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生物进化论告诉我们，地球上所有生物都是同一起源的，处在同

一棵进化大树的枝枝蔓蔓上。人类这个群体也是这棵大树上的一部分，

属于动物界-脊索动物门（脊椎动物亚门）-哺乳纲-灵长目（类人猿亚

目）-人科。而实际上人科仅仅是为满足人类自以为超然的主观愿望而

设的，人类根本只是猩猩科中的几个相近属，黑猩猩与人之间的差距

相比其与大猩猩要近得多。所以人类的进化也是与其他生物的进化一

样，符合生物进化论的普遍规律。地球上曾经出现过的人类，究根探

底都是同一起源的，这也是进化论的基本原则。现存的人类属于一个

物种，使我们觉得人类很特别、很孤单。其实，从发现人类化石最早

的 440 万年前起，人类谱系的演化经历了一个相当曲折多元化的过程。

至少有四个属 17 种人类物种先后出现，在 180 万年前的肯尼亚甚至同

时有四个物种生存于同一区域内[1]
。古人类学为我们建立了人类的总

体粗线条谱系，最新的现代分子生物学手段又使我们有能力著手构建

现代人类的精细谱系，探究现存的人类是怎样产生、分化和演变的奥

秘。 

 



 

一 多地区起源说是否一厢情愿 

 

人类经历了漫长的进化演变历程，从东非直立人（Homo ergaster）

进化到早期智人（H.heidelbergensis, H.neanderthalensis），一直

到约 10 万年前进化到晚期智人（H.sapiens sapiens），即今天的现代

人类。最初的人类可能出现于 500 到 700 万年前的非洲，这一观点在

学术界没有太多争议[2]
。然而，现代人类如何发展而来？这疑问一直

引起学术界的广泛兴趣，并且争论持续不断。目前关于现代人类起源

最主要的两种观点分别是非洲起源学说和多地区起源学说。两种假说

都认为直立人起源于非洲的东非直立人，然后大致在 100 万年前走出

非洲，迁移到欧亚大陆。但非洲起源学说认为现代人类起源于 10 万年

前非洲的第二次迁移，走出非洲以后完全取代了其他地区的古人种。

多地区起源学说又称独立起源假说，认为世界各地的人类是独立起源，

即由各地的非洲直立人、海德堡人、尼安德特人、东亚直立人各自独

立进化到现代人类的几大人种（亚种）。 

非洲起源学说自 80 年代末首次提出后，得到许多考古学证据支

持。然而在包括中国大陆在内的东亚地区陆续出土了大量人类化石，

这种化石存在形态一致性的延续和在地域上的广泛分布。因此许多考

古学家和古人类学家对非洲起源假说表示质疑，他们认为亚洲与非洲

一样存在著“直立人→早期智人→现代人”的进化演变历程，因而认

为现代人类起源是多地区的。1987 年，卡恩（Rebecca Cann）等人运

用母系遗传的线粒体 DNA 多态性研究，提出了著名的“夏娃假说”，揭

开了运用遗传学方法探索史前人类历史的序幕[3]
。“夏娃假说”以及对



欧洲尼安德特人的遗传学分析结果都支持非洲起源假说。于是此观点

在考古学及古生物学界引起了轩然大波，这样就使得包括中国大陆在

内的东亚地区成为验证人类起源模式最受关注的地区。 

值得注意的是，多地区起源说也很难解决进化论方面的悖论。生

物进化中常常是在生存条件好的时期发生大量物种，当环境改变时则

物种大量灭绝。所以淘汰的物种是绝大多数，存活的是极少数。这 100

万年来，亚欧大陆几段生存环境恶劣的时期足以淘汰与其他动物生存

能力没多大差异的古人种，各地的人种为何都要存活下来了，而不是

与其他生物一视同仁地遵循进化论的淘汰法则？两个物种在分开后，

必然是随著时间的久远，差距越来越大。但是按多地区起源说，人类

却很奇怪，即便直立人、早期智人和晚期智人没有物种的差别，他们

在这 100 万年里非但差距没有变大，而且还变小了，甚至 100 万年的

差距还不足以使各人种产生生殖隔离。人类又特立独行地违反进化论

的距离法则。我们不禁要问，多地区起源说为人类勾勒的进化路径，

是否太一厢情愿了？ 

 

