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摘要    安阳殷墟是商朝晚期的都城所在地, 该遗址出土的大量人骨标本对于研究晚商时期的殷都乃至整个中国

北方地区的人群结构及人群历史都具有重要的价值. 以往研究多从人种的角度探讨殷墟遗址的人群结构, 并提出

在中小墓和祭祀坑标本组中都混有与本地人群颅面部形态差异明显的个体. 但这些研究较少关注标本组颅面部测

量性状的内部变异以及基因交流对人群结构的影响. 本文采用数量遗传分析方法对殷墟遗址出土的212例颅骨,

以及与其时代相近(或稍早)的9处遗址出土的411例颅骨标本的部分测量表型进行了分析. 结果显示: (1) 大多数殷

墟中小墓出土的标本与本地区新石器时代晚期人群具有更近的遗传关系, 且该人群与商文化控制区域内的人群间

存在非常频繁的基因交流; (2) 西北岗祭祀坑组标本的颅面部形态变异程度较高, 大多数祭祀坑组个体与夏商时

期黄河中下游地区居民具有较近的遗传关系, 其中也包含了一批来自内蒙古长城地带、甘青地区以及中国北方区

域以外的个体, 但并未显示出受到大量欧洲及大洋洲人群影响的情况; (3) 在夏商之际的中国北方地区, 人群间的

基因交流很可能受到了地理因素的限制, 不同地理单元内的人群间基因交流水平也存在一定的差别. 基于这些发

现, 作者认为由于人群内部的表型变异非常大, 以往研究提出的“运用种系分组来探寻人群外来基因影响程度”的

可靠性需要进一步证实. 
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人类颅骨的大小、形状、内部结构等特征具有明

显的演化变化和人群间差异 , 利用人类颅骨的测量

及观察性状来进行人类起源与演化及人群亲缘关系

研究一直是体质人类学研究的重要内容 [1,2]. 随着一

系列对全球范围人群颅骨形状变异研究的涌现和分

子遗传标记在群体遗传学中的广泛应用 , 越来越多

的证据显示: 尽管气候适应和表型可塑性会对颅面

部某些表型变异造成影响 , 但这些因素并不会抹去

其蕴含的人群历史及人群结构信息 [3~5]. 实际上, 大

多数现代人颅骨的形状变异(cranial shape variation)

仍是由中性微观演化因素造成的, 即人群内部及人群

之间颅骨形状的变异多数应归于基因突变(mutation)、

基因流(gene flow)及遗传漂变(genetic drift)[6~9]. 遗传

变异和表型变异均被广泛地应用于研究现代人的起

源和扩散 , 而对遗传距离矩阵和颅骨表型距离矩阵

的比较研究发现二者具有明显的一致性 , 这就为使

用颅骨测量学数据作为基因数据的替代品 , 来重构

人群结构及人群历史提供了理论基础.  

20世纪80年代以来 , 一些学者应用群体遗传学

和数量遗传学的理论和方法, 在精确的数量遗传框架
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下进行人类学数据的分析 [10~12]. 其中, 受Harpending

和Ward[13]对等位基因频率数据研究的启发 , Releth-     

ford和Blangero[14]开发了亲缘关系矩阵模型(R matrix 

model), 主要用于探索人群受到外源基因影响的程

度. 该模型认为: 当一个区域内的人群接受外来基因

流影响时, 若基因流为区域内的平均水平, 则该人群

内部变异和该人群至区域质心(regional centroid)的遗

传距离会存在一个线性关系; 当这一人群接受了相

对区域内其他人群而言更强或更弱水平的基因流时, 

便会偏离这一线性模型.  

根据亲缘关系矩阵模型 , 可以在假设的遗传率

(heritability)下使用连续数量性状 (如颅骨测量学数

据)来衡量人群的亲缘关系和距离 [14]. 在该方法中 , 

群体i和群体j亲缘关系矩阵中(r)的计算过程如下:  
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其中, g为群体的总数, cij是每个人群的平均值减去总

平均值的产物 ( ) ( )i t j tx x x x − −  , wi是i人群的相对人

口大小, rii为i人群和区域质心间的距离, h2是对表型

特征遗传率的估计 , 2
pv 为表型特征的方差 . 每一个

亲缘关系矩阵中的rii都通过减去1/(2ni)来进行偏差校

正, n为i人群的样本量.  

