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与中国现代人起源问题有联 系的 

分子生物学研究成果的讨论 
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(1 中国科 学院古 脊椎动物与 占人类研究所 ，北京 100044) 

摘要 ：本文简略介绍最近几年发表 的与 中国现 代人起源 有直接 和间接关 系的几篇 分子生 物学论 文 ，结合 

中国的人类化石 、旧石器 、古哺乳动物学 和亚洲西部 的 旧石器 以及 分子生物学 研究 的新资料 ，论证 根据 Y 

染色体一些基因的分析认为中国的古老人类被来自非洲的现代人完全替代的推论不能成立。古人类学的 

研究 已经显示人类进化是 十分复杂的过程 ，新 的分子生 物学论 文也显示 人类 的分 子进化 比过去认 识的远 

为 复杂 。在对新信息进行解释和推论时必须 对这 样的复 杂性保持 深刻 清醒 的认识 ，人类进 化不可 能既是 

这样 又是那样 ，只有将各个有关学科得来 的信 息进行综 合思考 才可望使得 根据这 些信息得 出 的推论 趋于 

协调 ，对人类进化的认识逐渐接近真实。 
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自从 1987年 Cann等 根据现代人胎盘 mtDNA的研究分析提 出现代人出 自非洲假说 以 

来 ，替代说或夏娃说在国际学术界和公众舆论中以压倒的优势风行了十多年，但是在中国的 

学术界和大众媒体中却没有产生很大的影响。从 1998年开始 ，在 国内外 的学术刊物上连续 

出现了一系列与中国现代人起源问题直接或间接有关的分子生物学论文 ，发表了一些新观 

点。有的支持中国古老人类被来 自非洲的现代人完全替代的观点 ；有的对这种观点提供了 

不利的论据 。在古人类学方面也发表了一些薪成果 。本文拟就这些方面的主要新成果和见 

解加以分析和讨论 ，就教于识者。 

1 Y染色体分析推测中国古老人类在大约 6万年 

前第 四纪大冰期时被完全取代 

1998年 chu等在研究了中国的28个人群的遗传剖面以后，发表论文认为“分析中没有 

能查出这个独立来源对现在活着的人群作出的贡献，现在比较稳妥的结论可能是 ，起源 自非 

洲的现代人构成东亚基因库的大半” 。如果说 Chu等这篇文章只是暗示中国的古老型化 

石人类对中国的现代人的基因库没有作出贡献，还没有明确肯定完全替代的假说的话 ，1999 

年，2000年和 2002年连续发表的几篇主要以中国现代人为对象，以Y染色体为研究内容的 

分子生物学论文就对这个问题作 出了相当明确的结论。1999年的那篇论文研究的是 739个 
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属于东亚人和另外 186个人的 Y染色体 的三个微卫星位点，假定 突变率为 0
． 18％，20年为 

一 代 ，群体有效规模为 750—2 000的基础上估计现代人进入东亚的时间 ；2000年的论文用 

的材料是中国 362个男人的血液样 品 ；2001年有三篇论文 ，一篇分析的是中国的9 988份 

血液样品 ，另一篇研究的是东南亚 、大洋洲 、东亚 、西伯利亚和中央亚细亚的12 127个 男人 

Y染色体 的三个遗传标志 ，得出的结论是不支持东亚人对 当地的解剖学上现代人的起源哪 

I'fl是有最小的贡献 ，这篇文章发表后受到其他学者 的评论，还有一篇就是 Jin和 s 作 为那 

篇受评论的文章的主要作者对评论所作的答辩 。在这几篇文章中有一些共同的观点和结 

论就是，在大约60 000—18 000年前有一批从非洲来 的移 民经过东南亚到达中国南部 ，然后 

再向华北扩展 ，他们在中国完全地替代 了原来生活在这里的古老的人类。这些作者还援 引 

更新世晚期的末次冰期和当时的中国人类化 石记录来作旁证，加强他们 的结论 ，他们认为 ， 

在距今 10—5万年前 ，东亚没有人类生存，这是东亚人类的一个空缺期。他们强调这个空缺 

恰好与更新世晚期的末次冰期在时间上大体 相符 ，并且认为并非偶然。柯越海等明确 的表 

述很有代表性 ，他们写道 ，“我们认为这种(人类)化石上出现断层并非偶然 ，东亚大陆在这一 

时期大量的生物物种绝灭造成了这种断层 ，⋯⋯我们认为解释这一时期在东亚地区人类化 

石出现断层 以及现代中国人来源于非洲的可能原 因是 由于在距今 5万 ～10万年前第四纪 

冰川I的存在 ，使得这一时期包括中国大陆在内的东亚地 区的绝大多数的生物种类均难以存 

活，在冰川I期结束后 ，tP~I'I起源并经 由东南亚 由南至北进人中国大陆的现代中国人的祖先取 

代了冰川I期前的古人类。” 