二 源于非洲的现代人谱系 

 

“夏娃学说”引起了许多争议，但是随著遗传学技术的不断成熟，

这些争议陆陆续续地尘埃落定。运用遗传学技术研究人类群体的进化，

就是利用一些遗传标记来追溯人类群体起源迁移事件发生的大致时间

及路线。目前研究早期人类进化和迁移最理想的遗传标记，公认是 Y

染色体拟常染色体非重组区段的 SNP 标记（NRY）[4]
。这是由于人体内

只存在一份父系遗传 Y 染色体非重组区，可以有效地排除交换重组的



混血干扰；同时 SNP 突变率低更能稳定地遗传，可以忠实地记录进化

事件；再由于以单倍体存在的 Y 染色体，其有效群体大小只有常染色

体位点的 1/4，所以易产生人群特异性的单倍型。 

2001 年斯坦福大学的昂德希尔（Peter A.Underhill）等人利用变

性高效液相层析技术（DHPLC），分析得到了 218 个 Y 染色体非重组区

（NRY）位点构成的 131 个单倍型，在对全球 1,062 个代表性个体考察

结果显示明显的群体亲缘关系[5]
。这是目前遗传学技术发展的可用于

人类进化和起源研究最多的遗传标记，通过对这 218 个 NRY 在全世界

各地区代表群体中多态性分布清晰展示了现代人类的种群大致聚类

树。 

 

图 2 Y 染色体非重组区（NRY）单倍型系统树（最大简约法） 

 

图 2 展示的系统树从上到下代表了分支产生的早晚。很显然，最

早的分支都发生在非洲人群中，而后再分出欧洲和亚洲。美洲和澳洲



的分化都发生在亚洲的分化之下。这说明人类从非洲人群分出欧洲和

亚洲人群，美洲和澳洲人群又起源于亚洲人群。这就是与“夏娃学说”

相印证的“亚当学说”。根据突变的速率计算出来的非洲人群分化出欧

亚人群的大致时间是十多万年。 

 

三 东亚现代人群起源  

 

对东亚人群的起源，争议一直颇多。许多古人类学家至今坚持东

亚也是现代人的一个发源地，但是遗传学的研究越来越不支持这种观

点。 

1998 年 褚 嘉 佑 等 人 利 用 30 个 常 染 色 体 微 卫 星 位 点

（Microsatellites）分析了 28 个东亚人群，包括汉族的南北人群的

遗传结构，结果都支持现代中国人来源于非洲，并经由东南亚进入中

国大陆[6]
。由于微卫星位点突变率较高，对研究较久远的人类进化事

件和人群迁移有一定的局限，因此来源东亚地区的资料并不能令人信

服排除多地区起源的假说。 

1999 年宿兵等人[7]
利用 19 个 Y-SNP 构成的一组 Y 染色体单倍型，

这 19 个 Y-SNP 覆盖了所有东亚和太平洋地区群体具有的单倍型，用这

一套单倍型来系统研究包括中国在内的东亚人群的起源和迁移。这一

研究将克服褚嘉佑等人的研究因使用常染色体微卫星标记和样本量少

带来的遗憾。研究的样本量为 925 份个体，包括中国少数民族和各省

份的汉族个体、东北亚群体、东南亚群体和来自非洲、美洲和大洋洲

的群体。 



 

