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摘要    圆沙古城位于新疆塔克拉玛干沙漠的中心地区, 地处古丝绸之路的南线. 
本实验以距今 2000~2500 年前的圆沙古城 15 例古代居民的线粒体 DNA (mtDNA)为
研究对象. 系统发育及多维度分析结果表明圆沙古城古代人群与现代中亚南部人群、

印度河流域人群以及新疆察吾呼古代人群间存在着相对较近的遗传距离. 
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中亚是一个连接东方与西方的广大地理区域 , 

包括乌兹别克斯坦、塔吉克斯坦、土库曼斯坦、吉尔

吉斯坦及哈萨克斯坦的部分区域, 从帕米尔高原、兴

都库什一直深入到中国的新疆地区. 这个区域的特

点是历史上存在大量的人群迁徙活动, 居民是具有

不同文化、语言和体质人类学特征的混合体 [1]. 
mtDNA分析结果表明中亚地区的现代人群在遗传组

成上是欧洲和亚洲人群的混合体, 是已经分化了的

西方和东方谱系的融合 [2~4]. 然而, 早期人群迁徙所

留下的遗传印记会被后来的迁徙事件所掩盖, 仅仅

依据现代人的数据很难解析人群的迁徙和混合历史. 
古代遗存中的DNA分子可以为早期人类的起源、迁徙

和融合提供新的信息. 中亚地区古代DNA的研究是

重建该地区人群迁徙历史及了解其历史上复杂混合

模式的有力工具 [5~7]. mtDNA由于其拷贝数高、母系

遗传、缺少重组及变异速度相对快等特点在人类进

化、迁徙和人群历史研究, 尤其是基于古代人类遗骸

的人类遗传研究方面具有较为广泛的应用.  
新疆位于中亚的东缘, “丝绸之路”横贯其境内, 

是东西方文化交流的重要通道. 古代的黄河流域文

明、印度文明、波斯文明以及希腊文明都曾在此交汇、

融合. 塔里木盆地人类的起源和文明的形成, 一直是

近年来国际学术界关注的一个热点问题. 迄今为止, 
塔里木盆地人群的“本地起源说”缺乏足够的考古学

证据. 学术界普遍认为来自三个不同地域的文化及

其代表人群对塔里木盆地文明的形成和发展起了重

要的作用. 第一种是源于塔里木盆地北部的俄罗斯-
哈萨克大草原的游牧文化, 这些文化包括青铜时期
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的克尔木齐文化、阿凡纳谢沃文化和较晚的安德罗诺

沃文化等. 目前的考古学证据表明这些文化对早期

塔里木盆地文明的起源和发展起了举足轻重的作  
用 [8]. 第二种是东来文化, 如青铜时代东部青海、甘

肃的羌人文化(如四坝文化), 丝绸之路建立后的汉文 
化, 以及后期东北亚、北亚起源的文化(如公元 3 世

纪、13 世纪分别发生的匈奴, 蒙古帝国的西进)[9]. 第
3 种是青铜时代来自塔里木盆地西部的中亚南部的绿

洲文化 , 其代表文化是巴克特里亚-马吉安那文化

(Bactrian-Margiana Culture, 2000~1800BC)[10]. 然而考

古学上普遍认为绿洲农业文明对早期塔里木盆地文明

的形成贡献较小, 而在公元前 200 年或是更早的时 
候, 在安德罗诺沃文化为代表的雅利安人扩张造成

的“多米诺骨牌式”民族迁徙的效应下, 绿洲文化很可

能向东翻过帕米尔高原到达塔里木盆地对其南缘的

绿洲农业文明产生了一定的影响 [11], 这一假说还需

要更多的考古学证据的支持. 当丝绸之路建立后, 塔
里木盆地与其西部各种文明的交流更加频繁. Han[12]

