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鲁西南地区汉族人群１５个 ＳＴＲ基因座的突变
观察与分析
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（１济宁医学院法医学与医学检验学院，济宁２７２０６７；２济宁医学院司法鉴定中心，济宁 ２７２０１３）

　　摘　要　目的　观察和分析１５个常染色体ＳＴＲ基因座在鲁西南地区汉族人群亲子鉴定中的突变现象及规
律。方法　应用直接扩增法对１５个常染色体ＳＴＲ基因座进行荧光标记复合扩增ＰＣＲ，扩增产物用３５００遗传分
析仪电泳分离，ＧｅｎｅＭａｐｐｅｒＩＤＸ分析软件进行ＳＴＲ结果分型。并对２０１３－２０１５年受理的９３２６例亲子鉴定进
行ＳＴＲ基因座突变规律的研究。结果　９３２６例亲子鉴定中共观察到７７例突变，其中一步突变占９７．４％，两步
突变及三步突变各占１．３％。在１５个 ＳＴＲ基因座中除 ＴＨ０１和 ＴＰＯＸ外均发生突变，突变频率介于０至０．
００１１，整体突变率为０．０００６。父源性ＳＴＲ基因座突变率远远高于母源性突变（３∶１）。结论　ＳＴＲ基因座突变是
一种较为常见的遗传现象，通过对突变案例的观察分析，能够为法医物证学亲子鉴定 ＳＴＲ基因座的选择提供有
效的理论支撑，避免突变对鉴定结论的干扰以保证鉴定结果的客观准确。
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　　短串联重复序列（ｓｈｏｒｔｔａｎｄｅｍｒｅｐｅａｔｓ，ＳＴＲ）， 又称微卫星 ＤＮＡ，是目前亲子鉴定及个体识别等
法医物证鉴定工作中应用最广泛的长度多态性遗

传标记，也是亲权鉴定最行之有效的检验方法，它

的重复单位为２～６ｂｐ，具有高度多态性、重复单位
较小、易于扩增、灵敏度高、可实现自动化分型等特
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点［１２］。但基因突变或 ＳＴＲ分型异常可能会影响
亲子鉴定结果的正确性，面临错判的风险，对刑事

案件的侦破产生误导，因此，必须对 ＳＴＲ基因座的
突变高度重视［３４］。在亲子鉴定中，如果１个或多
个ＳＴＲ基因座不符合孟德尔遗传定律，那么就需
要用其他试剂盒来进行验证 ＳＴＲ分型结果，证实
突变客观存在，并根据司法部《亲权鉴定技术规

范》（ＳＦ／ＺＪＤ０１０５００１２０１６）的要求增加 ＳＴＲ基因
座的数量，使得亲权指数大于１０４以排除突变对鉴
定结果的影响［５］。本文通过对９３２６例的亲子鉴定
案件观察，对 １５个常染色体 ＳＴＲ基因座的突变
率、突变类型、父源或母源特异性突变等进行探讨

分析。

１　资料与方法

１．１　一般资料
９３２６例亲子鉴定案件样本均来自济宁医学院

司法鉴定中心法医物证鉴定室２０１３－２０１５年受理
的鲁西南地区（包括济宁、菏泽、临沂）亲子鉴定案

件。

１．２　仪器与试剂
９７００型 ＰＣＲ扩增仪（ＡＢ公司，美国）；ＡＢＩ

３５００型遗传分析仪（ＡＢ公司，美国）；ＧｅｎｅＭａｐｐｅｒ
ＩＤＸ分析软件（ＡＢ公司，美国）；ＡｍｐＦＩＳＴＲ扩增
试剂盒（ＡＢ公司，美国）；Ｇｏｌｄｅｎｅｙｅ２０ＡＰＣＲ扩增
试剂盒（基点认知公司，中国）；除性别基因座外，

包含共有的 １５个 ＳＴＲ基因座分别是：Ｄ１９Ｓ４３３、
Ｄ５Ｓ８１８、Ｄ２１Ｓ１１、Ｄ１８Ｓ５１、Ｄ３Ｓ１３５８、Ｄ１３Ｓ３１７、
Ｄ７Ｓ８２０、Ｄ１６Ｓ５３９、ＣＳＦ１ＰＯ、ｖＷＡ、Ｄ８Ｓ１１７９、ＴＰＯＸ、
ＴＨ０１、Ｄ２Ｓ１３３８、ＦＧＡ。
１．３　实验方法

