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主 编 简 介

蔡大伟， ９６９ 年 １１ 月出生于长春。 ２００７ 年毕业于
吉林大学生命科学学院， 获理学博士学位， 于当年留
在吉林大学边疆考古研究中心任教， 主讲 “分子考古
学” 课程， 现为吉林大学历史学博士后流动站博士后。
多年来一直从事分子考古研究， 参与多个国家级重大
项目的研究工作， 先后发表文章十余篇， 其中在 ＳＣＩ

收录的刊物上发表论文 ５ 篇， 近期的主要研究方向是中国古代家养动
物的起源研究， 先后对中国多个遗址出土的绵羊和马遗骸进行了古
ＤＮＡ分析， 从分子水平上揭示了中国绵羊以及家马的起源， 为探索古
代社会的经济结构以及人群的迁徙提供了分子生物学证据。



前　　言
枟分子考古学导论枠 是在我国古 ＤＮＡ研究开创者之一吉林大学边疆考古研究

中心古 ＤＮＡ实验室周慧、 朱泓教授的扶植、 鼓励下， 在吉林大学边疆考古研究
中心、 生命科学学院众多老师、 同事的关心、 帮助下完成的。 特别是周慧先生，
我的硕士、 博士研究生导师， 建议由我这个古 ＤＮＡ 研究领域的新兵主编这本书，
充分体现了她提携后辈的无私精神； 吉林大学边疆考古研究中心主任朱泓先生十
分关心分子考古学的学科建设与发展， 在本书撰写过程中给予了无私的指导和宝
贵的建议。 在此， 我表示深深的敬意和感谢。

从世界范围看， 现代考古学已逐渐演变成一个以人文科学研究为目的， 包含
大量自然科学方法的交叉性学科。 ２０ 世纪 ８０ 年代， 随着分子生物学技术飞速发
展， 尤其是 ＰＣＲ 扩增技术的出现以及对古 ＤＮＡ 研究的深入， 考古学家和分子生
物学家将以古 ＤＮＡ 研究为主导的现代分子生物学引入传统考古学研究领域， 并
逐渐形成了新兴的考古学分支学科———分子考古学。

１９９８ 年， 吉林大学生命科学学院与考古系合作成立了国内第一个考古 ＤＮＡ
实验室， 随后承担了多个国家重大项目。 近十年来一直从事古 ＤＮＡ 研究工作，
研究范围也由最初的古代人类扩展到古代动植物， 本人有幸见证并参与了整个过
程的研究。 多年的研究使实验室的老师和研究生们对古 ＤＮＡ 研究的理论、 方法
及其在考古学中的应用有了深刻的认识， 积累了丰富的资料， 这也是本书的基
础。 本书是我国该领域的第一部基础性读物， 它系统地介绍了分子考古学的基本
概念、 理论原理、 研究方法以及国内外的主要研究方向和进展， 适合作为考古
学、 博物馆学本科生、 研究生的必修课教材， 同时， 也可以作为分子进化和古生
物专业研究人员的参考书。

本书的编写是集体智慧的结晶， 周慧老师负责编写第一篇生物学基础以及书
稿的审阅， 王海晶老师负责第二篇第 ５ 章、 许月老师负责第二篇第 ７ 章的编写工
作， 张小雷硕士负责第三篇第 １０ 章部分内容的编写工作， 崔银秋老师在本书写
作过程中提供了大量的研究成果， 并提出了宝贵的意见。 本书的其余章节和参考
文献的整理均由本人完成， 本书中的部分图片和内容引自互联网， 很多是网上转
帖的内容， 实难确定作者或出处， 故在本书中没有标注， 请相关作者海涵。 本书
还参考了本实验室已经毕业的博士于长春、 段然慧、 付玉芹、 谢承志等的博士论
文中的内容， 在此一并表示感谢。



· ii· 分子考古学导论

分子考古学进入我国才十余年的时间， 是一个非常新的交叉学科， 也是一个
非常有潜力的学科， 这一年轻的学科要健康、 稳定、 快速地向前发展， 离不开后
备人才的培养。 相信这本书的出版， 会使越来越多的人认识分子考古、 喜爱分子
考古、 投身于分子考古领域， 这也是本书所要达到的目的。 本书的出版， 有利于
分子考古研究方法和技术水平的提高， 对传统考古研究领域的深化以及多学科研
究的整合都将起到积极的推动作用。

由于编者水平有限， 书中难免有一些错误， 敬请广大读者批评指正。

蔡大伟
吉林大学边疆考古研究中心

２００８年 ８月 １８日
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绪　　论
一、 什么是分子考古学？

考古学是研究人类历史中有关人类及其活动的科学， 新石器时期以来的生物
和人类文明的研究都属考古学和历史学研究范畴。 从世界范围看， 现代考古学已
逐渐演变成一个以人文科学研究为目的， 包含大量自然科学方法的交叉性学科。
２０ 世纪 ８０ 年代， 随着分子生物学技术飞速发展， 尤其是 ＰＣＲ 扩增技术的出现以
及对古 ＤＮＡ （ａｎｃｉｅｎｔ ＤＮＡ） 研究的深入， 考古学家和分子生物学家将以古 ＤＮＡ
研究为主导的现代分子生物学引入传统考古学研究领域， 并逐渐形成了新兴的考
古学的分支学科———分子考古学 （ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ａｒｃｈａｅｏｌｏｇｙ）。

分子考古学是指利用分子生物学技术， 对出土的古代的任何可研究对象 （包
括人类、 动物、 植物以及微生物） 进行分子水平上的考古研究。 分子考古学的核
心是古 ＤＮＡ研究， 它利用现代分子生物学的手段提取和分析保存在古代人类和
动植物遗骸 （ ｒｅｍａｉｎｓ） 中的古 ＤＮＡ分子去解决考古学问题。 作为遗传信息的载
体， 古 ＤＮＡ分子能够准确地反映生物的结构特征以及生物种群的系统发生与演
变规律， 对解决人类的起源和迁徙， 动植物的家养与驯化过程以及农业的起源和
早期发展等重大考古学问题具有重要意义。

从研究的方法与手段来看， 分子考古属于科技考古范畴； 从所研究的对象和
内容上来看， 分子考古属于生物考古范畴。 目前， 分子考古学正在逐步走向成
熟， 并成为国际考古学界所普遍关注的焦点和前沿。
二、 分子考古的主要研究内容

古代 ＤＮＡ 技术从诞生之日起就被广泛用于人类学、 考古学、 古生态学、 群
体遗传学、 动物系统学、 植物系统学、 保护生物学以及法医学等领域。 下面简要
介绍一下古 ＤＮＡ技术在考古学方面的应用情况。
1畅研究人类的起源与迁徙

