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25例男性暴力行为精神分裂症患者的染色体分析

洪美玲谭莹韩燕萍赵先碧王宏岩
（沈阳军区军医学校，大连）

徐延江 迟志忠
（大连市公安局精神病管制院） （大连市西山医院）

本文对25例男性暴力行为精神分裂定病人的外周血淋巴细胞做染色体常规、G带和。带分析。着

重测量Y, E组和F组染色体的长度，发现其Y/F平均指数大于1.0(1.04), Y/E平均指数(0.84）也
明显高于正常范围（(0.75)，而且大Y(Y/弓指数>1.0)者占18例(72%)，其中15例出现四倍体细胞。
这些结果与对照组1（无暴力行为精神分裂症病人24例）和对照组2（正常男性48例）比较，均有显著

差异 （P<0.001)。据此认为暴力行为精分病人有大Y倾向。但大Y作为暴力行为表达的遗传学基础

尚难定论。此外两组”例精分病人中有10例出现9号染色体臂间倒位改变，其频率仁0.4%）与1986
年洪氏等报道的20. 8%频率相仿，再次表明9号臂间珊位很可能作为一种遗传因素参与此病的致病过

程。

关镇词：大Y染色体，精神分裂症，暴力行为，9号染色体

精神分裂症（简称精分），有一定的遗传倾 人，严重伤残7人。
向，但其遗传本质国内外学者都从不同侧面作 三组受检者均做外周血淋巴细胞染色体检

了研究探讨。临床资料表明，有暴力行为的精 查，包括常规、G带和C带。取肘静脉血2.5 ml,

分病人男性多于女性，而且多数初次发病即有 无菌接种于 RPMI 164。和小牛血清培养液中，
暴力行为。就此，本文对此类男性病人进行染 370C 72小时，于培养终止前2小时加秋水仙素

色体分析，探讨Y染色体与本病的关系。 液阻断分裂。常规收集细胞和制作涂片标本。

镜检每例计数50个细胞的染色体，观察形态并
材 料 与 方 法 而、拓，八、一。兹Sr,共孟灭舀i m us石基流tt.止9'J 11-1 J lJ SLA 做核型分析。G带和C带分别采用胰酶消化法

实验组为25例男性暴力行为精分患者；以 和 BSG法。测量Y染色体、E组3对和F组

24例无暴力行为精分患者和48例健康男性分 2对染色体的长度。在油镜下选平直的染色
别作为对照组1和20两组病人系按全国1984 体，用测微器在视轴与染色体长轴成垂直角度
年10月修订的精分临床工作诊断标准诊断，实 下测得染色体的全长。每例共测巧个细胞（常

验组病例并经辽宁省精神病防治院司法医学鉴 规、G和C带各，个）的上述I1条染色体。分
定，其中偏执型16例、青春型夕例、未定型2 别计算 Y, E和F组染色体长度的均值以及＿

例，年龄25-”岁，平均38.2岁。对照组1年 Y/E和Y/F的比值。 统计学处理每例 Y/E
龄19-56，平均31.6岁；对照组2 20-53岁，平 和Y/F比值的标准差，三组之间Y/E, Y/F
均27.1岁。实验组病人身高160-182厘米，平 —

均172厘米，发育、生殖器和男性第二性征无异 Hong Meiling et al.:，Chromosome Analysis on
常所见。2，例病人均有杀人而，癫菇乏， 25ases of Male Schizophrenia with Violencer}(J,ARA29 *,Z:F 1988*10A1215&Y-lo
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比值的t值和P值。此外观察9号染色体臂间

倒位的异常情况。

结 果

／一）染色体数目
三组二倍体细胞数占90.9-95.4务，差异

无统计学意义。 实验组25例中有四倍体细胞

者占15例(60外），对照组只有一例（1.3多），二

者有显著差异 （P < 0.01)。 关于染色体断裂

和裂隙情况，三组对比无统计学意义。

（二）染色体 Y/F指数

染色体 Y了F指数的统计结果见表1-30

衰 1 =组 Y尹F平均指数及例数

分 组 Y了F平均指数（范围） 平均指数>1 

的例数（％）
常 规 C 带

实验组 1.031 1.04 18(72肠）
(0.91-1.14) (0.9，一1.24) 

对照组 1 0.916 0.9 1(4.1％) 
(0.8一1.0) (0.79一1.06) 

对照组2 0.917 0.905. 4(8.3％) 
(0.72-1.02) (0.75一1.03) 

浪2 兰组 丫／F平均指数的t值检验

t 值
比 较 — — P 值

常规 C带

实验组与对烈组1 7.435 8.442 < O.OOi

实验组与对照组2 7.660 8.038 <0.001

对照组1与对照组2 0.070 0.293 >0.05

注：G带值与C带值相似，略。

表3 三组 Y/F平均指教正态分布分析

一一 X士1S X士2S X士3S
分组 — — —

— 一一in－一一｝}J}kC%) }}J'}x" %一1一一l!}:010
＊、， 常规 1.031土0.054｝76 92 100

二兰兰C ,e 1.0410.06卜竺一一96｛一里生
对照组1鼻塑只·艺16.J-产0.055nAn｝75 95.875 OK R一｛0n只
＿ 二兰兰兰立兰二二｝一止一－一二立阵立－
a I VA-。 常规 0.917土0.063 1 79.1 93.8 ｝97.9
Ali rift:廿 ‘ !, 1(C n On&l.n n'1 ｛ ，， O or C ｝Inn
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染色体 Y/E指数（常规制片）的统计结果