2 古哺乳动物 、人类化石和旧石器证据 

表明上述推测与事实不符 

2．1 动物化石表明第四纪大冰期时华南和华北仍旧适合人类居住 

根据第四纪地质学的研究 ，更新世晚期的确存在过冰期，那时全世界气温普遍下降 ，高 

纬度和高海拔的许多地区冰天雪地，地面堆积了很厚的冰雪，但是地球上仍旧有大片其他地 

区只是气温降低 ，并没有这么严寒。具体到 中国，南部仍旧相当温暖，华北也非严寒 。这些 

是有大量的哺乳动物化石和植物孢子花粉化石为证的。华南在整个更新世时期持续存在大 

熊猫一剑齿象动物群。这个动物群的主要成 员有猩猩 、剑齿象 、犀牛、貘和各种灵长类。这 

些种动物现在都生活在 比较温暖甚至炎热的地区，如果气温稍低 它们就无法生存。迄今在 

华南已经发现 了接近 200处出产这些化石的地点 ，却没有发现哪怕是一处含有喜欢或适宜 

在严寒气候中生活的动物的化石。在华北 ，也已经发现了许多含有哺乳动物化石的地点，化 

石中包括牛、马、虎、犀牛、大象等，都不是习惯于严寒气候的动物。就连纬度更高的东北地 

区 ，在冰期中也还有猛犸象等适宜于严寒气候的哺乳动物生存 。此外许多地点大量的孢 

子花粉化石也确凿无误地表明当时的东亚的广大地区也绝对不是“绝大多数 的生物种类均 

难以存活” 的地方。看来那些作者对第 四纪冰期现象有着严重的误解 ，冰期 中地球各地的 

气候并不简单划一，而是有冷有热。 

2．2 5—10万年前中国确有人类生活 

上面我们从环境方面的间接的侧面证据论证，按照中国更新世的古气候古环境的坚实 

的资料 ，完全没有理由推测在 5—10万年前 中国没有人类存活，下面再让我们从正面的证据 
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看看在此期间中国大地究竟有无人类存在 的记录 ，有没有如上所述的所谓的人类“断层 
。 

2001年报道 了广西咐前洞(24。13 N，109。05 E)含人类牙齿化石的堆积物经过钍／铀法测 

出的年代数据是 6．5—13万年前 。2002年报道浙江桐庐(大约 29~45 N，119~40，E)延村一 

个山洞中发现的包裹在人 类化石外面的碳酸盐用铀系法测定 的年代是 5—10万年前n 。 

以上两处是人类存在的直接证据 ，此外还有两处石器地点 ，是人类存在的间接证据。河南郑 

州织机洞(34。38 N，113。13 E)含有 打制石器 的堆积 物形成 的 时代根据铀 系法 的测定是 

79 000+／一10 000年前 。长江三峡库区丰都县井水湾旧石器遗址(29。53 N，107o43 E)经过 

光释光测定年代表明 ，这些石制品的制造者生活在距今77()(】0—80 000年前。根据种属丰富 

的植物孢子花粉的分析 ，这个遗址的“地层沉积过程经历了温暖较湿润气候一温凉较干气候 

一 温暖稍干气候的连续变化过程 。古人类生活时期该遗址环境处于第 1孢子花粉组合带 ， 

植被为针 阔叶混交林 一草原植被，气候较湿润” 。此外还有 萨拉乌苏地 区(37。41 N，108。 

30 E)出产了人的两件额骨、枕骨、下颌骨、肩胛骨和胫骨，出土地层测定出许多年代数据从 

35 000年到125 000年不等 。 

从这 5个地点的经纬度可 以看 出，这个在当时有确实证据 表明有人类存在的地 区南北 

跨度和东西跨度都相当广阔。涵盖如此大面积地域的这些资料足 以明确地 表明，上述 分子 

生物学论文所引以为据 的，中国在距今 5—10万年前没有人类存在的说法 ，是与事实不符 

的，何况我国还有许多没有经过绝对年代测定的晚更新世的旧石器或人类化石地点 ，我相信 

以后如果有年代学家测定这些地点 的年代 ，肯定还会有不少是在 5—10万年前。有理由相 

信我国还会继续发现新的人类化石和旧石器 ，其精确的年代测 定也会为我国在这个时期中 

有人类生存的事实增加更多的证据 。 

2．3 中国人类化石的形态不存在“中断” 