应用分子生物学讨论现代人类的起源、 演化、 发展和迁徙已经对考古学的研
究产生不可估量的影响。 然而以往的分子进化研究主要是以现代生物的遗传信息
为基础， 通过对现代生物的遗传数据分析反推得以重建历史事件， 并不是由直接
观察历史记录进行研究的。 现代生物的遗传信息仅仅为漫长的进化历史提供间接
证据， 从某种意义上来说， 现代分子进化研究是受到时间束缚的 （ ｔｉｍｅ ｔｒａｐｐｅｄ），



其结论可能会与现在古人类学及考古学的发现相矛盾， 如果能够直接从古代人类
标本中获取分子演化的证据， 无疑对研究人类的进化和起源具有重要的意义。 古
代 ＤＮＡ 提取和检测技术的建立， 为解决上述问题打开了希望之门。 通过对古
ＤＮＡ的研究， 结合对现代人的 ＤＮＡ 研究， 我们可以从分子水平上追踪进化的轨
迹， 有效地捕捉进化过程中的细节。 目前， 最成功的例子是通过对尼安德特人的
古 ＤＮＡ 研究表明尼安德特人是人类进化过程中灭绝了的 “旁支”， 尼安德特人的
基因对于现代人的基因库没有贡献， 不是人类的直系祖先。
2畅古代动植物的驯化

在人类漫长的发展历程中， 动物和植物的驯化是最重要的事件， 家养动物为
人类提供了来源稳定的动物蛋白质， 是人类社会由散居、 渔猎型向群居、 农业型
转变的重要基础和必然产物

［ １］ 。 野生动物被驯化为家养动物后， 其扩散是依赖于
人类的迁移而实现的。 因此， 对家养动物起源的研究不仅具有其自身的意义， 对
于了解人类社会的发展也有重要的价值。 目前， 考古学家们采用多种方法和手段
进行研究。 以往人们只能研究动植物家养过程中的形态变异， 而对产生这些形态
变异的根源———遗传变异则不能直接观察和研究。 基于古代 ＤＮＡ 研究的分子遗
传学在了解早期农业的发展方面具有很大的潜力， 尤其在确定动植物的驯化和家
养时间的确定方面作用更加突出。 目前的研究主要集中于大型的家养动物， 如绵
羊、 山羊、 牛、 马和猪等的起源研究， 初步揭示了近东和东亚这两个独立的主要
驯化中心。 此外， 科学家还通过对小麦、 高粱、 稻米以及玉米等农作物驯化过程
的分析， 了解早期农业社会的发展以及人类利用植物思路的变化。

史前人类进行动植物驯化， 或通过迁徙把某地的动植物带到其他地域是不争的
历史事实。 因此， 通过对考古学发现的动物区系内遗存的 ＤＮＡ 进行分析， 可以追
踪史前人类的迁徙情况。 Ｍａｔｉｓｏｏ唱Ｓｍｉｔｈ 和 Ａｌｌｅｎ［２］的研究表明， 太平洋老鼠 （Rattus
exulans） 是由第一批来太平洋岛屿的拓荒者带来的。 通过分析这种横跨太平洋岛
屿， 与人类共生的物种的分子多态性， 他们阐明了首批拓荒者的迁徙路径。
3畅古人的个体识别、 群体遗传关系及族属鉴定

（１） 古 ＤＮＡ 在个体水平上最简单的应用就是性别鉴定。 性别是极其重要的
一项个体指标， 对于了解古代社会的劳动分工、 埋葬习俗等都很有帮助。 这一工
作过去由传统体质人类学的骨骼形态分辨来完成， 如对颅骨、 上下颌骨、 骨盆等
具有性别差异部位的区分， 但形态鉴定主要依靠经验， 而且对骨骼数量、 部位要
求都较高， 对未成年个体的性别判断不够准确， 尤其是那些人类学标记不清晰，
如仅仅有骨骼碎片或儿童的遗骸更是难以辨认。 而分子生物学手段从决定性别的
根本因素 ＤＮＡ 入手， 通过扩增细胞核 ＤＮＡ 中具有性别多态性的基因片段来鉴
别， 显然科学得多。 此外， 还可以对家系内部个体的身份进行血缘识别。 古代社
会的人们往往聚族而居， 死后经常埋葬在一起。 在考古研究中， 通过对家系内母
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系、 父系血缘世系的确立以及特殊家庭之间关系的了解， 可以分析当时的社会结
构、 婚嫁模式乃至史前社会的丧葬习俗等考古学问题。 以往我们只能通过观察不
同个体的墓志铭、 埋葬位置、 陪葬方式和形制来探讨不同个体间的亲缘关系， 在
相关细节缺乏时很难准确地进行个体身份的识别。 通过分析不同个体的线粒体
ＤＮＡ （ｍｔＤＮＡ） 和 Ｙ染色体 ＤＮＡ （Ｙ唱ＤＮＡ）， 我们很容易弄清他们的母系和父系
血缘关系。

（２） 对古人的群体研究主要目的是重建古代人群的遗传结构、 进化过程及迁
移模式。 一个人群的遗传学变化是从它的祖先人群继承下来的， 因此， 现代人群
与其祖先人群具有相似的遗传标记频率。 此外， 某些遗传标记在不同人群间是呈
特征性分布的， 这样的遗传标记可作为两个人群间亲缘关系的指示性标记。 在能
大量获得古人类个体的前提下， 史前的人口迁徙情况、 人群的连续性发展和人群
代替问题， 可以用古 ＤＮＡ技术分析说明［ ３］ 。

首先， 在一个较小而确定的地域范围内， 古 ＤＮＡ 技术可以分析人群连续性
和人群替代等问题。 其次， 在较为广泛的地域范围里， 用古 ＤＮＡ 技术可以研究
在大洲范围内的人群迁徙。 例如， Ｈａａｋ 等［ ４］

通过对 ７５００ 年前的欧洲农民的遗传
结构进行分析证明， 新石器时期第一批由近东地区扩散到欧洲的农民对现代欧洲
人的遗传影响非常有限， 其影响力仅限于农业技术的传播， 这为现代欧洲人起源
于旧石器时期的猎户采集人提供了佐证。

（３） 在考古学文化的研究中， 族属鉴定是考古中重要的一环， 以往考古学家
只能通过考古学文化内涵、 文献记载以及民族史的成果进行推测， 缺少比较确切
的科学依据， 古 ＤＮＡ 能够提供直接的遗传证据， 为相关的考古学文化的渊源和
流向、 族属以及古代和现代民族的关系提供重要的信息。 例如， 汪古部是金元时
期蒙古草原上的重要部落之一， 在中国历史上， 这一部落对元朝的建立和中国的
统一曾经起了重要的作用。 然而， 关于汪古部的族源历来有不同的观点， 主要有
汪古属于突厥族和汪古属于蒙古族等说法。 付玉芹等［ ５］

