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热点追踪 

古基因组揭示 1.1 万年以来东亚与东南亚交汇处人群的
遗传历史 

王恬怡，陈泽慧，平婉菁，刘逸宸，刘雅琳，付巧妹 
中国科学院古脊椎动物与古人类研究所，北京 100044 

东亚和东南亚有着悠久的现代人生存和居住的

历史，是研究欧亚大陆东部以及大洋洲现代人起源、

演化与扩散的关键区域。然而，东亚南方与东南亚

地区潮湿炎热、极不利于古 DNA 保存的气候条件，

使得通过古基因组来探究这一区域人群的遗传历史

成为巨大的挑战。 

此前，有关东南亚的古基因组研究表明，东南亚

在距今 12,000~4000 年前生活着一群狩猎采集者—— 

“和平人”(Hòabìnhian)，是一支古老的亚洲人群，

与东亚现在生活的人群遗传分离较早[1]。然而自距

今 4000 年以来，在农业传播的背景下，东南亚地区

的农业人群与现在生活在东亚的人群遗传关系更近，

他们的基因组中混合了大量中国南方现在生活人群

相关的遗传成分和与和平文化相关的古老亚洲人群

成分[1,2]，并且现在生活在东南亚的人群呈现出与现

今东亚人群更为相似的遗传结构。 

而后，得益于古核基因组捕获技术的开发，中

国科学院古脊椎动物与古人类研究所付巧妹团队获

取了中国南方福建及周边地区距今 9000~8000 年的

以奇和洞人群为代表的人群，在遗传上显示与东亚

南方现在生活的人群更相关，是遗传意义上的古南

方人群；同时获取中国北方山东地区距今 9500~7700

年前的人类古基因组，在遗传上则显示与东亚北方

现在生活的人群更相关，是遗传意义上的古北方人

群。研究揭示新石器时代南北方人群相较于现在生

活的人群具有更大遗传差异[3,4]，并且南北方人群自

新石器时代早期以来的双向迁移和融合对现今东亚

人群的遗传构成具有贡献[3,5]。且进一步发现，虽然

以奇和洞人群为代表的古南方人群遗传成分在现在

南方大陆人群中大幅降低，但他们对今天的南岛语

族人群却有显著影响，而且与新石器时代晚期的东

南亚人群有着密切联系[3]。 

这些研究揭示了东亚南方与东南亚两地早期人

群遗传历史的差异性与相关性，也留下许多亟待探

索的重要科学问题：距今万年以前的东亚南方人群

有着怎样的遗传特点，是否存在断层或传承？生存

在东亚南方沿海与东南亚交汇区域的古代人群具有

怎样的遗传特点，对现在生活的人群有何遗传影响？

东亚南方与东南亚不同时期的人群究竟有着怎样的

迁徙与互动？要解答这些问题，对位于两地交汇处

之一——广西地区的人群开展相关古基因组研究成

为关键。 

2021 年 6 月 24 日，Cell 杂志在线发表了中国科

学院古脊椎动物与古人类研究所付巧妹团队与云南

省文物考古研究所、山东大学、广西文物保护与考

古研究所等多家单位共同合作开展的东亚南方古人
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群核基因组[6]研究，并且相关古代人群线粒体基因

组研究[7]于 2021 年 6 月 21 日在线发表于 Journal of 
Genetics and Genomics 杂志。 其中核基因组研究中，

团队通过古核基因组捕获技术[8]，克服了由于东亚

南方炎热潮湿环境导致古 DNA 保存差的困难，从广

西 170 个人类骨骸或化石(30 个遗址)中成功捕获 30

例(15 个遗址)距今 10,686~294 年的人类古基因组，

及福建 1 例距今 11,747 年的人类古基因组。其中，

来自广西隆林、福建奇和洞的 2 个人类个体的年代

均早于 1 万年，这是迄今为止东亚南方与东南亚地

区所获得的最早的人类古基因组数据(图 1)。通过对

这些基因组展开群体遗传学分析，该研究首次在我

国广西地区发现了一个新的、不同于以奇和洞人群

为代表的古南方(沿海)人群及东南亚与和平文化相

关的古老亚洲人群，并揭示了自 1.1 万年以来东亚

与东南亚交汇处人群迁徙与互动的历史，其结果不

仅填补了两地接壤区域人类古基因组的空白，更新

了人们对两地人群交流历史的认识，还追溯了现今 

 

