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Abstract:Human origin and diversification is one of the most focused scientific topics. Recent ge-
netic studies provided solid evidences for understanding the natural history of human being. Ac-
cording to the genomic similarity between human and other great apes, the Pongidae was merged 
into Hominidae, and the chimpanzee and bonobo were even in the Hominini which originated about 
seven million years ago. Inside the Hominini, genus Homo, human in common definition, evolved 
out of Australopithecus over two million years ago. In the early history of human, there were Homo 
gautengensis, Homo habilis, Homo rudolfensis, Homo ergaster, etc. In the later history, two major 
branches, Homo erectus and Homo sapiens, occurred. The genomes of modern human, Neanderthals, 
and Denisovans showed great differences, suggesting that they diverged around 800-600 thousand 
years ago. Therefore, Homo sapiens can be divided into H. s. australis, H. s. septentrionalis, and H. 
s. orientalis. Modern human are all in the H. s. australis. They evolved into the anatomic modern 
human about 200 thousand years ago, dispersed out of Africa about 70 thousand years ago, and di-
versified into eight races in different geographic regions subsequently. The occurrence of the races 
and the phylogeny of Y chromosome haplogroups are highly associated because they evolved to-
gether. A better understanding of the natural history of human and the genetic variants among the 
races will be certainly helpful to the elimination of racism, the global peace, and the development of 
the relevant disciplines such as medicine. 
Key words: Human origin, Genome, Phylogeny, Y chromosome haplogroups, Race 
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从基因中重新认识人类进化历程 
李辉 
复旦大学现代人类学教育部重点实验室，上海 200433 

 

摘要：人类起源与演化是最受关注的科学问题之一。近年来的遗传学研究成果成为理解人类演化历史的最坚实

证据。由于黑猩猩等类人猿与现代人的基因组差异极小，所以猩猩科与人科合并了，而黑猩猩更属于其中的人

族。人族源于大约 700 万年前，其中，真人属在 200 多万年前源于南猿属，是普通意义上的人类。人类前期演

化出树居人、能人、卢道夫人、匠人等，后期演化出直立人和智人两大分支。基于对智人中的现代人、尼安德

特人、丹尼索瓦人的基因组分析比较，发现他们是在 80-60 万年前分化的，所以智人可以相应分为南方智人、

北方智人和东方智人三支。现代人都属于南方智人，大约 20 万年前发生了体质变化，在 7 万年前走出非洲，

扩散到全世界，形成现今的八个种族。Y 染色体的谱系演化与种族的形成是同步发生的，因此两者有较好的对

应关系。正确认识人类历史与种族差异，反对宣扬种族优劣的种族主义，有助于促进人类社会的和谐，也有助

于推进医学等相关科学的发展。 

关键词：人类起源；基因组；谱系分析；Y 染色体单倍群；人种 
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图 1 类人猿的遗传谱系 倭黑猩猩和黑猩猩与现代人同为人族。 

