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摘要:目的 广东汉族 3 大民系即潮汕、广府和客家人都是内陆中原汉族移民的后裔, 本研究利用反映母系遗传的线

粒体 DN A( mtDN A )证据分析 3 大民系的遗传背景差异。方法 收集 89 份潮汕人血样和 48 份内陆中原河南太行山

食管癌高发区人群血样,构建每个个体的 mtDN A 单倍群;广府和客家人的单倍群数据来自文献。将这 3 大民系人群

的单倍群分布情况与河南太行山人群和南方原住民族人群进行比较分析。结果 河南太行山人主要由北方汉族主

要单倍群构成,广府和客家人则以南方原住民族主要单倍群为主, 潮汕人表现为北方汉族主要单倍群稍高于南方原

住民族主要单倍群。基于单倍群频率的主成分分析显示, 河南太行山和潮汕人聚在一起, 客家和广府人则与南方原

住民族群体聚在一起。结论 3大民系中,只有潮汕人的中原汉族血统更纯正,与河南太行山人群的关系最近, 这可

能也是其为南方沿海食管癌高危人群的原因之一; 而客家和广府人则与南方原住民族在母系血统上有更多的交融。
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ABSTRACT: Objective T hr ee ethnic populat io ns of H an inhabita nts in G uangdo ng Pr ov ince, nam ely ,

Chao shan populatio n, Canto nese and H akka, desce nded f ro m no rth ce ntra l China Ha n imm igr ants. He re we

analyzed their g enetic ba ckg ro und dif fer ences base d o n mitocho ndr ial D N A ( mtD NA ) ev idences r ef lect ing

matr ilinea l gene tics. Methods Ba sed o n mtD N A v ar iations, we inf err ed m tDN A ha plog ro ups o f 48 and 89 subjects

fr om the T a ihang a nd Chao shan ar eas, re spectiv ely. m tDN A da ta of Canto ne se and H akka po pulations w ere quote d

fr om published liter atur e. W e com pa red haplo gr o up distr ibution in the 3 e thnic po pulations w ith that in the T aihang

M ountain population a nd the southern na tiv es. Results T he no rther n Han do mina ting ha plo gr oups wer e

pr edom inant in the T aihang M o unta in populatio n, while C antone se and Hakka popula tio ns had so uther n nativ es

do minating haplo gr oups as the ir major haplo gr o ups, and Chao shan po pula tio n po ssessed slightly hig her f re quency o f

nor thern ha plog r oups than so uther n haplo gr oups. T he principal co mpo ne nt analy sis based o n fr equencies o f mtD NA

haplo gr oups sho wed tha t t he T aihang M ountain po pula tio n and Cha osh an po pulation cluster ed tog ether , and that

Canto ne se, Ha kka and the so uther n nat ive s clustere d to gether . Conclusion O f the 3 ethnic populat io ns,

Chao shan populatio n a lo ne possesses the purest lineag e o f nor th centr al China Ha ns, and sho ws the clo sest ge ne tic

aff inity to the T aiha ng M ountain popula tio n, which m igh t be one o f the r easo ns why Cha oshan po pulatio n alo ne has

beco me eso pha geal ca nce r hig h risk po pulatio n in the co ast o f so uther n Ch ina. Bo th C antonese a nd Hakka

po pulations show mor e g ene flow fr o m the so uthern native s in the m ater nal line age.
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广东汉族 3大民系, 分别是操潮汕、白话和客家

方言的潮汕、广府和客家人。潮汕人居住地潮汕地区

地处华南沿海闽粤两省交界处,广府人以广州为中心

分布于珠三角及周边地区,客家人主要集中于广东和

福建、江西的交界处。据历史记载, 中国南方古老的

原住民主要是百越、荆蛮族群[ 1 2] ,而 3大民系都是中

原汉族在不同时期迁到广东不同地区后形成的。

3大民系中, 只有潮汕人是食管癌高发人群, 发病风

险最高的潮汕南澳岛人群 1995~ 2004年间的食管癌

世界人口标化年发病率为 109. 28/ 10万
[ 3]

,始终徘徊

于世界食管癌高发区行列。而且潮汕食管癌发病率、

家族聚集现象与病理类型和众所周知的食管癌高发

区 内陆中原太行山区(山西、河南、河北交界处)