作 为 Relethford-Blangero 分 析 的 一 部 分 , 
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= 与Wrights FST等价. FST又被称为遗传分化

指数 , 可用于衡量人群之间的变异水平 . 一般来说

FST的取值在0~1之间, FST低值, 代表不同人群间的变

异水平低, 人群间基因交流较频繁; FST高值则代表

人群间变异水平高 , 人群间基因交流较少或群体存

在不同的选择因素(natural selection)[14].  

为了评估区域外基因流对人群的影响 , 还需计

算人群内部预期的变异水平 (expected within-group 

heterogeneity), 其公式如下:  
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其中 , wv 为所有人群组内平均方差的集合 . 人群内

部 预 期 变 异 和 所 观 察 到 的 变 异 之 间 的 差 异 为  

[vi−E(vi)]. 在Relethford-Blangero模型中 , 这一残差

值被用于评估外来基因流的程度 . 残差为负值代表

低于区域内平均水平的外来基因流入 , 正值则代表

高于平均水平的外来基因流入[14].  

基 于 遗 传 关 系 矩 阵 , 可 通 过 以 下 公 式 , 即
2 2ij ii ij ijd r r r= + − , 来计算人群间的遗传距离[15]. 尽管

表型变异通常都要大于与之相应的遗传变异 , 但上

述计算是在完全遗传率(h2=1)的假设下获得的, 因此

该距离为人群间的最小遗传距离 , 即使在不知道确

切遗传性的情况下 , 也可将其用作不同人群间遗传

距离的比较分析[16,17].  

遗传关系矩阵模型及其衍生方法的应用非常广

泛, 不仅可以用于研究现生人群[11,12], 考古遗址出土

古代居民遗骸 [18,19], 古人类化石 [20], 还常被用于研

究现代人的起源 [21,22]. 例如Relethford和Blangero[14]

对爱尔兰西部7个人群的10项人类学测量数据进行了

Relethford-Blangero分析 , 结果显示出这7个人群受

英国人基因流的影响程度各不相同 , 其中位于爱尔

兰西海岸的阿伦群岛和伊尼什博芬岛人群所受影响

最为明显 , 而该结果与历史文献的记载一致 . 另外, 

Relethford和Harpending[23]还利用该方法计算了欧

洲、撒哈拉以南的非洲、大洋洲及远东等旧大陆人群

的群体内部表型变异水平 , 与对基因数据的分析结

果一致, 即非洲人群具有非常高的内部变异, 且据颅

骨表型特征所计算出的人群分化指数与利用基因数

据所计算出的人群分化指数亦非常接近.  

在数量遗传框架下进行人类学数据分析的方法

(model-bound)在国际上已经得到了较为广泛的应用, 

但国内学界仍习惯使用非模型(model-free)方法进行

人群结构及亲缘关系研究 . 如依据研究者的主观印

象或半定量的方法在一批标本内部进行种系分组并

以此来判断人群受到外源基因影响的可能; 在探讨

人群间亲缘关系时 , 则多直接使用原始测量数据进

行欧氏距离的计算 , 这一方面没有对原始数据进行

标准化 , 另一方面也不能消除颅骨测量项目之间的

相互关系[24].  

安阳殷墟位于河南省北部 , 是商晚期的都城所

在地, 其发掘始于1928年[25]. 在众多出土文物中, 包

括了大量的人骨 . 这些标本依埋葬性质不同被分为

两部分: (1) 第一部分出土自殷王陵附近的西北岗祭

祀坑[26]; (2) 第二部分出土自距王陵区较远的多个氏

族墓地的中小型墓葬[27,28].  

