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ABSTRACT: Y-chromosome short tandem repeat (Y-STR) loci are widely used to trace the origin of the human 

populations. In a previous study, we used STR analysis to determine that the Chaoshanese of eastern Guangdong 

(often regarded as a "typical" southern Chinese population) are a mix between the Han Chinese of central China and 

indigenous ethnic groups of southern China. To further investigate the Y chromosome of the Chaoshanese and the 

group's genetic affinity with other Chinese populations; we analyzed six specific Y-STR loci in samples taken from 

6,292 individuals from 51 populations, including the Chaoshanese, the Minnamese, and various other East Asian 

populations. The admixture analysis showed that over 85% of the Chaoshanese Y chromosomes is derived from the 

Han in central China (MRH: 0.86; MBE: 1.19 ± 0.21) while a very small portion is derived from southern indigenous 

populations. These findings not only confirm that the Chaoshanese originated from central China, but also reveal that 

the patrilineal genetics of the Chaoshanese can be mainly attributed to Han males from central China. The principal 

component and phylogenetic analyses show that the Chaoshanese generally clustered with Han populations from 

southern China, specifically the Minnamese, Taiwanese, Malaysian Chinese, and Singaporean Chinese populations. 

The phylogenetic tree and the analysis of molecular variance (AMOVA) showed that Chinese populations tended to 

cluster based on their linguistic families rather than their geographic distribution, suggesting a strong association 

between the Y-chromosome and linguistic affiliations. These analyses also revealed that the patrilineal boundary 

between southern and northern populations was not pronounced. 

Key words: Han in Central China; Chaoshanese (Teochew and Swatow); Paternal genetic affinity; Southern 

indigenous population; Y-chromosomal short tandem repeat (Y-STR)  
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摘要：Y 染色体短串联重复序列(Y-STR)位点现已普遍用于追溯人类群体遗传起源的研究。居于广东省东部的

潮汕汉族是典型中国南方人群，本课题组前期通过分析常染色体 STR 数据证明了潮汕汉族是中原汉族和南方

土著居民融合而成的混合人群。为了进一步研究潮汕汉族的父系遗传结构及与其他中国人群的遗传关系，我

们共搜集了含有 6 个 Y-STR 位点数据的 51 个中国人群 6292 例个体，其中包括课题组前期研究的潮汕和闽南

汉族人群，及来自其他研究的南北方汉族、藏缅语族、阿尔泰语系、苗瑶语系、南亚语系和侗台语系人群。

融合分析结果显示潮汕汉族中 85%以上的父系遗传成分源于中原汉族(MRH: 0.86; MBE: 1.19±0.21), 而来自

南方土著的微乎其微, 再次证明了潮汕汉族的中原起源，并进一步提示，中原汉族男性是潮汕汉族父系遗传

成分的主要贡献者；主成分分析和聚类分析结果显示潮汕汉族大体上与南方汉族聚类，但在南方汉中更接近

闽南、台湾、马来西亚和新加坡汉族人群；遗传树和分子方差分析(AMOVA)结果显示中国人群倾向于按照其语

系分组聚类，而非按照其地理分布，显示父系遗传与语言的紧密关联。这些分析显示父系遗传方面，南方和

北方人群的界线并不明显。 
关键词：中原汉族；潮汕汉族；父系遗传关系；南方土著；Y染色体短串联重复序列 
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中国56个民族的三百多种语言主要分为