基本类似
[ 4 7]
。这是否提示 3大民系虽然都是中原移

民后裔,但遗传背景上存在差异, 潮汕人和中原食管

癌高发区人群间可能存在更近的遗传关系? 本研究

选用已被广泛应用于人群进化和遗传关系研究的反

映母系遗传背景的线粒体 DNA ( m tDNA)多态性标

记,将 3大民系与中原太行山和南方原住民族人群的

母系遗传背景比较, 分析他们的遗传背景差异。

1 材料与方法

1. 1 材料 在知情同意原则下,分别于 2002~ 2004

年间在潮汕地区和河南太行山区共采集 137个相互

间无亲缘关系的成年汉族男性个体的静脉血。具体

采样包括:潮汕人群血样 89份,来自潮汕地区操潮汕

方言的的南澳、澄海、潮阳、潮州; 河南太行山人群血

样 48份, 来自河南的食管癌高发区林县和新乡;广府

和客家人的数据由复旦大学生命科学院人类学研究

室提供,分别来自广州( 68个个体)和福建长汀客家

人( 54个个体)。

1. 2 线粒体多态性分析 常规苯 酚抽提基因组

DNA。线粒体高变 1 区( H VS 1)用引物 L15974(序

列为 T CCACCATT AGCA CCCAAAG ) 和 H 16488

(序列为 AGGAACCAGATGT CGGATACAG)进行

PCR扩增,扩增产物经虾碱酶( shr im p alkaline phos

phatase, SAP)和核酸外切酶 ( Ex onclease  )纯化

后,通过 Big Dy e 末端荧光标记试剂盒 (美国 PE 公

司)进行测序反应。测序反应产物经乙醇沉淀后用

ABI PRISM 3100测序仪(美国 PE 公司)进行核苷

酸序列测定。另外参照东亚人群线粒体单倍群系统

树[ 8] , 选取线粒体编码区 6 个多态性位点( COII tR

NA Ly s9bp 缺失、9824H infI、4831H haI、5176AluI、

10310Nla!、10397A luI) , 它们包含了大多数中国人

群 mtDNA 基因型。9 bp缺失位点 PCR产物直接用

35 g/ L 的琼脂糖凝胶电泳检测;其余位点 PCR 产物

使用相应限制性内切酶酶切, 用 PCR 限制性片段长

度多态性( PCR RFLP)的方法进行基因分型。引物

在上海生物工程公司合成, 限制性内切酶、虾碱酶和

外切酶均购自纽英伦生物技术公司( New England

Biolabs, USA)。

1. 3 数据分析

1. 3. 1 m tDNA 单倍群推断 参照校对后的 mtD

NA 剑桥标准序列 ( rCRS ) [ 9] , 用 DNAStart 和 Bi

oEdit7. 0 软件对线粒体 H VS I 区序列进行分析比

对。根据东亚人群线粒体单倍群系统树
[ 8]

, 结合

H V S I区序列的某些特征性多态位点和编码区检测

的 6个多态位点,推断所检测的潮汕和河南太行山区

每个个体所属的 mtDN A 单倍群。所谓 mtDNA 单

倍群是用来命名在 m tDNA 系统关系树中处于一个

单系群位置上的一组 m tDNA,它们共享一些特定突

变,是由一个最近的共同祖先及其所有后代组成的一

组 mtDNA
[ 10]
。

1. 3. 2 统计学分析 分别统计所研究人群中 mtD

NA 单倍群的频率分布情况,并进一步总结北方汉族

人群主要单倍群( A、C、D、G、M 8a、Y 和 Z)和南方原

住民族主要单倍群( B、F、R9a、R9b 和 N9a)在所研究

人群中的分布。据文献报道[ 11 14] , 东亚北部的主要

mtDNA单倍群A、C、D、G、M8a、Y 和 Z在中国北方汉

族中的频率明显高于南方汉族, 是北方汉族人群的主

要单倍群, 而南方原住民族的主要单倍群 B、F、R9a、

R9b和 N9a在南方汉族的频率则比北方汉族明显高。

基于各人群单倍群频率分布情况,用 SPSS11. 5

软件进行主成分分析( principal component analysis,

PC) ,研究人群间母系亲缘关系的远近。在主成分分

析中加入了 4个百越族群(傣族 98个个体、壮族 26

个个体、水族 30个个体、仫佬族 39个个体)和 4个荆

蛮族群(苗族 39个个体、土瑶 41 个个体、八排瑶 35

个个体、盘瑶 32个个体)共 8个南方主要原住民族人

群单倍群数据(由复旦大学生命科学院人类学研究室

提供)。考虑到同一单倍群下的各亚群间有比较近的

亲缘关系, 若各亚群作为独立的变量可能会导致分析

结果的误差,故主成分分析时将 B、D、F、M7 单倍群

下的亚群各自合并一起分析。所谓主成分分析,就是

根据各观察变量间的相互关系, 用较少的综合指标即

主成分来反应存在于各变量中的各类信息, 观察变量

的总方差在各主成分上重新分配,第一主成分( PC1)有

最大方差,其所包含的信息占总信息的比值最大, 后续

主成分可解释的方差逐个减少。此外, 主成分值与单

倍群频率间的相关分析也在 SPSS11. 5软件上进行。
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2 结 果

