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　　摘要：Ｃ３星簇（Ｃ３ ＳＴ）是世界上分布最广的人类父系Ｙ染色体世系，也被认为是

成吉思汗的Ｙ染色体类型。然而，最近的研究却提供了关于这种假说的相反例证。为了

辨明Ｃ３ ＳＴ的起源以及其与成吉思汗和蒙古人的关联，我们对东部欧亚人群中的这一

世系进行了综合研究。那些Ｃ３ ＳＴ频率较高的人群只能追溯他们的共同祖先到蒙古尼

伦部族。因而，关于Ｃ３ ＳＴ与成吉思汗之间的联系并没有直接的证据。
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ｄｅｇｒｅｅ．Ｃｏｍｂｉｎｉｎｇｗｉｔｈｈｉｓｔｏｒｙｒｅｃｏｒｄｓ，ａｌｌｇｅｎｅｔｉｃｓｃｅｎｅｓｈｅｒｅｓｕｇｇｅｓｔａｐｒｏｂａｂｌｅＥａｓｔ

Ｍｏｎｇｏｌｉａｎｏｒｉｇｉｎ，ａｎｄｔｈｅｎａｗｅｓｔｗａｒｄｍｉｇｒａｔｉｏｎｏｆＣ３ ＳＴｔｏｇｅｔｈｅｒｗｉｔｈｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ

ｆｏｕｎｄｅｒｅｆｆｅｃｔｓ．

ＴｈｅｅｓｔｉｍａｔｉｏｎｏｆＴＭＲＣＡａｎｄｅｘｐａｎｓｉｏｎｔｉｍｅｃａｎａｉｄｉｎｄｅｔｅｒｍｉｎｉｎｇｗｈｅｎｔｈｉｓ

ｐａｒｔｉｃｕｌａｒｌｉｎｅａｇｅａｒｏｓｅａｎｄｐｏｓｓｉｂｌｙｗｈｅｎｔｈｅｄｉｆｆｕｓｉｏｎｈａｐｐｅｎｅｄ．ＡｓｓｈｏｗｅｄｉｎＹＳＴＲ

ｎｅｔｗｏｒｋ，ａｓｐｅｃｉａｌｂｒａｎｃｈｗｉｔｈＤＹＳ４４８＝２３（ｄｅｆｉｎｅｄａｓＣ３ ＳＴα，Ｆｉｇｕｒｅ１Ａ）ｅｍｅｒｇｅｄ

ｉｎＫａｚａｋｈＫｅｒｅｙＡｂｋｈｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ．Ｃ３ ＳＴαｓｈｏｗｅｄａｓｉｍｉｌａｒｓｔａｒｌｉｋｅｅｘｐａｎｓｉｏｎａｓ

Ｃ３ ＳＴ．Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅｃａｌｃｕｌａｔｉｏｎｓｗｅｒｅｃａｒｒｉｅｄｏｕｔｆｏｒｂｏｔｈｏｆｔｈｅｍ．ＴｈｅＴＭＲＣＡｂａｓｅｄ

ｏｎＡＳＤｍｅｔｈｏｄｕｓｉｎｇｔｈｅｇｅｎｅａｌｏｇｉｃａｌｒａｔｅｐｒｏｖｉｄｅｄａｇｏｏｄｆｉｔｂｅｔｗｅｅｎｇｅｎｅｔｉｃｓａｎｄ

ｈｉｓｔｏｒｙｒｅｃｏｒｄｓ（Ｔａｂｌｅ１）．

·４７２· 探索西域文明



犜犪犫犾犲１．犜犕犚犆犃狊犪狀犱犈狓狆犪狀狊犻狅狀犜犻犿犲狊狅犳犆３
 犛犜（狔犲犪狉狊）

Ｈｇ
ＡＳＤ ＢＡＴＷＩＮＧ ＴＭＲＣＡ ＢＡＴＷＩＮＧ Ｅｘｐａｎｓｉｏｎ

Ｎ ρ±σ Ｍｅｄｉａｎ ９５％Ｃ．Ｉ． Ｍｅｄｉａｎ ９５％Ｃ．Ｉ．

Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙｒａｔｅ

Ｃ３ ＳＴ ４２０ ３９９６±２７８８ ７２８８ ［７１６０ ７９４６］ ５２１５ ［５０２０ ５７７４］

Ｃ３ ＳＴα ２２７ １９０２±１２７３ ６１４３ ［３２６０ １２７２２］ ４７４８ ［２１０７ １１１４７］

ＧｅｎｅａｌｏｇｉｃａｌＲａｔｅ

Ｃ３ ＳＴ ４２０ １３３０±１０７４ ２２１８ ［２０５２ ２３８３］ ３３４０ ［３２１１ ３４７０］

Ｃ３ ＳＴα ２２７ ４９２±２２２ １５２６ ［８２６ ２９６９］ ２０９０ ［４７４ ６３２７］

　　Ｃ３ ＳＴｉｓｔｈｅｄｏｍｉｎａｎｔＥａｓｔＥｕｒａｓｉａｃｏｍｐｏｎｅｎｔｉｎｓｅｖｅｒａｌｍｏｄｅｒｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ，

ｓｕｃｈａｓＮｏｇａｙ，ＫｅｎｅｇｅｓａｎｄＤｕｌａｔ．ＡｌｌｏｆｔｈｅｍｃａｎｔｒａｃｅｂａｃｋｔｏＭｏｎｇｏｌＮｉｒｕｕｎｃｌａｎ

ａｒｉｓｉｎｇａｂｏｕｔ１１００ｙｅａｒｓａｇｏ（ｓｅｅｄｅｔａｉｌｓｉｎＤｉｓｃｕｓｓｉｏｎｓｅｃｔｉｏｎ）．Ｏｎｔｈｅｏｔｈｅｒｈａｎｄ，ｏｒａｌ

ｅｐｉｃｓｏｆＫａｚａｋｈｓｓｈｏｗｅｄｔｈａｔＫｅｒｅｙＡｂｋｈｈａｓａｒｅｌａｔｉｖｅｒｅｃｅｎｔｏｒｉｇｉｎ．
１７，１８ Ｔｈｅｙｓｐｌｉｔ

ｆｒｏｍ ＫｅｒｅｙＡｓｈｍａｉｌｙｏｒｔｈｅＧｒｅａｔＪüｚａｆｔｅｒｔｈｅｆｏｕｎｄａｔｉｏｎｏｆＫａｚａｋｈＫｈａｎａｔｅａｔ

Ａ．Ｄ．１４５６（ａｂｏｕｔ５００ｙｅａｒｓａｇｏ）．ＴｈｅＴＭＲＣＡｏｆＣ３ ＳＴａｎｄＣ３ ＳＴαｂａｓｅｄｏｎ

ＡＳＤｍｅｔｈｏｄ（２５６ ２４０４ａｎｄ２７０ ７１４ｙｅａｒｓａｇｏｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ）ｉｓｅｘｔｒｅｍｅｌｙｃｌｏｓｅｔｏｔｈｅｓｅ

