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父子二联体亲子鉴定累积父权指数计算技术应用
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摘      要  ：  �父子二联体亲子鉴定属于法医物证鉴定范畴，由于缺少母亲样本，其遗传标记分析要依托累积父权指数来开展统计学

判定。本文从适用性分析、核心技术参数、实施方案三个方面，对累积父权指数计算技术在父子二联体亲子鉴定中的

应用进行说明。借助分析 STR 基因座检测技术、统计学运算方法、质控判定标准，融合毛细管电泳频谱检测、等位

基因频率数据库建立，提出了一套完整的样本处理、PCR 扩增、指数计算、报告复核技术方案，为父子二联体亲子鉴

定的规范化操作给出技术参照。
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Abstract  :  � Paternity testing of father son pairs belongs to the category of forensic physical evidence testing. 

Due to the lack of maternal samples, genetic marker analysis needs to rely on cumulative paternity 

index for statistical judgment. This article explains the application of cumulative paternity index 

calculation technology in paternity testing of father son pairs from three aspects: applicability analysis, 

core technical parameters, and implementation plan. A complete set of sample processing, PCR 

amplification, index calculation, and report review technology scheme was proposed by integrating 

STR locus detection technology, statistical operation methods, quality control judgment standards, 

capillary electrophoresis spectrum detection, and allele frequency database. This provides technical 

reference for the standardized operation of paternity testing of father son pairs. 
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父子二联体亲子鉴定因缺少母亲遗传信息，其亲权关系判定难度高于三联体鉴定。累积父权指数属于重点统计学指标，利用多基因

座联合计算可以较好地评定生物学父子关系。本文对技术在实际鉴定工作中的应用进行分析，研究技术适用边界、核心技术参数以及标

准化实施方案，为相关鉴定工作给予可以落地的技术途径。

一、父子二联体亲子鉴定累积父权指数计算技术适用

性分析

（一）法医 DNA 鉴定领域的适用性

累积父权指数计算技术在法医 DNA 鉴定中有着明确的应用范

围。父子二联体鉴定只用被控父亲及孩子的遗传样本，没有母亲

基因型作为参照，单个 STR 基因座的父权指数波动大，不能形成

稳定的统计学结论。使用累积父权指数，把多个独立遗传标记的

父权指数相乘，可以明显降低随机匹配的概率，增加鉴定结论的

可靠性。该技术适合于民事诉讼、户籍登记等场景下生物学父子

关系的确认，其适用前提为样本采集规范、DNA 质量达标，实验

室具备完整的STR分型检测能力。法医DNA鉴定标准化体系中，

该技术是二联体亲子鉴定中不可替代的统计学方法。

（二）亲权关系判定标准的适用性

累积父权指数计算技术同现行亲权关系判定标准存在较好的

对接性。国内鉴定规范要求累积父权指数≥10000才能作出肯定

性结论，该阈值对应非父排除概率到了0.9999以上。二联体鉴定

中由于缺少母亲样本的遗传信息稀释效应，单个基因座的父权指

数一般低于三联体鉴定，所以更是依托多基因座累积效应来到了

判定阈值。该技术适合于严格的二元判定场景，即生物学父亲或

者非生物学父亲，计算结果以数值形式给出，避免主观判断造成

的误差。当累积父权指数在0.0001到10000之间时，判定为无法
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得出结论，说明该技术在边界实例中适用有局限性。