2. 1 mtDNA单倍群频率 潮汕人、代表广府人的广

州人、代表客家人的福建长汀客家人和位于内陆中原

的河南太行山人的 mtDNA 单倍群频率分布见表 1。

为了更好地分析北方汉族人群主要单倍群( A、C、D、

G、M 8a、Y 和 Z)和南方原住民族主要单倍群 ( B、F、

R9a、R9b和 N9a)在所研究人群中的分布,我们根据

表 1的数据将此两大类单倍群分布总结在表 2,其中

表1 mtDNA单倍群在 3大民系与河南太行山人群的频率分布

T ab. 1 mt DN A haplo gr oup fr equency distr ibut ion among the

three ethnic populatio ns and the T aihang M o untain populatio n

( % )

单倍群
潮汕人
( n= 89)

广州人
( n= 68)

长汀客家人
( n= 54)

河南太行山人
( n= 48)

A 7. 87 0 0 6. 25

B4 0 8. 82 1. 85 0

B4A 3. 37 14. 71 1. 85 4. 17

B4B1 3. 37 5. 88 1. 85 2. 08

B4C1 5. 62 0 0 0

B5* 2. 25 0 0 0

B5a 2. 25 0 5. 56 2. 08

B5b 1. 12 1. 47 3. 70 10. 42

C 3. 37 0 3. 70 6. 25

D* 5. 62 8. 82 9. 26 16. 67

D4a 6. 74 0 0 0

D4b 1. 12 0 0 0

D5 2. 25 5. 88 3. 70 2. 08

D5a 3. 37 0 0 6. 25

F* 3. 37 4. 41 3. 70 2. 08

F1a 3. 37 17. 65 14. 81 6. 25

F1b 2. 25 1. 47 5. 56 2. 08

F1 0 0 0 0

F1c 0 1. 47 0 2. 08

F2a 1. 12 1. 47 0 0

F2* 0 0 0 0

G* 5. 62 1. 47 1. 85 10. 42

M * 0 5. 88 5. 56 0

M 7* 1. 12 1. 47 0 0

M 7b 5. 62 5. 88 5. 56 0

M 7b1 2. 25 2. 94 5. 56 0

M 7b2 1. 12 0 0 2. 08

M 7c 0 1. 47 7. 41 0

M 8a 4. 49 2. 94 3. 70 6. 25

M 9a 3. 37 0 0 2. 08

N* 1. 12 1. 47 0 0

N9a 3. 37 1. 47 5. 56 4. 17

M 10 0 0 0 2. 08

R* 0 1. 47 0 0

R9a 4. 49 1. 47 0 0

R9b 1. 12 0 0 0

R11 1. 12 0 0 2. 08

Y 3. 37 0 1. 85 2. 08

Z 3. 37 0 7. 41 0

A包括 M G* 、N * 及 R11;加* 的单倍群表示属于该单倍群的个体

不能排除属于下一级某个亚群的可能性,但目前尚不能进一步明确。

B、D、F 频率为各自所包含的亚群合并后的频率。从

表 2可见河南太行山人的北方汉族人群主要单倍群

合计频率( 56. 25%)明显高于其南方原住民族主要单

倍群合计频率( 35. 42%) , 潮汕人的北方汉族主要单

倍群合计频率( 47. 19%)稍高于南方原住民族主要单

倍群合计频率( 44. 95%) , 而广州和长汀客家人均表

现为南方原住民族主要单倍群合计频率 (分别为

69. 12%和 55. 56%)明显高于北方汉族主要单倍群

合计频率(分别为 19. 12%和 31. 48%)。

表 2 北方汉族人群主要单倍群和南方原住民族主要单倍群

在人群中的频率分布

T ab. 2 T he frequency distr ibut ion o f nor thern H an do mina

ting haplo gr oups and souther n nativ es dominating haplo gr oups

amo ng the po pulat ions ( % )