ｒｅｃｏｒｄｓ．Ｅｓｔｉｍａｔｅｓｂａｓｅｄｏｎｔｈｅ“ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ”ｍｕｔａｔｉｏｎｒａｔｅｆａｌｌｆａｒｏｕｔｓｉｄｅｔｈｅｒａｎｇｅｏｆ

ｔｈｅｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｈｉｓｔｏｒｉｃａｌｄａｔｅｓ （Ｔａｂｌｅ１）．Ａｇｅｓｏｆｔｈｅａｂｏｖｅｃｌｕｓｔｅｒｓｂａｓｅｄｏｎ

ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙａｎｄｇｅｎｅａｌｏｇｉｃａｌｒａｔｅｓｕｓｉｎｇＢＡＴＷＩＮＧｗｅｒｅｓｉｍｉｌａｒｔｏｔｈｏｓｅｉｎｄｉｃａｔｅｄｂｙ

ＡＳＤｍｅｔｈｏｄ．ＥｘｐａｎｓｉｏｎｔｉｍｅｏｆｂｏｔｈＣ３ ＳＴａｎｄＣ３ ＳＴαｇｉｖｅｎｂｙＢＡＴＷＩＮＧａｒｅ

ｏｌｄｅｒｔｈａｎｔｈｅＴＭＲＣＡｏｆｔｈｅｓｅｌｉｎｅａｇｅｓ．Ｔｈｅｓｅｃｏｕｎｔｅｒｉｎｔｕｉｔｉｖｅｒｅｓｕｌｔｓｃａｎｂｅｅｘｐｌａｉｎｅｄ

ｂｙｔｈｅｕｎｉｑｕｅｈｉｓｔｏｒｙｏｆｔｈｅｓｅｌｉｎｅａｇｅｓ．Ｍｏｎｇｏｌｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｓｃａｔｔｅｒｅｄｗｉｄｅｌｙａｆｔｅｒｔｈｅ

ｒａｐｉｄｃｏｎｑｕｅｓｔｏｆｔｈｅＭｏｎｇｏｌＥｍｐｉｒｅ．Ｂｅｆｏｒｅｔｈａｔ，ｔｈｅＭｏｎｇｏｌＮｉｒｕｕｎｃｌａｎ—ｔｈｅｃｏｒｅ

ｏｆＭｏｎｇｏｌｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ—ｈａｄａｌｓｏｕｎｄｅｒｗｅｎｔａｎｅｘｐｌｏｓｉｖｅｇｒｏｗｔｈ．Ｔｈｅｙｍｕｌｔｉｐｌｉｅｄｆｒｏｍ

ｔｈｒｅｅｓｉｎｇｌｅ ｍａｌｅａｎｃｅｓｔｏｒｓｔｏ ｍｏｒｅｔｈａｎｔｗｅｎｔｙｔｒｉｂｅｓ ｗｉｔｈｉｎａｂｏｕｔ２６０ｙｅａｒｓ

（Ｆｉｇｕｒｅ２）．ＴｈｉｓｓｉｔｕａｔｉｏｎｉｓａｇａｉｎｔｈｅｐｒｅａｓｓｕｍｐｔｉｏｎｉｎＢＡＴＷＩＮＧｔｈａｔｔｈｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

ｇｒｏｗｅｘｐｏｎｅｎｔｉａｌｌｙｆｒｏｍａｎｉｎｉｔｉａｌｌｙｃｏｎｓｔａｎｔｓｉｚｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ．Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅｉｔｉｓｐｏｓｓｉｂｌｅｔｈａｔ

ｔｈｅＹｐｒｏｆｉｌｅｒｅｍａｉｎｔｈｅｓａｍｅｈａｐｌｏｔｙｐｅｅｖｅｎｔｈｒｏｕｇｈｔｈｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｉｚｅｈａｄｂｅｅｎ

ｇｒｏｗｉｎｇｉｎｓｅｖｅｒａｌｔｉｍｅｓｉｎａｓｈｏｒｔｐｅｒｉｏｄ．Ｄｕｅｔｏｔｈｅｓａｍｅｒｅａｓｏｎ，ｉｔｉｓｃｏｎｓｉｄｅｒｅｄｔｈａｔ

ｔｈｅＴＭＲＣＡｂａｓｅｄｏｎＡＳＤｍｅｔｈｏｄｉｓｍｏｒｅｃｏｎｆｉｄｅｎｔｔｈａｎｔｈａｔｏｆＢＡＴＷＩＮＧ．

犇犻狊犮狌狊狊犻狅狀

ＡｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏＲａｓｈｉｄＡｌｄｉｎ
１９，ａｌｌｔｈｅＭｏｎｇｏｌｐｅｏｐｌｅｗｅｒｅｄｉｖｉｄｅｄｉｎｔｏｔｗｏｓｕｂ

ｔｒｉｂｅｓ．ＯｎｅｗａｓｔｈｅＤａｒｌａｋｉｎ ＭｏｎｇｏｌｔｒｉｂｅａｎｄｔｈｅｏｔｈｅｒｗａｓｔｈｅＮｉｒｕｕｎ Ｍｏｎｇｏｌ

ｔｒｉｂｅ．ＴｈｅＤａｒｌａｋｉｎＭｏｎｇｏｌｒｅｆｅｒｒｅｄｔｏｔｈｅｃｏｍｍｏｎａｌｉｔｙｏｆｔｈｅＭｏｎｇｏｌｐｅｏｐｌｅ，ｗｈｉｌｅｔｈｅ

ＮｉｒｕｕｎＭｏｎｇｏｌ（ｍｅａｎｓ“ＴｈｅｐｕｒｅＭｏｎｇｏｌ”）ｗａｓｂｅｌｉｅｖｅｄｔｏｂｅｔｈｅｄｅｓｃｅｎｄａｎｔｓｏｆＡｌａｎ

·５７２·再论Ｙ染色体Ｃ３星簇的起源从成吉思汗改为蒙古尼伦家族



Ｆｉｇｕｒｅ２　ＰｅｄｉｇｒｅｅｏｆｔｈｅＮｉｒｕｕｎ Ｍｏｎｇｏｌ．
１９，２０ Ｃｌａｎｎａｍｅｓｗｅｒｅｌｉｓｔｅｄｉｎ犐狋犪犾犻犮犫狅犾犱ａｆｔｅｒｉｔｓ