 
 

图 1  新样本的地理和时间分布图[6] 
Fig. 1  Geographical and temporal distribution of newly sampled individuals 
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生活在广西地区侗傣语系和苗瑶语系人群的祖先。 

研究所涉及的广西年代较老的个体——距今约

1.1 万年的广西隆林人，之前有考古学研究认为其颅

骨形态呈现出古老型人类与早期现代人混合的特征，

因此可能是二者混合的后代[9,10]。然而，研究通过对

该个体(Longlin)的古基因组分析发现，她已经是遗

传意义上的现代人，且其基因组含有的尼安德特人

或丹尼索瓦人的含量不高于其他现代人。该个体对

现在生活的南北方人群没有贡献或明显联系，她来

自一个较早支系的东亚古老人群。 

为进一步探寻隆林人的遗传分化位置，研究整

合了其他已发表的亚洲人群基因组信息以展开分析，

发现隆林人和日本绳文文化个体[1](距今约 2700 年

生活在日本与绳纹文化相关的古代人群，呈现出较

早分化的遗传特点)遗传分化时间相近：他们与现在

生活在东亚的人群的分化时间都要早于对现今东亚

人群有主要遗传贡献的古南北人群彼此分离的时间

(图 2)，而晚于距今 4 万年前的北京田园洞人——另一

古老的亚洲古老人群[8,11]和东南亚的狩猎采集者——

与和平文化相关的古老亚洲人群[1]。不同的是，日

本绳文人的相关遗传成分对现在的日本人有少量遗

传贡献[1,12]，而隆林人的相关遗传成分对现在生活的

南北方人群没有贡献。 

综上所述，以约 1.1 万年前广西隆林人为代表

的相关人群不同于此前所观察到在中国南方沿海的

古南方人群及东南亚地区和平文化相关的古老亚洲

人群。他是一个此前从未观测到的、对现在生活人

群无明显遗传贡献的、在东亚南北方人群分离之前

分化出来的、未知的东亚古老人群。因此，该研究

揭示出万年以前亚洲人群的遗传多样性，这种多样

性比现在甚至其稍晚时期都要高，同时亦凸显出东

亚人群遗传历史的复杂性。 

 

 
 

图 2  早期亚洲人群系统发育图[6] 
Fig. 2  Phylogenetic tree of early Asian populations 
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那么，以隆林人为代表的相关古老东亚人群对