图 3 东亚地区晚期智人迁移路线 

在由 19 个位点组成的 16 个单倍型中，一半为东亚人群特有的单

倍型。这一明显的群体特异性为研究人群迁移和人群间基因交流提供

了理想的工具。研究发现南方人群的基因多样度高于北方人群，各人

群的遗传多样度按东南亚非汉族人群、南方汉族人群、北方汉族人群、

北方非汉族人群排列逐渐下降。而且南方的单倍型种类包括北方所有

的种类。这种单一的梯度格局提示了一种重要的资讯，因为突变发生

时间远早于迁徙事件，这些突变不是在迁徙后形成的，所以迁徙应该

是顺著梯度下降的方向进行的。这揭示人类进入东亚始于南方。东南

亚群体中的单倍型几乎涵盖全部中国和东亚的特异单倍型，因此东南

亚可能是早期由非洲迁来的人群进入东亚的第一站，从那儿开始中国

人的祖先从东南亚进入中国南方，而后越过长江进入北方地区。这一

发现与线粒体 DNA 单倍型分布相符。 

在东亚群体的 Y 染色体多态性分析时发现有两个关键的突变位点

与东亚群体的非洲起源及随后的迁移密切相关。所有现代东亚人的



Y-SNP 单倍型均来自较晚发生的突变，更早的类型仅非洲群体所特有。

因此研究认为在所有被观察的 739 个东亚个体全部来自非洲，这揭示

走出非洲的群体有可能是完全代替东亚的当地群体，这种可能性只有

进一步扩大东亚人群的研究样本量才能证实。诚然，东亚地区在地质

史上是很特殊的，据认为冰川期气候在中国南方仍能适应大型哺乳动

物生存繁衍，而中国古人类化石有连续性特徵。虽然这些证据仍有争

议，但很难否认会有少数 10 万年之前的中国“原住民”（早期智人  

Homo sapiens）与后来出于非洲经由东南亚进入中国的“新移民”（晚

期智人）共同构成了现代中国人的祖先。 

2000 年柯越海等利用了 M89、M130 和 YAP 这三个古老的 Y-SNP，

对来自中国各地近 12,000 份男性随机样本进行了基因分型研究[8]
。其

目的就是在扩大东亚地区样本量的基础上看这种即使存在也贡献率极

少的不完全取代的可能性。所选择的三个 Y 染色体多态型 M89、M130

和 YAP 是在 M168 突变型的基础上产生的三个突变类型。据认为 M168

是人类在非洲时产生的突变型，其原始型仅出现在东非人群，除非洲

以外的现代人及部分非洲人都带有 M168 的突变型。M168 是现代人类

单一起源于非洲的最直接证据。非洲以外地区没有发现个体具有比

M168 更古老的突变型例子。该项研究结果显示万多份样品无一例外具

有 M89、M130 和 YAP 这三种突变型之一，并没有发现个体携带有以上

三种 Y-SNP 突变型之外的类型，也没有出现破化系统树的单向性的同

时具有 M89、M130 和 YAP 突变的个体。这一结果与非洲以外的世界其

他地区的基因分型结果是一致的。因此研究显示了 Y 染色体的证据并

不支持即便是对中国现代人起源可能起著极小作用的多地区起源假

说。 



因此，遗传学研究尤其是 Y 染色体证明，东亚的现代人具有共同

的非洲起源[9]
，大致在距今 18,000-60,000 年前最早的一批走出非洲

的现代人进入东亚的南部，然后随著东亚的冰川期结束，逐渐北进，

进入东亚大陆。另一支迁移的路线从东南亚大陆开始，向东逐渐进入

太平洋群岛。 

至此，对包括中国大陆在内的东亚现代人群体的一系列遗传学研

究，填补了过去在现代人类起源研究中缺乏东亚人群资料的情况，同

时，通过线粒体、常染色体和 Y 染色体微卫星标记和单核酸多态性等

多种遗传标记和分型手段对东亚群体的广泛研究，均表明现代东亚人

群来自于非洲，支持非洲起源假说[10]
。 

 

图 4 东亚地区发现的人类化石年代分布显示出的化石断层 



多地区起源假说对东亚地区提出质疑的依据是东亚尤其中国大陆

发现的大量化石和考古学遗物[11]
。然而在最重要的化石证据上确实出

现包括中国在内的东亚地区的化石断层，而且是在现代人起源的关键

时期，即 4-10 万年之间。遗传学的解释认为这种化石上出现的断层并

非偶然，是由于东亚大陆在这一时期大量的生物物种灭绝造成了这种

断层，因为 6-10 万年前的人类化石断层与第四纪冰川期在该地区存在

时间大体相符。解释这一现象的可能原因是由于在距今 5-10 万年前第

四纪冰川的存在，使得这一时期包括中国大陆在内的东亚地区绝大多

数的生物种类均难以存活。在冰川期结束后，非洲起源并经由东南亚

由南及北进入中国大陆的现代人成了这块领地的新居民。 

 