六大语系：阿尔泰语系(Altaic)、南亚语系

(Austro-Asiatic)、南岛语系(Austronesian)、苗

瑶语系(Hmong-Mien)、侗台语系(Daic，也称

“百越”)、汉藏语系(Sino-Tibetan，包括汉

和藏缅两个语族 ) (Ethnologue, http://www. 
ethnologue.com) [1]。目前，汉族是世界上最

大的民族，其人口总数超过11.8亿。2005年
人口普查(www.stats.gov.cn/tjgb/rkpcgb/)，汉

族占中国人口的90.56%。据中国历史记载，

汉族是古时华夏部落的后裔，华夏部落四五

千年前形成于黄河流域上游，壮大于中原地

区[1,2]。在过去的两千多年间，汉族人群及

汉族文化逐步扩散到中国南方。百越族是人

数最多分布最广的南方土著居民，广泛居住

在中国南方沿海地区(包括潮汕地区)。自秦汉

时期由于北方的战乱、饥荒等诸多因素，汉

族向南方迁移，在汉族文化的巨大影响下，

部分的百越人被同化为汉族(即南方汉族)，部
分遗留下来的百越人形成了现在的侗台语系

民族[3]。因此，百越族人群对于研究中国南

方人群的遗传结构有着重要意义[4,5]。 
 潮汕僻处我国的东南隅，广东省的最东

端，与福建省毗邻，其地域包括今天的汕头、

潮州、揭阳 3 个地级市。潮汕人指居住于该

区域并有类似于闽南的独特方言和生活习惯

的汉族民系。据潮汕家系及中国历史记载

[1,2,6]，现代潮汕人群源于中原汉族，是由古

中原汉族人群与南方土著居民融合而成。公

元前 214 年秦始皇派兵南下统一中国，中原

汉族开始迁入潮汕地区。此后又发生多次的

中原汉族向南方的迁徙事件，中原汉族与当

地土著居民(百越人)长期融合形成了现在的

潮汕人群。本课题组前期研究了潮汕人群白

细胞抗原 A、B(HLA-A,B)等位基因的频率分

布，为潮汕的中原起源提供了遗传依据[7]；
同时我们还对潮汕人群的常染色体 STR 位点

数据进行了分析，结果证实了潮汕的中原汉

族起源[8]。 
人群融合是人类进化研究的焦点之一，

混合人群的研究有助于了解相关人群的遗传

结构和历史演化。国内外已有众多学者采用

多种遗传标记对不同地区人群进行分析

[9-17]。普遍应用的遗传标记有：线粒体

DNA(mtDNA)，核基因组单核苷酸多态性位

点(SNP)，常染色体和 Y 染色体短串联重复序

列(STR)等。来自亲本的男女性别比例不平衡

是混合人群的普遍现象[9-17]，融合比例与亲

本群体的移民时间、最初种族构成有关。我

们前期经研究已证实了潮汕人群遗传结构的

混合特征，想进一步了解混合中男女性别比

例的差异。Y 染色体非重组区的 Y-STR 是显

示男性对混合人群遗传成分影响的敏感性标

记，而且已经应用于人类群体关系、群体起

源、移民及进化等方面的研究。本研究通过

对潮汕人群、闽南人群及搜集筛选的其他中

国人群的 Y-STR 数据的分析，进一步探究潮

汕人群的父系遗传结构及与其他人群之间的

关系。 
 

一、材料和方法 

1.人群数据搜集 

潮汕和闽南两人群的数据来自本课题组

前期研究结果[18,19]，其他人群数据通过公

用数据库或国内外同行评议期刊等途径获

取。人群数据的筛选标准是：1，截止2008
年7月1日之前发表在国内外同行评议期刊上

的人群数据；2，人群样本数不少于30例；3，
人群的STR数据既包括以行政区划(省、直辖

市、自治区、特别行政区、省辖市)进行界定

的数据，也包括以民系进行界定(如潮汕人、

闽南人)的数据；4，数据中必须包括6个Y-STR
位点(DYS19，DYS389I，DYS390，DYS391，
DYS392和DYS393)的完整单倍型数据。按照

以上标准筛选出的人群中，同一种族或行政

区域出现有不止一套的Y-STR单倍型人群数

据。针对这种相同人群有两套或两套以上单

倍型频率数据的情况，首先利用Arlequin软件

根据这几套人群数据的Y-STR单倍型频率计

算遗传距离FST值和相关P值[20]，若相同人群

相互之间的FST值无统计学差异(P > 0.05)，则

对这些人群的单倍型频率数据用加权平均法

进行合并作为该地区人群的最终数据，反之， 
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表 1 本研究所用人群 