根据塔里木盆地古代居民的体质人类学数据分析认

为塔里木盆地人类迁徙历史可以归纳为 3 个时期: 迄
今发现最早的古代居民是以孔雀河古墓沟(公元前

2300~1430 年)为代表的原欧洲类型, 他们可能属于

北方草原文化起源的印欧人. 第 2 个时期是体质人类

学特征为印度-阿富汗类型的人群的迁入. 到了东汉

时期, 这里的居民在种系成分上发生了明显的变化, 
地中海人种的东支(印度-阿富汗类型)成为当地居民

的主体因素. 鉴于上述情况, Han[12]曾经推测: “早在公

元前最后几个世纪甚至更早, 地中海支系的一支居民

越过帕米尔高原, 顺沿塔里木盆地的南缘, 不断迁徙

到新疆境内, 直至罗布泊地区.” 第 3 个时期是汉朝丝

绸之路建立后东亚, 北亚蒙古人种的大举西进.  
圆沙古城是目前在塔克拉玛干沙漠中发现的年

代最久远的一座古城. 本研究的目的在于通过比较

圆沙古城古代人群与现代欧亚大陆人群及其他古代

人群间的遗传关系, 来探讨新疆塔里木盆地及中亚

地区人群的起源、迁徙及融合历史.  

1  材料与方法 

1.1  样本的采集 

圆沙古城位于新疆塔克拉玛干沙漠的中心, 克

里雅河下游地区 , 地理坐标为北纬 38°52′, 东经

81°35′(图 1). 对古城西墙中的木炭标本经 14C 测定, 
年代为距今(2135±50)年. 考古学研究表明这座古城

的时代上限应不晚于我国西汉时期. 在汉朝, 东方和

西方开始通过“丝绸之路”进行交流. 圆沙古城位于

“丝绸之路”的南端.  
由于当地干燥和寒冷的气候, 采自圆沙古城的

16 例古代人类样本保存良好, 编号为 1~16 号. 1~14
号为古人骨骼样本, 其中 6 和 9 号来自于同一个体. 
15 和 16 号为古人牙齿样本.  

1.2  DNA 的提取、扩增及序列测定 

用打磨机去掉骨骼样本表面的 2~3 mm, 将骨骼

在组织研磨机(WARING, USA)中打磨成粉末. 牙齿

样本先在 10%的漂白粉溶液中浸泡 20 min, 并用乙醇

和蒸馏水清洗, 再于紫外线下每个面照射 30 min, 在
装有液氮的 6750 研磨机(SPEX, USA)中打磨成粉末.  

DNA 的提取使用古 DNA 抽提专用试剂盒

(BIO101, USA), 取 500 mg 骨粉或牙粉, 用 EDTA 缓

冲液裂解细胞, 在高浓度的异硫氰酸胍下用硅胶颗

粒吸附 DNA 分子, 经缓冲液冲洗去除蛋白质及脂类

等大分子以及 PCR 反应抑制物后, 用纯水洗脱. 
用四对套叠引物(表 1)对 mtDNA 高可变一区

(HVI)的 16053~16378 片段进行 PCR 扩增. 在 25 µL
的体系中, 含有 67 mmol/L Tris-HCl (pH 8.8), 2 mmol/L 
MgCl2, 1 mmol/L dNTPs, 0.5 µmol/L 各引物和 1 U 
TaqDNA 聚合酶(Promega), BSA(1.3 mg/mL). 扩增 33
个循环按以下程序进行: 94℃热启动 10 min, 94℃热变

性1 min, 52℃退火45 s(HVIa 和 HVIb)或55℃退火45 
s(HVIc 和 HVId), 72℃延伸 1 min, 最后 72℃延伸 10 
min, 4℃保存 . 为了保证实验的可靠性 , 在每次的

DNA抽提和 PCR扩增过程中都设有阴性对照. PCR扩

增产物用 2%琼脂糖凝胶电泳检测, 经凝胶回收试剂

盒(Qiagen)回收. 经检测后, 以回收产物作为模板, 采
用 ABI Prism Big Dye Terminator Cycle Sequencing kit 
(Applied Biosystems) 作测序反应, 反应产物按公司推

荐的乙醇沉淀法进行纯化和变性后, 经 ABI310 全自

动基因分析仪(Applied Biosystems)读取序列. 