四 分化年代估计——STR 显示的遗传距离  

 

为了估计早期现代人类进入中国的年代，宿兵等对含三个在汉族-

藏缅民族中较多的单倍型（H6、H7 和 H8）的个体用三个微卫星标记位

元点 DYS389，DYS390 和 DYS391 进行基因型分型[12]
。这一研究共筛选

并分析了 160 个携带有 M122 突变汉族特异性单倍型的个体。 

根据祖先有效群体大小（Ne），微卫星标记的突变速率（μ），群

体中积累的突变数目（V），对人群分化事件发生年代有一公式可以计

算： 

t = -Ne ln(1-V/Ne μ) 

该公式适用于经历了一次较强的瓶颈效应后产生快速增长的群体

[13]
，即从母群体中分化出一小部分人群，再增殖成子群体。对于公式

中有效群体大小的估算，目前普遍接受的现代人男性的有效群体大小



为 5,000-10,000。因为考虑到亚洲群体比非洲群体的遗传多样性要

小，亚洲男性群体的有效个数被定为 750-2,000，突变率为 0.18％，

20 年为一代。 

 

图 5 汉藏语系人群的起源及迁移示意图 

据此在全部研究过的含M122突变的群体中得出M122C突变发生的

年代大致是在 18,000-60,000 年前，在汉族和藏缅民族的 M122 突变个

体中计算得出两者的分野为 5,000 年（此年代由 DYS390 推算而得，是

三个微卫星位点年代中最大的）。一般而言，单纯从遗传学角度对古代

人类的群体迁移和基因突变年代的精确估算困难非常大，因为在上述

公式中有效群体大小和突变率的估计带来的偏差直接影响结果，但作

出这样的年代估算与体质形态学和考古学在齿型、石器和化石的发现

相符。考古学研究表明涵盖中国北方地区的北亚人种特有的 Sinodont



齿型发生在 18,000-25,000 年前，而这种齿型是由东南亚地区的类

Sinodont 齿型演变形成的，这与我们用公式推算出的 M122C 发生年代

下限是相符的。此外，在西伯利亚、贝加尔湖和阿尔泰地区近来的考

古学研究表明，这一地区的人类石器文明出现在 25,000-45,000 年前。

如果西伯利亚和整个东亚群体由非洲起源并经东南亚迁移而形成，那

麼现代人类进入东亚地区应该在北亚出现石器文明之前。认为 M122C

突变估算年代的上限 60,000 年前更接近于事实了，因此研究认为

18,000-60,000 年是早期现代人迁入东亚所造成的瓶颈效应的年代。

据此，该研究认为随著冰川期逐渐消亡，非洲起源的现代人约在六万

年前从南方进入东亚，在以后的数万年中逐渐向北迁移，遍及中国大

陆，北及西伯利亚。大约在 8,500 年前，在经历了漫长的蒙昧时期后，

以仰韶文化为代表的最早的中华文明开始在黄河中上游地区萌芽。 

研究者对于世界人群分化年代的估算也作了大量的工作。坦普尔

顿（Alan R.Templeton）在今年 3 月的《自然》（Nature）总结了这方

面的研究结果[14]
。由于不同的遗传突变记录了不同的事件，他发现，

现代人走出非洲并不只是一次。至少在 84 万年到 42 万年前就已经有

少部分人走出非洲了。而以线粒体及 Y 染色体估算，绝大部分人类走

出非洲的时间是 15 万年到八万年前，之后又发生了几次人群的回流和

进一步扩张。与现代人完全取代古人类不同的是，一批批走出非洲的

现代人相互融合，构成现代的世界人群。 

 

五 精细的人群渊源分析 

 

