现等位基因丢
失；标准品９９４８在所有的混合比例中均得到完整
分型。两者的荧光检测信号 （ＲＦＵ）随着混合比
例改变呈递增或递减趋势。

２男女混合，男性成分保持不变
在１∶１０００～１∶６０００之间，随着９９４７Ａ的增

加，均得到２８００Ｍ的完整分型图谱，且峰高、分
型结果均未改变，说明 ＹＳＴＲ分型结果不受女性
成分干扰，进一步说明２４个 ＹＳＴＲ基因座的男性
特异性。

３女男混合，女性成分保持不变
２８００Ｍ在 ＤＮＡ模板量为０１２５～０５ｎｇ之间

均能得到完整分型图谱，００６２５ｎｇ时出现等位基
因丢失，说明该系统在此 ＤＮＡ模板量时已无法准
确地获得完整的检测信息。

４男性特异性检测
３０例女性样本均未检测到扩增产物。
五、遗传多态性分析

ＡＧＣＵＹ２４体系的 ２４个 ＹＳＴＲ基因座在 ８００
个广东汉族男性无关个体中发现 ７９４种单倍型，
ＭＰ为 ０００１２６９，ＨＤ值为 ０９９９９８１，ＤＣ值为
０９９２５００。２４个 ＹＳＴＲ基因座 ＧＤ值在 ０４２８６
（ＤＹＳ４３８） ～ ０９６０５ （ＤＹＳ３８５ａ／ｂ） 之 间。

ＤＹＳ３８５ａ／ｂ、ＤＹＳ５２７ａ／ｂ均有 ａ和 ｂ两个拷贝，
ＤＹＳ３８５ａ／ｂ发现７３种单倍型，有３个三拷贝单倍
型，２个四拷贝单倍型；ＤＹＳ５２７ａ／ｂ发现 ４９种单
倍型，６个三拷贝单倍型。各基因座的等位基因频
率见表１，其余基因座发现４～１９种基因型，２４个
ＹＳＴＲ基因座共发现１９２个等位基因，见表１。

　　表１ 广东汉族男性２４个ＹＳＴＲ基因座的等位基因频率及ＧＤ值

ＤＹＳ３８５（ＧＤ＝０９６０５）

等位基因 频率 等位基因 频率 等位基因 频率 等位基因 频率 等位基因 频率

ＤＹＳ４３９
（ＧＤ＝０６６９８）

ＤＹＳ４４７
（ＧＤ＝０８２１４）

９，１９ ０００１３ １２，１２ ００２００ １３，１５ ００１００ １４，２０ ００１３８ １６，２０ ０００２５等位基因 频率 等位基因 频率

１０，１２ ０００２５ １２，１２２ ０００１３ １３，１６ ０００６３ １４，２１ ０００５０ １６，２１ ０００２５ １０ ００２８８ １９ ０００１３

１０，１７ ０００２５ １２，１３ ００１７５ １３，１７ ００５３８ １４，２２ ０００８８ １７，１７ ０００３８ １１ ０３２００ ２０ ０００６３

１０，１９ ０００１３ １２，１４ ００１２５ １３，１８ ００８００ １４，２５ ０００１３ １７，１８ ０００３８ １２ ０４４２５ ２１ ００１２５

１０，２０ ０００１３ １２，１５ ０００２５ １３，１９ ００６００ １５，１５ ０００５０ １７，１９ ０００１３ １３ ０１７６３ ２２ ００２１３

１１，１１ ００１８８ １２，１６ ００３５０ １３，２０ ００３６３ １５，１６ ０００５０ １８，１８ ０００１３ １４ ００３１３ ２３ ０２１００

１１，１２ ００３２５ １２，１７ ００２７５ １３，２１ ００２３８ １５，１７ ０００８８ １９，１９ ０００１３ １５ ０００１３ ２４ ０２１３８

１１，１３ ０００６３ １２，１８ ００４１３ １３，２２ ００１６３ １５，１８ ００１２５ １９，２２ ０００１３ ＤＹＳ４３８ ２５ ０２３８８

１１，１４ ０００３８ １２，１９ ００４３８ １３，２３ ０００１３ １５，１９ ００１００ １３，１４，１８ ０００１３ （ＧＤ＝０４２８６） ２６ ０１１３８

１１，１６ ００１５０ １２，２０ ００２２５ １４，１４ ０００２５ １５，２０ ０００８８ １３，１７，１８ ０００１３等位基因 频率 ２７ ０１３１３

１１，１７ ００１００ １２，２１ ０００８８ １４，１５ ０００３８ １５，２１ ０００６３ １３，１８，１９ ０００１３ ９ ０００８８ ２８ ００４５０

１１，１８ ００１５０ １２，２２ ０００１３ １４，１６ ０００５０ １５，２２ ０００２５１２，１３，２０，２１０００１３ １０ ０７１２５ ２９ ０００５０