1.3  限制性片段长度多态性(RFLP)分析 

使用 7 对引物对相应编码区序列进行 RFLP 分析   
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图 1  圆沙古城的地理位置示意图 
 

表 1  序列测定及 RFLP 引物 
HVI 片段 

/单倍体类群 引物 序列/RFLP 分析 长度/bp 退火温度/℃

HVI-a L16052 5′-GGAAGCAGATTTGGGTAC-3′ 
H16142 5′-ATGTACTACAGGTGGTCAAG-3′ 测序 124 52 

HVI-b L16131 5′-CACCATGAATATTGTACGGT-3′ 
H16218 5′-TGTGTGATAGTTGAGGGTTG-3′ 测序 126 52 

HVI-c L16185 5′-ACCCAATCCACATCAAAACC-3′ 
H16286 5′-TGTACTGTTAAGGGTGGGTAGG-3′ 测序 142 55 

HVI-d L16281 5′-CCTCACCCACTAGGATACCAA-3′ 
H16379 5′-CAAGGGACCCCTATCTGAGG-3′ 测序 138 55 

M L10304 5′-ATGAGCCCTACAAACAACT-3′ 
H10423 5′-GAGTCGAAATCATTCGTTT-3′ +AluI 10397 156 50 

G L4701 5′-CTATCCTCTTCAACAATATACTCT-3′ 
H4848 5′-ATGTGAGAAGAAGCAGGC-3′ +HhaI 4831 182 52 

H L6987 5′-GGCATTGTATTAGCAAACTCAT-3′ 
H7098 5′-TAGGGTGTAGCCTGAGAATAG-3′ AluI 7025 152 50 

I L9959 5′-CTGTATGTCTCCATCTATTGC-3′ 
H10108 5′-TAGTAGTAAGGCTAGGAGGG-3′ +AluI 10032 150 47 

D L5159 5′-GCACCACGACCCTACTACTA-3′ 
H5287 5′-GGGATGATGAGGCTATTGT-3′ AluI 5176 166 48 

A L648 5′-CCCACATCACCCCATAAACAA-3′ 
H745 5′-GCTTGATGCTTGTCCCTTT-3′ +HaeIII 663 136 50 

T L13279 5′-TTACAATCGGCATCAACC-3′ 
H13424 5′-GAGTAGTCCTCCTATTTTTCG-3′ +BamHI 13366 146 51 

 
(表 1). PCR扩增体系为 20 μL, 扩增条件和扩增程序

与高可变区的相同. PCR产物的酶切反应使用合适的

限制性内切酶进行 (New England Biolabs, Beverly, 
MA). 酶切产物用 2%的琼脂糖凝胶电泳进行检测. 
对于每个样本首先根据 10397 位点的变异情况将其

划分入大的单倍型类群M或N, 再根据其高可变一区

的变异模式及mtDNA的系统发育树 [13]选择相应的单

核苷酸多态性位点进行进一步的类群划分. 

1.4  污染的防止 

在实验过程中, 尽可能的严格执行O’Rourke等
人 [14]提出的污染防止的标准办法 , 如将PCR前和

PCR后的实验区域分开; 使用面罩、手套和实验服, 
用DNA污染去除试剂(DNA-QUANT OFFTM Q-BIO 



 
 
 

 
中国科学 C 辑: 生命科学   2008 年 第 38 卷 第 2 期 

 

 

139 

gene)及紫外线(254 nm)处理仪器设备和实验台; 设
立DNA抽提和PCR扩增的阴性对照. 为了检测可能

的外源性污染, 参与实验人员的mtDNA要进行测定

并与实验结果相比对. 在实验中, 对同一样品至少进

行 3 次DNA提取, 对不同的提取液分别进行 3 次PCR
扩增以保证结果的重现性和真实性.  

1.5  系统发育分析 

序列的对准 (sequence alignment)由 CLUSTAL 
X1.83完成, 插入/缺失位点从所有分析中排除 [15]. 群
体间的遗传距离(dA)用MEGA2 计算得到 . 邻接树

(Neighbor-joining Tree)[16]根据遗传距离矩阵用PHY- 
LIP3 构建. 多维度分析(Multidimensional scaling)以
群体间的遗传距离为基础用SPSS11 软件来完成.  

2  结果 

2.1  mtDNA 多态性分析 

实验测定了 16 例圆沙古城古代样本mtDNA高可

变一区16053~16378的326 bp序列(不包括引物区). 与
剑桥标准序列(CRS)[17]相比, 检测到 22个多态性位点, 
包括 1 个位点上的缺失和 21 个位点上的转换, 没有

颠换情况发生(表 2). 16 例样本中共界定了 15 种单倍

型, 除来自同一个体的 6 号和 9 号样本序列相同外, 

其他样本序列未见单倍型共享情况发生.  
在 GenBank 中, 将圆沙古城古人群的 mtDNA 高

可变一区的 15 种单倍型序列, 通过 BLAST 寻找其共

享序列(表 3). 在 15 个古代个体中, 9 个在数据库中发

现与之完全匹配的共享序列, 4 个找到相差一个碱基

的共享序列, 其余两个暂时未发现与其匹配的共享

序列. 这些共享序列广泛分布在欧亚大陆. 

