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摘要    观察了由 19 个单核苷酸多态位点(SNP)组成的 Y 染色体单倍型在全国 22 个

省市汉族人群中的分布. 结果表明, 中国南北人群的 Y 染色体单倍型组成有较大差异,

南方人群的多态性明显高于北方人群, 而后者中的单倍型仅包含前者的一部分, 其中

单倍型 H7, H10, H11和 H12仅出现在南方群体. 这一观察结果与中国南北少数民族人

群间差异相符, 提示现代人类自南方进入中国, 随后由南向北逐渐迁移. 同时对携带南

北人群共同的单倍型个体在 3 个 Y 染色体微卫星标记位点进行了基因组分型, 据此估

算了现代人类进入中国的时间大致在 18 000~60 000 a前.

关键词    Y染色体单倍型  SNP  现代人起源与迁移  中国人

亚洲与其他各大洲直接或间接相连 , 是研究早期现代人类起源与迁移的一个关键地区 .

近年来, 越来越多的遗传学证据支持现代人类起源于非洲, 即所谓的“走出非洲”假说 [1, 2]. 尽

管我们对现代人从非洲向欧洲  美洲和大洋洲的迁移已有许多研究, 但对早期现代人类如何

到达东亚(包括中国)地区以及而后怎样遍布东亚大陆所知甚少 [3]. 另外, 对于现代人的起源一

直存在着多地区起源的不同观点, 认为包括中国在内的亚洲  非洲和欧洲的现代人是由当地

的智人演化而来的, 因此认为现代中国人是独立起源的, 这一假说的主要支持证据来源于对

中国晚期智人骨骼的体质形态特征研究和在东亚发现的人类化石(包括从直立人到现代人的化

石)在时间及形态变化上均呈较好的连续性的考古发现 [4~8], 尽管这一连续性的可靠性尚有争

议[9,  10], 但仍被认为是支持东亚现代人独立起源的有力证据. 近来褚嘉佑等人利用 30 个常染

色体微卫星位点研究了中国人群的遗传结构, 证实了中国南北人群间的遗传差异 [11,  12], 其结

果与人类非洲起源说一致, 对东亚人群的独立起源说提出了质疑[13].

众所周知, 由于微卫星位点突变率较高 , 其作为遗传标记研究人类进化和人群迁移有一

定的局限性 , 尤其对于较为久远的进化事件往往缺乏分辨力 , 因而褚嘉佑等人的研究难免缺
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乏令人信服的证据支持非洲起源假说, 近来许多研究者意识到 Y 染色体上的遗传标记是研究

早期人类起源和迁移的理想的工具[14~18]. 作为父系遗传的 Y 染色体, 它的绝大部分为非重组

区, 故单倍型保持完整, 不易受重组和回复突变影响, 突变率低, 比微卫星标记更能稳定遗传,

是进化事件的忠实记录者. 再者, 由于 Y 染色体为单倍体, 其有效群体大小远小于常染色体

位点, 较易产生人群特异的单倍型. 通过对 Y 染色体 19 个单核苷酸多态性(single nucleotide

polymorphism, SNP)组成的单倍型在中国汉族人群中的分布, 研究早期现代人类在东亚地区的

迁移路线, 同时通过对特定 Y 染色体单倍型的微卫星位点多态性的分析, 推算早期现代人进

入东亚大陆的时间.

1  材料与方法

1.1  样品采集和基因组 DNA制备

共采集了来自中国不同地区的 362 份男性个体血样, 这些人群分别来自中国 22 个省

市 自治区. 每个人的省籍根据其祖父母及外祖父母的出生地与籍贯一致而定, 并将其归为 16

个地区. 北方人数较少者归入其他类. 外周血样按文献[19]常规操作酚氯仿提取基因组 DNA,

定量标化 DNA, −70 保存备用.

1.2  Y-SNP和微卫星(STR)遗传标记的基因分型

Y染色体的单倍型由 19个 SNP组成, 其中 7个 SNP文献中已有报道[17, 18, 20~22], 而其他 12

个 SNP 则是在我们最近的研究中报道的[23]. SNP 位点的基因分型采用等位基因特异 PCR方法

(allele specific PCR), 对于每一个 Y 染色体的 SNP 位点, 设计两个特异等位基因引物分别在

其上游或下游单侧引物的 3 端含有 SNP 突变的位点, 来识别单碱基差异的等位基因. PCR反

应基本条件: 10 µL体系, 含 20 ng/µL DNA模板 1 µL, 两个引物各 2 pmol, 2.5 mmol/L 4 ×

dNTP, 10 × PCR buffer, 0.5 U Taq DNA聚合酶. 本研究中 16个 Y染色体 SNP的引物序列及

PCR扩增条件见表 1. M15Taq DNA聚合酶采用普通 Taq酶, 其余均为 Bioline公司的 Biolase

Platinum DNA聚合酶. PCR产物取 2 µL, 4%琼脂糖 DNA凝胶电泳观察结果.