１１，１９ ００１３８ １２，２３ ０００１３ １４，１７ ０００８８ １６，１７ ０００３８１３，１４，１９，２００００２５ １１ ０２５２５ ３１ ０００１３

１１，２０ ０００３８ １３，１３ ０１０７５ １４，１８ ００４６３ １６，１８ ０００２５ １２ ００２１３

１１，２１ ０００１３ １３，１４ ００３５０ １４，１９ ００１６３ １６，１９ ０００５０ １３ ０００５０

ＤＹＳ５２７（ＧＤ＝０９３９８）

等位基因 频率 等位基因 频率 等位基因 频率 等位基因 频率

ＤＹＳ３９３
（ＧＤ＝０６５３１）

ＤＹＳ４５８
（ＧＤ＝０８２８１）

ＤＹＳ５２２
（ＧＤ＝０６８７９）

１７，２０ ０００１３ ２０，２０ ００１６３ ２１，２６ ０００２５ ２４，２６ ０００２５ 等位基因 频率 等位基因 频率 等位基因 频率

１８，１８ ０００１３ ２０，２１ ００２５０ ２２，２２ ００８２５ ２４，２７ ０００１３ １０ ０００１３ １３ ０００６３ ９ ００１２５

１８，１９ ０００１３ ２０，２２ ００３８８ ２２，２３ ００８３８ ２５，２５ ０００１３ １１ ０００２５ １４ ００２２５ １０ ０１２２５
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　　续表