见表4-6。三组9号染色体臂间倒位统计结

果见表7,

表4 三组 Y／E平均指橄

二兰竺一一Y/E -TZt3#aR I－－r̀一L7
实竺组 ｛ 0.84 一 “书一‘.0
XT塑}I ！ U.74 ！ 0.6，一。.85
XII m组2 ｝ 0.75 ｝

表5 Y／E平均指数 t值检验

一Lt 阵fft一一P fA
实验组与对照组‘ ｛ 5.839 ｝ <0.001
实验组与对照组2 ｝ 6.705 一 ＜0.001
对照组’与对照组21．0.232．｝＞“·”，

表6 三组 Y／E 平均指数的正态分布分析

分。一一X11S一一 X生兰全兰
＿ 一一一U— M a(901) AJR(%) MJ c(9b)
实验组 0.84士0.062 72 96 100

对照组‘，“·，‘士0.052 66.7 100 ‘甘0
对照组2｝0.75土0.062 1 81.3

表7 三组9号染色体臂间倒位统计

瓤脚亩IW malEAO
大y与F组染色体的比较及9号染色体臂

间倒位情形分别见图1, 20

讨 论

（一）大Y与某些暴力行为精分的关系

1J组和F组染色体长度较为稳定，且易辨

认，所以Y的长度可与此两组染色体的平均长

度比较而得知。按 Brown (1967）的定义，Y

长度等于或大于F组的平均长度，则称为大Y

染色体［131。有人已测得 Y/F指数的正常值为

0.7-0.98，平均。.84。 本文48例健康男性为

0.75-1.03，平均0.90孰 对照组 1为0.79-

1.06、平均0.9，两组均符合正常范围。然而实

验组为0.29-1.24，平均1.04,属于大Y范围4

（三）染色体 Y／E 指数及兮号染色体嘴

间倒位



图1 左为大Y染色体，右为F组染色体

Y长度有种族差异性〔41，本文受检者均为汉族，

司排除种族因素的影响。从各组大Y染色体例

数分析：实验组 18例占72多，对照组1为1

例占4.1 0]o。正常男性人群也有大Y，据报道为

1.4 一18.6 %131。本文正常男性组为8.3务，与

前人报道相似。由此可见只有实验组大Y例数

明显高于正常。再从Y/E指数分析：Unnerus

对30例正常男性测得Y/E指数为0.55-0.88,

平均0.73'。本文48例正常男性为0.58-0.93,

平均0.75，对照组1为0.74,两组均与前者一

致。但实验组却高于正常而为0.84(0.73--1.0),

与前两组对比有显著差异。根据上述分析我们

初步认为暴力行为男性精分患者有大Y倾向。

就此提示临床对大Y男性病人多采取预防性措
施，防止暴力行为发生可能具有实际意义。至

于暴力行为与大Y的关系，有的学者提示暴力

行为与大Y有关，但有的学者持否定态度，因此

二者关系尚难定论。

（二）暴力行为精分息者四倍体频率高

实验组四倍体例数明显高于对照组（15/25

图2 右为正常9号染色体，左为同源9号
染色体臂间倒位 (C带）

对1/72)，而且巧例均为大Yo Amice曾发现

携带异染色质变异体的个体表现出有丝分裂不

分离的频率增高〔21。我们推测本文四倍体现象

是否由于大Y的异染色质区变异所产生的影

响0

（三）精分病人9号臂间倒位频率高

两组精分病人中10例有9号臂间倒位，其

频率（20.4多）与洪氏等报道的20.8务频率相

仿〔1］，这进一步说明此种改变对本病发病很可

能作为一种遗传因素而起作用。
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条染色体的全部核营酸顺序。这无疑是一项非常艰巨

而又浩大的工程。我们知道，人类基因组约为33-35

T1，这也就是说整个人体基因组大约有33-35亿碱基

对。过去人们一直认为，要完成这样巨大的工程完全
是不可能的。最近，一些美国科学家提出，在适当长的

时间内是可以完成这项工作的。他们设计了一个研究

方案，进行这项研究不需要特定的克隆或限制性图谱

分析，而是从随机 DNA开始进行排序工作。采用这

种方法不能区分重复顺序，但是所有的单一顺序都会

被组合起来。

为了表明这项工程的可能性，科学家们还提出了

一个具体设想；在全美国建立工作站来完成这一工

程，每一个工作站有两个技术人员和4台自动排序机，
4台机器有40个通道，而每个通道可以记录750 bp,

工作站按每天工作，天，每天两班，每班 8小时计算，

750 by x 40个通道x 4台机器x 2个工作 班x 5二

120万 bpi每周。这样每年可测定约600。万 by。为

了确保整个基因组都不遗漏地测到，需要将人体基因

组的总碱基对数乘以10。运用这一设想，580个工作

站在一年内就可完成该项工作。如果这一设想能付诸

实现，人类就可以彻底弄清自身基因组结构的全部顺

序。这将是人类认识自身的一个重大突破，同时也为

揭开生命之谜，为诊断、预防和治疗遗传性疾病与肿瘤
辅平了道路。
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