单倍群
潮汕人
n= 89

广州人
n= 68

长汀
客家人
n= 54

河南
太行山人
n= 48

A 7. 87 0 0 6. 25

C 3. 37 0 3. 70 6. 25

D合计 19. 10 14. 71 12. 96 25

G* 5. 62 1. 47 1. 85 10. 42

M 8a 4. 49 2. 94 3. 70 6. 25

Y 3. 37 0 1. 85 2. 08

Z 3. 37 0 7. 41 0

北方汉族人群主
要单倍群合计

47. 19 19. 12 31. 48 56. 25

B合计 17. 98 30. 88 14. 81 18. 75

F合计 10. 11 26. 47 24. 07 12. 50

N9a 3. 37 1. 47 5. 56 4. 17

R9a 4. 49 1. 47 0 0

R9b 1. 12 0 0 0

M 7b 5. 62 5. 88 5. 56 0

M 7b1 2. 25 2. 94 5. 56 0

南方原住民族主
要单倍群合计

44. 95 69. 12 55. 56 35. 42

北方汉族人群主要单倍群包括 A、C、D、G * 、M 8a;南方原住民族主

要单倍群包括 B、F、N9a、R9a、R9b、M 7b、M 7b 1。

2. 2 mtDNA单倍群频率的主成分分析 为了进一

步研究 3大民系人群与河南太行山及南方原住民族

间的关系, 我们进行了单倍群频率的主成分分析。

图 1为前 3个主成分构建的三维主成分坐标图, 该图

解释了 89. 02%的总体方差。图 1可见长汀客家人、

广州人及除外苗族的南方原住民族群体聚集在主成

分图的下方组成南方人群,在第 2主成分( PC2)上和

位于主成份图最上方的河南太行山人分开。潮汕人

和苗族的位置介于南方人群和河南太行山人之间, 但

更靠近河南太行山人,在第 2主成分( PC2)上与河南

太行山人聚在一起。我们进一步做了前 3个主成分

值间以及主成分值和各单倍群间的相关分析(表 3) ,

显示 PC2与单倍群 D、G * 、M 9a、M 10、和R11频率呈
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显著正相关,而与 F 和 M 7呈显著负相关。

图 1 mtDNA单倍群频率的主成分坐标图

F ig . 1 T he principal component analysis of mtDN A haplo

g roups amo ng all the po pulations

表 3 主成分值间以及主成分值和各单倍群间的相关分析

(表内数据代表相关系数)

T ab. 3 Co rr elatio n analy sis among pr incipal co mpo nents and

haplog roup frequency ( fig ures r epr esent cor relat ion co eff i

cients)