１８，２０ ０００１３ ２０，２３ ００６８８ ２２，２４ ００４３８ ２６，２６ ０００１３ １２ ０４６６３ １４１ ０００５０ １１ ０３５８８

１８，２１ ０００２５ ２０，２４ ００７７５ ２２，２５ ０００８８１８，２０，２４０００１３ １３ ０２９５０ １５ ０１５６３ １２ ０４０１３

１８，２２ ０００２５ ２０，２５ ００２６３ ２２，２６ ０００５０１９，２０，２１０００１３ １４ ０２０６３ １５１ ０００１３ １３ ００８８８

１８，２３ ０００３８ ２０，２６ ０００３８ ２３，２３ ００５６３２０，２１，２２０００１３ １５ ００２７５ １６ ０１７１３ １４ ００１３８

１９，１９ ０００７５ ２０，２７ ０００１３ ２３，２４ ００１７５２０，２４，２５０００１３ １６ ０００１３ １７ ０２２３８ １５ ０００２５

１９，２０ ００１２５ ２１，２１ ００６００ ２３，２５ ０００７５２１，２２，２３０００３８ ＤＹＳ３８８ １８ ０２２２５ Ｙ＿ＧＡＴＡ＿Ｈ４

１９，２１ ００１２５ ２１，２２ ０１１８８ ２３，２７ ０００３８２１，２２，２４０００１３ （ＧＤ＝０４９４１） １９ ０１２７５ （ＧＤ＝０５８３２）

１９，２２ ００１３８ ２１，２３ ００８６３ ２３，２８ ０００１３ 等位基因 频率 ２０ ００５２５ 等位基因 频率

１９，２３ ００１６３ ２１，２４ ００４３８ ２４，２４ ００１００ ９ ０００６３ ２１ ０００６３ ９ ０００２５

１９，２４ ００１００ ２１，２５ ０００７５ ２４，２５ ０００１３ １０ ０１８５０ ２２ ０００５０ １０ ００７１３

ＤＹＳ３９１
（ＧＤ＝０４４７３）

ＤＹＳ３８９Ｉ
（ＧＤ＝０５９５３）

ＤＹＳ３９０
（ＧＤ＝０７０５６）

ＤＹＳ４４９
（ＧＤ＝０８８６４）

１２ ０６８００ ＤＹＳ４４４ １１ ０２９００

等位基因 频率 等位基因 频率 等位基因 频率 等位基因 频率 １３ ００９５０ （ＧＤ＝０７３７６） １２ ０５７００

６ ０００１３ １１ ００１６３ １８ ０００３８ ２２ ０００１３ １４ ００２８８等位基因 频率 １３ ００５８８

９ ００３５０ １２ ０５５００ ２１ ０００２５ ２４ ０００１３ １５ ０００５０ １０ ００１２５ １４ ０００６３

１０ ０７０００ １３ ０２９００ ２２ ００５７５ ２５ ０００８８ ＤＹＳ４３７ １１ ０２２８８ １５ ０００１３

１１ ０２４８８ １４ ０１３６３ ２３ ０３６００ ２６ ００６２５ （ＧＤ＝０４９３７） １２ ０２５３８ ＤＹＳ３８９ＩＩ

１２ ００１１３ １５ ０００７５ ２４ ０３３３８ ２７ ００５６３ 等位基因 频率 １３ ０３５７５ （ＧＤ＝０７３９９）

１３ ０００１３
ＤＹＳ４４８

（ＧＤ＝０７２８１）
２５ ０２２５０ ２８ ００５００ １３ ０００５０ １４ ０１３６３ 等位基因 频率

１５ ０００１３等位基因 频率 ２６ ００１７５ ２８２ ０００１３ １４ ０６０８８ １５ ００１１３ ２６ ００１７５

２３ ０００１３ １５ ０００１３
ＤＹＳ６３５

（ＧＤ＝０７８１７）
２９ ００９１３ １５ ０３６８８ ＤＹＳ１９ ２７ ００５３８

ＤＹＳ３９２
（ＧＤ＝０６７２７）

１６ ０００３８等位基因 频率 ２９２ ０００１３ １６ ００１７５ （ＧＤ＝０６８９５） ２８ ０３６１３

等位基因 频率 １７ ００１７５ １８ ０００１３ ３０ ０１４３８ ＤＹＳ４５６ 等位基因 频率 ２９ ０２８７５

９ ０００１３ １８ ０３２６３ １９ ０１１００ ３０２ ０００１３ （ＧＤ＝０６１５４） １２ ０００１３ ３０ ０１９７５

１０ ０００５０ １８１ ０００１３ ２０ ０２７７５ ３１ ０１６３８ 等位基因 频率 １３ ００４００ ３１ ００７５０

１１ ００８３８ １８２ ０００２５ ２１ ０３１２５ ３２ ０１５５０ １１ ０００２５ １４ ０２１８８ ３２ ０００６３

１２ ００９１３ １９ ０２９７５ ２２ ０１４６３ ３３ ０１３３８ １３ ００１７５ １５ ０４５７５ ３３ ０００１３

１３ ０３９１３ １９２ ０００１３ ２３ ００９７５ ３４ ００７７５ １４ ０１４７５ １６ ０２２１３

１４ ０３９８８ ２０ ０２７００ ２４ ００３７５ ３５ ００３５０ １５ ０５７５０ １７ ００６００

１５ ００２６３ ２１ ００６７５ ２５ ００１５０ ３６ ００１１３ １６ ０１５５０ １８ ０００１３

１６ ０００１３ ２２ ０００８８ ２６ ０００１３ ３７ ０００２５ １７ ００９２５

１７ ０００１３ ２３ ０００２５ ２７ ０００１３ ３８ ０００２５ １８ ００１００

讨　论
在不同民族、不同的群体中，ＹＳＴＲ遗传多态

性有着明显的差异，应用 ＹＳＴＲ分析技术对我国
不同种族、群体的遗传多态性进行研究十分必

要［１］。Ｈｅｄｍａｎ等［４］针对芬兰人群选择了 ７个 Ｙ
ＳＴＲ基因座（ＤＹＳ４４９、ＤＹＳ４６０、ＤＹＳ５０５、ＤＹＳ５２２、

ＤＹＳ５７６、ＤＹＳ６１２、ＤＹＳ６２７），研究发现这７个基因
座所组成的单倍型在芬兰人群的个体识别能力比

ＹＦｉｌｅｒ系统的１７个ＹＳＴＲ更高。刘宏等［３］发现部

分在非洲人群中个体识别能力高的基因座或单倍型

在中国人群中却不高。如果能够收集足够量的中国

不同群体的样本和单倍型数据，对于筛选和验证适

合中国人群的 ＹＳＴＲ基因座、建立新的 ＹＳＴＲ检
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验体系，将具有重要价值［５］。选择适合中国不同