s 等的文章还说到在 5～10万年前那段时间之前和之后人类化石的形态是不 同的，以 

此支持中国人类化石的所谓“中断” 。事实上在那段时间之前和之后的人类化石的形态是 

既有不同之点又有相同之处 。不同之点表现的是与进化有关的特征，例如脑子 由小变大，头 

骨骨壁由厚变薄，厚的眉嵴变成了眉弓等。全世界普遍如此 ，不应该根据前期和后期的标本 

这些特征的不同说古人类没有连续性。重要的是另外一系列特征，在那段时 间之前和之后 

的头骨有着明显的共同性 ，则是不承认连续性便很难以解释的，这些体现连续性 的特征包括 

颜面较扁 ，无论在横向还是在纵 向上都不太向前突出，鼻梁比较扁塌 ，眼眶基本上呈长方形 ， 

其下外侧边缘圆钝 ，眼眶与鼻腔前 口之间不隆起 ，颧骨额蝶突外侧面比较朝 向前方，上颌骨 

颧突和颧骨上颌突构成弧形的下缘，上颌骨颧突的起点位置较高，额骨与上颌骨，鼻骨之间 

的骨缝构成一条大致水平的弧线 、脑颅最大宽处在中三分之一靠近后部 、额骨正中矢状线上 

最突隆处在下半段 ，早期的头骨具有矢状嵴 ，中晚期逐渐变弱 ，上门齿呈铲形。特别值得注 

意的是 ，不但这些特征的出现率在中国比世界其他任何地区都高 ，而且在其他地区很难见到 

这些特征组合地呈现在一个头骨上。 

当然上述共同特征并不全是绝对地普遍存在于中国的化石人类。中国人类化石中还有 

个别标本具有个别特征与大多数标本不一致，却与欧洲的许多化石相似，比如马坝头骨外侧 

下缘锐利的圆形眼眶，南京 1号头骨高耸的鼻梁 ，南京 1号头骨和大荔头骨眼眶与鼻腔前 ISl 

之间的隆起 ，南京 2号头骨 的额骨正中隆起底面宽而高度小 ，巢县 的枕骨有枕外隆凸上小 

凹，柳江 ，资阳和丽江头骨的枕骨有发髻状 隆起 ，山顶洞 102号头骨颧骨额蝶突较为朝 向外 
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侧 ，资阳和丽江头骨的额骨中部与下方骨骼形成的骨缝呈曲折的凸字形
、穿洞头骨的最宽处 