Y 染色体微卫星位点 DYS389, DYS390 和 DYS391 的基因分型, 3 对荧光标记引物购自

Perkin-Elmer公司.  PCR反应体系 5 µL, 含 10 × PCR buffer 0.5 µL, 3.0 mmol/L Mg2+ 0.6 µL, 4 ×

0.2 mmol/L dNTPs 0.1 µL, 0.2 U TaqDNA聚合酶 0.1 µL, 3对引物各 0.05 µL, 20 ng/µL DNA模

板 1 µL, 其余用去离子水补足 5 µL, 采用多重降落式 PCR反应条件, PCR产物在 ABI373全

自动 DNA测序分析仪(Perkin Elmer)上进行基因组扫描, 运用 GenotyperTM 软件进行基因分型

数据分析处理, 具体基因分型方法见以前的报道[18].

1.3  人群迁移时间推算的统计方法

根据一步突变模型, 推导出以下公式作为推算时间的依据:

t = − Ne ln(1−V / Ne ì),

其中, t为时间(以代数计); ì为突变率; Ne为有效群体大小; V为微卫星位点重复单元数量的方

差.
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表 1  16个 Y染色体 SNP的引物序列及 PCR扩增条件

位点 引物序列 Mg2+浓度/mmol L−1 退火温度/

M122

上游引物(1)

上游引物(2)

下游引物

AAT TGA GAT ACT AAT TCA C

AAT TGA GAT ACT AAT TCA T

AAA ACT TTA TCA TAT TGA G

6 50

M120

上游引物

下游引物(1)

下游引物(2)

GAG CTT GGA CTT TAG GAC GG

TTT CCC TTA AAA ACA GCA TGG

TTT CCC TTA AAA ACA GCA TGA

4 60

M119

上游引物

下游引物(1)

下游引物(2)

ACT CAC CCT AAG GAA GTC ACG A

CCA ATT CAG CAT ACA GGC G

CCA ATT CAG CAT ACA GGC T

4 60

M7

上游引物

下游引物(1)

下游引物(2)

TGG ATT AGT CAC TTT AGA CCT AC

GTA GTT GAG TTA CTG TTC TTC

GTA GTT GAG TTA CTG TTC TTG

4 60

M50

上游引物(1)

上游引物(2)

下游引物

GCC TAC CCA AAC CAC ACC T

GCC TAC CCA AAC CAC ACC C

GGA AGC CTG TGT CTA CTC TGC

4 60

M110

上游引物

下游引物(1)

下游引物(2)

AAA AGG CTG TGG TGC TGA TC

AAT GCA ACA GTT TAC AAG AAC ATG

AAT GCA ACA GTT TAC AAG AAC ATA

4 60

M111

上游引物(1)

上游引物(2)

下游引物

AGA ACA AGT TCT GTT TTT CAC ATT G

AGA ACA AGT TCT GTT TTT CAC AG

AAG AGA TGA AGA TAC CTT ATA TGC CC

4 54

M89

上游引物

下游引物(1)

下游引物(2)

AGA AGC AGA TTG ATG TCC C

TCA GGC AAA GTG AGA GAT G

TCA GGC AAA GTG AGA GAT A

4 60

M88

上游引物(1)

上游引物(2)

下游引物

CTT ATT CCT GCT TCT TCT GCG

CTT ATT CCT GCT TCT TCT GCA

AGG TGT GAC CAC AGA GAC TCA G

4 58

M103

上游引物

下游引物(1)

下游引物(2)

CTC CAA GGA CAC AGA ACA GG

CAA GAC CAG AGA AGG TGG G

CAA GAC CAG AGA AGG TGG A

4 58

M45

上游引物(1)

上游引物(2)

下游引物

GGC AGT GAA AAA TTA TAG ATA G

GGC AGT GAA AAA TTA TAG ATA A

ACC TTC CAC AGA CCA CAG

4 58

M9

上游引物(1)

上游引物(2)

下游引物

GCC TAA GAT GGT TGA ATC

GCC TAA GAT GGT TGA ATG

CTC AAG CGT AAA TGT ACT GT

4 54

M95

上游引物(1)

上游引物(2)

下游引物

GAT AAG GAA AGA CTA CCA TAT TAG TGC

GAT AAG GAA AGA CTA CCA TAT TAG TGT

GGG TGG GTG TGT TTG AAG G

4 62

M17

上游引物(1)