ｆｏｕｎｄｅｒ．ＲｅｄｐｅｎｔａｃｌｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄｔｈｅｔｈｒｅｅｃｌａｎｓｗｉｔｈＹｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｄａｔａ．Ｇｒ．＝ Ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ．ａ＝

ａｐｐｒｏｘｉｍａｔｅａｃｔｉｖｉｔｙａｇｅｏｆｔｈｒｅｅｓｏｎｓｏｆＡｌａｎＱｏａ．ｂ＝ｔｈｅｙｅａｒＧｅｎｇｈｉｓＫｈａｎｗａｓｂｏｒｎ

Ｑｕｏａ．ＧｅｎｇｈｉｓＫｈａｎｂｅｌｏｎｇｅｄｔｏＫｉｙａｎｃｌａｎ，ｏｎｅｃｌａｎｏｆＮｉｒｕｕｎｔｒｉｂｅ（Ｆｉｇｕｒｅ２）．

Ｃｏｍｂｉｎｉｎｇｔｈｅｄａｔａｆｒｏｍｐｕｂｌｉｓｈｅｄｒｅｓｅａｒｃｈｅｓ，Ｃ３ ＳＴｗｅｒｅｆｏｕｎｄｉｎｓｅｖｅｒａｌｍｏｄｅｒｎ

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｗｈｏｃａｎｂｅｔｒａｃｅｄｂａｃｋｔｏＭｏｎｇｏｌＮｉｒｕｕｎｃｌａｎ．

犕犪狀犵犺犻狋

ＭａｎｇｈｉｔｗａｓａｌｓｏｃａｌｌｅｄＭａｎｇｈｕｄｓａｎｄＭａｎｇｑｕｔ．Ａｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏｈｉｓｔｏｒｙｒｅｃｏｒｄｓ，

ＭａｎｇｈｉｔｗａｓｄｅｒｉｖｅｄｆｒｏｍｔｈｅＮｉｒｕｕｎＭｏｎｇｏｌｓ．
１９，２０，２１Ｔｈｅｙｍｏｖｅｄｗｅｓｔｗａｒｄｔｏｇｅｔｈｅｒ

ｗｉｔｈＪｏｃｈｉｓａｒｍｉｅｓａｎｄｌｉｖｅｄｉｎｔｈｅＧｏｌｄｅｎＨｏｒｄｅ（ｔｈｅＭｏｎｇｏｌｅｍｐｉｒｅｉｎＣｅｎｔｒａｌＡｓｉａ

ａｎｄＮｏｒｔｈｅａｓｔｏｆＥｕｒｏｐｅ，１２１９Ａ．Ｄ．１５０２Ａ．Ｄ．）．Ｔｈｅｙｅｘｔｅｎｓｉｖｅｌｙｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｔｈｅ

ｐｏｌｉｔｉｃａｌａｃｔｉｖｉｔｉｅｓｏｆｔｈｅＫｈａｎａｔｅｓ．
１９，２１ Ａｔｔｈｅｂｅｇｉｎｎｉｎｇ，ｔｈｅｙｆｏｌｌｏｗｅｄＮｏｇａｉＫｈａｎ

（ｄ．１２９９）ｔｏｅｓｔａｂｌｉｓｈｔｈｅｉｒｏｗｎｓｅｍｉｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔｈｏｒｄｅｆｒｏｍｔｈｅＧｏｌｄｅｎＨｏｒｄｅｉｎ

Ｓａｒａｉ．Ｔｈｅｎ，ｔｈｅｙｓｕｐｐｏｒｔｅｄｔｈｅｉｒｏｗｎｃｏｍｍａｎｄｅｒＥｄｉｇｕ（１３５２ １４１９）ｔｏｆｏｕｎｄＮｏｇａｉ

ＨｏｒｄｅｏｒＭａｎｇｈｉｔＨｏｒｄｅｉｎｔｈｅ１４ｔｈ１５ｔｈｃｅｎｔｕｒｙ．
２１Ｔｈｅｉｒｄｅｓｃｅｎｄａｎｔｓｃａｌｌｅｄｔｈｅｍｓｅｌｖｅｓ

Ｎｏｇａｙａｎｄｌｉｖｅｄｉｎｔｈｅｐｌａｉｎｓｏｆｎｏｒｔｈｅｒｎ ＣａｕｃａｓｕｓａｎｄｔｈｅＣｒｉｍｅａｓｉｎｃｅ１７ｔｈ

ｃｅｎｔｕｒｙ．Ａｎｏｔｈｅｒｇｒｏｕｐｏｆｔｈｅｍ ｍｏｖｅｄｓｏｕｔｈｗａｒｄａｓａｐａｒｔｏｆＵｚｂｅｋｓａｎｄｆｉｎａｌｌｙ

ｅｓｔａｂｌｉｓｈｅｄｔｈｅＭａｎｇｈｉｔＤｙｎａｓｔｙｔｏｒｕｌｅｔｈｅＥｍｉｒａｔｅｏｆＢｕｋｈａｒａｉｎＴｒａｎｓｏｘａｎｉａｉｎ

１７８５．２２ Ｄｅｓｃｅｎｄａｎｔｓ ｏｆｔｈｅｍ ｂｅｃａｍｅ ｐａｒｔｓ ｏｆ ｍｏｄｅｒｎ Ｕｚｂｅｋｓａｎｄ Ｋａｒａｋａｌｐａｋ

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ．
２３
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ｏｆｔｈｅａｒｍｉｅｓｓｅｎｔｔｏｄｉｆｆｅｒｅｎｔｒｅｇｉｏｎｓｏｆｔｈｅ ＭｏｎｇｏｌＥｍｐｉｒｅｂｙＧｅｎｇｈｉｓＫｈａｎ．

ＨａｐｌｏｔｙｐｅｏｆＣ３ ＳＴｆｒｏｍ Ｍａｎｇｈｉｔ，ＫｅｎｅｇｅｓａｎｄＤｕｌａｔｏｎｌｙｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓｏｎｅｏｆｔｈｅ

ｓｅｖｅｒａｌｂｒａｎｃｈｅｓｕｎｄｅｒｔｈｉｓｌｉｎｅａｇｅ．ＴｈｅｅａｒｌｙｒｅｃｏｒｄｓｏｆｔｈｅＮｉｒｕｕｎＭｏｎｇｏｌｓｔａｒｔｅｄ

ｆｒｏｍ１，１００ｙｅａｒｓａｇｏ（Ａ．Ｄ．９００，Ｆｉｇｕｒｅ２，２７，２８），ｗｈｉｃｈｉｓｓｌｉｇｈｔｌｙｙｏｕｎｇｅｒｔｈａｎｔｈｅ

ａｇｅｏｆＣ３ ＳＴ（２５６ ２４０４ｙｅａｒｓａｇｏ）．Ｉｔｉｓｑｕｉｔｅｐｏｓｓｉｂｌｅｔｈａｔｔｈｅｄｉｒｅｃｔａｎｃｅｓｔｏｒｏｆｔｈｉｓ

ｌｉｎｅａｇｅａｎｄｔｈｅｉｒｒｅｌａｔｉｖｅｓｈａｄａｌｒｅａｄｙｌｉｖｅｄｏｎｔｈｅＭｏｎｇｏｌｉａｇｒａｓｓｌａｎｄｆｏｒｈｕｎｄｒｅｄｓｏｆ

ｙｅａｒｂｅｆｏｒｅｏｎｅｂｒａｎｃｈｏｆｔｈｅｉｒｄｅｓｃｅｎｄａｎｔｓｈａｄｂｅｅｎｒｅｃｏｒｄｅｄａｓ “ＴｈｅＮｉｒｕｕｎ

Ｍｏｎｇｏｌ”．

Ｏｎｔｈｅｏｔｈｅｒｈａｎｄ，ｎｏｅｖｉｄｅｎｃｅｗａｓｆｏｕｎｄｔｏｓｕｐｐｏｒｔｔｈｅｐｒｅｖｉｏｕｓｐｒｏｐｏｓｉｔｉｏｎｔｈａｔ

ｔｈｉｓｌｉｎｅａｇｅｈａｓｄｉｒｅｃｔｃｏｎｎｅｃｔｉｏｎｓｗｉｔｈＧｅｎｇｈｉｓＫｈａｎｈｉｍｓｅｌｆ．ＳｉｎｃｅＧｅｎｇｈｉｓＫｈａｎ

ｈｉｍｓｅｌｆｉｓａｍｅｍｂｅｒｏｆＮｉｒｕｕｎｃｌａｎ，ｉｔｉｓｐｏｓｓｉｂｌｅｔｈａｔｔｈｉｓＧｒｅａｔＣｏｎｑｕｅｒｏｒｃａｒｒｉｅｄｔｈｅ

ｓａｍｅＹＳＴＲｐｒｏｆｉｌｅ．Ａｌｔｈｏｕｇｈ，ａｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎｓｉｎａｌｌｒｅｓｅａｒｃｈｅｓ（ｉｎｃｌｕｄｉｎｇｔｈｉｓ

ｓｔｕｄｙ），ｎｏｎｅｏｆｄｏｎｏｒｓｗｈｏｃａｒｒｙＣ３ ＳＴｃａｎｔｒａｃｅｄｔｈｅｉｒｇｅｎｅａｌｏｇｉｃａｌｔｒｅｅｔｏＧｅｎｇｈｉｓ

Ｋｈａｎ．Ａｌｓｏ，ｎｏｎｅｏｆｓｅｌｆｃｌａｉｍｅｄｄｉｒｅｃｔｄｅｓｃｅｎｄａｎｔｓｏｆＧｅｎｇｈｉｓＫｈａｎｈａｄｂｅｅｎｐｒｏｖｅｄｔｏ

ｂｅＣ３ ＳＴ．ＡｓｓｈｏｗｅｄｉｎＢａｔｂａｙａｒ犲狋犪犾
６，ａｄｉｒｅｃｔｄｅｓｃｅｎｄａｎｔｏｆＧｅｎｇｈｉｓＫｈａｎ，Ｄａｙａｎ

Ｋｈａｎｓｈａｐｌｏｔｙｐｅ，ｗａｓｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄｔｏｂｅａｄｉｆｆｅｒｅｎｔＹｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｈａｐｌｏｇｒｏｕｐ（Ｃ３ｄ）．

·８７２· 探索西域文明



Ｉｎｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎ，ｏｕｒｇｅｎｅｔｉｃｅｖｉｄｅｎｃｅｓｏｆＣ３ ＳＴｏｕｔｌｉｎｅａｃｌｅａｒｐｉｃｔｕｒｅａｂｏｕｔｔｈｅ

ｄｉｓｐｅｒｓａｌａｎｄｅｘｐａｎｓｉｏｎｐａｔｔｅｒｎｓｏｆｔｈｉｓｌｉｎｅａｇｅｔｈｒｏｕｇｈｏｕｔｔｈｅｓｔｅｐｐｅｚｏｎｅｏｆＥｕｒａｓｉａｉｎ

ｌａｓｔｍｉｌｌｅｎｎｉｕｍ．Ｃ３ ＳＴｉｓｐｒｏｐｏｓｅｄｔｏｂｅａｐｒｅｄｏｍｉｎａｎｔｐａｔｅｒｎａｌｐｒｏｆｉｌｅｉｎｔｈｅＮｉｒｕｕｎ

Ｍｏｎｇｏｌ，ｗｈｅｒｅＧｅｎｇｈｉｓＫｈａｎｓｐａｔｅｒｎａｌｆａｍｉｌｙｃａｍｅｆｒｏｍ．Ｈｏｗｅｖｅｒ，ｄｉｒｅｃｔｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇ

ｏｆｈｉｓｗｅｌｌｄｏｃｕｍｅｎｔｅｄｍａｌｅｌｉｎｅｄｅｓｃｅｎｄａｎｔｓｆｒｏｍａｗｉｄｅｒｇｅｏｇｒａｐｈｉｃｒｅｇｉｏｎｉｓｎｅｅｄｅｄｔｏ

ｇｅｔａｓｏｌｉｄｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎａｂｏｕｔｔｈｅＹｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｏｆＧｅｎｇｈｉｓＫｈａｎｈｉｍｓｅｌｆｉｎｔｈｅｆｕｔｕｒｅ．

犃犮犽狀狅狑犾犲犱犵犿犲狀狋狊

ＴｈｉｓｗｏｒｋｗａｓｓｕｐｐｏｒｔｅｄｂｙｔｈｅＮａｔｉｏｎａｌＥｘｃｅｌｌｅｎｔＹｏｕｔｈＳｃｉｅｎｃｅＦｏｕｎｄａｔｉｏｎｏｆ

Ｃｈｉｎａ（３１２２２０３０），ＮａｔｉｏｎａｌＮａｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅＦｏｕｎｄａｔｉｏｎｏｆＣｈｉｎａ（９１１３１００２），ＭＯＥ

ＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃＲｅｓｅａｒｃｈＰｒｏｊｅｃｔ（１１３０２２Ａ）ａｎｄＳｈａｎｇｈａｉＳｈｕｇｕａｎｇＰｒｏｊｅｃｔ（１４ＳＧ０５）．

犃狆狆犲狀犱犻狓

ＴｈｅＧｅｎｏｇｒａｐｈｉｃＣｏｎｓｏｒｔｉｕｍ

ＪａｎｅｔＳ．Ｚｉｅｇｌｅ（ＡｐｐｌｉｅｄＢｉｏｓｙｓｔｅｍｓ，ＦｏｓｔｅｒＣｉｔｙ，Ｃａｌｉｆｏｒｎｉａ，ＵｎｉｔｅｄＳｔａｔｅｓ），ＬｉＪｉｎ，

ＨｕｉＬｉ，ＳｈｉｌｉｎＬｉ（ＦｕｄａｎＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｓｈａｎｇｈａｉ，Ｃｈｉｎａ），ＰａｎｄｉｋｕｍａｒＳｗａｍｉｋｒｉｓｈｎａｎ

（ＩＢＭ，Ｓｏｍｅｒｓ，ＮｅｗＹｏｒｋ，ＵｎｉｔｅｄＳｔａｔｅｓ），ＬａｘｍｉＰａｒｉｄａ，ＤａｎｉｅｌＥ．Ｐｌａｔｔ，ＡｊａｙＫ．

Ｒｏｙｙｕｒｕ（ＩＢＭ，ＹｏｒｋｔｏｗｎＨｅｉｇｈｔｓ，ＮｅｗＹｏｒｋ，ＵｎｉｔｅｄＳｔａｔｅｓ），ＬｌｕｉｓＱｕｉｎｔａｎａＭｕｒｃｉ

（ＩｎｓｔｉｔｕｔＰａｓｔｅｕｒ，Ｐａｒｉｓ，Ｆｒａｎｃｅ），Ｒ．ＪｏｈｎＭｉｔｃｈｅｌｌ（ＬａＴｒｏｂｅＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｍｅｌｂｏｕｒｎｅ，

Ｖｉｃｔｏｒｉａ，Ａｕｓｔｒａｌｉａ），ＭａｒｃＨａｂｅｒ，ＰｉｅｒｒｅＡ．Ｚａｌｌｏｕａ（ＬｅｂａｎｅｓｅＡｍｅｒｉｃａｎＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，

Ｃｈｏｕｒａｎ，Ｂｅｉｒｕｔ，Ｌｅｂａｎｏｎ），ＳｙａｍａＡｄｈｉｋａｒｌａ，ＡｒｕｎＫｕｍａｒＧａｎｅｓｈＰｒａｓａｄ，Ｒａｍａｓａｍｙ

Ｐｉｔｃｈａｐｐａｎ，ＡｒｕｎＶａｒａｔｈａｒａｊａｎＳａｎｔｈａｋｕｍａｒｉ（ＭａｄｕｒａｉＫａｍａｒａｊＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｍａｄｕｒａｉ，

ＴａｍｉｌＮａｄｕ，Ｉｎｄｉａ），Ｒ．ＳｐｅｎｃｅｒＷｅｌｌｓ（ＮａｔｉｏｎａｌＧｅｏｇｒａｐｈｉｃＳｏｃｉｅｔｙ，Ｗａｓｈｉｎｇｔｏｎ，

ＤｉｓｔｒｉｃｔｏｆＣｏｌｕｍｂｉａ，ＵｎｉｔｅｄＳｔａｔｅｓ），ＨｉｍｌａＳｏｏｄｙａｌｌ（ＮａｔｉｏｎａｌＨｅａｌｔｈＬａｂｏｒａｔｏｒｙ

Ｓｅｒｖｉｃｅ，Ｊｏｈａｎｎｅｓｂｕｒｇ，ＳｏｕｔｈＡｆｒｉｃａ），ＥｌｅｎａＢａｌａｎｏｖｓｋａ，ＯｌｅｇＢａｌａｎｏｖｓｋｙ（Ｒｅｓｅａｒｃｈ

ＣｅｎｔｒｅｆｏｒＭｅｄｉｃａｌＧｅｎｅｔｉｃｓ，ＲｕｓｓｉａｎＡｃａｄｅｍｙｏｆＭｅｄｉｃａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ，Ｍｏｓｃｏｗ，Ｒｕｓｓｉａ），

ＣｈｒｉｓＴｙｌｅｒＳｍｉｔｈ（ＴｈｅＷｅｌｌｃｏｍｅＴｒｕｓｔＳａｎｇｅｒＩｎｓｔｉｔｕｔｅ，Ｈｉｎｘｔｏｎ，ＵｎｉｔｅｄＫｉｎｇｄｏｍ），

ＤａｎｉｅｌａＲ．Ｌａｃｅｒｄａ，ＦａｂｒíｃｉｏＲ．Ｓａｎｔｏｓ（ＵｎｉｖｅｒｓｉｄａｄｅＦｅｄｅｒａｌｄｅＭｉｎａｓＧｅｒａｉｓ，Ｂｅｌｏ

Ｈｏｒｉｚｏｎｔｅ，ＭｉｎａｓＧｅｒａｉｓ，Ｂｒａｚｉｌ），ＰｅｄｒｏＰａｕｌｏＶｉｅｉｒａ（ＵｎｉｖｅｒｓｉｄａｄｅＦｅｄｅｒａｌｄｏＲｉｏｄｅ

Ｊａｎｅｉｒｏ，ＲｉｏｄｅＪａｎｅｉｒｏ，Ｂｒａｚｉｌ），ＪａｕｍｅＢｅｒｔｒａｎｐｅｔｉｔ，ＤａｖｉｄＣｏｍａｓ，ＢｅｇｏａＭａｒｔíｎｅｚ

Ｃｒｕｚ，ＤａｖｉｄＦ．ＳｏｒｉａＨｅｒｎａｎｚ（ＵｎｉｖｅｒｓｉｔａｔＰｏｍｐｅｕＦａｂｒａ，Ｂａｒｃｅｌｏｎａ，Ｓｐａｉｎ），Ｃｈｒｉｓｔｉｎａ

Ｊ．Ａｄｌｅｒ，ＡｌａｎＣｏｏｐｅｒ，ＣｌｉｏＳ．Ｉ．ＤｅｒＳａｒｋｉｓｓｉａｎ，Ｗｏｌｆｇａｎｇ Ｈａａｋ （Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆ

Ａｄｅｌａｉｄｅ，Ｓｏｕｔｈ Ａｕｓｔｒａｌｉａ，Ａｕｓｔｒａｌｉａ），Ｍａｔｔｈｅｗ Ｅ．Ｋａｐｌａｎ，Ｎｉｒａｖ Ｃ．Ｍｅｒｃｈａｎｔ

（ＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＡｒｉｚｏｎａ，Ｔｕｃｓｏｎ，Ａｒｉｚｏｎａ，ＵｎｉｔｅｄＳｔａｔｅｓ），ＣｏｌｉｎＲｅｎｆｒｅｗ（Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆ

Ｃａｍｂｒｉｄｇｅ，Ｃａｍｂｒｉｄｇｅ，ＵｎｉｔｅｄＫｉｎｇｄｏｍ），ＡｎｄｒｅｗＣ．Ｃｌａｒｋｅ，ＥｌｉｚａｂｅｔｈＡ．Ｍａｔｉｓｏｏ

·９７２·再论Ｙ染色体Ｃ３星簇的起源从成吉思汗改为蒙古尼伦家族



Ｓｍｉｔｈ（ＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＯｔａｇｏ，Ｄｕｎｅｄｉｎ，ＮｅｗＺｅａｌａｎｄ），Ｍａｔｔｈｅｗ Ｃ．Ｄｕｌｉｋ，ＪｉｌｌＢ．

Ｇａｉｅｓｋｉ，ＡｍａｎｄａＣ．Ｏｗｉｎｇｓ，ＴｈｅｏｄｏｒｅＧ．Ｓｃｈｕｒｒ，ＭｉｇｕｅｌＧ．Ｖｉｌａｒ（Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆ

Ｐｅｎｎｓｙｌｖａｎｉａ，Ｐｈｉｌａｄｅｌｐｈｉａ，Ｐｅｎｎｓｙｌｖａｎｉａ，ＵｎｉｔｅｄＳｔａｔｅｓ）．

犚犲犳犲狉犲狀犮犲狊

１．ＺｅｒｊａｌＴ，ＸｕｅＹ，ＢｅｒｔｏｒｅｌｌｅＧ犲狋犪犾：ＴｈｅＧｅｎｅｔｉｃＬｅｇａｃｙｏｆｔｈｅＭｏｎｇｏｌｓ．犃犿犑犎狌犿犌犲狀犲狋２００３；７２：

７１７ ７２１．

２．ＺａｋｈａｒｏｖＩＡ：ＡＳｅａｒｃｈｆｏｒａ“ＧｅｎｇｈｉｓＫｈａｎＣｈｒｏｍｏｓｏｍｅ”．犌犲狀犲狋犻犽犪２０１０；４６：１２７６ １２７７．

３．ＤｅｒｅｎｋｏＭＶ，ＭａｌｉａｒｃｈｕｋＢＡ，ＷｏｚｎｉａｋＭ犲狋犪犾：ＤｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｔｈｅＭａｌｅＬｉｎｅａｇｅｓｏｆＧｅｎｇｈｉｓＫｈａｎｓ

ＤｅｓｃｅｎｄａｎｔｓｉｎＮｏｒｔｈｅｒｎＥｕｒａｓｉａｎＰｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ．犌犲狀犲狋犻犽犪２００７；４３：４２２ ４２６．

４．ＭａｌｙａｒｃｈｕｋＢ，ＤｅｒｅｎｋｏＭ，ＤｅｎｉｓｏｖａＧ犲狋犪犾：ＰｈｙｌｏｇｅｏｇｒａｐｈｙｏｆｔｈｅＹＣｈｒｏｍｏｓｏｍｅＨａｐｌｏｇｒｏｕｐＣ

ｉｎＮｏｒｔｈｅｒｎＥｕｒａｓｉａ．犃狀狀犎狌犿犌犲狀犲狋２０１０；７４：５３９ ５４６．

５．ＡｂｉｌｅｖＳ，ＭａｌｙａｒｃｈｕｋＢ，ＤｅｒｅｎｋｏＭ，ＷｏｚｎｉａｋＭ，ＧｒｚｙｂｏｗｓｋｉＴ，ＺａｋｈａｒｏｖＩ：ＴｈｅＹＣｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

Ｃ３ＳｔａｒＣｌｕｓｔｅｒａｔｔｒｉｂｕｔｅｄｔｏＧｅｎｇｈｉｓＫｈａｎｓＤｅｓｃｅｎｄａｎｔｓｉｓＰｒｅｓｅｎｔａｔｈｉｇｈＦｒｅｑｕｅｎｃｙｉｎｔｈｅＫｅｒｅｙ

ＣｌａｎｆｒｏｍＫａｚａｋｈｓｔａｎ．犎狌犿犅犻狅犾２０１２；８４：７９ ８９．

６．ＫｈｅｒｌｅｎＫｈｅｒｌｅｎＢａｔｂａｙａｒＺＭＳ：ＴｈｅＧｅｎｅｔｉｃＯｒｉｇｉｎｏｆＴｈｅＴｕｒｋｏＭｏｎｇｏｌｓａｎｄＲｅｖｉｅｗｏｆＴｈｅ

ＧｅｎｅｔｉｃＬｅｇａｃｙｏｆｔｈｅＭｏｎｇｏｌｓ．Ｐａｒｔ１：ＴｈｅＹＣｈｒｏｍｏｓｏｍａｌＬｉｎｅａｇｅｓｏｆＣｈｉｎｇｇｉｓＫｈａｎ．犜犺犲犚狌狊狊犻犪狀

犑狅狌狉狀犪犾狅犳犌犲狀犲狋犻犮犌犲狀犲犪犾狅犵狔２０１２；４．

７．ＢａｎｄｅｌｔＨＪ，ＦｏｒｓｔｅｒＰ，ＲｏｈｌＡ：ＭｅｄｉａｎＪｏｉｎｉｎｇＮｅｔｗｏｒｋｓｆｏｒＩｎｆｅｒｒｉｎｇＩｎｔｒａｓｐｅｃｉｆｉｃＰｈｙｌｏｇｅｎｉｅｓ．犕狅犾