Tab.1. Populations information 

地理分组人群 地区 语系分类参考文献

北方 汉族 东北 汉 [21,22] 
 汉族 辽宁 汉 [23] 
 汉族 宁夏 汉 [24] 
 汉族 天津 汉 [25] 
 汉族 河南 汉 [26] 
 汉族 山东 汉 [27] 
 汉族 北京 汉 [28] 
 回族-1 宁夏 汉 [29] 
 回族-2 宁夏 汉 [30] 
 朝鲜族 吉林 阿尔泰 [31] 
 撒拉族 青海 阿尔泰 [32] 
 蒙古族 内蒙古 阿尔泰 [33] 
 维吾尔族新疆 阿尔泰 [34] 
 东乡族 甘肃 阿尔泰 [35] 
 藏族-1 青海 藏缅 [36] 
南方 汉族 湖南 汉 [37] 
 汉族 四川 汉 [38,39] 
 汉族 云南 汉 [40] 
 汉族 浙江 汉 [41] 
 汉族 香港 汉 [42] 
 汉族 台湾 汉 [43] 
 汉族 潮汕 汉 [18] 
 汉族 闽南 汉 [19] 
 汉族 新加坡 汉 [44,45] 
 汉族 马来西亚汉 [46] 
 藏族-2 西藏 藏缅 [47] 
 藏族-3 西藏 藏缅 [48] 
 藏族-4 西藏 藏缅 [49] 
 纳西族 云南 藏缅 [50] 
 彝族 云南 藏缅 [51] 
 土家族 重庆 藏缅 [52] 
 瑶族 广西 苗瑶 [53] 
 俫人 广西 南亚 [5] 
 青仡佬 广西 侗台 [5] 
 拉基人 云南 侗台 [5] 
 木佬人 贵州 侗台 [5] 
 红仡佬 贵州 侗台 [5] 
 黎族-杞 海南 侗台 [5] 
 布央人 云南 侗台 [5] 
 仡隆人 海南 侗台 [5] 
 高栏山仔广西 侗台 [5] 
 临高人 海南 侗台 [5] 
 五色人 广西 侗台 [5] 
 水族 广西 侗台 [5] 
 莫家人 贵州 侗台 [5] 
 仫佬族 广西 侗台 [5] 
 毛南族 广西 侗台 [5] 
 标人 广东 侗台 [5] 
 佯僙人 贵州 侗台 [5] 
 疍家人 海南 侗台 [5] 
 偒傣人 上海     侗台 [5] 

 
 

则这些人群将作为独立的人群进行分析。 
最终，本研究筛选出51个人群[5,18,19, 

21-53]，包括6292例个体，其共有单倍型1697
种。这些人群若按照北纬30°(大致以长江为界)
的地理界线划分[54]，可分为16个北方人群和

35个南方人群；若按照语系划分，可分为19
个汉族人群(包括7个北方汉族群体，10个南

方汉族群体，2个回族群体)，7个藏缅语系人

群，5个阿尔泰语系人群，1个藏缅语系人群，

1个南亚语系人群和18个侗台语系人群。各人

群的地理分布和语系分组详见表1。在地理位

置上中原地区属于北方区域，但是为了与本

课题组前期研究[7,8]保持一致，我们在本研

究中仍然特指中原地区。 
2.统计分析 

利用 Phylip 3.6 软件[55]根据人群的单倍

型频率数据计算群体间遗传距离 D 值[56]，
并构建比较人群的邻接(neighbor-joining，NJ)
遗传树[57]，bootstrap 法评估树状图的可靠

性；用 SPSS13.0 软件对人群单倍型频率数据

进 行 主 成 分 分 析 (Principal component 
analysis)，以观察群体间遗传关系；为进一步

探究汉族人群主成分值与其地理分布的相关

性，分别以第一和第二主成分值作为等高值，

用 Surfer8.0 (www.goldensoftware.com)软件

绘制汉族人群 Y-STR 主成分的地理分布图；

用 Arlequin 3.1 软件[20]分别按照人群的地

理分组和语系分组进行分子方差分析，评估

群 体 分 化 程 度 ； 用 ADMIX 2.0[58] 和
LEADMIX[59]软件进行融合分析，分别计算

MBE [60]和 MRH [61]统计值，评估中原汉族和

南方土著居民对于潮汕人群的遗传贡献率。

在融合分析中，河南汉族代表中原汉族作为

一个亲本群体，而另一南方亲本的代表采用

文波等人[14]的方法，选用黎族和仡隆两个基

本未受汉族遗传影响的南方土著人群[5]单倍

型频率的算术平均值。我们假设人群融合时

间始于 2300 年前中原汉族(当时的秦军)第一

次迁入潮汕地区[1,2,6]。 
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图1 东亚各族群的遗传进化树图 进化树图节点处的数值是经过1000次迭代之后的bootstrap值(百分比) 

