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摘要  通过将“克立格”技术应用于人类群体遗传学领域，构建了人类群体遗传空间结构的“克立格

和计算方法。以HLA-A 基因座为例，应用“克立格”模型，定量分析了中国人群HLA-A 基因座的空间遗传

率的空间数据矩阵进行了主成分分析，进而定义了人类群体遗传结构的综合遗传测度（SPC），绘制了

C）的“克立格”地图，分析了其群体遗传空间结构特性。与其他空间插值或平滑方法相比，人类群体

模型具有明显优点：1）“克立格”估计以空间遗传变异函数模型为基础，在绘制空间遗传结构地图之前，可利用

量分析所研究基因座（或多基因座）的空间遗传异质性；2）“克立格”插值方法是真正意义上的无偏估

周围的已知群体遗传调查点数据，并充分考虑调查点的空间影响范围，给出待估区域的最优估计值；3

插值误差，这种插值误差既可用于评价空间估计效果，又可通过绘制误差地图指导在误差过高的地点增加新的群体

点，以优化估计效果。然而，人类群体遗传空间结构的“克立格”模型也存在一定缺点：1).若不能用任何理

合观察遗传变异函数值，则不能建立“克立格”模型；2)若理论遗传变异函数的拟合优度很低，则据此建立的

计标准差在整个空间范围内会很大，此时“克立格”模型不适用于估计群体遗传空间结构。出现上述两

间相关性的空间随机插值方法绘制群体遗传结构地图，如基因绘图软件中的Cavalli-Sforza方法，反向距

等。 
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