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人类白细胞抗原（HLA）是迄今最复杂的

多态性遗传系统。 HLA的频率分布不但因人

种、民族而异，而且个别抗原还为某些人种所特

有。因此，HLA抗原频率和基因频率已作为人

类遗传学的重要参数被进行了广泛研究。本文

报道广州地区广东籍汉族人群 HLA-A, B位

点抗原的调查数据。

材料与方法

（一）调查对象 调查对象为广东籍健

康汉族，包括无血缘关系的献血员、本院职工和

离休干部，其中男132人，女89人，共221人。
（二）HLA-A,B分型 抗血清购自上

海市中心血站，共有25种特异性，其中A位点

11种，B位点14种。兔补体由上海市中心血

站提供。我们曾用美国国立卫生研究院的抗血

清作小批量对照试验，结果完全一致。

HLA-A, B分型使用国际上普遍使用的标

准补体依赖性微量淋巴细胞毒试验，参考赵桐

茂等的方法山。

（三）统计分析 抗原频率和基因频率

的计算根据上海白细胞分型协作小组所使用的

公式‘2I。根据基因频率，按Hardy-W einberg定

律重新组合，进行H-W吻合度测验[3I。全部数

据由Hp85计算机运算。

抗原频率和基因频率如表1所示。由表1可见，

本组样本中未见A、抗原，Ai,As,An,A3,, B8,% Big
和B。等抗原的频率较低，较常见的抗原为A,,

A,，和B40，其抗原频率分别达0.5701, 0.4932和
0.3982。空白基因频率A位点为0.0749, B位

点为0.0850。根据基因频率进行H-W吻合度

测验，结果A位点和B位点的P值均大于0.1,

因此，本群体调查资料足可靠的。

表1 广东摘人群 HLA, B位点筑原颇率

和签因绷率 （。＝221)
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结果与讨论

广州地区广东籍汉族人群HLA-A, B位点

Liu Mingcheng et al.: Investigation of #3L'A in Guan-
gdongnese

本文于 1985年8月21日收到。
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我们把本组样本 HLA-A, B位点抗原频

率与以往不同作者报道的中国人，尤其是广东

人的 HLA-A, B位点抗原频率进行比较“一，610

结果显示，本组样本中，除少数抗原，如A31和

B,，抗原频率低于上海地区人群的频率 （P,＜

0.05), B,，抗原频率低于美国的广东人（P, <

0.01),A1，抗原频率低于东南亚华人（P, < 0.05.)

外，其余抗原频率与徐静娟等、Chan等、Chen和

Ting等的报道非常相似。可见，尽管HLA是

具有高度多态性的抗原系统，但中国不同地区

汉族，包括侨居异国的汉族人群的 HLA-A, B

位点抗原象是很相似的。然而，由于HLA的高

度多态性，我国人口众多，各个不同民族和地区

的 HLA抗原频率也可能存在一些差异。

本文报告的广州地区广东籍汉族人群

HLA-A, B位点抗原频率和基因频率的数据是

重要的群体遗传学参数，对于HLA有关研究和

实践，如 HLA基础研究、人种学、同种异体器

官和组．织移植、亲子鉴定和疾病关联研究等，都

有一定意义。
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语句。该 DATA语句是根据编码谱系输人的。

第一个数值8代表该系谱上全部编上非零代Et

个体的总数，从图2可知编上代码的个体总数

只有8个。第一个8后，从1, 0, 0,---, 8, 6, 7
这些数据是每3个一组依次输人的。每组内3

个数据排列顺序绝对不能颠倒，现对最后一组

8, 6, 7这3个数据加以说明，第一个数据8代

表个体本身，第二个数据6代表个体父亲，第三

个数据7代表个体母亲。程序执行后，会迅速

在显示器上输出形式如表1的计算结果。

表1实质是个n阶方阵。方阵主对角线上
各元素是根据 AU＝1十AJal2的循环运算得

到的，各元素值的 AfaZ2部分就是相应个体的

近交系数。结果输出顺序是先子代后祖代给出
的，编码为6号的S个体的近交．系数f6=0.1875

或18.75 ，依次7号的D个体的近交系数九二

0.3438或34.38外,8号的。个体的近交系数

f, =0.4688或46-88%，其他个体皆为非近交个
沐。方阵主对角线外的各元素是上下对称的，

都是根据Ri，一Aril了AJj4ii的循环得到的，
各元素值就是对应两个体间亲缘系数。例如，

编码6号的S个体与编码7号的D个体的亲缘

系数 R67二0.7422或74.22务。
本软件程序完全是根据遗传学原理进行编

制的，应用微型机可以计算每一谱系上所有个

体的近交系数和个体间亲缘系数，运算迅速，

结果准确，像公牛 Coment谱系使用NEC的

PC-8801微型机计算，时间不足1秒钟即可在

显示器开始输出计算结果。在本软件程序基础

上稍加技巧性补充发展，就可一个谱系接着一

个谱系地连续计算输出，并可给出群体平均值。
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