对汪古部的遗传结构进行

了分析， 结果表明汪古部的遗传结构十分复杂， 其母系既含有亚洲谱系成分， 又
包含了欧洲谱系成分。 同时发现这个古代部落与现在说突厥语族的乌兹别克族和
维吾尔族人的亲缘关系最近， 支持了汪古部的突厥起源说。
4畅古人与生活环境的关系

对远古人类生活环境的重建是史前考古学家研究的课题之一。 通过对史前人
们居住的生态系统的重建， 可以了解当时古人的生存适应情况， 包括食物获取行
为、 季节性迁徙行为以及动植物的驯养行为等。 过去主要用确认动植物群落、 动
物区系遗存的方法进行环境重建， 用某些物种优选的栖息地推断局部环境的生态
状况。 因此， 对动植物遗存进行准确的确认在环境重建方面是至关重要的。 然
而， 在一些考古遗址中常见的一些形态不清的或有争议的动植物残骸的物种确认
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经常是不准确的
［ ６］ 。

此外， 遗传学上有密切联系但形态学上明显不同的物种， 其生存环境往往也
是不同的。 在这种情况下， 用古 ＤＮＡ 技术对考古学遗存进行物种的准确分类，
对重建局部生态环境是必不可少的。 Ｂａｒｎｅｓ 等［ ７］

对 Ｌｉｎｃｏｌｎｓｈｉｒｅ 两个考古学位点
的 ６ 个鹅种， 进行了 ＤＮＡ 依赖的物种确认， 结果表明， 当时的盎格鲁撒克逊人
（ Ａｎｇｌｏ唱Ｓａｘｏｎ， ７ ～１２ 世纪） 既从事猎禽活动， 也从事野生鸟的驯化管理。 Ｋａｈｉｌａ
等

［ ８］
对前陶器时代 （距今 ９５００ ～８０００ 年） 和陶器时代 （距今 ７５００ ～５５００ 年）

的一些山羊骨骼进行了形态学分析， 认为前陶器时代的山羊属于正处于驯化前期
的野生种， 而陶器时代的山羊则明显属于驯化山羊 （Capra hircus）。 通过古 ＤＮＡ
分析得到了与形态学分析相同的结果， 并通过古 ＤＮＡ 研究成功区别开了山羊的
两个野生种———牛黄山羊 （Bezoar goat） 和努比亚野生山羊 （Nubian ibex）， 这一
点通过目前形态学手段是无法做到的， 体现了古 ＤＮＡ 的优越性。

此外， 通过分析古人类粪便中残留的 ＤＮＡ， 可以揭示当时古人类食物中的
动物、 植物的种类， 间接复原当时的生活环境和食物获取方式。 分析古土壤中的
植物 ＤＮＡ 也可以重建当时的生活环境， Ｗｉｌｌｅｒｓｌｅｖ 等［ ９ ］

先后在西伯利亚冰原和南

极格陵兰岛地下深层土壤中获取植物叶绿体 ＤＮＡ的片段并且鉴定出了多种植物，
复原了几十万年前当地的生态环境。
5畅古病理研究

通过对古代样本微生物的调查， 人类学家、 考古学家可以推断某些物种灭绝
的原因。 极地永冻地带发现的某些种类的大型哺乳动物样本， 为开创这方面的研
究创造了条件； 古代埃及木乃伊， 不但可以用来分析新石器时代以来的埃及人群
的基因频率多态性， 也可以用来研究古代疾病的进化历史。 鉴定古人遗骸中的病
原微生物， 如对流感病毒、 结核分枝杆菌以及麻风病的研究， 为古代传染病及其
传播方式、 影响范围以及病原体与宿主之间相互作用的研究， 开创了一条新途
径。 根据上文的描述， 我们从人类资源古 ＤＮＡ和非人类资源古 ＤＮＡ 两方面， 对
其在考古学中的应用进行了总结 （表 １）， 请读者进一步参考。
三、 分子考古学理论基础与研究方法

传统考古学的理论基础是地层学和类型学， 分子考古学的理论基础是分子系
统学 （ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｓ） 和群体遗传学 （ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃｓ）。

分子系统学是由物种分类的传统方法衍生而来的。 １８ 世纪， 林奈 （Ｌｉｎｎａｅ唱
ｕｓ） 根据已知的生物体在形态结构上的差异， 把生物归入不同的类别， 为生物多
样性的描述和分类奠定了基础， 林奈这一系统因其严谨性、 科学性而很快得到公
认， 并被进化学家拉马克、 达尔文、 海克尔所采用。 １８６０ 年， 海克尔提出了系
统发生 （ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ） 这一概念。 系统发生研究的主要任务是探讨物种之间的历史
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　　 表 1　古 DNA在考古学中的总体应用情况
古 ＤＮＡ 资源 应用领域 解决问题的范围 具体内容

人类资源应用 个体识别 性别鉴定 分析婚姻和丧葬习俗、 不同性别的差别、 死亡
率， 进而分析当时的社会状况

母系和父系

血缘追踪

分析当时的社会结构、 个体的社会地位、 婚嫁
模式以及丧葬习俗和迁徙等

群体遗传关系

（含族属鉴定）
种群 连 续 性 和

种群替代

分析群体历史遗传结构的变化规律， 追踪史前
人群的进化和迁徙， 分析具有相同／不同形态结
构、 文化特征的古代人群之间以及古代人群与
现代人群之间的祖先与后裔关系

人类起源与进化 整个现代人类以

及其他古人类

不同地区人类的进化模式及其起源， 如东亚人
群、 欧洲人群的起源问题

非人类资源应用 动植物资源 动植物遗骸

种属鉴定

分析狩猎方式、 食物结构、 环境重建

种群 连 续 性 和

种群替代

分析动植物群体历史遗传结构的变化， 揭示其
起源与驯养的历史及其与农业起源的密切关系

微生物资源 古病理 探寻史前和有史记载的疾病历史和模式

渊源以及物种之间的亲缘关系。 早期的研究主要集中于物种、 物种形成和地理变
异而不是生物发生。 ２０ 世纪 ５０ 年代开始， 免疫学方法和蛋白质电泳开始用来比
较亲缘关系接近的物种及同一物种不同成员的变化。 ７０ 年代以后， 随着分子生
物学的发展， 生物大分子在系统进化研究上的作用越来越重要， 核酸 （ＤＮＡ 或
ＲＮＡ）、 蛋白质和染色体都可作为遗传标记， 来解释种群的遗传结构和分类群间
的关系， 而这些大分子的研究产生了许多可比较的数据基础， 提供了洞察分子本
身进化的可能， 同时这些分子含有大量的有效遗传信息， 由此而产生了分子系
统学。