在后三分之一、丽江上臼齿有卡氏尖等 。这些在中国稀有 ，而在西方较为常见的现象都可能 

是古代东西方人群之间基因交流的证据 ，其比较稀少的存在意味着交流不是很频 繁
，特别是 

在早期。后期表现较前期为多可能表明交流的增加。 

上述所有形态的表现支持中国古人类以连续进化为主并且与外界有少量杂交的假说， 

从而也支持现代人起源的多地区进化说 。基于以上各方面的证据，中国人类进化模式被概 

括为“连续进化 ，附带杂交” ’ 上述形态方面的差异或反映进化的演变 ，或反映与境外的基 

因交流，都不能作为中国古人类形态“中断”或空缺的证据。 

2．4 中国旧石器传统与西方不同 

非洲和欧洲旧石器的发展过程是 ，在 250万年前开始实行第一模式技术大约 100万年 

后 ，陆续经过第二模式 ，第三模式，第四模式等 。而中国的旧石器则是以第一模式贯彻始终， 

绝大多数地点的制造技术都属于第一模式，只是间或 出现很少 的体现其他技术模式文化 的 

石器组合 ，因此 中国的旧石器发展传统与西方明显不 同，即以连续发展为主，附带有少量的 

与境外地区的文化交流。这是 中国古人类连续进化附带杂交的强有力的间接证据。因为中 

国已发现的旧石器地点至今已经超过一千处(张森水个人交流)，根据如此大量 的材料认识 

到的这样的总趋势应该可 以被认为 比较与实际符合 ，至少不会有重大的矛盾。将来 的更多 

新发现大概很难改变这样的格局。 

2．5 西亚和中国旧石器不支持 中国古人类在 6万年前被非洲移 民完全取代的推论 

按照上述几篇分子生物学论文提出的主张，原来住在 中国的古人类在冰期中消失了，在 

大约60 000—18 000年前从非洲迁移来一群人先到东南亚，再到华南，以后再扩展到华北，完 

全取代了原来住在 中国的古人类。从更新世晚期的世界地理格局来看 ，从非洲迁移到东南 

亚的第一站最可能是今天亚洲西部的以色列巴勒斯坦地区。恰好在多年 以前已经在这个地 

区发现了大约 10万年前的石器 ，而且发现于多个地点 ，数量很多。这些石器 的制造技术属 

于第三模式，这在考古学上是没有疑义的。如果现代人出自非洲的假说符合事实，这些石器 

应该是那些最初走出非洲的现代人制造的。当这些人的后代在大约 6万一1．8万年前到达 

东亚而且完全取代了东亚原来的古人时 ，这些非洲移 民所掌握的制造石器的技术应该属于 

第三模式 ，或者在此基础上发展出来 的更进步 的技术。如果这些非洲移民真的替代 了东亚 

的原住民，考古学的资料应该表现出 ，从那时开始 ，即从 6万年前开始 ，中国流行第三模式甚 

至更加先进的石器制造技术 ，而不再停留于使用第一模式技术 的状态。但是 已经发现的大 

量石器却表明 ，东亚的原住民一直利用着第一模式的技术。这是对替代论的观点很不利的 

证据。在考虑现代中国人的来源时无论如何也不应该避开这许多无可否认的过硬证据。 

2．6 华南基因变异比华北的多 ，可以有多种原 因 

1999年su etⅡ 和2001年 Ke et al 的文章中根据华南活人的基因变异比华北多的实 

验室检查结果还提出，几万年前的非洲移民先到华南，随后由南向北逐渐迁移。他们忽视了 

在中国历史上曾经有过多次规模或大或小的人群由北方向南方迁移的记录，例如公元 12世 

纪宋王朝首都被北方的金国逼迫从开封迁到临安(今杭州)，人民跟着 向南方流亡 ；公元 13 

世纪初，北方的蒙古族大举南下；17世纪后半叶清军大举南下，都是历史上有明确记载的。 

为什么这些人 口迁移不会是造成华南人的基 因变异较多的现状 的一个重要原因呢?华南接 

受来 自东南亚的基因，比华北接受来 自北方的基因变异更为丰富，是否也可能是华南基因变 
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异比华北丰富的原因之一呢?而所谓 的几万年前的非洲移民由华南 向华北的迁移却缺乏更 