犅犻狅犾犈狏狅犾１９９９；１６：３７ ４８．

８．ＮｅｉＭ，ＫｕｍａｒＳ：犕犲犱犻犪狀犑狅犻狀犻狀犵犖犲狋狑狅狉犽狊犳狅狉犐狀犳犲狉狉犻狀犵犐狀狋狉犪狊狆犲犮犻犳犻犮犘犺狔犾狅犵犲狀犻犲狊．ＮｅｗＹｏｒｋ：

ＯｘｆｏｒｄＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙＰｒｅｓｓ，２０００．

９．Ｅｘｃｏｆｆｉｅｒ．Ｌ，Ｌａｖａｌ．Ｇ，ＳｃｈｎｅｉｄｅｒＳ：Ａｒｌｅｑｕｉｎ（ｖｅｒｓｉｏｎ３．０）：ＡｎＩｎｔｅｇｒａｔｅｄＳｏｆｔｗａｒｅＰａｃｋａｇｅｆｏｒ

ＰｏｐｕｌａｔｉｏｎＧｅｎｅｔｉｃｓＤａｔａＡｎａｌｙｓｉｓ．犈狏狅犾犅犻狅犻狀犳狅狉犿２００７；１：４７ ５０．

１０．ＺｈｉｖｏｔｏｖｓｋｙＬＡ：ＥｓｔｉｍａｔｉｎｇＤｉｖｅｒｇｅｎｃｅＴｉｍｅｗｉｔｈｔｈｅＵｓｅｏｆＭｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅＧｅｎｅｔｉｃＤｉｓｔａｎｃｅｓ：

ＩｍｐａｃｔｓｏｆＰｏｐｕｌａｔｉｏｎＧｒｏｗｔｈａｎｄＧｅｎｅＦｌｏｗ．犕狅犾犅犻狅犾犈狏狅犾２００１；１８：７００ ７０９．

１１．ＲａｍａｋｒｉｓｈｎａｎＵ，ＭｏｕｎｔａｉｎＪＬ：ＰｒｅｃｉｓｉｏｎａｎｄＡｃｃｕｒａｃｙｏｆＤｉｖｅｒｇｅｎｃｅＴｉｍｅＥｓｔｉｍａｔｅｓｆｒｏｍＳＴＲａｎｄ

ＳＮＰＳＴＲＶａｒｉａｔｉｏｎ．犕狅犾犅犻狅犾犈狏狅犾２００４；２１：１９６０ １９７１．

１２．ＳｅｎｇｕｐｔａＳ，ＺｈｉｖｏｔｏｖｓｋｙＬＡ，Ｋｉｎｇ Ｒ犲狋犪犾：Ｐｏｌａｒｉｔｙａｎｄ Ｔｅｍｐｏｒａｌｉｔｙｏｆ ＨｉｇｈＲｅｓｏｌｕｔｉｏｎ

ＹＣｈｒｏｍｏｓｏｍｅＤｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓｉｎＩｎｄｉａＩｄｅｎｔｉｆｙＢｏｔｈＩｎｄｉｇｅｎｏｕｓａｎｄＥｘｏｇｅｎｏｕｓＥｘｐａｎｓｉｏｎｓａｎｄＲｅｖｅａｌ

ＭｉｎｏｒＧｅｎｅｔｉｃＩｎｆｌｕｅｎｃｅｏｆＣｅｎｔｒａｌＡｓｉａｎＰａｓｔｏｒａｌｉｓｔｓ．犃犿犑犎狌犿犌犲狀犲狋２００６；７８：２０２ ２２１．

１３．ＷｉｌｓｏｎＩＪ，ＷｅａｌｅＭＥ，ＢａｌｄｉｎｇＤＪ：ＩｎｆｅｒｅｎｃｅｓｆｒｏｍＤＮＡＤａｔａ：ＰｏｐｕｌａｔｉｏｎＨｉｓｔｏｒｉｅｓ，Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ

ＰｒｏｃｅｓｓｅｓａｎｄＦｏｒｅｎｓｉｃＭａｔｃｈＰｒｏｂａｂｉｌｉｔｉｅｓ．犑狅狌狉狀犪犾狅犳狋犺犲犚狅狔犪犾犛狋犪狋犻狊狋犻犮犪犾犛狅犮犻犲狋狔牶犛犲狉犻犲狊犃

（犛狋犪狋犻狊狋犻犮狊犻狀犛狅犮犻犲狋狔）２００３；１６６：１５５ １８８．

１４．ＸｕｅＹ，ＺｅｒｊａｌＴ，ＢａｏＷ犲狋犪犾：ＭａｌｅＤｅｍｏｇｒａｐｈｙｉｎＥａｓｔＡｓｉａ：ａＮｏｒｔｈＳｏｕｔｈＣｏｎｔｒａｓｔｉｎＨｕｍａｎ

ＰｏｐｕｌａｔｉｏｎＥｘｐａｎｓｉｏｎＴｉｍｅｓ．犌犲狀犲狋犻犮狊２００６；１７２：２４３１ ２４３９．

１５．ＺｈｉｖｏｔｏｖｓｋｙＬＡ，ＵｎｄｅｒｈｉｌｌＰＡ，ＣｉｎｎｉｏｇｌｕＣ犲狋犪犾：ＴｈｅＥｆｆｅｃｔｉｖｅＭｕｔａｔｉｏｎＲａｔｅａｔＹＣｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

ＳｈｏｒｔＴａｎｄｅｍＲｅｐｅａｔｓ，ｗｉｔｈＡｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｔｏＨｕｍａｎＰｏｐｕｌａｔｉｏｎＤｉｖｅｒｇｅｎｃｅＴｉｍｅ．犃犿犑犎狌犿犌犲狀犲狋

２００４；７４：５０ ６１．

１６．Ｇｏｅｄｂｌｏｅｄ Ｍ，Ｖｅｒｍｅｕｌｅｎ Ｍ，Ｆａｎｇ ＲＮ 犲狋犪犾：Ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ Ｍｕｔａｔｉｏｎ Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆ１７

·０８２· 探索西域文明



ＹＣｈｒｏｍｏｓｏｍａｌＳｈｏｒｔＴａｎｄｅｍ ＲｅｐｅａｔＰｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓＩｎｃｌｕｄｅｄｉｎｔｈｅＡｍｐＦｌＳＴＲ ＹｆｉｌｅｒＰＣＲ

ＡｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎＫｉｔ．犐狀狋犑犔犲犵犪犾犕犲犱２００９；１２３：４７１ ４８２．