分子系统学的研究首先是通过现代分子生物学技术， 获得物种特定遗传标记
的大量数据， 然后把这些数据进行相关的数学分析而对研究结果进行解释和说
明。 近几年随着测序技术的推广、 普及和自动测序技术的发展， ＤＮＡ 已经成为
分子系统学研究的主要遗传标记， 常用的分析方法有 ＤＮＡ 杂交、 串联重复序列
数目变异、 单链构象多态性、 变性梯度凝胶电泳、 限制性片段长度多态性、 随机
扩增多态性 ＤＮＡ、 测序和克隆。 在得到遗传标记的大量数据后， 必须对它们进
行系统发育分析， 从中得出遗传信息， 来构建系统进化树， 用以描述所研究的生
物间的进化关系。

群体遗传学是古 ＤＮＡ研究的另一块基石。 群体是指一群可以相互交配的个
体。 群体遗传学主要研究群体的遗传结构及其变化规律， 是一门定量地研究生物
进化机制的遗传学分支学科。 群体遗传学起源于英国数学家哈代 （Ｈａｒｄｙ） 和德
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国医学家温伯格 （Ｗｅｉｎｂｅｒｇ） 于 １９０８ 年提出的遗传平衡定律 （ ｌａｗ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｅｑｕｉ唱
ｌｉｂｒｉｕｍ）， 也称为哈代唱温伯格定律。 以后， 英国数学家费希尔 （Ｆｉｓｈｅｒ）、 遗传学
家霍尔丹 （ Ｊ畅Ｂ畅Ｓ畅Ｈａｌｄａｎｅ） 和美国遗传学家赖特 （ Ｓ畅Ｗｒｉｇｈｔ） 等又做出了重大
贡献， 使群体遗传学成为一门独立的学科。

遗传平衡定律认为， 如果一个群体无限大， 群体内的个体随机交配， 没有突
变和选择压力发生， 则群体中各种基因型的比例可以逐代保持不变。 事实上， 这
种情况在自然界中尤其是人类社会中是不可能存在的， 基因型的频率肯定是变化
的。 基因突变、 自然选择、 遗传漂变和群体迁移是造成基因频率变化的主要因
素。 基因突变是指基因发生突变， 突变基因在群体中固定 （ ｆｉｘｅｄ） 下来需要很长
时间。 自然选择即环境对变异的选择， 即保存有利变异和淘汰不利变异的过程。
选择的实质是定向地改变群体的基因频率。 遗传漂变 （ ｒａｎｄｏｍ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｒｉｆｔ） 是指
由于群体较小和偶然事件造成基因频率随机波动的现象。 当一个新的群体只是由
几个个体建立起来时， 就会发生遗传漂变的极端情况， 称为奠基者效应 （ ｆｏｕｎｄｅｒ
ｅｆｆｅｃｔ）。 迁移是指含有某种基因的个体从一个地区迁移到另一个地区的机会不均
等， 而导致基因频率发生改变。 群体遗传学就是应用数学和统计学的方法研究群
体中基因频率和基因型频率的变化， 以及影响这些变化的选择效应和突变作用，
还研究了群体迁移和遗传漂变与遗传结构的关系， 由此来探讨生物进化的机制。

分子考古学的研究方法是利用分子生物学技术从古代生物遗骸中提取出

ＤＮＡ， 获取古 ＤＮＡ序列， 然后运用分子系统学和群体遗传学的分析方法， 对数
据进行分析， 以解决考古学问题。

古代 ＤＮＡ 研究的一般实验技术路线包括样本的采集、 保存质量评估、 去污
染处理、 ＤＮＡ 提取、 ＰＣＲ 扩增、 ＰＣＲ 产物的测序和数据的真实性检验等步骤，
通过上述步骤， 我们能够获得真实可靠的古 ＤＮＡ 序列。 随后利用系统发育分析
和群体遗传学方法对古 ＤＮＡ 数据进行分析处理， 系统发育分析主要是通过构建
ＤＮＡ系统发育树揭示古代群体和现代群体的关系， 从分子水平上探讨群体进化
的规律。 群体遗传学分析通过分析过去群体的遗传结构， 推断群体的扩张模式、
历史动态， 推算群体起源、 分歧的大致时间以及群体的进化速率、 基因混合程
度、 甄别古 ＤＮＡ序列等， 并可以给出统计学上的量化结果。
四、 什么是古 DNA， 有何特点？

古 ＤＮＡ （ａｎｃｉｅｎｔ ＤＮＡ） 是指残存在古代生物遗骸中的遗传物质———脱氧核
糖核酸 （ＤＮＡ）。 对古生物体中残存的 ＤＮＡ 进行研究， 能够揭示远古时期不为人
知的生态、 环境、 社会的发展。 古 ＤＮＡ 研究的资源是比较丰富的， 化石、 亚化
石、 博物馆收藏标本、 考古标本、 法医学标本都可以作为古 ＤＮＡ 研究的材料。
根据标本的物理特性， 古 ＤＮＡ研究材料可分为软组织 （包括毛发）、 硬组织和化
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石。 在特定环境下 （永冻地带或干燥的沙漠） 得以较好保存的软组织， 包括人
或动物古尸的肌肉、 皮肤、 脑、 内脏和毛发等都是古 ＤＮＡ 研究中难得的材料，
而且是最容易成功提取古 ＤＮＡ 的， 如埃及的木乃伊、 德国和法国边界发现的距
今 ５０００ 多年的 “雪人” （图 １）、 博物馆馆藏干尸标本等。 所谓硬组织是指骨、
牙齿等材料， 它们来源广泛， 种类和数量较多， 是古代 ＤＮＡ 研究中最常见的材
料， 也是古 ＤＮＡ 研究的主要对象。 人骨和牙齿结构较为稳定， 经过长期埋藏，
其骨细胞内仍能含有一定数量的 ＤＮＡ片段。 但对化石而言， 在现有技术条件下，
绝大多数化石还不能成为古代 ＤＮＡ 研究的材料。

图 １　古人类样本
Ａ畅新疆木乃伊 （引自 ｗｗｗ畅ｐｈｏｔｏｂａｓｅ畅ｃｎ） ； Ｂ畅冰人 “奥茨” （引自 ｈｔｔｐ： ／／ｒｏｓｅｄａｌｅ畅ｌｋｄｓｂ畅ｎｅｔ／ｏｔｚｉ畅ｈｔｍ）