加有力的独立旁证。2004年 Wen等分析 了汉民族 的 Y染色体和线粒体 的变异
，显示 北 方汉 

族对南方汉族作出贡献的比例呈现地理梯度形式，由北 向南递减。他们说 Y染色体 的贡献 

比线粒体的贡献大，所 以男性是主要的。他们说历史记 录表明近2 O00年有过 3次大的向南 

迁徙，还有些小的迁徙，大规模的向南迁徙改变了华南的基因构成 。我认为产生华南和 

华北在基 因变异方面的差异应该是多方面原因造成的，不一定能证明由南向北的迁移。 

3 第 22，第 1对和 x染色体的分析结果否定完全取代假说 

近年国外分子生物学家对包括 中国人在 内的世界各大洲人类 的其他染色体进行 了研 

究 ，得出不少发人深省的结果。 

Zhao等研究了非洲人 、亚洲人 、欧洲人和大洋洲人 的第 22对染色体的11 O00碱基对区 

域 ，该文估计所有序列的最晚共同祖先 的年龄是大约 129万年，非洲 以外的序列则为大约 

634 000年前。在论文的最后 ，作者们说 ，该研究提示现代人的起源和进化是比简单的出 自非 

洲假说所描绘的复杂，特别是 比关于非洲以外的所有 当地 的人群被非洲血统完全取代 的假 

说更加复杂⋯ 。 

Yu等研究了非洲 、亚洲和欧洲人的第一对染色体 的一万碱基区域 ，估计出的最 晚共 同 

祖先早于距今 100万年 ，他们说即使允许存在一些并不现实的假设 ，估计也要早于 50万年 ， 

这是一个比“现代人出现于非洲的时间”早得多的例子 。他们认为，欧洲和亚洲存在许 多独 

有变型的事实也提示在非洲 以外有着很长的基因历史 ，从而反对欧洲亚洲的原住 民被一小 

群非洲人完全替代的模式。而且人类古代的基因历史指示在过去的 50万年人类的进化过 

程 中没有严重的瓶颈现象 ，或者也许大多数古基因历史在经过瓶颈时丢失 了 。 

Yu等研究了非洲，欧洲和亚洲人的与 x染色体相联 系的非编码 区的10 346硷基对时发 

现，非洲以外的现代人导源于非洲人类谱系中的很小数量的人群的可能性很小。他们在非 

洲以外的人群中发现有出现率高达 35％的 ，在非洲人 中看不到的基 因变异。后来他们又检 

查了另外 80个非洲以外的和 106个非洲人的 x染色体 ，得到的结果也支持这个估计 。这个 

变异在欧亚大陆出现的时间早于 14万年前 ，比一般分子生物学家们 主张的现代人在非洲 出 

现的时间要早 ，因此这个基因区域在欧亚大陆可以有长的历史，欧亚大陆的这个区域 的根可 

以和非洲一样深 。就现在我们已经看到的资料便可 以看出，x染 色体和常染色体在欧亚 

大陆的原住民曾否被非洲来的新移民完全取代的问题上表现出很不相同的情景。因此不应 

当以为从个别染色体少量基因的研究结果能够推测和代表人类本身 的基因历史，古人类学 

家早就知道 ，虽然人体各结构之问具有一定的相关性 ，也不应该把头骨上的某些特征发展变 

化 的历史当作是人体总体的发展历史 。人类有许多形态特征 ，它们的进化速率和方 向各不 

相 同。人类有数万个基因，现在人们对它们的进化历史虽然还知之甚少 ，但是已经可 以肯定 

也是各不相同。因此无论是从个别形态特征或是根据少量基因的研究来研究人类的历史都 

要谨慎从事，时刻不忘，个别形态特征或少量基因只代表局部 ，不代表整体 。 

在此我愿意引述分子生物学家 Yu等 2002年论文最后的一段话 “人类基因组的每一个 

位点仅仅能够捕捉人类历史的一个片段 ，不同的位点具有颇为不同的谱系，认识这一点是重 

要的。因此从不同位点得 出的结论必然是互相冲突的。只有在进行了足够数量的研 究以 
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后 ，才能就现代人的历史逐渐地达成共识”’。：。 

4 在进化过程中基因发生过转移 ，进化速率不恒定 

近年还有 几篇分 子生 物 学文 献提 出一 些与研 究 生物 进 化有关 的问题 也很值 得深 

思 。 

澳大利亚基因学家和古人类学家提取 了 Lake Mungo地方发现的 6万年前的和其他 9处 

15 000年至晚于8 000年的人类化石的 DNA。他们发现那个 6万年前化石的“线粒体 DNA属 

于一条只以一个插入第 11对核染色体的片段的形式广泛 地存在今天的人类群体 中。这个 

世系可能是在现代人的线粒体基因组的最晚共 同祖先之前分离出来的 ；而只以现在的活人 

的 DNA作为材料进行的分析的结果却是 ，现生人类的历史最久远的分支落在非洲东部。我 

们检测 的澳洲其他古代人的 DNA序列则是从现生人类的最晚共 同祖先发展来的。”该文还 

说“我们的结果指示 ，在现今活人中发现的线粒体 DNA世系完全固定之前 ，澳大利亚已经有 

了解剖学上现代人” ’。这也表明完全替代的假说不能成立。 

西班牙和美国的基因学家开展了 GPDH，SOD和 XDN等三种蛋 白质的广泛研究。他们 

观察到“1．三种蛋 白质在演化过程中表现得很古怪 ，而且跨世系发展；2．位点与位点加速 

和减速的格局也古怪 ，一个位点在一个世系中可以比在另一个世系中发展得快些 ，而另一个 

位点的表现可以与之相反。”_ 他们说“如果我们用果蝇在过去 6千万年进化中的平均速率 

来估计其他生物分异的时间，三个多细胞生物界分异的时间按 GPDH可以估计为7 045百万 

年 ；这是过高估计 了；但是以 SOD和 XDN来估计则分别是 451百万年和 398百万年 ，显然是 

过低 的估计。同样地 ，就 其他组生物所推测 出来的时间也是错误 的和根本不相 同的” 。 

这项研究又一次表明分子进化的速率是不恒定的 ，而基 因突变速率恒定的假设是现代人出 

自非洲假说 的关键性基础之一 。 

5 新的研究成果促使分子生物学家放弃简单 

的进化模式 ，思考新的进化模式 

美国分子生物学家 Templeton发表论文 指出，1987年发表 了根据线粒体 DNA研究现 

代人起源 的论文引发的关于现生人类进化的详细过程的争论持续到今天。现在已经研究出 

了许多单倍型的进化系统树 ，也有了新的技术可以用来检验近期进化历史的各种假说。他 

用正规 的统计方法分析了线粒体 DNA，Y染色体 DNA，两个与 x染色体联系的区域和 6个常 

染色体 区域 的单倍体进化系统树之后发现 ，1．非洲在塑造现代人的基 因库的过程中，在直 

立人走出非洲分布范围最初延伸之后 ，经过至少两次 ，而不是一次较大范 围的人 口扩张 ；2． 

人类群体之间有着无所不在的基因交流。 

按照他的计算结果 ，他用一张示意图显示他主张的人类进化模式 ，在 图中可以看出，各 

大洲之间持续不断地进行着人群往复的交流，在过去的 170万年中有过几次大的洲际人群 

扩张；B血红蛋白和 MS205和 MC1R显示在 42万年前和 84万年前有 出自非洲 的人群扩张 ； 

mtDNA和 Y—DNA显示在 8万年前和 15万年前之间也有出 自非洲的人群扩张；而 Y—DNA和 p 

血红蛋 白位点显示在较晚的时候有亚洲向非洲的人群扩张。 
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在论文的最后作者写道，“从表 1和表2显示的最清楚的结果是
， 如果只是根据一个位 