以往研究提出西北岗祭祀坑人骨是商人同四邻

方国交战时抓获的不同部族战俘 [29], 但对其人群属

性则历来存在争议, 即“异种系说”和“同种系说”. 李

济根据对祭祀坑出土161例颅骨测量数据的分析指
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出: 这批颅骨的颅高值较高, 与我国甘肃、河南史前

人种和现代华北人的同类特征相似而具有“东方人”

的性质; 另外, 他还认为这批头骨某些测量值的变异

幅度超过了同种系的变异 , 因此推测其中包含有异

种系的成分[30]. 20世纪60年代, 杨希枚[26]对近400具

祭祀坑颅骨进行了重新整理 , 将这些颅骨分为5组 , 

分别包括古典蒙古人种类型、海洋类黑人种类型、类

高加索种类型、类爱斯基摩(因纽特)人种类型以及所

谓的 “小头小脸类型 ”. 持同种系说学者主要包括

Turner[31], Howells[32] 以 及 韩 康 信 和 潘 其 风 [27]. 

Turner[31]从齿学人类学的角度认为殷墟祭祀坑人骨的

牙齿系统属于(分布于亚洲北方或东北亚区的)中国齿

系型, 与欧洲、非洲、中亚、海洋尼格罗人种均无亲

缘关系. 韩康信和郑晓瑛[33]则对祭祀坑颅骨进行了种

系分类及多变量分析, 认为祭祀坑组颅骨并非由三个

或两个大人种成分组成, 实际上更可能是由蒙古人种

主干下的类似现代东亚、北亚和南亚种系组成的一大

组头骨, 而其中仍以接近东亚类型的占多数.  

殷墟中小墓出土的人骨被认为是商人中的平

民 [30]. 前人研究显示这批标本包含了两种不同体质

类型的人群. 其中, 绝大多数颅骨的种系特征与现代

亚洲蒙古人种的东亚类型最相近 , 亦与中原地区早

期土著居民没有太大的区别 , 可归属于“古中原类

型”范畴 ; 而另有8例颅骨呈现出具有类似现代北亚

人种和东亚人种相混合的性状 , 与先秦时期广泛分

布于我国东北地区和华北北部的“古东北类型”居民

颇为相似[28,34].  

这些研究对晚商时期殷都的人群结构作了一些

探索, 但亦存在诸多争议. 因此, 本文一方面将使用

定量的方法来核验前人对殷墟出土人骨的种系分组. 

另一方面 , 也将尝试使用数量遗传分析来对殷墟中

小墓及西北岗祭祀坑出土的颅骨标本进行再研究 , 

重新梳理殷墟中小墓及西北岗祭祀坑人群的人群结

构和人群历史 , 并对中国北方地区夏商时期居民的

人群结构进行一些初步探索.  

1  研究结果 

1.1  对殷墟出土人骨种系分组的验核 

(ⅰ) 中小墓组.  主成分PC1和PC2分别解释了

所有样本颅面部形状变异的34.52%和20.25%. 第一

主成分主要解释了颅高、颅长(负相关), 第二主成分

主要解释了颅宽、颧宽(负相关)和面高(正相关). 由

图1可知, 大多数殷墟中小墓A组(除B组外殷墟中小  

 

图 1  殷墟中小墓组及西北岗祭祀坑组的主成分分析图. (a) 殷墟中小墓B组的 5 例个体(原本为 8 例, 因其中 3 例未保留有全部测量项目 70%而被

删除)被认为具有明显的北亚人种特征, 在以往的研究中都被单独分为一组; (b) 祭祀坑 6 组为西北岗祭祀坑出土的未予种系分类的颅骨组 
Figure 1  The PCA of skull of medium and small tombs and Xibeigang Jisikeng from Yinxu site. (a) Five specimens of group B of the medium and 
small tombs are considered to have the characteristics of typical North Asia population; (b) the sixth group of sacrifice pits was a group which was not 
racial classified 
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墓出土的所有男性标本)的个体都比较接近PC1方向

上的负值端 , 显示出较北亚和东北亚人群更大的颅

高和颅长. 而殷墟中小墓B组的个体较接近PC1的正

值端, 与北亚组和东北亚组接近, 显示出较低的颅高

和较小的颅长. 但在第一、第二主成分二维图中, 这5

例个体并未单独聚在一起, 也未与殷墟中小墓A组的

个体明显分开. 另外, 部分A组个体的颅面部形态也

与北方的两组人群非常接近. 