经过长期的保存， 古 ＤＮＡ 具有含量极低、 高度降解、 广泛损伤的特点。
Ｈａｎｄｔ 等［ １０，１１ ］

用竞争性 ＰＣＲ 方法定量分析古 ＤＮＡ的含量 （以可经 ＰＣＲ 扩增的模
板 ＤＮＡ 的分子数表示）， 根据他们的研究， 在保存状态较好的情况下， 每毫克古
代样品中约含 ２０００ 个长约 １００ｂｐ 的 ｍｔＤＮＡ分子， 比新鲜组织中的含量少 ６ 个数
量级以上。 而保存状态一般的样品中， 古 ＤＮＡ 的含量更低， 仅为每毫克组织
１０ ～４０ 个分子。 一般而言， 生物遗体中的古 ＤＮＡ 分子已经降解成短的片段， 长
度仅为 １００ ～５００ｂｐ。

现代 ＤＮＡ具有正常的 ＤＮＡ 结构， 它包括两个缠绕在一起形成双螺旋结构的
核苷酸长链， 互补碱基腺嘌呤 （Ａ） 与胸腺嘧啶 （Ｔ）、 胞嘧啶 （Ｃ） 与鸟嘌呤
（Ｇ） 之间的氢键连接。 在活细胞中， ＤＮＡ 分子的损伤会通过修复系统快速而有
效地自我修复。 而当生物死亡之后， 由于自身的修复机制停止作用［ ２１］ ， 在体内
核酸酶、 外界环境以及土壤微生物的共同作用下， ＤＮＡ 分子迅速降解并遭到严重
的损伤， 随着时间的推移逐渐积累， 最终导致古 ＤＮＡ 完整性的丧失。

古 ＤＮＡ损伤包括断链损伤、 氧化损伤、 ＤＮＡ 交联和水解损伤四个方面， 其
中水解损伤和氧化损伤是古 ＤＮＡ 损伤的主要因素， 二者均可引起古 ＤＮＡ 分子含
氮碱基发生脱氨基、 脱嘌呤以及脱嘧啶等变化， 进而造成 ＤＮＡ分子的断裂。
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水解主要破坏碱基与糖环相连接的 N唱糖苷键以及连接磷酸糖骨架的磷酸二
酯键， 此外， 酸、 碱催化作用都可导致碱基本身水解脱去氨基， 如胞嘧啶脱氨基
形成尿嘧啶， 腺嘌呤脱氨基形成次黄嘌呤 （图 ２）。 水解作用导致 ＤＮＡ 含量减
少、 片段变短以及编码潜能改变。

图 ２　ＤＮＡ的易损伤位点［１２］

氧化作用则对碱基和磷酸糖骨架本身具有破坏作用， 氧化损伤可以是电离辐
射直接造成的， 也可能是由电离辐射所引发的各种自由基所造成的。 嘌呤和嘧啶
的双键是氧化损伤所发生的主要部位， 脱氧核糖环的化学键也是氧化损伤的易发
部位 （图 ２）。 氧化损伤引起的碱基、 糖唱磷酸骨架结构的改变以及碱基修饰作
用， 在 ＰＣＲ反应中会严重阻碍 Taq酶对 ＤＮＡ链的延伸作用， 例如， 由碱基 Ｃ、 Ｔ
氧化产生的乙内酰脲能关闭 ＤＮＡ 聚合酶的活性， 抑制 ＰＣＲ， Ｃ 脱氨基则可导致
ＰＣＲ 过程中不正确碱基的插入等。

除了水解和氧化损伤以外， 古 ＤＮＡ 还面临着断链损伤和 ＤＮＡ 交联。 断链损
伤可以分为内源性的酶促降解以及非酶解磷酸二酯键的断裂两个方面， 它们是导
致古 ＤＮＡ 片段变短的重要原因。 ＤＮＡ 交联在 ＰＣＲ 扩增过程中也会严重阻碍 Taq
酶作用的发挥。 此外， 其他诸如 ＵＶ 照射、 烷基化作用以及一些细菌等微生物所
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释放的酶类也对古代样本中的 ＤＮＡ 有损伤作用。 表 ２ 列出了 ＤＮＡ 的损伤类型和
ＰＣＲ 解决方案。

表 2　古代 DNA损伤类型总揽及 PCR解决方案［13］

损伤类型 发生过程 对 ＤＮＡ 影响 解决方案

断链损伤 微生物降解 ＤＮＡ 总量减少 套叠引物 ＰＣＲ 扩增 （片段叠加）
内源核酸酶降解 片段变短

其他化学过程

氧化损伤 碱基损伤 碱基的片段化 套叠引物 ＰＣＲ 扩增 （片段叠加）
脱氧核糖残基损伤 糖环的片段化

核苷酸修饰 多个独立的 ＰＣＲ 扩增； 多克隆测序
ＤＮＡ 交联 ＤＮＡ 内； ＤＮＡ 和其他生物

分子 （如蛋白质分子）
Ｍａｉｌａｒｄ 产物 ＰＴＢ （N唱苯酰甲 噻唑溴， N －ｐｈｅｎａｃｙｌ

ｔｈｉａｚｏｌｉｕｍ ｂｒｏｍｉｄｅ）
水解损伤 氨基丢失： Ａ→ Ｉ； Ｃ→ Ｕ；

５崔甲基化： Ｃ→Ｔ； Ｇ→Ｘ
编码潜能改变 多个独立的 ＰＣＲ 扩增； 多克隆测序

五、 古 DNA分子保存年限
古 ＤＮＡ分子的保存年限， 一直是科学家关注的问题。 Ｗｉｌｌｅｒｓｌｅｖ 等［ １３］

曾经做

过古 ＤＮＡ的保存年限的统计。 如图 ３ 所示， 截止到 ２００４ 年末， 已报道的一些最
古老的古 ＤＮＡ 都是从永冻地带的样本中获得的， 包括 ５ 万年前的猛犸象 ｍｔＤ唱
ＮＡ［ １４］ 、 ６畅５ 万年前的美洲野牛 ｍｔＤＮＡ ［ １５］

以及 ３０ 万 ～４０ 万年前的植物叶绿体
ＤＮＡ （ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ＤＮＡ， ｃｐＤＮＡ） 和 ４ 万 ～６ 万年前的细菌序列［ １６，１７］ 。

Ｌｉｎｄａｈｌ等［ １８ ］
以纯化的 ＤＮＡ 水溶液为实验材料对 ＤＮＡ的降解进行模拟分析，

实验测得在 ７０℃， ｐＨ ７畅０ 条件下 ＤＮＡ 衰减速率为 ４ ×１０ －９ ｂｐ／ｓ， 进而估计古
ＤＮＡ的最大保存年限为 １０ 万年。 然而在现实中， 古 ＤＮＡ的降解是受到多方因素
所控制的， 并不是简单的实验室模拟就能准确地推断出古 ＤＮＡ 的保存年限。
Ｐ惫惫ｂｏ［ １９］通过对古代遗骸中残存的 ＤＮＡ 分子的研究， 提出 ＤＮＡ 的损伤速度并不
与时间呈正比关系， ＤＮＡ 降解的速度在死亡后一段时间里最快， 随后很快下降
并保持相对稳定的状态， 这就是 ＤＮＡ降解的 “平台效应”。 相似的降解方式在其
他古分子如氨基酸、 可溶性肽中也有发现。 Ｌｉ 等［ ２０］