点或 DNA区域 ，我们关于人类进化 的观点会是怎样的不完全 。当人们检测 了更多 DNA区 

域的时候 ，对人类进化更深入的见识肯定会 随之而来。虽然如此，本文的研究 已经可以显 

示 ，出自非洲替代的模式和简单的格子架模式都是不适当的。人群一次又一次地扩张
，走出 

非洲 ，但是这些扩张的结果是杂交而不是替代，从而加强全世界人群之间的遗传联系”【23]。 

我以为虽然他达到这样的认识已经比过去其他人前进 了一大步，但是更多材料更深入 

的研究还会揭露出更复杂的情况 。亚非欧三洲在地 中海 以东地区相邻相通。在第四纪冰 

期 ，海面下降 ，直布罗陀海峡可能形成浅水地势 ，造成一部分地峡，使人类能够在非洲与欧洲 

之间来来往往 j。农业史显示在更新世末期和全新世早期亚洲西部 和非洲东北部就已经 

有栽培植物 ，非洲从亚洲不仅得到了近东栽培的大麦和小麦 ，还得到从东南亚热带地区传人 

的各种植物 品种，香蕉、大薯 、芋头可能还有甘蔗是从阿拉伯半岛西南传到东非 ，高粱则是从 

非洲传到亚洲 。叙利亚从公元前第二个千年就有青铜 ，看来青铜是从亚洲的叙利亚输入 

非洲的 。这些新事物的输入和输 出肯定会伴随人类基因的流动。历史记载 了公元前 10 

世纪 ，欧洲 的腓尼基人入侵非洲征服北非土著柏柏尔人，几百年后罗马帝国的人接替腓尼基 

人继续奴役柏柏尔人，公元 7世纪起阿拉伯帝国侵 占埃及 ，10世纪时北非 的发提玛王朝征 

服叙利亚等亚洲地方，ll世纪阿拉伯人又入侵 突尼斯地 区。伊斯 兰教很早就在西非传播 ， 

反映西非与阿拉伯人的交往。大家都知道埃塞俄 比亚人是 阿拉伯人 和当地土著杂交 的后 

代。现在东非苏丹的喀土穆博物馆保存有该 国公元前 200年遗址出土的中国青铜鼎，说明 

与中国早就有了交往。在非洲兴起的旧石器第二模式和第三模式的制造技术传人欧洲 ，必 

然会伴随着人群的流动，既然有来 ，就没有理 由说没有往。所有这些来往肯定会在非洲人的 

遗传物质中打上无以数计的烙印。这些烙印中可能一部分 已经丢失，没有丢失的还有待今 

后的研究。现在从非洲人中检查到的某些基 因变异会不会是早先某些时候从欧洲或亚洲输 

入的呢?Templeton已经从一些基 因觉察有一些走进非洲的迁移 ，今后对更多基因的研究会 

不会发现更多的这种迁移的痕迹呢?我们不得不对过去的植根于走 出非洲 的单 向迁移的研 

究结果提出质疑。 

Eswaran等 2005年回顾近年从核染色体得出的分子生物学研究记录不仅不能支持过去 

提出的智人作为一个新的物种起源于非洲 ，后来散布到非洲以外完全取代古老人群的观点 ， 

而且也不支持人类分子历史的任何单纯的模式。他们写道“另外有人提出 了介于近期 出自 

非洲模式和多地区进化模式之间的中间模式(Smith，1985；Relethford，2001；Templeton，2002)。 

⋯ ⋯ 另一方面，在我们的模式里，完全没有人类群体的长距离运动，变化完全是受人群之间 

的局部基 因交换和自然选择所驱动的” 。在结论中他们写道“我们猜测 ，多达 80％的核基 

因从非洲以外的古老人群中吸收了遗传物质。⋯⋯尽管每一个位点有它自己的历史，上述 

的理由提示，所有以非洲为主导的位点会大体上述说同样的故事，而其他位点则每一个位点 

有 自己的故事—— 因为在每一个案例中，吸收同化的时间和地点会各不相同。如此 ，在大多 

数分子生物学家相信近代非洲起源和严格的取代模式的十年之后，到了 20世纪 90年代后 

期，许多核位点 以各不相同的方式表现出与起先从线粒体看到的格局相矛盾 ，这些研究引起 

了混 乱”【 。 
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6 结束语 