2.2  单倍型类群的划分 

根据线粒体DNA高可变区序列的变异模式和编

码区的RFLP分析结果, 可以将圆沙古代人群序列划

分入相应的单倍型类群(表 2). 样本 1 和 4 归属于单

倍型类群T. T型是欧洲的几个主要特有单倍型类群之

一, 在欧洲人群中的分布频率为 6%~14%左右 [18]. 样
本 2 可以划分入单倍型类群G下的亚型G2a. G型在东

亚、北亚及中亚地区具有广泛地分布. 值得注意的是

在中亚地区只有G2 亚型有分布, 而且可能是从一个

非常早的迁移事件中到达这里的 [3]. 样本 3, 8 和 13
属于单倍型类群H. H型广泛的分布在欧洲和近东人

群中, 并且在北非和中亚地区也有分布, 但在东亚人

群中却很少发现. 样本 5 属于西部欧亚谱系中的单倍

型类群I. I型主要分布在北欧和西欧. 样本 6 和 9 来自

于同一个体, 其单倍型类群为在东亚、东北亚及 
 

表 2  mtDNA 高可变一区多态性位点及单倍型类群 

样品 HVI 变异位点 RFLP 单倍型类群 
1 16126 16294 10397AluI−, 13366BamHI+  T 
2 16223 16227 16278 16362 10397AluI+, 4831HhaI+ G2a 
3 CRS 10397AluI−, 7025 AluI− H 
4 16126 16163 16186 16189 16294 10397AluI−, 13366BamHI+ T 
5 16129 16223  10397AluI−, 10032 AluI+ I 
6 16184 16223 16362 10397AluI+, 5176 AluI− D 
7 16184 16223  10397AluI+, M 
8 16126  10397AluI−, 7025 AluI− H 
9 16184 16223 16362 10397AluI+, 5176 AluI− D 

10 16168 16223 10397AluI− N 
11 16126 16179 16216 10397AluI− N 
12 16223 16256 10397AluI+ M 
13 16311 16354 10397AluI−, 7025 AluI− H 
14 16223 16270 缺失 10397AluI− N 
15 16129 16223 16290 16319 10397AluI−, 663HaeIII+ A 
16 16223 16253 10397AluI+ M 
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表 3  单倍型共享序列的分布及数量 a) 

样本 共享序列(数量) a) 

1 大陆欧洲(18), 俄罗斯 (西西伯利亚)(4) , 希腊(1) 

2 俄罗斯(布里雅特)(5), 蒙古(1), 中国汉族(1)、维吾尔族(1) 

3 大陆欧洲(364), 巴尔干半岛(33), 俄罗斯 (西西伯利亚) (30), 土耳其(6), 希腊(31), 巴基斯坦(6), 叙利亚(1), 尼日尔(2), 
澳大利亚(2), 中国汉族(1)、傣族(1)、维吾尔族(1) 

4 大陆欧洲(26), 巴尔干半岛(3), 俄罗斯(5), 叙利亚(2), 土耳其(2), 印度(1), 中国汉族(1)  

5 大陆欧洲(42), 俄罗斯(1), 印度(3), 肯尼亚(1) 

6,9 b) 俄罗斯(2), 乔治亚(3), 巴基斯坦(1), 斯洛伐克(1), 中国汉族(5), 蒙古族(1), 达斡尔族(1), 藏族(1), 白族(2), 土家族(3), 
彝族(2), 韩国(2) 

7 b) 
1. 罗马尼亚(1), 葡萄牙(1), 希腊(1), 乔治亚(1), 高加索(1), 澳大利亚土著(2)  
2.c) 希腊(1), 俄罗斯(2), 葡萄牙(1), 苏格兰(4), 中国藏族(1)、苗族(1)、汉族(1)、哈尼族(1),  印尼(6), 玻利尼亚(1), 非洲

(3), 澳大利亚土著(2) 

8 挪威(19), 苏格兰(48), 葡萄牙(4), 俄罗斯(3), 罗马尼亚(1), 德国(2), 匈牙利 (古代个体) (1), 冰岛(15), 阿迪盖(2), 中国

鄂温克族(1)、达斡尔族(1) 
10 希腊 (1) 