ＦＴＡ卡法进行直接 ＰＣＲ扩增，使用打孔器取
直径０．５ｍｍ样本，采用 ＡｍｐＦＩＳＴＲ荧光标记复合
直接扩增试剂盒进行扩增，反应总体系为１０μＬ，内
含ＰＣＲＭａｓｔｅｒＭｉｘ５．０μＬ、ＰｒｉｍｅｒＭｉｘ５．０μＬ。热
循环参数为 ９５℃１１ｍｉｎ；９４℃２０ｓ，５９℃２ｍｉｎ，７２℃
１ｍｉｎ，共２５个循环；６０℃２５ｍｉｎ；４℃保温。如果进
行复检则用Ｇｏｌｄｅｎｅｙｅ２０Ａ荧光标记复合直接扩增
试剂盒进行扩增，反应总体系为 １０μＬ，包括 ＰＣＲ
ＭａｓｔｅｒＭｉｘ５．０μＬ、ＰｒｉｍｅｒＭｉｘ２μＬ、Ｔａｑ酶０．２ｕｌ、水
２．８ｕｌ。热循环参数为 ９５℃１１ｍｉｎ；９４℃３０ｓ，６０℃
２ｍｉｎ，７０℃１ｍｉｎ，共 ２７个循环；６０℃６０ｍｉｎ，４℃保
温。取１μＬ扩增产物与内标 ｏｒａｎｇｅ５００ＬＩＺ０．３μＬ

和去离子甲酰胺８．７μＬ混合，扩增产物通过３５００
遗传分析仪电泳分离，然后应用 ＧｅｎｅＭａｐｐｅｒＩＤＸ
分析软件进行ＳＴＲ结果分型。使用ｈｔｔｐ：／／ｓｔａｔｐａｇ
ｅｓ．ｏｒｇ／ｃｏｎｆｉｎｔ．ｈｔｍｌ在线计算功能，计算突变率以
及９５％ＣＩ（置信区间）。

２　结果

２．１　突变结果的确定
在法医物证亲子鉴定案件中，如果有３个或３

个以上的常染色体ＳＴＲ基因座等位基因违反孟德
尔遗传规律时，才可以排除亲权关系。若只有１个
或２个ＳＴＲ基因座不符合遗传规律时，且基因分
型相差一个重复单位时（如图１），不能轻易做出排
除亲子关系的结论，应考虑基因突变的可能，必需

加做其他ＳＴＲ基因座，以确定鉴定结果［６７］。因此

本文首先确定９３２６例亲子鉴定案件的 ＳＴＲ分型
结果，按照司法部《亲权鉴定技术规范》（ＳＦ／Ｚ
ＪＤ０１０５００１２０１６）其亲权指数均大于１０４，并符合孟
德尔遗传规律，支持亲子关系结论正确。其中发生

突变的亲子鉴定案例都要通过加做其他试剂盒进

行验证以排除主客观因素对实验结果的影响，进而

保证突变的客观存在。

２．２　突变事件观察概况
在９３２６例亲子鉴定中共观察到７７例突变，其

中７５例突变为一步突变，同时也分别观察到１例
两步突变和三步突变的发生。在１５个 ＳＴＲ基因
座中，除ＴＨ０１和ＴＰＯＸ基因座外，其余１３个基因
座均观察到存在 ＳＴＲ突变的发生。１５个 ＳＴＲ基
因座的突变率介于０～０．００１１，９５％ＣＩ为０．００００～
０．００２０，平均突变率为０．０００６，突变率最高的 ＳＴＲ
基因座是ｖＷＡ，突变率为０．１１％（９５％ ＣＩ：０．０００５
～０．００２０），其次是 Ｄ２１Ｓ１１、Ｄ１８Ｓ５１和 ＦＧＡ基因
座，突变率均为 ０．１０％（９５％ ＣＩ：０．０００４～０．
００１８）。见表１。
２．３　ＳＴＲ基因座突变类型分析

在观察到的７７例突变中，ＳＴＲ基因座一步突
变的比例为９７．４％，其中３６个突变是ＳＴＲ基因座
一个重复单位的增加，３５个突变是 ＳＴＲ基因座一
个重复单位的减少，其余 ４个是来源不确定的突
变。除一步突变外，还发现在 Ｄ２１Ｓ１１基因座两步
突变和Ｄ５Ｓ８１８基因座三步突变各１例，均表现为
ＳＴＲ基因座重复单位的减少。见表２。
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图１　三联体亲子鉴定中ＣＳＦ１ＰＯ基因座发生一步突变