(ⅱ) 祭祀坑组 .  主成分PC1和PC2分别解释所

有样本颅面部形状变异的29%和18.91%. 第一主成

分主要解释了颅高、颅长(正相关)、颅宽及颧宽(负相

关), 第二主成分同样主要解释了颅高、颧宽、颅宽

及颅长(均为负相关). 由图可知 , 仅有祭祀坑1组和

祭祀坑2组的大部分个体可以比较明显的分开, 但也

存在一些例外. 而祭祀坑3~5组——即所谓类高加索

类型、类爱斯基摩类型和“小头小脸类型”——的大部

分个体均与祭祀坑2组存在较大范围的重叠. 在第一

主成分上, 祭祀坑1组与北亚及东北亚人群比较接近, 

表现为颅长和颅高较小, 颅宽和颧宽较大; 而原本被

划分在祭祀坑2组、3组、4组内的大部分个体则与东

亚地区各人群更为接近而具有相对较大的颅高和颅

长、较小的颅宽和颧宽. 祭祀坑6组的个体在以往的

研究中因表现出的种系特征不明显而未被分类 , 由

图1来看, 该组在PC2方向上的变异范围较大, 在PC1

方向上则大多数分布于祭祀坑1组和2组之间.  

1.2  数量遗传分析 

在数量遗传分析中 , 本文选取了绝对年代较接

近的8个青铜时期样本组(附录1). 若将这8个组各自

作为独立的人群来进行计算, 则FST=0.049, 而将8个

组依据地理位置进行合并后, 所有区域的FST值都有

显著下降 . 以黄河中下游地区(FST=0.018)及内蒙古

长城地带(FST=0.015)最为明显 , 而甘青地区的FST值

(0.025)相对略高. 在删去西北岗祭祀坑组后, 青铜时

代样本组的FST值都有所升高, 而在黄河中下游地区, 

FST值则略有下降(表S1) .  
表 1展示了对所有 8个样本组进行Relethford- 

Blangero分析的结果. 朱开沟组、先周组、上孙家寨

卡约组和西北岗祭祀坑组的残差均为正, 表明这4组

人群受到的来自区域之外或区域之内其他人群(不在

本文所选样本中)基因流影响的程度较高. 另外, 朱

开沟及西北岗祭祀坑组的残差值明显较高 , 即二者

所受之影响较为显著 . 考虑到祭祀坑组并不能代表

一个“人群”, 在删去该组后重复了上述计算, 结果显

示所有样本组的残差值都有增加(表2).  

我们在小地理单元内再次进行了 Relethford- 

Blangero分析(表S2). 结果显示: 在黄河中下游地区, 

若将祭祀坑组视为本地人群 , 则先周组和殷墟中小

墓组的残差值均为负; 若删去祭祀坑组, 则先周组人

群区域外基因流入的程度明显增加 . 而在内蒙古长

城地带和甘青地区 , 仅火烧沟组的残差值有了明显

的升高.  

1.3  遗传距离分析 

在计算遗传距离矩阵时 , 本文增加了在年代上

略早于殷墟遗址的游邀组、寨峁组及马家窑组. 为了

获得更直观的结果, 分别对所得遗传距离矩阵(表S3)

进行了主坐标分析和分层聚类分析.  

在主坐标分析中 , 第一主坐标和第二主坐标分

别解释了所有变异的37.69%及16.41%, 由图2可知,  

表 1  青铜时期标本组的Relethford-Blangero分析结果 
Table 1  Results of the Relethford-Blangero analysis for the Bronze Age population 

分组 rii 观察到的变异 期望的变异 残差 

殷墟中小墓组 0.01404 0.924 0.992 −0.068 

大甸子组 0.059163 0.927 0.947 −0.019 

朱开沟组 0.095613 0.987 0.91 0.077 

磨沟齐家组 0.029513 0.869 0.976 −0.107 

先周组 0.031982 0.984 0.974 0.010 

上孙家寨卡约组 0.097126 0.93 0.908 0.022 

火烧沟组 0.019807 0.975 0.986 −0.011 

西北岗祭祀坑组 0.044786 1.058 0.961 0.097 
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表 2  删除祭祀坑组的青铜时期标本组Relethford-Blangero分析结果 
Table 2  Results of the Relethford-Blangero analysis for the Bronze Age population without Jisikeng group 