11 暂无 

12 印度(8) 

13 苏格兰(1) 

14 b) 同样本 7 中第 2 部分  

15 暂无 

16 b) 同样本 7 中第 2 部分 
a) 表中的共享序列均来自 NCBI 的 GenBank 数据库; b) 代表只找到相差一个碱基的共享序列; c)7 中的第 2 部分为只有 16223 位点

突变的共享序列 
 

北亚地区分布广泛的 D型.  样本 15的单倍型类群为

A. A 型与 D 型的区域分布特点相似. 样本 7, 12 和 16
由于其高可变一区的变异模式不明显, 难以划分到

具体的单倍型类群中, 只根据 RFLP 结果(10397AluI+)
被划分到大的单倍型类群 M 中. 同样, 样本 10, 11 和

14 根据 RFLP 结果(10397AluI−)被划分入大的单倍型

类群 N 中. 

2.3  系统发育分析 

为了比较圆沙古城古代人群与现代欧亚人群及

其他古代人群间的遗传关系, 我们选取了 36 个现代

欧亚大陆人群, 古代新疆南部的察吾呼人群、吐鲁番

盆地的交河故城、洋海、苏贝希人群, 蒙古境内的古

匈奴人群及河北的古姜家梁人群作为比较人群(表 4)
进行系统发育分析. 其中现代人群按照地理分布分

为东亚, 北亚, 中亚, 印度河流域, 印度, 伊朗高原, 
土耳其高加索地区, 欧洲几个部分. 

在构建的邻接树(图 2)上所有现代人群基本按照

其地理分布形成几个大的分支簇, 其中, 中亚古代和

现代人群都处于亚洲和欧洲谱系分支的交汇处. 中亚人

群的分支不仅和东亚、北亚的分支相连, 与南亚次大陆的

分支交汇, 并通过土耳其及小亚细亚地区人群的分支与

欧洲分支相连, 体现出中亚地区在人群迁徙和扩张历史

上所处的重要地位. 圆沙古城古代人群和察吾呼古代人

群的系统发育分支最近,并且又与其西南部的现代中亚人

群—塔吉克斯坦人(SHU)的系统发育分支聚在一起, 
三者又与除中亚地区以外的较大区域范围内划分的印

度河流域人群分支较近. 另外, 与北亚及东亚人群的

系统发育分支相比, 圆沙古人群与南亚人群的系统发

育分支更接近, 并且位于南亚与欧洲人群分支之间. 
这表明来自东亚/北亚的遗传因素对圆沙古人群的影

响较少, 而来自西南亚的影响相对较多.  

2.4  多维度分析 

为了进一步研究圆沙古人群与其他人群的相互

关系, 探讨其起源、迁徙的历史, 我们通过多维度分

析将人群间的遗传距离在一个二维空间上清晰的展

示出来(图 3). 多维度分析显示现代各人群按其地理

区域聚集, 总体上呈现一个与地理分布一致的空间

分布. 在古代人群中, 圆沙古代人群与察吾呼、吐鲁 



 
 
 

 
中国科学 C 辑: 生命科学   2008 年 第 38 卷 第 2 期 

 

 

141 

表 4  现代和古代人群的代码、数量和地理位置 

人群 代码 数量 地理位置 

东亚    

北部    

中国北方汉族 [19] HAN 100 青岛、辽宁 

韩国人 [20] KOR 64 韩国 

日本人 [20] JAP 50 日本土著居民 

南部    

南方汉族 [19] HAS 115 广州、云南、武汉 

南方少数民族 [21] ETH 153 傣族(云南)、壮族(广西)、泰人(泰国北部)

北亚    

布里雅特人 [22] BUR 57 俄罗斯布里雅特地区 

蒙古人 [23] MOG 103 蒙古 

中亚    

东部    

新疆维吾尔族 [24] UIX 45 新疆 

哈萨克斯坦维吾尔族 [2] UIG 55 哈萨克斯坦与中国交界处 

哈萨克人 [2] KAZ 55 哈萨克斯坦最东部 

低地吉尔吉斯人 [2] LKIR 48 吉尔吉斯坦最北部 

高地吉尔吉斯人 [2] HKIR 47 吉尔吉斯坦与中国和塔吉克斯坦交界处 

南部 [25]    