单位群 PC1 PC2 P C3

PC2 - 0. 6109*

PC3 - 0. 294 5 - 0. 006 2

A - 0. 096 8 0. 371 4 0. 291 9

B合计 0. 258 3 0. 180 2 - 0. 921 2* *

C - 0. 499 6 0. 369 9 0. 463 0

D合计 - 0. 648 6* 0. 729 9* * 0. 608 9*

F合计 0. 704 3* - 0. 655 2* - 0. 050 6

G* - 0. 338 6 0. 656 1* 0. 084 5

M - 0. 111 7 0. 052 8 - 0. 419 7

M 7 合计 0. 272 7 - 0. 738 9* * 0. 439 4

M 8a - 0. 091 2 0. 249 2 0. 156 6

M 9a - 0. 380 7 0. 660 0* 0. 428 3

N - 0. 112 5 - 0. 351 9 0. 547 7

N9a - 0. 431 6 0. 167 6 0. 290 7

M 10 - 0. 604 8* 0. 616 6* 0. 270 7

R 0. 253 0 - 0. 286 5 - 0. 467 6

R9a 0. 289 4 - 0. 344 6 - 0. 426 9

R9b - 0. 280 0 - 0. 118 1 - 0. 067 8

R9c - 0. 408 6 - 0. 176 2 0. 415 8

R11 - 0. 581 3* 0. 743 7* * 0. 403 4

Y - 0. 332 6 0. 500 9 0. 572 9

Z 0. 200 5 - 0. 373 3 0. 466 1

相关系数统计学检验, * P < 0. 05, * * P < 0. 01。

3 讨 论

据历史记载, 汉族源于北方古老的华夏部落, 在

争夺黄河流域的中原地区的战争中,打败蚩尤驱逐三

苗,占据了中原[ 15] 。秦统一中原后,公元前 216年开

始向南方扩张,击败当地土著, 秦军及其随军家属逐

渐进入岭南,开创了中原汉民大规模移民的先河。春

秋战国时期,潮汕原住民主要是百越中的闽越人, 现

在的潮汕汉人主要由福佬和河佬两大群体构成,意指

由闽(福建)陟潮的中原汉族后裔, 主要来自河南、山

西一带 [ 16]。广府人主要由早期中原汉族移民与本地

古越族杂处同化而成, 既有古南越遗传, 更受中原汉

文化哺育。客家先民, 来自进入岭南的中原移民, 在

南迁过程与本地原住民族融合而形成客家民系。文

波等的研究 [ 11]从分子遗传学水平证实汉族向南扩张

主要源于北方汉族人群自北向南的迁徙,在这一过程

中,汉族与南方原住民族间存在基因交流而混合有一

定程度的南方原住民族血统。为了判断潮汕、广府、

客家 3大民系的中原汉族母系血统保留程度以及与

南方原住民族母系血统交融程度,我们将 3大民系母

系遗传背景与内陆河南太行山和南方原住民族人群

比较, 分析 3大民系的遗传背景差异。

m tDNA单倍群频率分析显示,与河南太行山人

主要由北方汉族主要单倍群构成不同,潮汕人表现为

南北单倍群所占比例相近,广州和长汀客家人则以南

方原住民族主要单倍群为主。提示相对于河南太行

山人, 3大民系的母性基因库与南方原住民族血统有

更多的交融,尤以广州和长汀客家人为甚, 二者均表

现为南方原住民族血统占优势,但潮汕人仍然能保持

其北方汉族血统稍高于南方原住民族血统。

主成分分析是常用的一种因子分析方法, 用来考

察不同人群单倍群分布的相似程度,两个群体在主成

分图上位置越接近说明他们之间的亲缘关系越近。

主成分分析结果显示, 虽然 3大民系地理位置相近,

但潮汕人并未像长汀客家人和广州人一样与南方原

住民族聚在一起,而是和河南太行山人聚在一起, 提

示潮汕人在母系遗传上与南方原住民族的基因交流

程度要低于长汀客家人和广州人,从而保持了更多的

中原汉族母系血统,在母系遗传背景上与河南太行山

人的亲缘关系更近,而长汀客家人和广州人则与南方

原住民族关系密切。河南太行山人和潮汕人在第 2

主成分( PC2)上与长汀客家、广州人及南方原住民族

分开, 相关分析 (表 3)显示 PC2 与单倍群 D、G * 、

M 9a、M 10、和R11频率呈显著正相关。D和G * 是北

方汉族主要单倍群,它们在河南太行山和潮汕人中的

频率均高于长汀客家和广州人(表 2) , 尤其 D是河南

太行山和潮汕人群共享的最高频率的单倍群, 而高频

率的 D单倍群是北方汉族人群的特征。因此, 相关
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分析结果提示潮汕人群中较高频率的北方汉族主要

单倍群是将其与河南太行山人群聚在一起而与长汀

客家和广州人分开的主要原因。主成分分析显示苗

族与河南太行山人聚在一起, 这可能与黄帝击败三苗

占据中原后与遗留在中原的三苗有部分融合有关。

与我们研究结果相似,李辉等[ 17] 的研究表明, 长

汀客家人母系遗传背景与北方汉族差异颇大,可能是

在荆蛮族核心上不断加入汉族移民形成的。黄淑娉

等[ 18]对 3大民系的体质人类学研究提示, 潮汕人的

基因库里含有比较多的中原汉族遗传成份,而广府和

客家人相似性比较大,与南方原住民族融合程度比较

高。结合本研究结果,我们认为广府、潮汕、客家人群

中,只有潮汕人的中原血统更纯正, 与河南太行山人

群的关系最近, 这可能是为什么中国南方沿海地区生

活环境和饮食习惯与北方截然不同,但 3大民系中仅

潮汕人为南方沿海食管癌高危人群的原因之一。而

广府和客家人则与南方原住民族在母系血统上有更

多交融。

潮汕地区东北与闽南接壤, 东隔海峡与台湾相

望,西北横亘的莲花山脉既是潮汕与兴梅客家地区的

天然屏障,也是潮汕与珠江流域的分水岭,形成一个

背山面海、内陆比较封闭、有很长海岸线的地理区域。

相对隔离的地理环境再加上以往交通落后,潮汕人群

较少与其他人群婚配, 成为相对隔离人群, 语言、文

化、习俗角度考察认为该人群是目前中国古汉族文化

继承保存最好的人群 [ 16, 19]。
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