分组 rii 观察到的变异 期望的变异 残差 

殷墟中小墓组 0.01658 0.95 1.002 −0.051 

大甸子组 0.061712 0.952 0.956 −0.003 

朱开沟组 0.086351 1.02 0.931 0.089 

磨沟齐家组 0.023842 0.891 0.994 −0.104 

先周组 0.036709 1.006 0.981 0.025 

上孙家寨卡约组 0.096268 0.956 0.921 0.035 

火烧沟组 0.024656 1.003 0.994 0.009 

 

 

图 2  遗传距离的第一、第二主坐标图 
Figure 2  Plot of the first two principal coordinates of genetic distance among 11 groups  

与殷墟中小墓组最为接近的有游邀组和先周组 . 而

在第一主坐标上 , 上孙家寨组和朱开沟组与其他样

本组有所偏离; 在第二主坐标上则还有西北岗祭祀

坑组略微偏离了其他样本组的分布范围 . 结合前文

Relethford-Blangero的分析结果 , 这3组人群都是接

受外来基因影响较为明显的. 

图3展示的是使用离差平方和方法(Ward link-

age)对所有标本组的遗传距离(D2)进行分层聚类后的

结果, 由该聚类图可得出以下认识: (1) 殷墟中小墓

组首先与游邀组聚合在一起 , 再与磨沟组和先周组

聚成的小类相聚; (2) 西北岗祭祀坑组则首先与位于

陕北地区的寨峁组聚合 , 然后再与殷墟等组聚为一

大类; (3) 除磨沟组外, 甘青地区其他的样本组均聚

合为一类 , 其与殷墟中小墓及祭祀坑的遗传距离要

大于由大甸子组和朱开沟组所聚合成的类群(内蒙古- 

长城地带). 但仔细分析距离矩阵可知, 殷墟中小墓

组和祭祀坑组与甘青地区火烧沟组的遗传距离非常

近, 而这种现象学者们已有所注意, 并指出火烧沟男

性颅骨与殷代中小墓男性之间很高的同质性甚至超

过了火烧沟组与甘青地区其他人骨材料之间的接近 
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图 3  遗传距离的聚类分析图 
Figure 3  Dendogram from ward’s linkage cluster analysis  

程度[35].  

2  讨论与结论 

2.1  殷墟出土颅骨的形状变异 

殷墟出土的人骨通常被分为两类: (1) 中小墓出

土的商代平民 ; (2) 出土自祭祀坑的人牲 (也称“人

祭”, 是用活人做牺牲, 杀之以祭神灵或祖先). 前人

对这些人骨进行了一系列研究 , 将大多数中小墓出

土颅骨的形态特征概括为: 偏长的中颅型、高颅型、

狭颅型、偏狭的额型、中上面型、中眶型和阔鼻型. 另

外 , 还在该组中辨识出约8例形态特征不同的颅骨 , 

这些颅骨与前者主要的区别在于面宽很大而颅高偏

低 [27,28]. 本文从个体层面对殷墟中小墓出土的标本

进行了主成分分析 , 发现殷墟中小墓人群中的确有

部分标本的颅面部形态与北亚和东北亚人群接近 , 

但从定量分析的角度看, 殷墟中小墓B组的5例个体

并非均具有明显的北方因素 , 而具有明显北方因素

的个体也不仅限于该组之中.  

对于祭祀坑组的标本 , 最具争议之处在于其是

否包含不同的大人种成分 . 而无论是持异种系还是

同种系观点的学者 , 在研究殷墟西北岗祭祀坑标本

或使用这批标本作为对比数据时都会依照杨希枚的

分组进行分析[36,37]. 但本文发现: 并无足够的证据将

西北岗祭祀坑出土的颅骨分为5个种系类型不同的小

组 . 即便是具有较明显差异的祭祀坑1组和祭祀坑2

组中的某些标本也并非和其他组内标本具有同样的

体质特征, 更不用说重叠程度很高的其他小组了.  