表１　鲁西南地区汉族人群１５个ＳＴＲ基因座等位基因突变率和９５％的置信区间

ＳＴＲ基因座
父源 母源

突变例数 突变率 ９５％ ＣＩ 突变例数 突变率 ９５％ ＣＩ

父源或
母源突
变例数

整体概况

突变例数 突变率 ９５％ ＣＩ

Ｄ１９Ｓ４３３ ２ ０．０００２ ０．０００００．０００８ ２ ０．０００２ ０．０００００．０００８ ０ ４ ０．０００４ ０．０００１０．００１１
Ｄ５Ｓ８１８ ３ ０．０００３ ０．０００１０．０００９ ０ ０．００００ ０．０００００．０００４ ０ ３ ０．０００３ ０．０００１０．０００９
Ｄ２１Ｓ１１ ２ ０．０００２ ０．０００００．０００８ ７ ０．０００８ ０．０００３０．００１５ ０ ９ ０．００１０ ０．０００４０．００１８
Ｄ１８Ｓ５１ ５ ０．０００５ ０．０００２０．００１２ ３ ０．０００４ ０．０００１０．００１１ １ ９ ０．００１０ ０．０００４０．００１８
Ｄ３Ｓ１３５８ ２ ０．０００２ ０．０００００．０００８ ０ ０．００００ ０．０００００．０００４ １ ３ ０．０００３ ０．０００１０．０００９
Ｄ１３Ｓ３１７ ３ ０．０００３ ０．０００１０．０００９ ０ ０．００００ ０．０００００．０００４ ０ ３ ０．０００３ ０．０００１０．０００９
Ｄ７Ｓ８２０ ２ ０．０００２ ０．０００００．０００８ １ ０．０００１ ０．０００００．０００６ ０ ３ ０．０００３ ０．０００１０．０００９
Ｄ１６Ｓ５３９ ２ ０．０００２ ０．０００００．０００８ ２ ０．０００２ ０．０００００．０００８ ０ ４ ０．０００４ ０．０００１０．００１１
ＣＳＦ１ＰＯ ６ ０．０００６ ０．０００２０．００１４ １ ０．０００１ ０．０００００．０００６ ０ ７ ０．０００８ ０．０００３０．００１５
ｖＷＡ ７ ０．０００８ ０．０００３０．００１５ １ ０．０００１ ０．０００００．０００６ ２ １０ ０．００１１ ０．０００５０．００２０
Ｄ８Ｓ１１７９ ６ ０．０００６ ０．０００２０．００１４ ０ ０．００００ ０．０００００．０００４ １ ７ ０．０００８ ０．０００３０．００１５
ＴＰＯＸ ０ ０．００００ ０．０００００．０００４ ０ ０．００００ ０．０００００．０００６ ０ ０ ０．００００ ０．０００００．０００４
ＴＨ０１ ０ ０．００００ ０．０００００．０００４ ０ ０．００００ ０．０００００．０００４ ０ ０ ０．００００ ０．０００００．０００４
Ｄ２Ｓ１３３８ ５ ０．０００６ ０．０００２０．００１４ １ ０．０００１ ０．０００００．０００６ ０ ６ ０．０００６ ０．０００２０．００１４
ＦＧＡ ９ ０．０００９ ０．０００４０．００１８ ０ ０．０００１ ０．０００００．０００６ ０ ９ ０．００１０ ０．０００４０．００１８

表２　１５个ＳＴＲ基因座突变类型分析

ＳＴＲ基因座 突变例数
突变重复单位 突变来源

－３ －２ －１ ±１ ＋１ ＋２ 父源 母源 父源或母源

Ｄ１９Ｓ４３３ ４ ２ ２ ２ ２
Ｄ５Ｓ８１８ ３ １ ２ ３
Ｄ２１Ｓ１１ ９ １ ４ ４ ２ ７
Ｄ１８Ｓ５１ ９ ２ １ ６ ５ ３ １
Ｄ３Ｓ１３５８ ３ １ ２ ２ １
Ｄ１３Ｓ３１７ ３ ３ ３
Ｄ７Ｓ８２０ ３ ３ ２ １
Ｄ１６Ｓ５３９ ４ ３ １ ２ ２
ＣＳＦ１ＰＯ ７ ２ ５ ６ １
ｖＷＡ １０ ５ １ ４ ７ １ ２
Ｄ８Ｓ１１７９ ７ ５ ２ ６ １
Ｄ２Ｓ１３３８ ６ ２ ４ ５ １
ＦＧＡ ９ ３ ２ ４ ９
Ｔｏｔａｌ ７７ １ １ ３５ ４ ３６ ５４ １８ ５
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２．４　ＳＴＲ基因座突变性别差异分析
ＳＴＲ基因座的突变一般是来自父源性或者母