用分子生物学手段研究中国现代人起源起先是局限于利用 Y染色体 的一些遗传位点
， 

得出完全替代 的推论。在从 1987年到 90年代后期 的十年中
，绝大多数的基 因研究支持全 

人类完全替代的假说 ，但是后来核染色体基因的许多研究使得分子生物学家开始比较全面 

地考量各个染色体 的研究成果 ，放弃流行了十年的完全替代模式 ，探索能与各方面研究成果 

相容的新模式 。虽然进一步否定了完全替代的推论 ，不过还是指示现代人的基 因大多数来 

自非洲。如果将这个推论解释成现代人的基因虽然不是全部却是大部源 自非洲 ，便与对人 

类化石特别是 中国的化石的研究成果有矛盾。但是如果考虑这是 由于 200万年来陆续接受 

(而不是大约 10万年前接受)非洲基因的结果 ，也许可以缓解这个矛盾甚至可 以趋向协调。 

现在用以研究人类进化所探察 的基因还很少 ，相信随着涉及的遗传位点的增多，人们对实验 

室结果的解释更加趋向合理化 ，认识会逐步更加向前进步，最终 能够达到多种学科认识上的 

协调 。 

从近年对 6万年前人类化石基因的研究，人们才知道线粒体基因在人类进化过程中会 

转移插进第 11对常染色体内。有理 由相信今后随着对古 DNA研究资料 的增 加 ，人们能发 

现在人类进化过程 中许多基因会有 比转移 、消失等等更多更复杂 的、现在难 以想象的经历 。 

Rodriquez—Trelles等对一些蛋白质 的研究是认识不同基因有着很不相同的进化速率的一个例 

子 ，使我们认识到通过现代人 的基因，研究人类的历史 比现在能想象的更加 复杂和任重道 

远 。 

其实早在 1997年在美国冷泉港举行的讨论会上，有许多分子生物学家的论文就 已经显 

示出“因为每一个基因树可能是独有或唯一的，除非给每一个基因都采 了样品 ，关于物种作 

为一个整体的历史的任何结论 只能是统计学上的而不是结论性 的。” 

Yu等 2002年也说“人类基 因组的每一个位点仅仅能够捕捉人类历史的一个片段，不同 

的位点具有颇为不同的谱系” 和 Templeton 2002年所指出的“只是根据一个位点或 DNA区 

域 ，我们关于人类进化的观点会是怎样的不完全。当人们检测 了更多 DNA区域 的时候 ，对 

人类进化更深入的见识肯定会随之而来。” 有着异曲同工之妙。这些都是我们在评价有 

关论文时不可须臾忘怀的。 

在这里提一下古人类学对人类进化模式的认识过程也许是有启发性的。在古人类学发 

展的第一个百年 ，即 20世纪 中叶以前 ，出土的人类化石数量不多，古人类学家分析各个化石 

形态上的原始性和进步性的表现 ，结合它们所 处的年代，排出人类进化的谱系，以为人类的 

进化似乎是由原始到进步，简单地从一个梯级逐渐上升到更高的梯级 。后来非洲的南方古 

猿标本越来越多地被发现，许多标本的形态有着相当大的差异 ，古人类学家们不得不承认它 

们代表着相 当多的物种，加上匠人，直立人等 ，人们发现在非洲往往 出现一个 以上的人类物 

种同时并存的局面，从此知道人类进化模式与其他动物一样也呈树丛状，并不是像过去以为 

的那样简单地呈“阶梯状”。不但如此 ，随着年代测定技术的改进，古人类学家能够以更加精 

细的尺度比较各地化石的形态细节 ，人们发现有的比较古老的化石在某些形态特征上反而 

比另外一些较晚的化石似乎更加进步。在有的年代相近的化石之问，地理距离 比较近的化 

石之间的形态差异也可以比地理距离 比较远的化石之间的形态差异更大 ，我们逐渐认识到 
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人类进化像河 网状交错 、曲折而复杂 ，而不是过去 以为的那样单纯 。一个半世纪的古人类学 