发现在特殊条件下 ＤＮＡ 水溶
液与生物组织的降解速率差异明显， 根据 ＤＮＡ 水溶液的降解速率来推算古 ＤＮＡ
的保存年限并不准确。 这些研究表明古 ＤＮＡ 的降解速度受许多因素影响， 与埋
藏环境的温度、 湿度、 ｐＨ 和离子强度、 土壤特性、 微生物及组织分解产生的有
机物 （如腐殖酸、 棕黄酸） 等密切相等 （表 ３）。
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表 3　影响古 DNA的因素及结果［21］

因素 结果及结论

温度 低温 （０℃以下最好） 可降低水解反应、 氧化反应的速率， 阻碍微生物的生长，
有利于古 ＤＮＡ 的保存

湿度 游离水分是水解反应及氧化反应的必要条件， 湿度较低且恒定的条件利于古
ＤＮＡ 的保存

酸碱性 强酸或强碱性条件均导致 ＤＮＡ 降解或骨骼组织的破坏， 中性或弱碱性环境有利
于古 ＤＮＡ 的保存

微生物 微生物及其代谢活动可完全破坏 ＤＮＡ， 干燥、 低温环境可抑制微生物活性， 有
利于古 ＤＮＡ 保存

ＵＶ 辐射或放射性同
位素

ＵＶ 辐射只破坏样品表面 ＤＮＡ， 但可激活氧离子， 加速 ＤＮＡ 氧化过程代谢气体
的形成及软组织破坏， 可加速微生物的破坏作用， 深度埋藏将大大减弱辐射作
用， 有利于古 ＤＮＡ 的保存

一般来说， 恒定低温的环境对古 ＤＮＡ 的长期保存起着关键作用。 Ｂａｒｎｅｓ
等

［ ２２］
和 Ｌａｍｂｅｒｔ 等［ ２３ ］

的研究证明， 从全新世、 更新世永冻地带保存的骨样本中
可以扩增出长度为 ９００ ～１０００ｂｐ 的古 ＤＮＡ。 原因在于在寒冷的埋藏环境下， 土壤
冻结或冰的形成过程产生封闭作用， 可以隔离埋藏生物遗体 ＤＮＡ 与氧气的接触，
抑制其氧化分解。 由于液态水含量极大地减少和冰胶结作用， 主要依赖于液态水
而发生的生物大分子的化学分解以及生物降解反应减慢， 有机体在成岩过程中没
有降解和水解， 从而使古 ＤＮＡ分子得以较好的保存［ ２４］ 。

目前， 已报道的一些最古老的 ＤＮＡ 都是从永冻地带的样本中获得的。 ２００３
年， 丹麦哥本哈根大学的分子生物学家 Ｅｓｋｅ Ｗｉｌｌｅｒｓｌｅｖ 等［ １６ ］

在西伯利亚冰原地下

３１ｍ 深的土壤中提取出植物叶绿体 ＤＮＡ 的片段， 并且鉴定出了被子植物、 裸子
植物和苔藓植物的 ２８ 个科， 从沉积物的放射性定年来看， 这些 ＤＮＡ 距今 ３０
万 ～４０ 万年。 ２００７ 年， Ｅｓｋｅ Ｗｉｌｌｅｒｓｌｅｖ 等［ ２５］

在冰雪覆盖的格陵兰岛冰河下的发

现更是将古 ＤＮＡ的保存年限提高到 ８０ 万年。 Ｅｓｋｅ Ｗｉｌｌｅｒｓｌｅｖ 等从地下 ２０００ｍ 深
的冰芯中提取出古老植物 （松树、 云杉、 赤杨和紫杉） 和昆虫 （蝴蝶、 蜘蛛、
苍蝇和甲虫） 的 ＤＮＡ， 应用热释光测年技术和放射性年代测定法测定这些冰芯
的年龄有 ４５ 万 ～８０ 万年。

除了寒冷的环境以外， 湿度较低、 中性或弱碱性埋藏环境有利于古 ＤＮＡ 的
保存； 深度埋藏将大大减弱 ＵＶ辐射或放射性同位素辐射作用， 也有利于古 ＤＮＡ
的保存。 此外， 不同组织 ＤＮＡ的保存也不同， 一般来说， 古 ＤＮＡ 在骨骼和牙齿
中比在软组织中的保存要好。 为什么会出现这样的情况呢？ 这首先要从骨骼的结
构说起， 人类骨骼组织主要包括三种细胞： 骨细胞、 成骨细胞和破骨细胞， 其细
胞间质主要由胶原质和羟基磷灰石 ［Ｃａ１０ （ＰＯ４ ） ６ （ＯＨ） ２ ］ 构成， 胶原质与羟基磷
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灰石通过钙桥连接形成的嵌合结构具有一定的空间效应， 弱碱性条件下 ＤＮＡ 片
段带负电， 在羟基磷灰石晶体表面可以形成化学吸附， 这对古 ＤＮＡ 的保存相当
有利

［ ２１ ］ 。 在长期埋藏过程中， 骨骼组织中非晶态的羟基磷灰石将逐渐转变为晶
体结构， 这种晶态的转变对古 ＤＮＡ 的保存有两方面影响： 一方面， 结晶使骨骼
硬度增强， 可减缓外部环境因素的侵蚀； 另一方面， 结晶度的增加减小了羟基磷
灰石的吸附表面积， 使古 ＤＮＡ 的保存空间减小， 羟基磷灰石晶态结构的改变和
可逆分解将加速微生物对骨胶原质的分解， 促使胶原质逐渐分解或矿化， 同时，
胶原质的存在也将有效延缓羟基磷灰石的分解速率

［ ２１］ 。 深入了解古 ＤＮＡ 降解与
埋藏环境的关系， 对于我们进行古 ＤＮＡ 研究具有科学的指导意义， 可以避免盲
目的研究。
六、 古代 DNA研究的历史与现状

ＤＮＡ是遗传信息的载体， 它所携带的遗传信息是人们的研究焦点， 然而人
们一直认为有机体死亡后 ＤＮＡ 会很快降解， 它所携带的遗传信息也就随之消失
殆尽， 并没有什么价值。 但是经过人们不断地艰难探索， 古 ＤＮＡ 的研究露出了
一线曙光。 古 ＤＮＡ 的研究历史大致可以划分为三个阶段： ①准备和酝酿阶段
（１９８４ ～１９８９ 年）； ②暴发阶段 （１９８９ ～１９９４ 年）； ③平稳发展阶段 （１９９４ 年至
今）。