单纯依靠研究者的经验在一批成分较为复杂的

人骨材料内划分种系亚组非常困难 , 其准确性也常

存疑. 若使用这种方法来分析一批标本, 则需要将定

性和定量分析方法结合起来 . 划分种系亚组的目的

在于寻找某一人群接受基因流入的证据 , 但在“人

种”内部, 基因和表型的变异都非常大, 若一组标本

内个体间的颅面部形态的差异较大, 则很可能使研究

者误会其中包含若干不同的种系成分. 因此, 使用人

群颅面部测量表型的变异水平(而非划分种系)来研究

是否存在外来基因的影响可能是更为合适的方法.  

2.2  殷墟遗址古代居民的人群结构及人群历史 

(ⅰ ) 殷墟中小墓 .  在Relethford-Blangero分析

中 , 中小墓人群观察到的变异水平和预期的变异水

平之差为负 , 这一般代表着该人群具有低于地区内

平均水平的外来基因流入 . 但区域内高水平的基因

交流会掩盖外来基因的影响[18,19]. 从考古文化看, 殷

墟中存在明显的北方(河北北部及长城以北地区、山

西及相邻的陕北地区)文化因素, 包括铜器、玉石器、

金器、骨器等多个器类[38], 与山东中东部、安徽两淮

地区、江苏北部、陕西关中、汉中及相邻地区、河南

淮水以南以及长江中下游地区也都有明显的器物交

流的痕迹 [29]. 文化的交流并不一定伴随着人群和基

因的交流, 但黄河中下游地区的低FST值亦显示出该

地区内各人群之间的变异水平低 , 群体间基因交流

颇为频繁. 另外, 对殷墟2004年大司空遗址出土6例

人骨进行的古DNA(mtDNA)研究发现: 由这些样本的

mtDNA高可变Ⅰ区所确定的单倍型类群多样性较高, 

这也表明了殷墟中小墓人群基因来源的复杂多元

(2004年殷墟大司空遗址出土人骨mtDNA研究报告).  

在所有标本中 , 游邀组与中小墓组遗传距离最 

接近, 该组标本出土自山西忻州游邀遗址, 时代大约

在龙山晚期-夏代. 在搜集原始数据时, 未搜集到河

南省及其周边地区年代稍早于晚商的其他人群的个

体数据 , 因此以下分析还有待材料丰富后做进一步

检验. 目前来看, 殷墟中小墓人群与新石器时代晚期
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以来本地及临近地区的古代人群具有较多基因上的

联系 , 人群的主体成分应是从新石器时代晚期以来

一脉相承的. 在青铜时代的标本中, 与中小墓人群遗

传距离最为接近的是位于河西走廊的火烧沟组 , 但

二者地理距离较远 , 考古学文化上也没有明显器物

交流的证据 , 造成这种现象的原因还需后续对火烧

沟人群进行深入研究. 此外, 中小墓组与先周及磨沟

组的遗传距离也较为接近 , 反映出该人群与陕西及

甘南区域的人群存在较频繁的基因交流.  

主成分分析显示殷墟中小墓标本中部分个体的

颅面部形态与北亚及东北亚人群非常接近 , 而在各

标本组遗传距离的主坐标分析和聚类分析中 , 中小

墓组与来自内蒙古-长城地带的朱开沟组和大甸子组

并没有显示出十分密切的联系 , 这一方面是因为形

态与北亚及东北亚人群接近的个体数量不多 , 没有

对遗传距离的计算造成太大的影响; 另一方面则是

商文化控制区域内频繁的基因流动已使外来基因汇

入当地人群的基因库之中.  

(ⅱ) 西北岗祭祀坑.  若将西北岗祭祀坑出土的

人骨当作一个“人群”来进行Relethford-Blangero分析, 

则所有青铜时代的样本组中以祭祀坑组的残差值最

高, 显示出该人群具有较高水平的杂合性; 而删去祭

祀坑组后再对其余标本组进行同样分析时 , 无论是

在大的地区还是小的地理单元 , 所有样本组的残差

值都有增加 , 这似乎反映出祭祀坑组人群增加了区

域内外来基因流入的平均水平.  