Fig.1. The neighbor-joining phylogenetic tree of the East Asian populations. The numbers in the nodes are percentage 

bootstrap values estimated from 1,000 replicates. 

二、结果 

1. 不同人群间的遗传关系 

根据 51 个人群的 Y-STR 单倍型数据计

算D值并构建邻接遗传树(图 1)，图 1中显示，

所有人群均是按照语系聚类而不是根据其地

理分布，这种现象在主成分分析图(图 2A)中
也很明显。图 2A 中，汉族和侗台语系人群明

显地被第一和第二主成分划分，并各自聚类。

在汉族的聚类组中，第一主成分将南方汉族

和北方汉族人群分开，但分界并不是很明显。

有趣的是，河南汉族距离南方汉族较近，这

与我们前期分析 HLA[16]和常染色 STR[17]
的研究结果是一致的。除汉族和侗台语系以

外的其他语系人群在图 2 中分布比较分散，

可能是因为分析中这些语系的人群数目较

少。以上结果均显示了中国人群高度统一的

父系遗传结构及其与语系分类的相关性。 
为了进一步研究潮汕汉族与其他 16 个

汉族人群的遗传关系，我们对汉族人群的

Y-STR 单倍型频率进行了主成分分析 (图
2B)，构建了邻接遗传树(图 3)，并绘制了汉  
族人群的第一和第二主成分地理分布图(图
4)。总体上，潮汕汉族与南方汉族聚在一起，

但相对于其他南方汉族人群，潮汕汉族更接

近于闽南、台湾、新加坡和马来西亚汉族(图
1 和图 3)。潮汕汉族和这 4 个人群的遗传距

离 D 值分别是 0.000006，0.000008，0.000008
和 0.00001。这些人群的紧密关系在图 4 中

也得到了印证，其主成分值均在同一等级。

在北方汉族中，河南汉族与南方汉族的距离

(D=0.000009)，是潮汕汉族与各北方汉族的 
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表 2  51 个中国人群的分子方差分析  Tab.2. AMOVA of 51 Chinese populations 

不同分组 
差异来源 

组间(FCT, P) 组内人群之间 (FSC, P ) 人群内部(FST, P ) 
地理分组 0.08 (0.00077,0.016) 0.84 (0.00839, 0.000) 99.08 (0.00916, 0.000) 
语系分组 0.56 (0.00563, 0.000) 0.55 (0.00549, 0.000) 98.89 (0.01110, 0.000) 

 

遗传距离中的最小值，这在一定程度上提示

了中原汉和南方汉的亲密关系。而且，图4
中显示潮汕-闽南主成分值接近中原汉的主

成分值。 

 
图2 主成分分析图 A.东亚各民族；B.汉族 

Fig.2. Principal component plot. A. East Asian 
populations; B. Han Chinese 
 
2. 分子方差分析 

所有研究人群根据地理位置分为南、北

方两组(地理分组)，根据语系分为 6 组：阿尔

泰语系、南亚语系、南岛语系、苗瑶语系、

侗台语系和汉藏语系(语系分组)。分子方差分

析结果(表 2)显示不同变异程度及不同分组

水平上的三种 F 统计值，概括了 Y-STR 多态

性在地理和语系两种不同分组情况下的差

异。图 1 和图 2 中，相同语系的人群聚类，

如果这种聚类有一定的遗传基础，那么在分

子方差分析中，语系分组的组间差异应比地

理分组的组间差异大。如预期结果，尽管两

种分组的 FCT 统计值均有显著性差异

(P<0.05)，但 Y 染色体的分化程度在语系组

间(0.56%; FCT=0.00563, P<0.001)比在地理组

间(0.08%; FCT = 0.00077, P=0.016)明显的多，

提示人群按语系分组时存在较大程度上的组

间分化。相反，同组内人群间的差异程度在

地 理 分 组 上 占 0.84% (FSC = 0.00839, 
P<0.001)，而语系分组时仅占 0.55%(FSC = 
0.00549, P<0.001)。这些结果显示中国人群的