塔吉克斯坦人 SHU 44 高帕米尔高原塔吉克斯坦 

Hunza Burusho HUN 44 巴基斯坦北部 

卡拉什人 KAL 44 巴基斯坦西北边境 

西部 [25]    

乌兹别克人 UZB 42 乌兹别克斯坦 

土库曼人 TUK 41 土库曼斯坦 

库尔德人 KUT 32 土库曼斯坦 

南亚    

印度人 [26] INDIA 177 印度 

印度河流域 [25]    

哈扎拉人 HAZ 23 巴基斯坦西北边境省和俾路支省 

帕坦人 PAT 44 巴基斯坦西北边境省和俾路支省 

布拉灰人 BAL 39 巴基斯坦西南的俾路支省 

布拉乌尔人 BRA 38 巴基斯坦西南的俾路支省 

帕西人 PAR 44 巴基斯坦东南的卡拉奇省 

信德人 SIN 23 巴基斯坦东南的信德省 

巴基斯坦人 PAR 100 巴基斯坦东南的卡拉奇省 
伊朗高原 [25]    
Gilaki GIR 37 伊朗北部 
Mazandarian MAZ 21 伊朗北部 
库尔德人 KUI 20 伊朗西部 
Lur LUR 17 伊朗西南部 (格罗斯山脉) 

(接下页) 
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(接上页) 表 4(续) 

人群 代码 数量 地理位置 

安纳托利亚/高加索    

土耳其人 [25] TUI 40 阿塞拜疆的东部和西部 

土耳其人 [27] TUT 45 土耳其 

欧洲    

瑞士 [28] SWI 74 瑞士 

意大利 [29] ITT 51 意大利 

巴斯克人 [29] BAS 45 西班牙巴斯克地区 

英国人 [30] BRI 100 英国 

古代人群    

东亚    

姜家梁人 [31] Jiangjialiang 10 河北省 

北亚    

匈奴人 [32] Xiongnu 46 蒙古北部 

中亚    

圆沙(本实验) Yuansha 15 新疆塔克拉玛干沙漠中心地区 

苏贝希、交河 [33,34] turfan 10 新疆吐鲁番盆地 

洋海 [33] Yanghai 10 新疆吐鲁番盆地 

罗布诺尔 [33] Luobenoer 10 新疆罗布诺尔地区 

察吾呼 [35] Chawuhu 8 新疆天山南麓和静县 

 
番盆地古代人群遗传关系较近, 而与洋海古代人群

的遗传关系较远. 这与系统发育分析的结果相似. 与
现代人群相比较, 圆沙古代人群与中亚南部帕米尔

高原上的塔吉克斯坦人群(SHU)、西部的乌兹别克斯

坦人群(UZB)有着较近的遗传关系; 同时又与印度河

流域的布拉灰人 (BAL)和帕坦人(PAT)等遗传关系相

对较近. 

3  讨论 
本实验成功的获得了 15 例圆沙古城古代居民的

线粒体 DNA 数据. 结合本研究组已发表的有关新疆

地区古代人群的线粒体 DNA 数据及中亚等地区的现

代人群的线粒体 DNA 数据, 来探讨圆沙及新疆地区

人群的起源、迁徙和融合问题.  
圆沙古城遗址的年代上限为我国西汉时期, 而

体质人类学的分析结果认为该人群应该划分入欧罗

巴大人种, 而其小人种类型应该属印度-阿富汗分支

类型. 可见圆沙古人群是归于第 2 时期种族迁徙背景

的框架之下的. mtDNA 系统发育分析及多维度分析

结果均表明圆沙古代人群与现代中亚南部的塔吉克

斯坦(SHU)及印度河流域人群遗传关系相对较近, 从
分子水平上验证了体质人类学家关于其应归属印度-
阿富汗类型的推断. 由于目前缺乏巴克特里亚文化

和安德罗诺沃文化古代居民的 mtDNA 数据, 我们无

法从分子遗传学的角度, 通过比较圆沙古代居民与

二者间的遗传关系来判断其人群起源. 
Hemphill和Mallory[36]将新疆塔里木盆地青铜时

代阿拉沟、楼兰和古墓沟古代居民的体质人类学数据

与中亚地区青铜时代不同时期的巴克特里亚文化、阿

凡纳谢沃文化、安德罗诺沃文化古代居民以及印度河

流域、伊朗和高加索地区的古代居民的体质人类学数

据进行分析比较，发现古墓沟居民并没有体现出与草

原假说或绿洲假说人群有较近的亲缘关系, 而是与

印度河流域的古代居民关系更近. 考虑到没有任何

有力的考古学证据, Hemphill和Mallory[36]认为由于引

入的比较人群可能都与古墓沟古代人群没有亲缘关

系, 在没有合适的外类群的情况下, 体现出与印度河

流域的古代居民有较近的关系. 多种分析方法一致

显示, 较晚期的阿拉沟(公元前 800 年~公元前 200
年)、楼兰古代居民(公元前 202 年~公元 220 年)与早
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期绿洲假说的巴克特里亚文化的古代居民有着较密