１７．ＪａｎａｂｕｌＨ：犃犫犪犽犺犓犲狉犲狔．Ｉｌｉ：ＰｅｏｐｌｅｓｐｒｅｓｓｏｆＩｌｉ１９９３．

１８．ＹａｎｃｈｅｎｇＺｈｏｕＬＧ：ＦｅｍａｌｅＴｒｉｂａｌＬｅａｄｅｒｉｎＨｉｓｔｏｒｙｏｆＫａｚａｋｈｓ．犚犲狊犲犪狉犮犺狅犳犖狅狉狋犺狑犲狊狋犕犻狀狅狉犻狋犻犲狊

１９９８；１：１００ １０５．

１９．Ａｌｄｉｎ．Ｒ，Ｙｕ．Ｄ，ＺｈｏｕＪ：犑á犿犻狌狋犜犪狑á狉í犽犺（犛犺犻犼犻）．Ｂｅｉｊｉｎｇ：ＣｏｍｍｅｒｃｉａｌＰｒｅｓｓ，１９９７．

２０．ＯｎｏｎＵ：犜犺犲犛犲犮狉犲狋犎犻狊狋狅狉狔狅犳狋犺犲犕狅狀犵狅犾狊牶犜犺犲犔犻犳犲犪狀犱犜犻犿犲狊狅犳犆犺犻狀犵犵犻狊犓犺犪狀，Ｉｌｌｅｄｎ．

ＬｏｎｄｏｎａｎｄＮｅｗＹｏｒｋ：Ｒｏｕｔｌｅｄｇｅ，２００１．

２１．Греков．БД，Якубовский．АЮ，ＤａｊｕｎＹｕ：犜犺犲犚犻狊犲犪狀犱犉犪犾犾狅犳狋犺犲犌狅犾犱犲狀 犎狅狉犱犲．Ｂｅｉｊｉｎｇ：

ＣｏｍｍｅｒｃｉａｌＰｒｅｓｓ，１９８５．

２２．ＳｏｕｃｅｋＳ：犃犎犻狊狋狅狉狔狅犳犐狀狀犲狉犃狊犻犪．Ｃａｍｂｒｉｄｇｅ：ＣａｍｂｒｉｄｇｅＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙＰｒｅｓｓ，２０００．

２３．Ａｄｌｅ．Ｃ，Ｈａｂｉｂ．Ｉ，ＢａǐｐａｋｏｖＫＭ：犇犲狏犲犾狅狆犿犲狀狋犻狀犮狅狀狋狉犪狊狋牶犳狉狅犿狋犺犲犛犻狓狋犲犲狀狋犺狋狅狋犺犲犕犻犱犖犻狀犲狋犲犲狀狋犺

犆犲狀狋狌狉狔．Ｐａｒｉｓ：ＵＮＥＳＣＯ，２００３．

２４．ＭａｒｃｈａｎｉＥＥ，ＷａｔｋｉｎｓＷＳ，ＢｕｌａｙｅｖａＫ，ＨａｒｐｅｎｄｉｎｇＨＣ，ＪｏｒｄｅＬＢ：ＣｕｌｔｕｒｅＣｒｅａｔｅｓＧｅｎｅｔｉｃ

Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｉｎ ｔｈｅ Ｃａｕｃａｓｕｓ： Ａｕｔｏｓｏｍａｌ， Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ，ａｎｄ ＹＣｈｒｏｍｏｓｏｍａｌ Ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｉｎ

Ｄａｇｈｅｓｔａｎ．犅犕犆犌犲狀犲狋２００８；９：４７．

２５．ЖаксылыкСабитовБД：Гаплогруппыигаплоттипы５０ тикаракалпаков．犜犺犲犚狌狊狊犻犪狀犑狅狌狉狀犪犾狅犳

犌犲狀犲狋犻犮犌犲狀犲犪犾狅犵狔２０１２；４：８３ ９０．

２６．ＣｈａｉｘＲ，ＱｕｉｎｔａｎａＭｕｒｃｉＬ，ＨｅｇａｙＴ犲狋犪犾：ＦｒｏｍＳｏｃｉａｌｔｏＧｅｎｅｔｉｃＳｔｒｕｃｔｕｒｅｓｉｎＣｅｎｔｒａｌＡｓｉａ．犆狌狉狉

犅犻狅犾２００７；１７：４３ ４８．

２７．Ｂｅｎｎｉｇｓｅｎ．Ａ，ＷｉｍｂｕｓｈＳＥ：犕狌狊犾犻犿狊狅犳狋犺犲犛狅狏犻犲狋犈犿狆犻狉犲牶犃犌狌犻犱犲．Ｌｏｎｄｏｎ：Ｃ．Ｈｕｒｓｔ＆

Ｃｏ．Ｐｕｂｌｉｓｈｅｒｓ，１９８５．

２８．ＮａｓｉｄｚｅＩ，ＬｉｎｇＥＹ，ＱｕｉｎｑｕｅＤ犲狋犪犾：ＭｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＤＮＡａｎｄＹＣｈｒｏｍｏｓｏｍｅＶａｒｉａｔｉｏｎｉｎｔｈｅ

Ｃａｕｃａｓｕｓ．犃狀狀犎狌犿犌犲狀犲狋２００４；６８：２０５ ２２１．

２９．ＯｌｃｏｔｔＭＢ：犜犺犲犓犪狕犪犽犺狊．Ｓｔａｎｆｏｒｄ：ＨｏｏｖｅｒＰｒｅｓｓ，１９９５．

３０．ＹｅｒｌａｎＴｕｒｕｓｐｅｋｏｖＺＳ，Ｂ．Ｄａｕｌｅｔ，Ｍ．Ｓａｄｙｋｏｖ，Ｏ．Ｋｈａｌｉｄｕｌｌｉｎ：ＴｈｅＫａｚａｋｈｓｔａｎＤＮＡＰｒｏｊｅｃｔＨｉｔｓ

ＦｉｒｓｔＨｕｎｄｒｅｄＹＰｒｏｆｉｌｅｓｆｏｒＥｔｈｎｉｃＫａｚａｋｈｓ．犜犺犲犚狌狊狊犻犪狀犑狅狌狉狀犪犾狅犳犌犲狀犲狋犻犮犌犲狀犲犪犾狅犵狔２０１１；２：

６９ ８４．

３１．ＢｅｌｌｅｗＨ：犜犺犲犚犪犮犲狊狅犳犃犳犵犺犪狀犻狊狋犪狀．ＮｅｗＤｅｌｈｉ：ＡｓｉａｎＥｄｕｃａｔｉｏｎａｌＳｅｒｖｉｃｅｓ，１８８０．

·１８２·再论Ｙ染色体Ｃ３星簇的起源从成吉思汗改为蒙古尼伦家族