遗传学研究人类谱系达到较精细的程度，就会对发现复杂的人类



群体很难找到头绪。语言学研究以其翔实的材料和客观严谨的方法把

人群进行了系统分类，为遗传学研究提供了最理想的线索。东亚地区

人群主要分为汉藏语系、阿尔泰语系、侗台语系、苗瑶语系、南亚语

系以及南岛语系六个系统，其中汉藏语系无疑是很重要的。特别是关

于汉藏语系的起源，以及汉语族与藏缅语族的关系问题，引起学术各

界的广泛关注。钱亚屏等[15]
和宿兵等

[16]
在 2000 年分别报导了对于汉藏

语系不同群体的遗传学研究，结果表明：汉藏语系群体的祖先最初来

源于东亚的南部，在约20,000到 40,000年前，一个携带Y染色体M122

突变的群体最终到达了黄河中上游盆地，然后在约 10,000 年前，由于

粟谷农业的出现，新石器文化开始在这个地区发展起来。人口的增长

使群体必须扩增新的居住地，这样在约 5,000-6,000 年前出现了两个

语族的分野。其中一个亚群，被称为前藏缅语族群体，离开黄河流域，

向西及向南迁移，最后在喜马拉雅山脉南北居住下来。这次迁移就是

沿着著名的“藏缅走廊”进行的，这条通道始于黄河上游地区，向西

到达青海省，向南到达喜马拉雅山脉。其中景颇语支一直向南，穿过

喜马拉雅山脉到达今天的缅甸、不丹、尼泊尔、印度东北及云南省的

北部。在与一支来自中亚或西南西伯利亚带有 YAP 突变的群体发生大

范围混合后，藏语支向喜马拉雅进发并最终扩散到整个西藏。缅彝及

克伦语支向南到达云南西北部，最后到达越南、老挝及泰国。在这

5,000 年中，另一语族，即汉语族主要向东向南扩增，最后在中国各

个地区居住下来。 

南岛语系的起源问题也是学术界和大众都很关心的问题。这个语

系的人群分布在整个太平洋和印度洋岛屿和大陆边缘。关于太平洋中

群岛上的波利尼西亚人群的起源，有两种流行的假说。第一种称为“快



车”假说，认为 4,000-5,000 年前从南部中国向东的一次快速迁移，

第一站到达台湾，然后到达包括波利尼西亚的太平洋群岛，即认为波

利尼西亚起源于台湾。第二种假说认为附近的密克罗尼西亚是波利尼

西亚起源地。2000 年，宿兵等[17]
利用 Y 染色体研究结果否定了以上两

种假说，认为东南亚的现代人类有部分到达台湾，另有部分 1,500 年

前进入太平洋群岛，到达波利尼西亚（这可能是在史前人类最远的一

次迁移），两支迁徙毫无关系，在遗传向量距离上也截然相反。 

最近的研究提供了越来越多的群体的精细资料，使得东亚的六系

人群之间的关系渐渐浮现。根据复旦大学现代人类学中心的最新资料，

这六个系统之间的亲疏关系很有可能符合下面的结构。 

 

图 6 东亚人群系统间可能的亲疏关系 

 

尽管对于澳大利亚土著群体和东亚人群（包括讲南岛语的太平洋

群岛）的遗传关系依然不很清楚，但从 Y 染色体和常染色体的证据显

示他们从非洲起源后独立迁移的两支群体。 

由此可见，Y 染色体研究可以分析许多精细的结构。相比之下，

线粒体的资料就逊色得多了。线粒体上用得最多的两个区段是 D-loop



和 Region V，但是两者的突变都太古老，在人类走出非洲之前就全有

了。D-loop 上 CRS 标准序列是欧洲人最常见的，但在我国南方也占到

10％多的比例，其他序列类型也是只具有大致的人种分类意义。Region  

V 中有 9bp 的重复，根据重复数分 I 型、II 型和 III 型，II 型最多，

III 型很少，I 型的比例相对意义较大。在东亚人群中，I 型在北方

较少，长江以南较多，向南又少，到太平洋又剧增，很难说明甚麼问

题。故而，线粒体一般很少用作局部人群的结构分析。 

 

六 中亚人群向欧美的扩张 

 