切的关系, 而与草原假说的阿凡纳谢沃文化、安德罗

诺沃文化的古代居民没有显著关系. 本研究结果显

示圆沙古代人群与现代南部的中亚人群以及印度河

流域人群具有较近的遗传关系, 这在一定程度上支

持了Hemphill和Mallory的研究结果 . 但是这并不能

作为支持圆沙古代居民与绿洲文明的巴特克里亚人

有更密切联系的直接证据, 因为目前还无法将圆沙

古城人群的数据与相应时代的南部中亚人群以及印

度河流域人群数据做直接比较分析.  
 

 
图 2  基于现代和古代人群间的遗传距离所构建的邻接树 

(b)为上图方框部分的放大 
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图 3  多维度分析图 
人群代码与表 4 中所列出的一致 

 
为了进一步探讨新疆地区人群的起源、迁徙及融

合历史, 我们将新疆(包括圆沙、吐鲁番盆地 [33,34]、

洋海 [33]、罗布诺尔 [33]、察吾呼 [35])的古DNA数据与

周边地区的古代及现代数据进行比较分析(图 2 和图

3). 蒙古境内的古匈奴人群 [32](公元前 300 年~公元

200 年)与北亚人群聚在一起, 河北省姜家梁古代居    
民 [31](公元前 3000 年)与北部东亚人群聚在一起, 他
们与圆沙古人群的遗传距离都较远; 新疆地区早期

原始欧洲类型的草原文化起源人群-罗布诺尔人群(公
元前 1800年)则与欧洲和伊朗高原人群聚在一个区域, 
与圆沙人群遗传关系也较远. 圆沙人群与察吾呼人

群、吐鲁番盆地人群具有相对较近的遗传关系, 其中

与察吾呼人群的遗传关系最近. 值得注意的是, 圆沙

古城文化与察吾呼文化有相似之处, 考古学家将其

归为察吾呼文化扎滚鲁克类型. 分子遗传学数据为

这两种文化间的联系提供了新的证据. 与圆沙、察吾

呼人群相比, 吐鲁番人群离北亚, 东亚人群的分支更

近, 可能是由于吐鲁番盆地人群种系结构中有较多

的蒙古人种的成分. 这在一定程度上表明当时塔里

木盆地已经存在蒙古人种与当地人群由东向西混合

的趋势.  
系统发育分析(图 2)和多维度分析(图 3)都在一定

程度上体现出人群迁徙的趋势. 从地理位置上来看

中亚东部地区受北亚、东亚的影响较大. 在多维度分

析中低地吉尔吉斯人群 (LKIR)几乎与外蒙古人群

(MOG)聚在一起; 在系统发育分析中中亚东部地区

的新疆维吾尔人群(UIX)、哈萨克斯坦境内的低地吉

尔吉斯人群(LKIR)与北亚及东亚的分支最近. 这种

影响向西逐渐减弱. 而中亚南部地区受到北亚、东亚

人群向西扩张的影响较小, 保存了更多早期的特征. 
从时间上看, 圆沙、察吾呼、吐鲁番、罗布诺尔等古

代新疆群体与现代的新疆地区少数民族相比, 受到

北亚和东亚的影响较小, 在分析中整体更偏向欧洲

谱系的一侧, 主要体现了早期人群由西向东的扩张

事件.  
综上所述, 圆沙古人群与现代南部中亚人群的
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遗传关系最近, 并与印度河流域人群有较近的遗传

关系. 这与体质人类学的研究结果该人群属于印度-
阿富汗类型相吻合. 在与古代人群的比较中, 圆沙古

人群与察吾呼古人群的亲缘关系最近. 系统发育及

多维度分析表明圆沙古人群主要体现了早期欧亚大

陆人群由西向东的迁徙事件.  
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