（三）常染色体 STR 基因座筛选的适用性

累积父权指数计算技术对常染色体 STR 基因座的筛选有特定

的要求。并不是所有的 STR 基因座都可以用于二联体鉴定，基

因座的选择要满足杂合度大于0.7、个体识别能力大于0.9、突变

率小于0.002等技术指标。在二联体鉴定中，由于不能凭借母亲

基因型来确定孩子等位基因的来源，如果选择突变率较高的基因

座，就会造成父权指数计算失真，然后影响累积结果的准确性。

该技术适合于经过验证的标准化 STR 基因座组合，如 D8S1179、

D21S11、D18S51等重点基因座，该类基因座在人群中有着稳定

的等位基因频率分布，扩增产物片段长度适中，便于毛细管电泳

分离检测。

（四）统计学阈值对接的适用性

累积父权指数计算技术同统计学阈值对接有着很高的适用

性。二联体鉴定的阈值设定要考虑到基因座数量、人群差异和检

测系统误差，常规用15个到21个 STR 基因座实行检测时，累积

父权指数一般可以远超10000的判定阈值。该技术适合于 Hardy-

Weinberg 平衡检验合格的群体数据，计算过程依托等位基因频

率的准确估计，频率数据库的样本量要到1000人以上才能满足

统计学要求。在阈值对接上，累积父权指数对数转换后可以直观

地折射鉴定强度，log10值大于4对应肯定性结论，数值化表达方

式便于不同实验室之间结果的比较，也适合于鉴定文书的标准化

表述。

二、父子二联体亲子鉴定累积父权指数计算关键技术

（一） STR 基因座荧光检测技术参数

STR 基因座荧光检测是累积父权指数计算的前置技术基

础，技术参数影响分型结果的准确性。PCR 扩增体系总体积一

般 为25μL， 其 中 模 板 DNA 量 为1.0 ng 至2.0 ng， 引 物 浓 度

为0.2μmol/L 至0.4μmol/L，Mg2+ 浓 度 为1.5 mmol/L 至2.5 

mmol/L。热循环参数设置为初始变性95℃持续11 min，随后实行

28个至30个循环，每个循环囊括变性94℃持续1 min、退火59℃

持续1 min、延伸72℃持续1 min，最终延伸72℃持续60 min。

毛细管电泳检测用 POP-7聚合物作分离介质，毛细管长36cm，

运行电压15kV，进样电压1.2kV 持续15s，检测波长505nm 至

585nm 多色荧光通道。荧光信号阈值设为50 RFU，低于该阈值的

峰信号被当作背景噪声，不实行分型。等位基因片段长度精确到

1bp，分子量内标用500bp 标准片段校准，保证不同批次检测结果

的可比性。

（二）累积父权指数统计运算方法

累积父权指数统计运算方法是二联体亲子鉴定的核心技术环

节，运算逻辑是用 Bayes 定理和遗传平衡定律。对于单个 STR 基

因座，父权指数计算公式为 PI=X/Y，其中 X 为被控父亲为孩子给

予必需等位基因的概率，Y 为随机男子为孩子给出该等位基因的概

率。在二联体鉴定中，如果孩子及被控父亲在某基因座上都是纯

合子，且等位基因相同，则 X=1，Y=p，此时 PI=1除以 p。如果

孩子是杂合子，被控父亲给出一个等位基因，故此 X 为0.5，Y 为