１９８１ 年， 我国湖南医学院的专家们发表了有关约 ２０００ 年前长沙马王堆汉代
女尸的古 ＤＮＡ 和古 ＲＮＡ 的研究成果， 这是最早的 ＤＮＡ 提取研究， 其开创性的
研究得到世界的公认

［ ２６］ 。

图 ４　斑驴与马和斑马的进化关系图

１９８４ 年， 美国加利福尼亚大学伯
克利分校的 Ｈｉｇｕｃｈｉ 等［ ２７］

成功地从博

物馆保 存的 已绝 灭 １４０ 年 的斑 驴
（ｑｕａｇｇａ） 风干的肌肉中提取出 ＤＮＡ，
克隆并测序了两段 ｍｔＤＮＡ 序列。 通过
其与马、 驴和斑马的相关 ｍｔＤＮＡ 序列
的比较， 得出结论： 斑驴与斑马的亲
缘关系最近， 而与马或驴的亲缘关系
较远 （图 ４）。 这篇文章在 Nature 上发
表后引起极大的轰动。 随后， Ｐ惫惫ｂｏ 在
１９８５ 年从距今 ２４００ 多年的埃及木乃伊
中也成功地克隆出了人类古 ＤＮＡ［ ２８］ 。
这些结果清晰地表明 ＤＮＡ 分子的片段
可以在有机体死亡之后的很长一段时
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间内保存。 更为重要的是， 这些实验结果表明， 通过对古代 ＤＮＡ 的研究， 灭绝
物种与其近亲的亲缘关系可以在分子水平上重新构建， 从此掀起了古 ＤＮＡ 研究
的热潮。

但生物机体的变质降解以及在漫长的地质年代中古 ＤＮＡ 被严重地损伤和修
饰， 给古 ＤＮＡ 的研究带来许多困难。 因而早期的古 ＤＮＡ 研究主要集中在 ＤＮＡ
的提取过程， 其目的仅仅是为了证明在远古的生物遗骸中能够提取出 ＤＮＡ 并用
于科学研究。

随着 １９８６ 年美国化学家 Ｍｕｌｌｉｓ 及其合作伙伴发现并创立了划时代的聚合酶
链反应 （ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｃｈａｉｎ ｒｅａｃｔｉｏｎ， ＰＣＲ） 技术， 古 ＤＮＡ 迎来了一次划时代的革
命， ＰＣＲ 技术能够灵敏、 高效、 特异性扩增上百万的目的 ＤＮＡ 片段， 使古代材
料中微量的 ＤＮＡ在很短的时间内扩增出大量的古 ＤＮＡ 成为现实， 极大地推动了
古 ＤＮＡ 的研究。 １９８９ 年， Ｐ惫惫ｂｏ 首先意识到 ＰＣＲ 技术所带来的革命， 率先把该
技术引入到古 ＤＮＡ 研究中［ ２９］ ， 他和其领导的研究小组从一个一岁古埃及男孩的
木乃伊组织中提取并克隆了 ＤＮＡ 片段， 还从陈列在曼彻斯特博物馆中的埃及第
１２ 王朝的祭司 Ｎａｋｈｔ唱ａｎｋｈ 的木乃伊肝组织中得到了 ｍｔＤＮＡ序列［ ３０ ］ 。 其后保存在
冻土及沙漠环境中的古代干尸成为获取古人 ＤＮＡ的主要材料。

１９９０ 年， 美国科学家 Ｇｏｌｅｎｂｅｒｇ 等［ ３１ ］
首次从爱达荷州 Ｃｌａｒｋｉａ 中新世 （距今

１７００ 万 ～２０００ 万年） 的木兰属 （Magnolia） 植物化石中获取了叶绿体 ＤＮＡ， 使
古 ＤＮＡ 的来源从一些软组织扩大到了化石， 大大丰富了古 ＤＮＡ 的来源， 激发了
研究者广泛的兴趣， 从而掀起了研究古 ＤＮＡ 的高潮。 １９９２ 年， Ｓｏｌｔｉｓ 等［ ３２ ］

首次

从中新世湖泊沉积物的植物叶片中获得 ＤＮＡ 加以分析获得成功。 人们开始探索
研究恐龙等早已灭绝的生物化石中的 ＤＮＡ， 以及琥珀化石中的 ＤＮＡ。 Ｗｏｏｄ唱
ｗａｒｄ［ ３３］

从六七千万年前的恐龙化石中获得 ＤＮＡ 序列。 Ｄｅｓａｌｌｅ 和 Ｇａｔｅｓｙ［ ３４］从距今
约 ２５００ 万年的琥珀中获得白蚁线粒体 ＤＮＡ。 Ｃａｎｏ［ ３５ ～３７］

从保存在距今 １畅２ 亿 ～
１畅３５ 亿年白垩纪琥珀中获得象鼻虫 ＤＮＡ， 从距今 ２５００ 万 ～４０００ 万年琥珀中的孢
子中获取古细菌 ＤＮＡ。 与此同时， Ｈ迸ｓｓ 和 Ｐ惫惫ｂｏ［ ３８］报道获得了更新世骨骼化石
中的 ＤＮＡ。

１９９４ 年以后， 许多科学家开始考虑古 ＤＮＡ 的真实性问题， 并且验证出许多
原来报道的古 ＤＮＡ 其实是 ＤＮＡ 污染的结果 （如恐龙、 琥珀化石的研究， 系统发
育分析认为， 从恐龙骨骼碎片中得到的古 ＤＮＡ 序列最有可能是人类的 ｍｔＤＮＡ 片
段的污染