父系遗传结构与其语系分类的相关性比与其

地理位置的相关性更强。 
 

3. 潮汕汉族的融合分析 

    历史记录[1,2]和我们前期常染色体 STR
数据分析结果[8]均显示潮汕汉族的父系遗传

结构有两个潜在的亲本起源：中原汉族和百

越人群。因河南覆盖了古中原地区[16,17]，
我们假定河南汉族代表中原汉族作为融合分

析的一个亲本；通常认为遗传结构属于侗台

人群的黎族和仡隆人[62]两个人群作为一个

南方亲本代表，因这两个人群世代居于海南

岛上，琼州海峡将海南岛与大陆隔开，使得

该岛上居民长期隔离，很少与外来种族人群

发生融合[5,62]，所以黎族和仡隆人群的遗传

结构最能代表南方土著居民的遗传组成。表

3 中显示，两种软件计算的融合分析结果高

度一致。潮汕汉有较大成分(大于 85%)的中

原 汉 族 起 源 (MRH: 0.8614; MBE: 1.1868 
±0.2054)，而仅有小部分源于南方土著居民

(MRH: 0.1386; MBE: -0.1868 ± 0.2054)。这个结

果证明潮汕汉族的父系遗传结构几乎全部来

源于中原汉族，而南方土著的成分则是微乎

其微。 
 

表 3 潮汕人群的融合分析 
Tab.3. Admixture analysis of Chaoshanese 

统计方法 
亲本群体 
中原汉族 南方土著 

混合比例 
(Leadmix, MRH) 0.8614 0.1386 

混合比例 
(Admix, MBE) 1.1868±0.2054 -0.1868±0.2054
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图3 汉族人群的遗传进化树 进化树图节点处的数值是经过1000次迭代之后的bootstrap值(百分比) 

Fig.3. The phylogenetic tree of Han populations based on the haplotype frequencies of six Y-STR loci. The numbers in 

the nodes are percentage bootstrap values estimated from 1,000 replicates. 

 