同时, 在主坐标分析中, 西北岗祭祀坑组也表现

出受到外来基因影响的可能 . 从遗传距离矩阵来看

(表S3), 祭祀坑人群和黄河中下游地区人群, 包括中

小墓人群在遗传上存在一些差距, 但并不显著. 而聚

类分析中祭祀坑组虽未直接与中小墓组相聚合, 但也

仍与黄河中下游及其周边的人群聚为大类. 这反映出

西北岗祭祀坑组人群的主体与中小墓人群相似, 应仍

是黄河中下游地区的居民. 同时, 该标本组还受本文

所涉遗址分布区之外其他人群的影响, 但由于数量不

大, 而未对人群间遗传距离的计算造成太大影响.  

此外, 在遗传分化指数上, 所有样本组在删去西

北岗祭祀坑组后 , FST值略有上升 , 即各人群之间的

差异变大; 而在黄河中下游地区的样本在删去祭祀

坑组后, FST值却略有下降, 即各人群间的差异变小, 

但二者的幅度均不明显 . 这一方面表明有小部分祭

祀坑组的个体并非来自黄河中下游地区 , 而可能与

内蒙古长城地带和(或)甘青地区的人群有一些形态

上的相似性; 另一方面也表明大部分祭祀坑组个体

的颅面部形态与文中所涉及的中国北方各组标本差

距不大, 而没有显示出受到大量“高加索人种”及“海

洋尼格罗人种”影响的情况.  

综合上文对殷墟遗址出土人骨的分析和讨论 , 

对其人群历史和人群结构可以得到一些初步认识 : 

(1) 大多数殷都平民与该地区新石器时代晚期人群

具有更近的亲缘关系. (2) 殷墟中小墓人群中一些个

体的颅面部表型与北方人群较为接近. 同时, 在距今

3000年前后 , 该人群与其他黄河中下游地区的人群

间存在非常频繁的基因交流. (3) 个体主成分分析的

结果表明, 西北岗祭祀坑组标本并不能被分为5个种

系不同的亚组, 除祭祀坑1组与北亚及东北亚人群在

颅面部形态上较为相似外 , 该批标本大多数个体的

颅面部形态与东亚人群接近. (4) 祭祀坑组颅骨的内

部变异水平较高, 人群的杂合性较强. 其主体人群与

夏商时期黄河中下游地区的居民具有较近的遗传关

系, 也包含了部分来自中国北方其他区域——内蒙古

长城地带及甘青地区——以及北方区域以外的个体, 

但并未显示出受到大量欧洲及大洋洲(土著)人群影

响的情况.  

2.3  对夏商时期中国北方地区人群结构及人群历

史的初探 

中国北方地区人群(文中所有青铜时代标本)的

FST值较大 , 但是由于缺乏对更早(新石器时代)或更

晚(铁器时代)时代人群的分析, 我们很难定性地描述

这一地区青铜时代的人群间基因交流的程度 . 依据

地理位置进行区分后, 黄河中下游地区、甘青地区和

内蒙古长城地带的FST值都下降明显, 表明整个北方

地区人群间的基因交流很可能受到了地理因素的限

制 , 三个地理单元内部的群体间基因交流要明显高

于整个北方地区人群间的基因交流(或者不同地理区

域的自然选择因素, 如环境、生存策略等, 对颅面部

表型造成的影响存在差异).  

此外 , 不同地理单元内群体间的变异水平也存

在一些差别 . 黄河中下游地区人群间的变异和内蒙

古长城地区人群间的变异要小于甘青地区 . 这代表

着在黄河中下游和内蒙古长城地带这两个区域内 , 

人群之间的基因交流较为频繁 , 而甘青地区则略逊

色 . 黄河中下游地区在夏商之际是中华文明的核心
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地带, 殷墟遗址更是商代后期的都城所在, 是当时政