对于东亚以外的欧亚大陆其他地区及美洲群体的起源及迁移的遗

传学研究，其中两个重要地区是中亚及西伯利亚。韦尔斯（R.Spencer 

Wells）[18]
在对欧亚大陆的研究表明，中亚是欧亚大陆群体中遗传多样

性最高的地区。这个地区是两次主要迁移浪潮的起源地，一次是向西

进入欧洲的迁移，一次是向东进入美洲的迁移。在研究过的所有欧亚

群体中，中亚群体是欧亚大陆上最古老的群体，它具有最高的遗传多

样性，尤其是乌兹别克群体，具有非常均一的各种单倍型频率。 

中亚群体向北迁移至西伯利亚后，其中一支向东迁移至美洲。宿

兵等[19]
的研究认为，美洲群体的祖先是西伯利亚群体。西伯利亚的 Y

染色体类型的多样性比美洲高，这个发现与华莱士（Douglas 

C.Wallace）等 1985 年的研究结果一致。从西伯利亚向美洲的迁移有

两次，第一次是从南西伯利亚进入美洲大部分地区，第二次是从东西

伯利亚到北美，这可称之为两步模型。而格林伯格（J.H.Greenberg）

等 1986 年用语言、牙齿及遗传学证据提出了关于美洲人群起源的三步



迁移模型，区分印第安、纳丁（Na-Dene）及爱斯基摩—阿留申群体的

来源，线粒体的研究证据支持此模型。宿兵等[20]
2000 年的研究发现

M130T 是一个亚洲特异等位基因，在东亚有广泛的分布，并在西伯利

亚下阿穆尔河流域及鄂霍次克海地区达到最高频率。M130T 是起源于

东亚的南部群体，穿过中国大陆，在 15,000 年前到达西伯利亚，并最

终进入美洲[21]
。 

中亚群体向北迁移至西伯利亚后，其中一支向西迁移至欧洲。普

遍认为，欧洲现在群体是在旧石器时期（约 45,000 年前）及新石器时

期（约 10,000 年前）这两个时期组成，从近东迁移至欧洲西部及北部

[22]
。 

综上所述，一系列对欧亚大陆及美洲群体的研究表明，中亚地区

是西伯利亚、美洲及部分欧洲地区群体的祖先。中亚群体向北迁移至

西伯利亚后，一支向东迁移至美洲，另一支向西迁移至欧洲[23]
。这些

结论应进一步与线粒体、常染色体位元点的资料结果进行比较、验证。 

 

七 结 语  

 

虽然，诸多遗传学证据支持非洲起源假说，但对最终揭示现代人

类起源和迁移问题依然有许多工作要做，仍需要许多化石方面的确凿

证据来支持，需要解释考古学、古人类学方面的质疑。况且，遗传学

本身对现代人类起源于非洲的问题仍有许多说法不一的观点和研究结

论[24]
。2000 年瑞典乌普萨拉（Uppsala）大学英曼（Max Ingman）等

人通过线粒体 DNA 多样性研究了 53 名来自不同地区、种族、文化的群

体，聚类分析发现现代人确实起源于非洲。但 2001 年 1 月澳大利亚国



立大学索恩（Alan Thorne）等人研究显示，现代人类并非像普遍认为

的那样直接起源于共同的非洲祖先，而是有可能由不同地区的古人类

分别演化而来。研究是从 1974 年在澳东南部新南威尔士州蒙戈湖

（Lake Mungo）附近的距今约六万年前人类遗骸成功提取了线粒体

DNA，这是迄今为止从古人类遗体中提取出的年代最为久远的 DNA。在

对提取出的 DNA 线粒体进行分析后发现，它与在世界其他地区发现的、

据认为是源自非洲的早期现代人类的古老 DNA 在遗传上没有联系。这

一结果表明，在澳大利亚出现的早期现代人，其演化路线独立于非洲

古人类之外。英曼的新发现质疑了目前学术界流行的“走出非洲”理

论。他们提出名为“地区连续性”的现代人类起源新理论认为，起源

于非洲的直立人在过去 150 万年间不断迁徙到非洲以外的其他地区，

并形成不同分支，这些分支通过混血繁衍，在 10 万到 15 万年前分别

在非洲、欧洲、东亚和西亚等地进化为现代人。 

由此看出，现代人类的起源可能要比想像中复杂得多，无论是遗

传学界还是考古学界的学者都仍将在这一领域继续争论、不断地探索，

但这丝毫不影响我们对在不远的将来最终揭示史前波澜壮阔的人类历

史的信心。 
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