三、讨论 

通过计算两种不同的统计值[60,61]评估

两亲本对潮汕汉族的相对遗传贡献率，我们

首次发现潮汕汉族的父系遗传结构有相当大

成分来源于中原汉族，而南方土著的贡献率

较小(表 3)。本研究的结果再次证实之前报道

[8]的潮汕人的中原起源，而且显示中原汉族

是潮汕父系遗传成分的主要贡献者，说明潮

汕汉族和中原汉族有着高度相似的父系遗传

成分。 
在南方汉族人群的研究中已有报道：南 

方汉族有着与北方汉族高度相似的父系遗传

成分(北方汉族的男性是南方汉族父系基因

库的主要贡献者)，而其来自南北亲本的母系

遗传成分相当(南北亲本群体均是南方汉族

母系基因库的贡献者)[16]。这种机制被解释

为由于“定向婚配(directional mating)” 所产

生的明显的性别偏向性人群融合[63]。潮汕汉

族属于南方汉族(图 1-3)[6,7,8]，因此我们估

计潮汕汉族的形成也存在相似的融合过程。

潮汕汉也和其他南方汉一致，有着来自中原

汉和南方土著相同比例的母系遗传成分(本
课题组未发表的数据)。不同世界人群的研究

已经提供了证据：“定向婚配”主要由移民性

别比例控制，受文化习俗如配偶选择、语言

和社会特征等的影响[64,65]。上述事实均可

在潮汕相关的历史和人口统计信息中得到查

证。潮汕地区的移民史中，中原汉族向潮汕

地区大规模的南迁移民主要是男性士兵(大
多是青壮年男子)组成的军队[6,16,17,66]。移

民中如此不均衡的高比例男性势必会影响配

偶选择，而当地土著女性成为主要的婚配对

象[67]。在文化实践方面，汉族南迁时文化的

传播伴随着人口的扩张[14]。由于掌握了较为

先进的科技和文化力量，汉人毋庸置疑地占

据主导地位并广泛影响原来的土著居民[2]。
而且，古代中国严格执行从夫居(婚后妻子居

住在丈夫家中)的婚姻模式和父系世袭制(由
男子继承氏族)，这也大大促进了汉族男性融

入古潮汕人中，因此现代潮汕汉族保持着和

中原汉族亲本相同的父系遗传结构。实际上，

当时的政府也鼓励士兵移民在战后定居潮汕

地区时，与当地女性居民婚配[66]。这种通婚

是军事移民与原住居民直接交往的重要形

式，客观上有利于缓和军事移民和原住民之

间的矛盾，并加强文化的交流和民族的融合。

值得一提的是，现在的潮汕汉族仍相当程度

地保留着来自中原汉族的文化习俗[66]。 
通过对除了 Y 染色体遗传标记以外其他 
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图 4 汉族人群 Y-STR 主成分的地理分布图  地图上的数字表示人群地点：1、潮汕，2、闽南，3、香港，4、
台湾，5、马来西亚，6、新加坡，7、浙江，8、四川，  9、湖南，10、云南，11、河南，12、山东，13、天

津，14、东北，15、辽宁，16、北京，17、宁夏。 
Fig.4. The geographic map of the principal components of Y-STR from Chinese Han populations. The numbers in the 
maps marked the population locations as follows: 1, Chaoshanese; 2, Minnamese; 3, Hong Kong Chinese; 4, 
Taiwanese; 5, Malaysia Chinese; 6, Singapore Chinese; 7, Zhejiang; 8, Sichuan; 9, Hunan; 10, Yunnan; 11, Henan; 
12, Shandong; 13, Tianjin; 14, Northeast; 15, Liaoning; 16, Beijing; 17, Ningxia.  

 
遗传标记的分析，我们 [7,8]和其他学者

[16,54,68-71]已经观察到南方和北方人群跨

越各自语系家族界线，以北纬 30 度(大致沿

长江一线)为界，分为南北两部分[54]。与之

相反，本研究中 Y 染色体多态性的聚类分析

(图 1)和主成分分析(图 2)显示，不管它们的

地理分布和遗传距离如何，所有研究人群均

按照语系分组聚类。父系遗传方面，中国人

群往往与同一语系组内人群聚类，而非与同

一地理组内人群聚类。这在南北分布的语系

人群中尤其明显，例如藏缅语族和汉族。我

们还进一步注意到在同一语系内部的语族基

础上的聚类更明显，藏缅语族和汉族虽同属

于汉藏语系，但是它们先是语族内部聚类然

后再是两个语族聚类(图 1)。潮汕、闽南、台

湾、马来西亚和新加坡汉族，尽管他们地理

上距离较远，但是在南方汉中他们距离更近

(图 1 和 4)。这五个人群均属于汉语十大方言

之一的闽语人群[72]，并拥有共同的祖先

[6,7,8,73-75]。本研究结果显示中国人群的父

系遗传与语言相关性比与其地理位置的相关

性强，这和世界人群研究中所观察到的语言

与 Y 染色体高度相关[76-78]是一致的。众所

周知，婚姻模式严重影响着一个人群的遗传

结构。在父系社会中，男性在文化实践中占

据着与在政治领域中同等重要的地位，这使

他们很少主动地改变他们的生活方式，而是

将习俗代代传下去。女性婚后居住在男方家

中和父系为主是中国的传统文化，并存在于

当今中国，因此在中国人群中同样存在 Y 染

色体和语言的共进化。 
总之，本研究中我们首次分析了潮汕汉

族的父系遗传结构及与其他中国人群的关

系。我们的结果再次验证了潮汕人的中原起

源，并进一步揭示了潮汕汉族的父系遗传成

分主要来自中原汉族，而仅一小部分来自南

方土著。而且，在父系遗传方面，中国人群

倾向于按照语系进行聚类而非按照地理分布

聚类。另外，从 Y 染色体遗传标记分析观察

到，南方和北方人群的界线并不明显。 
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