治、经济和文化的中心[29], 该区域一方面长期维持着

较高水平的人口数量(缺乏基因漂变), 另一方面也存

在较为频繁的人群流动; 内蒙古长城地带的朱开沟

和大甸子遗址虽然在直线距离上相距较远 , 但从朱

开沟遗址所在的鄂尔多斯, 经呼和浩特、张家口, 沿

桑干河和老哈河流域直至大甸子墓地所在的辽西地

区是一条天然的具有相近地理条件的通道 , 且这些

地区具有相似的生态环境 , 分布在这一带的人群也

具有相似的生业方式(半农半牧)[39], 这就使得直接或

接力式的基因交流得以顺利进行. 而在甘青地区, 其

青铜-早期铁器时代考古学文化的面貌呈现出多元化

发展趋势 [40,41]; 人种学研究显示该区青铜-早期铁器

时代人群由新石器时代比较统一的“古西北类型”分

化为几个亚型 , 彼此之间出现了一些形态上的差

异[37]. 另外, 该区地理环境较为复杂, 自然环境差异

较大 , 自然选择对于人群颅面部形态的影响亦可能

存在一些差异.  

总之, 中国北方地区幅员辽阔, 文化和人群交流

复杂 , 人群之间的基因交流很可能受到了地理因素

的限制 , 不同地理单元内的人群间基因交流程度也

存在一些差别 . 位于北方边缘地带的朱开沟组人群

和上孙家寨卡约组人群可能更多地受到了来自区域

外其他人群的基因影响.   
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Summary for “殷墟青铜时代人群颅骨表型的数量遗传学分析” 

The quantitative genetic analysis of craniometric phenotype of 
Yinxu population, Anyang 
Letian He1,2* & Wu Liu1 
1 Key Laboratory of Vertebrate Evolution and Human Origins, Institute of Vertebrate Paleontology and Paleoanthropology, Chinese Academy of 

Sciences, Beijing 100044, China; 
2 College of Earth Sciences, University of Chinese Academy of Sciences, Beijing 100049, China  
* Corresponding author, E-mail: heletian@ivpp.ac.cn 

Yin Ruins was the capital of the last phase of the Shang Dynasty (3250–2996 BP), which was located in the northwest of 
Anyang city in Henan Province, China. It is one of largest archeological sites in China famous for containing some of the 
earliest Chinese writing inscribed on oracle bones. A large number of human skeletons excavated from this site have also 
played an important role for understanding population structure and population history of the Yin Ruins and northern 
China.  

Previous researchers focused on the population structure of the Yin Ruins from the perspective of ethnology, and sug-
gest that some skulls presented obvious differences in craniofacial morphology compared with the local population de-
rived from the medium and small tombs (ZXM) and sacrifice pits (JSK). Yang stated that the JSK samples consisted of 5 
different racial groups, such as Mongoloid, Caucasoid, Australoid and so forth. However, some scholars hold different 
views. This study analyzes the craniofacial shape variation of ZXM and JSK samples to explore their population history 
and population structure. A total of 212 adult skulls belonging to these 2 groups are analyzed in this article. The compar-
ative data include 414 skulls from 9 sites in northern China whose absolute chronologies are close to that of Yin Ruins 
(4800–2000 BP). Multivariate exploratory (PCA) and evolutionary quantitative genetic method (R-matrix analysis) are 
used to study variance among populations, as well as population structure and population history. The result shows that: 
(1) Most of ZXM specimens have closer genetic distance with the late Neolithic population in local region, and there is a 
very frequent gene flow between the ZXM population and the residents of middle and lower reaches of the Yellow River. 
(2) The craniofacial morphological variation of JSK group is higher, and most of the JSK individuals have a closer ge-
netic distance with the residents of middle and lower reaches of the Yellow River during the Xia and Shang Dynasty. In 
addition, this group also contained some individuals coming from the Inner Mongolia-Great Wall region, Ganqing region 
and regions outside this analysis. However, they do not have evidence of gene flow from Europe or Oceania. (3) In 
northern China, gene flow among populations is likely to be limited by geography during the Bronze Age, and there are 
also some differences in the level of gene flow among populations of different geographic units. Based on above results, 
the author suggest that the phenotypic variation among different populations is so large that the reliability of the “use of 
racial classification to explore the extent of outside gene flow” needs further confirmation. 

Yin Ruins, Bronze Age, craniometric phenotype, quantitative genetic analysis, gene flow 

doi: 10.1360/N972017-00742 
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