上游引物(2)

下游引物

TTG CTG GTT GTT ACG GGG

GTTG CTG GTT GTT ACG GGT

GCT ATT CTT GTT TCT CCA GGC

4 52

  

M134

上游引物

下游引物(1)

下游引物(2)

AGA ATC ATC AAA CCC AGA AGG

TAC TTT TGA TCC CCA CCA ATC

ATAC TTT TGA TCC CCA CCA ATA

4 52

M15a)
上游引物

下游引物

GAG CTT GGA CTT TAG GAC GG

GTC TGG GAA GAG TAG AGA AAA G
2 56

a) 可使用普通 DNA Taq扩增
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2  结果

从 19 个 Y染色体 SNP 的基因分型中得到 17 个单倍型 (图 1). 表 2 列出了 17 个 Y 染色

体单倍型在中国汉族及世界各大洲人群中的分布. 其中, 非洲人为 Lissongo, Biaka Pygmy 和

Mbuti Pygmy; 美洲人为 Karitiana, Guavm和 Trapa; 欧洲人为意大利人及北欧人; 大洋洲人为

Nasioi Melanesian及新几内亚 Highlander.

3  讨论

H1 和 H2 两种单倍型相对古老一些 , 在非洲和非洲以外的群体中均有发现, 这意味着这

样的突变在早期现代人类走出非洲之前就已经发生了. 在 M9位点上 C→G 的突变, 所有非洲

人均是 C, 而 G 的频率在非洲以外的人群中占 84.3%, 这显示大多数非洲以外的群体具有较

近的共同祖先[17]. H5单倍型是其他各种区域性特征分布的单倍型(H6~17)的祖先单倍型, 因此,

可能是在走出非洲后发生的. H15是美洲印第安人特有的单倍型, H17 是大洋洲人特有的单倍

型[20]. H14在欧洲人群中有较高的频率, H6~13则为东亚人群特有的单倍型, 这一明显的群体

特异性为研究人群迁移和人群间基因交流提供了理想的工具. H6~13 单倍型仅出现于东亚地

区, 在东亚以外的群体中尚未发现, 尤其是 H6~8 均呈 M122 位点的突变(M122C), 这些单倍

型在东亚人群中占大多数, 尤其是在汉族中占 54.1%. 因此, M122C在东亚人群中的特征分布

提示东亚人群来自同一祖先 . 然而在比较中国以长江为界的南北人群的差异时, 发现南方人

群中的遗传多态性明显高于北方人群. 这一差别表现如下: ( ) 南方人群中的亚洲特异单倍

型的数目多于北方人群, 其中 H7, H11 和 H12仅出现在南方汉族, 在北方汉族中没有, 而北

方汉族之单倍型在南方汉族中均有出现. 这些在南北汉族群体中的差异在南北非汉族人群比

较中更为显著 [23], 这可能是由于汉族的南北基因交流远大于非汉族少数民族 . ( ) 南方人群

的基因多样度高于北方人群, 各人群的遗传多样度按北方非汉族人群 北方汉族人群 南方

汉族人群  南方非汉族人群(东南亚人群)排列分别为 62.4%, 71.5%, 76.1%和 81.3%, 逐渐上升, 揭

示人类进入东亚始于南方. 东南亚群体中的单倍型几乎涵盖全部中国和亚洲的特异单倍型, 因

此东南亚可能是早期由非洲迁来的人群进入东亚的第一站 , 从那儿开始我们的祖先从东南亚

图 1  17个 Y染色体单倍型的系统进化关系图
H1为祖先类型, 其他单倍型均由 H1衍生而来. 方框上为各单倍型所特有的多态位点类型. 各单倍型

在所有 19个位点上的等位基因类型见文献[21]



表 2  Y染色体单倍型在 16个汉族群体以及世界其他人群中的频率分布

地 区 群体 样本 H1 H2 H3 H4 H5 H6a) H7a) H8a) H9a) H10a) H11a) H12a) H13a) H14 H15 H16 H17