群体的多态性高的基因座，还可进一步揭示相关群

体特有的遗传学特征。如ＤＹＳ３９０基因座在辽南地
区、湖南汉族群体中最常见的等位基因为２４，在
广西苗族、瑶族、侗族中最常见的等位基因为

１４［６８］。本文中最常见的等位基因是２３。对中国不
同民族群体遗传多态性的研究，不仅在法医学应用

方面有重要价值，对了解我国不同地区、不同群体

的遗传结构及其分布特点也有重要的参考价值。

由于ＹＳＴＲ基因座具有男性特异性，且通常
男性个体中１个ＹＳＴＲ基因座只有１个等位基因，
分型相对于常染色体 ＳＴＲ更为简单。当１个基因
座出现２个或２个以上等位基因可以怀疑为混合样
品，可见，对混合样品中男性成分的 ＹＳＴＲ基因
分型优于常染色体基因座。由于不受女性 ＤＮＡ的
干扰，直接提取混合检材 ＤＮＡ，可避免在差异提
取过程中男性 ＤＮＡ成分丢失，使得分型成功率明
显提高［１３］。本研究结果显示，所用的扩增系统特

异性好，灵敏度高，最低可检测的 ＤＮＡ模板量为
０１２５ｎｇ，且不受女性成分影响，这对于轮奸案件
的检验尤有价值。

国内法医学者报道的 ＹＳＴＲ分型多在 ４～１７
个基因座之间，且大多采用商品化试剂盒检测。新

近报道的文献多为 ＹＦｉｌｅｒ检验的群体遗传学数
据［２３，７８］。本研究所选的２４个ＹＳＴＲ基因座同时包
含了欧洲Ｙ染色体分型学会建立的 “最小单倍型”

９个基因座、ＰｏｗｅｒＰｌｅｘＹ试剂盒的 １２个基因座、
ＹＦｉｌｅｒ试剂盒的１７个基因座，有良好的兼容性。
我国不少鉴定单位和实验室已积累了许多案件相关

物证 （如ＹＦｉｌｅｒ等试剂盒检验分型结果），这些
数据如与本研究所用的 ＹＳＴＲ检验系统结合，建
立ＹＳＴＲ数据库技术，对于排查犯罪嫌疑人具有
重要价值。

本研究中２４个ＹＳＴＲ基因座中ＹＦｉｌｅｒ包含的
ＤＹＳ４３８、ＤＹＳ３９１、ＤＹＳ４３７基因座的 ＧＤ值低于
０５，为ＧＤ值最低的３个基因座，与其他文献相
符［２，５７］。其他基因座在广东汉族人群中均为高度

多态性遗传标记。而新增的７个 ＹＳＴＲ基因座中
ＤＹＳ５２７ａ／ｂ及 ＤＹＳ４４９的 ＧＤ值排在前 ３位。８００

个广东汉族男性无关个体中观察到基因座共发现

１９２个等位基因，９４种单倍型，且均为唯一单倍
型。可见，ＡＧＣＵＹ２４ＳＴＲ试剂盒新增的 ７个 Ｙ
ＳＴＲ基因座明显提高了系统的遗传多态性。对于Ｙ
染色体来说，其单倍型多样性与个人识别能力、非

父排除率意义相同。理论上单倍型多样性值 （ＨＤ
值）越接近１，鉴别能力越强，本文中 ＡＧＣＵＹ２４
ＳＴＲ试剂盒检测的 ２４个 ＹＳＴＲ基因座 ＨＤ值为
０９９９９８１。本研究结果得到的遗传学数据显示，
ＡＧＣＵＹ２４ＳＴＲ试剂盒有重要的法医学应用价值，
在家系排查、亲缘搜索、来源人群推断、混合样本

检验、亲缘关系鉴定等方面有良好的应用前景。
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