［ ３９ ］ ）。 当时甚至有科学家认为所有得到的古 ＤＮＡ 都有可能是一些污染
的 ＰＣＲ产物［ ４０］ ， 古 ＤＮＡ研究的声誉一落千丈， 科学家们痛定思痛， 开始呼吁制
定古 ＤＮＡ 研究标准来检验结果的真实性［ ４１ ，４２ ］ ， １９９７ 年对尼安德特人的研究是古
ＤＮＡ研究历史上的经典之作。 严格遵循古 ＤＮＡ真实性的标准， 自此古 ＤＮＡ 研究
重新得到尊重， 走向平稳发展阶段。
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最近古 ＤＮＡ研究进入了一个新纪元。 多重 ＰＣＲ 扩增技术和一种新基因组焦
磷酸测序技术使研究者能够从核基因组获得有意义的序列信息， 而不是仅仅依靠
线粒体或叶绿体基因。 古 ＤＮＡ测序在 ２００５ 年取得了重要突破， 来自德国莱比锡
马克斯普朗克人类进化学院的 Ｍｉｃｈａｅｌ Ｈｏｆｒｅｉｔｅｒ 和他的同事在英国 Nature 杂志上
发表了运用 ｍｕｌｔｉｐｌｅｘ ＰＣＲ 从 ２００ｍｇ 骨粉中获得了 １６ ７７０ｂｐ 的猛犸象全线粒体基
因组的文章， 证明了可以从少量小分子重建长序列［ ４３］ 。 仅仅两天后， 著名的美
国 Science杂志发表了一个关于对 ２７ ０００ 年前西伯利亚猛犸象下颌骨的核 ＤＮＡ 和
ｍｔＤＮＡ 大规 模测 序的 报 道。 使 用 这 种 技 术 能 从 古 代 化 石 样 本 中 测 定
２８０ ０００ ０００ｂｐ的序列， 其中 １３０ ０００ ０００ｂｐ 是来源于猛犸象本身［ ４４］ 。 这些进展预
示着古 ＤＮＡ 研究进入了核 ＤＮＡ 时代。 对此我们充满期盼， 虽然我们无法通过灭
绝生物 ＤＮＡ序列再造这种生物， 但是可以通过研究灭绝生物的某些基因来推测
其表型， 如皮肤颜色、 行为优点等。 通过研究 FOX2P 基因可以回答诸如尼安德
特人能否说话， 如果能， 又达到什么程度等问题， 进而有助于解决尼安德特人灭
亡原因的争论

［ ４５］ 。
古 ＤＮＡ研究在我国起步较晚， 除了 １９８１ 年湖南省湖南医学院开展的长沙马

王堆汉代女尸的古 ＤＮＡ 研究外［ ２６］ ， 最早的研究可以追溯到 １９９５ 年， 当时北京
大学生命科学学院的科学家对河南西峡盆地白垩纪恐龙蛋化石进行了古 ＤＮＡ 的
提取和分析， 后来这个结果被证明是外源微生物的污染， 尽管如此， 该项研究开
创了我国古 ＤＮＡ研究的先河 ［４６ ］ 。 随后， 陆续有其他高等院校和研究机构开展了
古 ＤＮＡ 研究。 １９９９ 年， 中国医学科学院的吴东颖利用古 ＤＮＡ方法分析了古代契
丹人与达斡尔、 汉族等的遗传关系［ ４７ ，４８ ］ 。 ２００１ 年， 吉林大学考古 ＤＮＡ 实验室对
河南、 内蒙古、 河北等墓地出土的古人骨进行了 ｍｔＤＮＡ 分析， 探讨了运用古
ＤＮＡ方法解决考古学相关问题， 如人骨性别、 墓地的社会性质、 社会组织结构、
族属等的可行性

［ ４９ ～５１］ 。 ２００１ 年， 复旦大学开始进行三峡地区的分子考古工作，
先后完成了上海马桥遗址、 浙江桐乡新地里良渚文化墓地和重庆巫山大溪遗址出
土遗骸的分子考古学研究， 对于探求当时的人员迁移、 当地的社会成员组成、 社
会结构、 文化交流方式和影响程度具有先导意义［ ５２ ］ 。 ２００２ 年， 中国地质大学
（武汉） 的杨淑娟和赖旭龙揭示了中国首例猛犸象的古 ＤＮＡ 序列［ ５３］ 。

总体来说， 我国的古 ＤＮＡ 研究规模较小， 还处于积累资料阶段。 值得一提
的是， １９９８ 年， 吉林大学生命科学学院与考古系合作成立了国内第一个考古
ＤＮＡ实验室， 近十年来一直从事古 ＤＮＡ研究工作， 积累了一定数量的古 ＤＮＡ 数
据， 发表的论文占中国古 ＤＮＡ研究论文的 ８０％以上。

该实验室成立至今， 先后承担了多个国家重大项目， 完成了对郑州西山仰韶
晚期墓地 （新石器时期， 约 ５０００ 年前）、 龙头山夏家店上层文化墓地、 三道湾汉
代鲜卑墓地 （约 ２０００ 年前） 和姜家梁墓地 （约 ５０００ 年前） 等多处人骨样本线
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粒体 ＤＮＡ 高可变区的扩增与测序工作。 姜家梁墓地所处的时期为母系社会与父
系社会的过渡阶段， 使用传统考古学方法无法准确得出结论。 通过古 ＤＮＡ 分析
判定了姜家梁墓地古人群已由母系社会过渡到了父系社会。

完成了新疆罗布诺尔、 吐鲁番、 圆沙古城、 交河故城、 山普拉和察吾呼沟等
不同区域不同时代古样本的 ＤＮＡ 分析， 揭示了新疆地区部分古代人类 ｍｔＤＮＡ 高
可变区序列突变频率、 速度和特点。 定量描述了新疆地区距今 ４０００ ～２０００ 年期
间多民族之间的基因混合程度和迁移模式

［ ５４ ～５９］ 。
对老山汉墓出土的女性墓主人遗骸进行体质人类学、 古 ＤＮＡ 和颅像复原三

个方面的综合研究。 结果显示， 老山汉墓女性墓主人的 ＤＮＡ 序列属于亚洲 Ｍ 谱
系， 代表了东亚地区现代人群的某种祖先类型的遗传学性状［ ６０］ 。

对山西太原虞弘墓主人的残破遗骸进行了古 ＤＮＡ 分析， 揭示了其神秘的中
亚身份

［ ６１］ 。
对青海喇家灾难遗址中的古代人类进行了分子鉴定， 揭示了他们的亲缘关系

及其与青藏地区现代人类的关系
［ ６２］ 。

近年来， 还开展了古代动植物起源与驯化的古 ＤＮＡ 研究， 初步揭示了中国
古代绵羊和家马起源与驯化的历史

［ ６３，６４］ 。
以上简要介绍了古 ＤＮＡ研究的发展过程， 在短短 ２０ 年里， 它是考古学范围

发展最为迅速的一个前沿领域， 并形成了一个新学科———分子考古学， 推动了考
古学的发展。 正如生物考古学领域最重要的学者之一马丁· 琼斯在 ２００２ 年出版
的 枟分子狩猎———考古学家如何唤醒沉睡的过去枠 一书中所说： “过去 ２５ 年，
分子生物学的进展和应用使考古学发生了深刻的变化。 过去被我们视为废物的动
植物遗骸、 残留物和土壤中蕴涵着大量有关物种鉴定、 亲缘关系、 进化以及疾病
的信息”。 一个与以往不同的历史正在被书写， 随着分子生物学技术的不断进步
以及科研工作者的不断努力， 古 ＤＮＡ 的研究会发展到新的深度和高度， 考古学
必然会随之进入一个更高的境界。
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