布利亚特人 4 75.0 25.0

鄂温克族 8 50.0 12.5 12.5 25.0

东北亚 满族 18 16.7 11.1 22.2 27.8 16.7 5.6

蒙古族 24 58.3 4.2 8.3 12.5 4.2 4.2 4.2 4.2

藏族 8 12.5 25.0 12.5 50.0

辽宁 6 16.7 50.0 16.7 16.7

河北 6 16.7 50.0 33.3

北方汉族 山东 32 9.4 3.1 18.8 28.1 28.1 9.4 3.1

河南 28 7.1 3.6 25.0 32.1 14.3 10.7 7.1

其他 10 10.0 10.0 30.0 40.0 10.0

安徽 22 13.6 18.2 27.3 18.2 18.2 4.6

浙江 50 12.0 6.0 24.0 26.0 26.0 6.0

江苏 55 7.3 1.8 1.8 18.2 23.6 3.6 21.8 16.4 3.6 1.8

上海 30 6.7 16.7 26.7 3.3 16.7 26.7 3.3

湖北 18 5.6 11.1 27.8 5.6 33.3 16.7

南方汉族 四川 14 7.1 28.6 7.1 7.1 35.7 7.1 7.1

江西 21 4.8 9.5 19.1 23.8 23.8 14.3 4.8

湖南 15 13.3 33.3 26.7 13.3 13.3

福建 13 7.7 7.7 38.5 38.5 7.7

云南 27 11.1 3.7 3.7 18.5 55.6 3.7 3.7

广东 15 40.0 26.7 20.0 6.7 6.7

壮族 28 3.6 3.6 7.1 3.6 3.6 25.0 17.9 25.0 10.7

柬埔寨 26 3.8 3.8 11.5 11.5 3.8 15.4 3.8 3.8 23.1 11.5 3.8 3.8

东南亚 泰国人 20 5.0 5.0 5.0 5.0 5.0 5.0 45.0 20.0 5.0

马来亚人 13 7.7 7.7 30.8 15.4 7.7 23.1 7.7
Batak 18 5.6 5.6 11.1 11.1 16.7 22.2 27.8
爪哇人 11 9.1 9.1 27.3 9.1 18.2 9.1 18.2

非洲人 24 20.8 79.2

美洲人 26 3.8 96.2
世界其他各洲

欧洲人 39 10.3 12.8 25.6 51.3

澳大利亚人 93 15.1 2.2 41.9 40.9

a)为东亚人特有的单倍型
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进入中国的南方, 而后越过长江进入北方地区. 这一发现与线粒体 DNA单倍型分布相符[24].

为了估计早期现代人类进入中国的年代, 我们对含 3 个具有汉族特异性的单倍型(H6~8)

的个体在 3 个微卫星标记位点 DYS389, DYS390 和 DYS391 进行基因型分型. 为了尽量减少

由于估算群体结构的误差带来的影响, 共筛选并分析了 160个携带有 M122C汉族特异性单倍

型的个体. 根据一步突变模型推导出计算瓶颈效应年代公式 t =  −  Ne ln(1−V/Neì), 该公式适用

于经历了一次较强的瓶颈效应后产生快速增长的群体, 对于公式中有效群体大小的估算,目前

广泛接受的现代人的有效群体大小为 5 000~10 000, 因为考虑到亚洲群体比非洲群体的遗传

多样性要小, 我们假设亚洲群体的有效群体大小为 750~2 000, 突变率为 0.18%[25, 26], 20 年为

一代, 据此得出 M122C突变发生的年代大致是在 18 000~60 000年前(此年代由 DYS390推算

而得, 是 3 个微卫星位点中最大的). 一般而言, 单纯从遗传学角度对古代人类的群体迁移和

基因突变年代的精确估算困难非常大, 因为在上述公式中有效群体大小和突变率的估计带来

的偏差直接影响结果, 但我们作出这样的年代估算与体质形态学和考古学在齿型  石器和化

石的发现相符[27~30]. 考古学研究表明, 涵盖中国北方地区的北亚人种特有的 Sinodont 齿型发

生在    18 000~25 000年前, 而这种齿型是由东南亚地区的类 Sinodont齿型演变形成的, 这

与我们公式推算出的 M122C 发生年代下限相符. 此外, 在西伯利亚 贝加尔湖和阿尔泰地区

近来的考古学研究表明, 这一地区的人类石器文明出现在 25 000~45 000年前, 这样当我们接

受了包括西伯利亚和大洋洲在内的整个东亚群体是由非洲起源并经东南亚迁移而形成的事实,

那么现代人类进入东亚地区应该在北亚出现石器文明之前, 这样认为 M122C突变估算年代的

下限 60 000年前更接近于事实了, 因此我们认为 18 000~60 000年是早期现代人迁入东亚所

造成的瓶颈效应的年代.

据此, 我们认为随着冰川期逐渐消亡, 非洲起源的现代人约在 60 000 年前从南方进入东

亚, 在以后的数万年中逐渐向北迁移, 遍及中国大陆, 北及西伯利亚. 大约在 8 500 年前, 经

历了漫长的蒙昧时期后, 以仰韶文化为代表的最早的中华文明开始在黄河中上游地区萌芽.
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