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1 案 例

1.1 简要案情

赵某，女，72岁，某市西马村村民，报案称，当日

11：00 遭翻墙入室者强奸，且几天前也遭到一次强

奸。根据受害人描述和现场侦查情况，两次强奸案的

犯罪嫌疑人应为同一人。经过对案发现场的搜索，发

现了犯罪嫌疑人留下的口罩（样本编号为KZ）。

1.2 方法

1.2.1 DNA提取和Y-STR扩增

采用MagAttract M48 DNA Manual试剂盒（德国

QIAGEN公司）对涉案生物检材（样本 KZ）进行基因

组DNA抽提。采用 SureID􀳏 PathFinder Plus扩增荧

光检测试剂盒（宁波海尔施基因科技有限公司）对

检材进行扩增，扩增产物用 3500xL基因分析仪（美国

Applied Biosystems 公司）进行基因分型，运行 Gene⁃
Mapper􀳏 ID v3.2软件（美国 Thermo Fisher Scientific
公司）分析实验结果，获得 34个Y-STR基因座的分型

数据。

1.2.2 数据库检索和Y染色体单倍群推测

依据当地公安数据库中样本，即西马村共计30个

样本（编号为XM1~XM30）和东马村共计60个样本（编

号为DM1~DM60），以及该涉案生物检材（编号为KZ）
的Y-STR数据，基于贝叶斯等位基因频率法，结合复

旦大学生命科学学院现代人类学教育部重点实验室

中约含 20万份东亚男性 Y-STR和 Y-SNP信息的遗

传数据库[1-2]，可推测并统计公安数据库中样本和涉案

生物检材的Y染色体单倍群归属。基于此，可先在公

安数据库中剔除与涉案生物检材Y染色体单倍群不

一致的样本。

1.2.3 遗传关系网络图的构建

为了更直观地明确该检材与案发当地公安数

据库中其他样本的遗传关系，我们使用 NETWORK
5.0.1.0（https://fluxus-engineering.com）的Reduced me⁃
dia-joining[3]法，对涉案生物检材数据和公安数据库中

单倍群一致的数据构建遗传关系网络图。在构建网

络图时，需综合YHRD数据库（https://yhrd.org/）[4]和文

献[5]的位点突变速率，对 34个Y-STR位点的权重进

行调整。

1.2.4 利用Y染色体进行家系排查

根据网络图，选出数据库中离该检材遗传距离为

0或者最小的样本，并以其为中心对整个家族进行详

细排查。从遗传差异最小的分支开始并逐渐扩大，对

该家族中存在作案机会的男子进行采样及常染色体

STR检测。

1.3 结果

1.3.1 确认家系

由于案发地居民以马姓为主且流动人口较少，居

住人群的遗传关系相对稳定 [6]，故可利用涉案生物检

材的Y-STR数据，在当地公安DNA数据库中筛查其

相同或相近的样本，确定其最近的父系亲属。

对当地公安数据库中的样本（西马村 30人、东马

村 60 人）进行 Y 染色体单倍群推测和统计，共发现

6 种单倍型，其中西马村的样本分为 Q1a1、O3a1c*、
O1a1*、C3*和 O3a2c1*，东 马 村 的 样 本 分 为 Q1a1、
O3a2c1*和O3a1c1，且Q1a1的比例高达 85.6%。通过
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计算，西马村和东马村的单倍型多样性（haplotype
diversity，HD）[7]分别为 0.457和 0.158，可见该地男性