0.5乘以 p，此时 PI 为1除以 p。累积父权指数 CPI 为各基因座 PI

的连乘积，即 CPI=PI1×PI2×PI3×…×PIn。图1为 STR 基因座

毛细管电泳检测频谱图，不同片段长度对应的荧光信号峰清晰可

见，每个峰代表一个等位基因，信号强度表示扩增能力，该图谱

是提取等位基因型实行父权指数运算的原始数据来源。当用16个

STR 基因座实行检测时，如果各个基因座的平均 PI 为10，则 CPI

可以到了10的16次方，远远大于判定阈值。

图1 STR 基因座毛细管电泳检测频谱图

（三）等位基因频率数据库构建技术

等位基因频率数据库的建立是累积父权指数计算的数据支撑

技术，等位基因频率数据库的建立质量直接影响运算结果的可靠

性。数据库采样要符合随机抽样准则，样本量要包含目标群体主

要的地域以及民族成分，最小有效样本量为1000例无关个体。

STR 基因座分型使用以及案件鉴定完全相同的试剂盒以及仪器

平台，保证数据可比性。每个基因座的等位基因频率用直接计数

法获得，即某等位基因出现次数除以总等位基因数，频率值保留

到小数点后4位。数据库要实行 Hardy-Weinberg 平衡检验，用

卡方检验或者精确检验法，显著性水平设为0.05，如果 p 值小于

0.05，故此就说明该基因座偏离遗传平衡，需要排查样本分层或

者技术误差。表1常用 STR 基因座技术参数及频率数据需要定期

更新，更新周期不宜超过5年，以折射群体遗传结构的动态变化。

表1常用 STR 基因座技术参数与等位基因频率

基因座名

称

片段长度范

围 /bp

杂合

度

个体识别

能力
突变率

最高频率

等位基因

最高频

率值

D8S1179 120-180 0.81 0.94 0.0012 14 0.1825

D21S11 180-260 0.85 0.96 0.0018 29 0.1653

D18S51 260-360 0.83 0.95 0.0015 15 0.1532

D3S1358 110-150 0.79 0.92 0.0010 16 0.2014

vWA 140-200 0.82 0.94 0.0013 17 0.1786

FGA 200-280 0.86 0.96 0.0016 22 0.1428

（四）鉴定结果质控判定技术

鉴定结果质控判定技术是保证累积父权指数计算效益的保障

措施，其技术要点分为分型准确性核查和阈值符合性判定两个方

面。分型准确性核查要求每个样本的峰高比不低于0.6，即杂合子

两个等位基因峰高比值在0.6到1.0之间，纯合子峰高要到相邻杂

合子平均峰高的1.8倍以上。累积父权指数计算完成后，需要实行

log10转换，转换值大于4.0出具肯定性结论，转换值小于 -4.0出

具排除性结论，转换值介于 -4.0到4.0之间出具无法判定结论。

质控过程中还要做平行样本比对，同一 DNA 样本分两次独立检

测，基因型一致性要到了100%，如果出现等位基因丢失或者额外
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峰，需要重新实行 PCR 扩增及电泳检测。每批次检测还要加入阳