源性ＳＴＲ基因座重复单位的增加或减少。在父源
性突变中ＦＧＡ（０．０９％）的突变率最高，而母源性
突变则为 Ｄ２１Ｓ１１（０．０８％）。在父源性 ＳＴＲ基因
座突变中仅有 ＴＨ０１和 ＴＰＯＸ基因座未观察到突
变，而 在 母 源 性 突 变 中 Ｄ５Ｓ８１８，Ｄ３Ｓ１３５８，
Ｄ１３Ｓ３１７，Ｄ８Ｓ１１７９，ＴＨ０１，ＴＰＯＸ和ＦＧＡ均未观察
到突变。父源性ＳＴＲ基因座整体突变率（７０．１％）
远远高于母源性 ＳＴＲ基因座突变率（２３．４％），其
余ＳＴＲ基因座突变（６．５％）不能确定是父源性突
变还是母源性突变。见表３。

表３　１５个ＳＴＲ基因座父源／母源突变分析

ＳＴＲ基因座
突变等位基因

父亲 孩子 母亲
突变率／％

Ｄ１９Ｓ４３３ １４．２，１７ １３，１６ １３，１４ ０．０４

１４．２，１５ １４，１５．２ １４，１５

１４，１５ １４，１６．２ １３，１５．２

１２，１４ １２，１４ １５，１５．２

Ｄ５Ｓ８１８ １０，１０ １１，１１ １１，１１ ０．０３

１０，１３ １１，１１ １１，１２

１３，１３ １０，１０ １０，１２

Ｄ２１Ｓ１１ ３０，３２．２ ２８，３１ ２８，３２ ０．１０

３０．３，３２ ２９，３３ ２９，３０

３０，３１ ３０，３０ ２８．２，３１

３１．２，３３ ３１．２，３３．２ ３０，３２．２

２８，２９ ２９，３１ ３０，３１．２

３０，３２ ３０，３０ ３２，３２．２

２９，３２．２ ２９，３２．２ ３０，３０

２８，２９ ２９，３２ ３２．２，３３

２８，２９ ２８，３１．２ ３０，３２．２

Ｄ１８Ｓ５１ ２１，２６ １３，２５ １３，１５ ０．１０

１７，２３ １９，２４ １６，１９

２１，２３ １６，２２ １４，１６

１３，１５ １６，２１ １４，２１

１６，１７ １５，２３ １５，２３

１５，２１ １５，２６ １３，２５

１６，１９ １４，１６ １３，１８

１３，１６ １６，１６ １４，１５

１３，１５ １５，１６ １５，１９

Ｄ３Ｓ１３５８ １５，１５ １６，１６ １６，１６ ０．０３

１７，１７ １６，１６ １６，１７

１５，１５ １５，１６ １５，１５

Ｄ１３Ｓ３１７ １０，１０ ９，９ ９，１２ ０．０４

１２，１２ １１，１１ ９，１１

１０，１３ １１，１２ １１，１１

Ｄ７Ｓ８２０ ９，１２ ８，１１ ８，９ ０．０３

８，１３ １１，１２ １１，１２

８，１１ ８，９ １０，１１

Ｄ１６Ｓ５３９ １０，１３ １２，１４ １２，１３ ０．０４

１２，１２ １１，１１ １１，１３

９，９ ９，１４ １２，１５

９，９ ９，１２ １１，１３

ＣＳＦ１ＰＯ １０，１１ １２，１２ １１，１２ ０．０８

１２，１２ １１，１３ １１，１２

１１，１２ １０，１３ １０，１２

１１，１１ １０，１２ １１，１２

１１，１４ １２，１３ １２，１４

１２，１２ １０，１３ １０，１１

１１，１１ １１，１４ １２，１３

ｖＷＡ １４，１８ １７，１７ １７，１９ ０．１１

１９，１９ １４，２０ １４，１４

１７，１７ １４，１８ １４，１７

１７，２１ １４，２０ １４，１６

１５，１９ １６，１８ １６，１７

１７，１９ １５，１８ １５，１９

１４，１７ １６，１６ １６，１８

１６，１８ １６，２０ １４，１９

１４，１７ １６，１７ １４，１７

１５，１７ １７，１８ １７，１７

Ｄ８Ｓ１１７９ １４，１８ １３，１７ １１，１３ ０．０８

１２，１６ １０，１５ １０，１１