更晚期的人群有怎样的影响呢？核基因组研究对

该区域距今 9000~6400 年前人群的古基因组展开分

析，结果显示这一时期的广西地区生存着混合有三

种不同的亚洲古老人群成分的人群。距今约 9000 年

的独山人呈现出以隆林人为代表的相关古老东亚人

群与以奇和洞为代表的古南方人群混合的特点；而

距今 8300~6400 的宝剑山人则延续了独山人的遗

传成分，此外还混合有和平文化相关的古老亚洲遗

传成分。这说明，至少在 6400 年前，以隆林人为代

表的相关古老东亚人群成分在该区域人群中仍然存

在。不过，她在母系遗传上未观察到对晚期人群的

明显影响[7]。结合中国南方与东南亚新石器时代晚

期的古人群基因组可以发现，独山人的相关人群可

能也影响了广西地区以外的史前人群。所以，尽管

以隆林人为代表的相关古老东亚人群成分对现在

生活的人群并没有主要遗传贡献，但这个人群也曾

在东亚南方与东南亚的交汇区域存在到至少数千年

之前。 

此外，广西地区这些更晚期的混合人群的考古

学背景和生存年代表明，中国南方与东南亚地区之

间的人群交流与融合早在 9000~6400 年前，即农业

经济在该地区建立之前就已经发生，这也与线粒体

研究结果相符[7]。此前的古基因组证据显示中国南

方人群向东南亚地区的扩散和影响可追溯到距今

4000 年的东南亚农业人群，新石器时代向农业的过

渡被认为是中国南方向东南亚地区人口扩张和混合

的主要动力[1,2]。然而，核基因组研究表明两地人群

之间更早期的流动与农业并不相关，相关问题需要

更多研究进一步探索。最重要的是，这项研究首次

在中国南方史前人群中发现和平文化相关的古老亚

洲遗传成分，并据此提出相关可能：与和平文化相

关的古老亚洲人群和中国南方人群之间的互动不仅

仅是由北向南的单向迁徙，他们可能生活在中国南

方，或可能早在约 8000~6000 年前从东南亚扩散到

了中国南方。 

为进一步探讨广西地区人群在更近期的遗传历

史的变迁，该研究对该区域距今约 1500~500 年(历

史时期)的古人群基因组展开分析，结果发现广西这

一时期人群显示与距今 6000 年之前的史前古老人

群(包括广西隆林人、独山人和宝剑山人)完全不同，

即广西特有的以隆林人为代表的相关古老东亚人群

此时已经消失。此外，这些距今 1500~500 年的人群

显示与现今生活在广西的侗傣语系和苗瑶语系的人

群有着密切的遗传联系。他们和现在的侗傣语系和

苗瑶语系的人群一样，受到了东亚古北方人群的影

响，是东亚古南方人群和古北方人群的遗传混合群

体。线粒体研究也从母系遗传角度印证了这些人群

的遗传联系[7]，这一系列研究为溯源我国少数民族

历史提供了重要线索。 

总体而言，该研究首先揭示出距今 1.1 万年前

亚洲人群的多样性，以隆林人为代表的相关古老东

亚人群，这是此前从未观察到、也没对现今南北人

群做出贡献的未知古老亚洲人群。其次，以动态视

角揭示出我国南方广西、福建区域人群的演化与变

迁历史，凸显出广西地区在亚洲人群演化中的重要

地位——不仅是东亚与东南亚在地理上接壤的交汇区

域，更是两地人群在遗传历史上的交流区域 (图

3)——不同古老人群的互动区域，并且这是首次发现

东亚与东南亚两地在农业传播前便已存在着人群之

间的基因交流。最后，发现该地区 6000 年以后发生

了人群的更替，并为溯源我国少数民族历史提供了

重要线索。该研究对于填补东亚和东南亚史前人群

的互动历史细节、修正东亚南方人群的演化模式具

有重要科学意义。 

随着古基因组提取技术与遗传分析方法的不断

进步及国内古 DNA 研究团队与地方考古机构跨学

科研究的不断展开，针对东亚人群演替重要区域以

及样本获取困难区域的古基因组研究迎来了快速发

展的时刻。这对揭开史前或历史时期东亚人群交流

与演替具有重要的意义，对于揭示东亚南方在更长

时间尺度下人群的演化模式以及南北方人群在不同

时期的互动等提供了新的思路与方向。在我国长江

流域、西南腹地及更多区域进一步开展古基因组研

究，将会帮助我们了解到东亚南方区域人群在更大

时空范围内的迁徙与演化历史，以及现今东亚南方

人群的形成原因，从而进一步揭示亚洲东南部人群

的遗传复杂性。 
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图 3  东亚与东南亚交汇处自 1.1 万年以来人群动态示意图[6] 
Fig. 3  Overview of population dynamical history at the crossroads of East and Southeast Asia over the past 

11,000 years  
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