群体的Y染色体单倍群多样性较低。需要特别指出

的是，在本次分析中涉及的单倍群为Q1a1的样本个

体均为马姓。同时，通过涉案生物检材的 34 个 Y-
STR数据，推断其Y染色体单倍群为Q1a1。
表1 东马村和西马村Y染色体单倍群分类人数统计

Tab. 1 The number of Y chromosome haplotypes

in Dongma Village and Xima Village （人）
Y染色体单倍群

Q1a1
O3a1c*
O1a1*
C3*
O3a2c1*
O3a1c1
合计

西马村

22
3
2
2
1
0

30

东马村

55
0
0
0
4
1

60

合计

77
3
2
2
5
1

90
根据单倍群Q1a1（共计 78人）的遗传关系网络图

（图 1），离检材（KZ）遗传关系最为接近的样本为XM4
（西马村一马姓男性个体）。比较 XM4 和该检材的

34个Y-STR数据，只在DYS576这一基因座上存在突

变。根据以上结果，基本可以推测犯罪嫌疑人属于西

马村的马姓家族。

XM4

KZ

一步突变

KZ 和 XM4 分别为涉案生物检材和西马村一男性个体。

图中每一个圆点代表一种 Y-STR 单倍型，圆点的面积与人数

成正比；连线长短与STR突变步数成正比。

图1 单倍群Q1a1的遗传关系网络图

Fig. 1 Genetic network of haploid group Q1a1

1.3.2 确认犯罪嫌疑人的最近父系亲属

由于突变存在随机性，因此无法用DYS576这一

位点的平均突变速率来推算涉案生物检材和XM4这

两个个体的相隔代数。根据国际YHRD数据库[4]和文

献[5]，34个基因座的总体突变率为 0.167，即理论上平

均 5.988次遗传会发生一次突变。另外，由于亲兄弟

之间的Y染色体存在 2次遗传，在这 34个Y-STR体

系中，理论上平均 3代会有一个基因座发生突变。由

于XM4是数据库中与犯罪嫌疑人父系亲缘关系最为

接近的人，故后续工作可以XM4为中心，对其男性亲

属进行家族梳理，家谱编排，并由近及远地进行相应

的排查工作，从而进一步锁定犯罪嫌疑人。

该案破获后，犯罪嫌疑人为西马村一马姓男子，

与推测结果相符。根据族谱，该犯罪嫌疑人与XM4相

隔13代。

2 讨 论

近 30年来，我国法医 DNA技术有了长足发展，

截至 2016 年，全国公安机关 DNA 数据库总量达到

4 400万条 [8]。公安机关DNA数据库已成为公安机关

打击刑事犯罪、维护社会稳定的一项非常重要的常规

技术手段，而Y染色体凭借其父系遗传的特点，在公

安数据库中具有不可替代的地位。特别是在混合斑

中的男性成分检验[9]、父子二联体亲权鉴定[10]等方面，

Y-STR检测有着独特的优势。但是，Y-STR也具有

局限性，即分型结果不具有个体唯一性且无法直观地

展示出家族中各成员的遗传关系。

本文以一强奸案为例，旨在探索利用Y-STR数

据库和犯罪现场的DNA证据，借助遗传关系网络图

这一辅助手段，确定犯罪嫌疑人的最近父系亲属，缩

小警方侦查范围，为快速、精准破案提供有效线索，

同时也为Y-STR检测的局限性提供一个潜在的解决

方案。

为了突破第一个局限，即来自同一父系的男性

的Y-STR数据可能一致，一般会采用加测常染色体

STR[11]的方法。对于第二个局限，1.2节中已提出了解

决方法，即先利用Y-STR推测单倍群类型并排除无

关样本，再使用 NETWORK 5.0.1.0绘制遗传关系网

络图以明确犯罪嫌疑人和数据库中样本的遗传关系，

最后结合该分析结果、实际案情情况和家谱进行小规

模地精准排查。需要特别指出的是，相比加测 Y-
SNP实验，利用Y-STR推测单倍群类型的方法更为经

济有效，且已在此前的多次研究中得到验证[1-2]。而在

使用 NETWORK 5.0.1.0这一软件时，只需调整好各

位点的权重并导入相关数据，即可将Y-STR数据转

变为直观的遗传关系网络图，整个过程省时省力。鉴

于中国的家族文化和历史，Y染色体与男性的家族、
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姓氏[12-13]息息相关，基于Y-STR的遗传关系网络图可

以直接定位到犯罪嫌疑人所在家族并找到数据库中

与其父系亲缘关系最为接近的人，使公安侦查不再拘

泥于常染色体 STR一对一的传统比对方法，可以极

大地缩短破案时间。随着公安机关 Y染色体 DNA
数据库的建设，遗传关系网络图作为破案的辅助手

段，在法医学上会显示出越来越重要的应用价值。
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