１１，１４ １０，１３ １３，１４

１４，１４ １５，１６ １３，１６

１３，１４ １５，１６ １４，１６

１３，１５ １２，１６ １２，１６

１０，１５ １４，１５ １５，１５

Ｄ２Ｓ１３３８ １９，２３ ２０，２０ ２０，２３ ０．０６

１８，２４ ２３，２５ １９，２３

２０，２３ １９，１９ １９，１９

１９，２３ ２０，２４ ２３，２４

２４，２６ １９，２３ １９，２６

１８，１９ １８，２２ ２０，２１

ＦＧＡ ２２，２３ ２４，２４ １９，２４ ０．１０

２３，２３ ２２，２５ ２０，２５

２１，２６ ２３，２５ ２２，２３

２２，２３ １９，２４ １９，２２

２２，２４ ２０，２３ ２０，２１

２０，２１ １９，２４ ２０，２４

２５，２５ ２３，２６ １９，２３

２１，２３ ２０，２４ ２０，２５

２１，２３ ２２，２５ ２２，２５

３　讨论

ＳＴＲ基因座的突变率与遗传多态性程度有着
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一定的关系，序列结构比较均一的基因座容易发生

突变，而等位基因中含有不完全序列的基因座发生

突变的概率较低，扩增片段较大的 ＳＴＲ基因座更
容易发生突变，这可能是由于重复单位多的基因座

其长度也较长，必然多态性程度也较高，其突变概

率会随之增加［８］。本研究中突变率最高的 ＳＴＲ基
因座为 ｖＷＡ，突变率为 ０．１１％，其次 Ｄ２１Ｓ１１、
Ｄ１８Ｓ５１和ＦＧＡ基因座的突变率为０．１０％，这与文
献报道的结论基本一致，可能与ｖＷＡ、ＦＧＡ等基因
座等位基因重复单位数目较多有关［８］。

目前，ＳＴＲ基因座的突变机制尚未清楚，普遍
认可的机制是ＤＮＡ复制滑动（ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎｓｌｉｐｐａｇｅ）
导致ＳＴＲ基因座发生突变，同时复制滑动也是形
成ＳＴＲ遗传多态性的原因之一，复制滑动突变主
要表现为ＳＴＲ基因座等位基因重复单位的增加或
减少［９］。本文发现在观察到的７７例突变中，ＳＴＲ
基因座一步突变占９７．４％，其中３６个突变是 ＳＴＲ
基因座重复单位的增加，３５个突变是 ＳＴＲ基因座
重复单位的减少。除一步突变外，还观察到在

Ｄ２１Ｓ１１和 Ｄ５Ｓ８１８两个基因座发生多步突变，均
表现为ＳＴＲ基因座重复单位的减少，突变率为２．
６％，且都是父源性突变，基因座突变是逐步发生
的，多步突变是在前一次突变的基础上发生的，本

文研究结果与其他研究结论相一致，并进一步证实

了复制滑动的突变机制和逐步突变模式［８，１０１２］。

ＳＴＲ基因座等位基因的突变与性别也有着一
定的相关性，研究发现父源性基因突变多于母源

性，突变的性别差异在本研究也得到了证实，父源

性ＳＴＲ基因座的突变率高于母源性（３∶１）这与其
他研究的结果基本一致［８，１３］。基因的突变率与细

胞分裂次数密切相关。由于男性精原细胞在发育

成为精子前要经过多次分离，且分裂次数远远多于

女性卵原细胞分裂的次数，因此 ＤＮＡ复制产生滑
动错配的机会就增多，突变概率相应增加，除此之

外随着年龄等因素的影响，最终导致男性 ＤＮＡ突
变率高于女性［１４］。

因此在亲权鉴定过程中要注意 ＳＴＲ基因座突
变情况，通过多种 ＰＣＲ试剂盒的相互证实突变结
果的客观存在，并增加其他遗传多态性好、突变率

低的遗传标记进行综合判断，排除各种可能因素的

干扰，以便有效避免错判的风险。
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