性对照以及阴性对照，阳性对照用已知基因型的标准品，阴性对

照为去离子水，两者结果符合预期才能确认该批次数据有效。

三、父子二联体亲子鉴定累积父权指数计算实施方案

（一）口腔黏膜样本采集方案

口腔黏膜样本采集是计算父权指数的基础实行环节，技术方

案要保证样本的完整性以及 DNA 的纯度。采集部位为口腔颊黏

膜，用无菌棉签擦拭30s 至60s，采集2支至3支作为备份。样

本放在干燥通风的环境中自然晾干，不能直接暴露在阳光下，干

燥后装入纸质信封常温保存。DNA 提取使用 Chelex-100树脂

法或磁珠法，Chelex 法取5 mm×5 mm 血斑或整体棉签头，加

入5%Chelex-100溶 液200μL，56 ℃ 孵 育30 min 后 涡 旋 振 荡

15 s，100℃煮沸8 min，离心取上清。磁珠法按照试剂盒说明书

操作，裂解液体积为300μL，磁珠悬液为20μL，洗涤缓冲液

为500μL，洗脱液为50μL。DNA 浓度测定使用分光光度法，

A260/A280比值需在1.7至2.0之间，浓度需到0.5 ng/μL 以上，

总量不低于10 ng，满足 PCR 扩增的模板需求。

（二）毛细管电泳检测方案

毛细管电泳检测是累积父权指数计算的数据生成方案，技术

流程要严格控制反应条件和检测参数。使用商品化 STR 复合扩

增试剂盒，反应体系包含 PCR 缓冲液、MgCl2、dNTPs、引物

混合液、热启动 Taq 酶及模板 DNA，总体积25μL，模板 DNA

加入量为1.0 ng。扩增在热循环仪上实行，程序设置为95℃预变

性11 min，然后94℃变性30 s、59℃退火90 s、72℃延伸60 s，

共实行30个循环，最后72℃终延伸10 min。扩增产物经稀释后

取1.0μL 与甲酰胺9.0μL 及分子量内标0.5μL 混合，95℃变性

3 min 后冰浴冷却。毛细管电泳使用遗传分析仪，毛细管阵列温

度设为60℃，运行电压为15kV，电泳时间为1500s，荧光检测

通道为6-FAM、VIC、NED、PET 四种染料波长。原始数据用

GeneMapper 软件分析，设置等位基因分型标准品实行片段长度

校准，峰检测阈值设为50 RFU，人工复核每个基因座的分型结

果，保证等位基因判读无误。

（三）父权指数累积运算方案

父权指数累积运算方案是二联体亲子鉴定的重点数据处理过

程，技术实行要遵守严格的运算规则和数据校验程序。首先根据

毛细管电泳分型结果建立被控父亲以及孩子的基因型比对表，逐

基因座判断是否符合遗传规律。对于符合遗传规律的基因座，用

二联体公式计算 PI 值，孩子为纯合子且与被控父亲一致时，PI 等

于1除以 p，p 为该等位基因在群体中的频率，孩子为杂合子且被

控父亲给予其中一个等位基因时，PI 等于1除以2p。不符合遗传

规律的基因座需要排查突变可能，如果该基因座突变率低于0.002

且只差1个重复单位，就可以用突变公式 PI 等于突变率除以2p，

否则 PI 设为0。如表2所示，各基因座 PI 值计算完成后实行连乘

运算得到 CPI，运算过程中保留6位有效数字，防止舍入误差累

积。最终将 CPI 转换为 log10后对照判定阈值，根据所有基因座

分型情况出具统计学结论。

表2累积父权指数判定标准与结论表述

判定类型 log10转换值范围 CPI 数值范围 结论表述

肯定性结论 ≥4.0 ≥10000
支持被控父亲为孩

子生物学父亲

排除性结论 ≤ -4.0 ≤0.0001
排除被控父亲为孩

子生物学父亲

无法判定 -4.0至4.0之间
0.0001至

10000之间

无法作出亲权关系

判定

（四）鉴定文书复核方案

鉴定文书复核方案是累积父权指数计算结果的最后输出环

节，技术实行要保证数据可追溯、结论准确。报告内容含有样本

信息、检测方法、STR 基因座分型结果、各基因座 PI 值、CPI

值、判定结论及鉴定人签章。分型结果用表格形式表示，每行包

含基因座名称、孩子等位基因、被控父亲等位基因、PI 值，共列

出16个到21个基因座数据。复核流程由第二鉴定人独立完成，复

核内容包含原始峰图判读、基因型录入、PI 公式选择、CPI 连乘

运算、阈值判定五个环节，任一环节出现错误都会退回修正。电

子数据保存期限为15年，原始峰图文件用 PDF 格式归档，基因型

数据用 Excel 格式保存，备份到专用服务器。报告签发前要经过

授权签字人的审核，审核的重点是 CPI 数值是否到了阈值、结论

表述是否规范、样本编号是否一致，审核借助后才能出具正式的

鉴定文书。

四、结语

父子二联体亲子鉴定累积父权指数计算技术利用多基因座联

合统计学运算，很好地解决了缺少母亲样本情况下亲权关系判定

的难题。本文从适用性分析、核心技术参数、标准化实施方案三

个方面进行了说明，明确了 STR 基因座检测、毛细管电泳分型、

等位基因频率数据库建立、质控判定的技术要点。该技术在实际

应用中要严格按照样本处理规范、PCR 扩增参数、统计学阈值标

准来执行，依托完整的复核程序来保证鉴定结论的科学性、可靠

性。伴随 STR 检测技术的不断改进，累积父权指数计算将会在法

医 DNA 鉴定中起到更加稳定的技术支撑作用。
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