认识的深化过程对我们考虑和估价已有的和今后的古人类学和分子生物学关于人类进化研 

究的新老资料都应当不无裨益。 

人类进化过程的直接证据——化石虽然不能保证百分之百地与当时当地大多数人的骨 

骼状况相同，但是肯定是八九不离十，一般不会相去太远。通过化石能直观地看到当时客观 

存在的情况。已经发现的旧石器的数量已经相当大，目前关于世界各大地 区的石器文化传 

统和分布格局的认识可以说也有相当高的可信度 。世界各地旧石器文化与人群之问的关系 

肯定有着意义重大的联系，所以也是研究人类进化 的不可忽视的重要 的独立证据 。现在的 

问题是 ，已经发现的人类化石还不够多，人类进化发展又如河网状错综复杂 ，所 以对 于人类 

进化和分布的细节 ，各时各地人群之间的具体关 系，还需要获得更多的化石和更加深入的研 

究才可望在更多的方面取得共识 。 

在用基因研究现在的与活人有关的问题时，由于其结果的可重复性 ，可以经受有关的其 

他研究资料的独立的交叉检验 ，来确定其可信度，因此其研究成果很值得信任。但是试图用 

基因来研究人类 的历史却是另一 回事。它首先必须假设在活人 中检查出的基因能代表从人 

类共同祖先传承至今积累的所有基因变异；假设 基因突变率是恒定的；假设基因在进化过程 

中没有发生转移等等变动；不同论文对平均突变率常有不同的估计 ；对有效群体假定的人数 

常有很大的不同，例如6 000一】5 000 ，或者 75O一2 000 。事实上这些假设迄今都没有得 

到确实的证明，可能是与实际情况并不符合的。实际情况更可能是复杂得多。不同研究人 

员的分子生物学研究得 出的现代人的“最晚共 同祖先”出现的年代差距很大。已经发表的长 

的可达 500万年 ，短的达到59 000年。’ 。现代人 的最晚共同祖先 出现 的年代不 可能既是这 

样长又是那样短 ，因此那许多研究结果当然不可 能都符合人类整体历史 的真实情况。面对 

从现代人 DNA研究得出的“现代人最晚共同祖先出现年代”这样多 的、相距很大的数据，我 

们可不可以将每一个数据考虑为代表现代人身上不同的形态或生理特征出现的年代呢 ，这 

恐怕不是不值得研究的。事实上对不同时期人类化石 的研究已经显示 ，所谓现代人的特征 

犬齿窝在 80万年前已经出现 ，圆隆的枕部和大的脑子则出现得晚得多。 

古人类的进化是一个十分复杂的过程 ，其间经历了人群的繁衍 、分化、迁徙、交流 、融合、 

取代等等甚至很难想象得出的更加曲折和错综复杂的经历。有些或很多分支由于天灾或人 

祸消失了。那个支系多年积累的基因变异在今天检查的任何人群 中都不可能被发现。进化 

过程中发生的大量变化或多或少会在历史长河 中销声匿迹 ，不可能都在现生人群这个最后 

结果中留下印迹 。因此检查现生人群的基因无论例数有多大 ，都无法 准确反映过去的进化 

全过程 ，无法在其中直接地看到过程发生当时存在的情况 ，只能从其中留下的蛛丝马迹问接 

地推测过程中可能发生过什么。对现生人群少量基因的研究恐怕 只能反映它们所负责的形 

态或生理机能的那个片段的演变历史的轮廓 ，而决不是人类整个身体的进化历史 。总之 ，在 

探究人类进化历史时，从分析少量基因的研究结果推测出来的发展历史不能够代替人体的 

发展历史 ，毕竟人体包括几万个基因，而且基因表达为形态和生理特征的机制今天还知道的 

还很少很少 。 

在我看来 ，为了对中国人的进化获得更正确的了解 ，最重要和直接的是需要对化石和旧 

石器进行调查和发掘，利用各种科技手段对获得的材料进行深入的研究。分子生物学信息 

的积累在研究这个问题时在一定条件下也可以起到重要的作用。关键是要在对人类古生物 
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学 、旧石器考古学和分子生物学等学科获得的原始信息(而不是在一系列前提条件和假设的 

基础上作出的推论)进行解释时，力争达到互相协调
，因为 中国人进化 的真实状况不可能既 

是这样又是那样 。 

致谢 ：刘武同志 向我提供 Eswaran a1．的论文 ，并与尚虹同志分别提供有益的讨论
，作 

者在此谨致谢意。 
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Discussion on the Results of Some M olecular Studies Concerning 

the Origin of Modern Chinese 

WU Xin．zhi。 

(1．Institute of Vertebrate Paleontology and Paleoanthropology，Chinese Academy of Sciences，Beijing 100044) 

Abstract： The present paper summaries the molecular articles on the origin of modern Chinese 

published in last a few years．The conclusion of these studies based on the analyses of the genes of Y— 

chromosome，is that the indigenous people of China was totally replaced by the M rican immigrants 

during the Last Ice Age．According to those authors there was a gap between 50 000 years BP and 

100 000 years BP of human inhabitation in China and the environment during the La st Ice Age was so 

bad that most of living bodies including humans could not survive．In present paper the author refutes 

this conclusion with following information．There is morphological evidence indicating the continuity of 

human evolution in China．The tradition of Paleolithic in China is quite different from that in Africa and 

Europe．In China the mode I technique persisted in Pleistocene with only a few sites exhibiting 

techniques of other modes，while a succession from Mode I through Mode V was shown in Africa and 

Europe．Th e paleo—faunae of Pleistocene China indicate that there was broad area saitable for human 

inhabitation even in Ice Age．Recent paleoanthropological reports provide evidence of human existence 

at least at four sites in China between 50 000 years BP and 100000 years BP．New studies on X 

chromosome，chromosome 22 and chromosome 1 did not support the total replacement of archaic 

population in Eurasia by the African immigrants．Near East is most probably on the passageway from 

Africa to China．ModeⅢ technique prevalent in Near East around 1 00ky BP has not replaced the Mode 

l in China in any time．Paleoanthropological study has already made clear that the human evolution is 

a very complicated process，new molecular studies indicate that molecular evolution is fairly more 

complex than that understood in 20 century，we should keep a clear head in thinking about the 

exDlanation and inference derived from new information on the origin of humans．Th e reconciliation of 

the information derived from different sources could be approximated on the basis of comprehensive 

consideration on them，so that our knowledge on human evolution could be close to the truth gradually． 

Key words：China；Modern human origin；Gene study 
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