 
近来基于基因组学的遗传学研究成果

颠覆了以往的古生物学和生物分类法，甚至

动摇了传统的人类阶段进化论。我们将根据

最新的遗传学研究成果，从猿类到现代人种

来逐步重构人类的进化历程。 

一、人科与猩猩科合并 
长期以来，人类认为自己这个物种是如

此的与众不同，应该脱离于动物界，是一个

全新的类群。然而，随着系统生物学和进化

生物学的建立，生物学家认识到人类依然属

于灵长类动物的范畴，与其他的猿类有着很

近的遗传关系。在灵长类中，没有尾巴的物

种称为猿。现存的猿类有两大类：小猿和大

猿。小猿是各种长臂猿，一般单列为一个科，

是没有争议的。而对于大猿，传统做法是分

为猩猩科和人科，猩猩科包括红猩猩、大猩

猩和黑猩猩三个属，而人科只有人类一个

属。但是很多进化学家怀疑，把人科从猩猩

科划出来完全是人类一厢情愿的做法。而近

年来不断完善的灵长类基因组学的研究，使

得我们更深入地认识了猿类的系统发生关

系，也确定人类并不是一种另类。 

因为形态特征的模糊性，传统的形态分

类有着先天缺陷，不同的进化路线上可能出

现类似的形态。而基因组的差异则是明确而

且可以量化的，显然是一种更好的进化学研

究材料。两个物种之间的基因组差异程度，

与它们之间的分化历史长度是成正比的。所

以，通过与地质年代的校正，基因组差异可

以转化为分化时间。一般来说，动物界中在

大约 1000 万年以内演化形成的各个物种可

以划在一个“科”内。人类与黑猩猩的基因组

只有不到 2%的差异，分化历史也不到 600
万年，显然不可能分属两个科。所以，人科

与猩猩科就合并了(图 1)。目前国际上普遍

采用的科名是“人科”（Hominidae）。其下再

分猩猩亚科（红猩猩）和人亚科（大猩猩、

黑猩猩、现代人）[1]。但是红猩猩和其他猩

猩的分化年代远超过 1000 万年，所以或许

也可以单列一个科。东亚地区发现的早期人

科物种，包括腊玛古猿(西瓦古猿)、禄丰古

猿、巨猿等等，都属于红猩猩类群，而不是

人亚科的成员。目前所知的人亚科早期成员

是近一千万年前非洲肯尼亚的纳卡里猿，其

形态与大猩猩很接近。 
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图 2 人族各属的系统树 距今 300 多万年前，从南猿属分出的真人属最终胜出。 

 

在人亚科中，分出了大猩猩族和人族。很多

被冠以“人”的物种，其实都包含在人族之中 
(图 2)。根据目前的古生物学发现，最早的

人族的物种是发现于非洲中部的沙赫人，距

今大约 700 万年。这显然已经早于人类与黑

猩猩的分化年代，所以黑猩猩自然在人族之

内，而且从形态上已经比沙赫人更为进化，

有更大的脑容量。既然沙赫人都已被称为

“人”，或许黑猩猩也应该被证明，不能再称

为“猩猩”，至少叫做“黑猿”。实际上中国古

代所称的猩猩仅指红猩猩，所以颜色有猩猩

红。 

二、人族分出八个属 
人族的第二类物种是 2000 年发现于肯

尼亚的千禧人，距今有约 600 万年。千禧人

的形态与黑猩猩非常接近，而其大腿骨的形

态甚至比晚 300 万年的南猿更接近人类（真

人属）。或许南猿并非我们的直系祖先，人

类有可能从千禧人直接演化而来。不过由于

超过 5 万年的化石几乎无法分析 DNA，所

以遗传学在人族演化研究中作用有限。而千

禧人的化石也非常少，无法据此做出明确的

判断。 
地猿发现于埃塞俄比亚，距今约 500 万

年。这一类群的形态与黑猩猩更为接近，非

常有可能是黑猩猩的祖先。但是它们的牙齿

像南猿的，所以还是难以判断其属于黑猩猩

还是人类的分支。约 400 万年前，南猿出现

了，发展成了人族物种中一个兴盛的类群，

目前发现的依次有湖畔南猿、阿法南猿、羚

羊河南猿、非洲南猿、惊奇南猿、源泉南猿，

延续了大约 200 万年。肯尼亚平脸人能否成

为一个独立的属，目前还有争议。从南猿演

化出了两个进化策略截然相反的类群：傍人

和真人。傍人非常粗壮，头顶有着发达的矢

状嵴，也就是有发达的头部肌肉，后部臼齿

有现代人的两倍大，但是颅腔很小。所以傍

人有着发达的咀嚼能力，属于四肢发达、头

脑简单的类型，很像是一种猛兽。但最新研

究认为傍人主要是食草的。与傍人相反，真

人则脑容量不断增大，四肢和牙齿趋向于纤

弱。发达的头脑最终使得真人在进化中胜

出，繁衍至今。 
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图 3 真人属内部的谱系结构 智人与直立人是后期的两大分支。 

 

最有意思的是，距今二三百万年前的非

洲，曾经同时生活着好几种人类的近亲，有

南猿、傍人、真人中的能人和卢道夫人，所

以人类曾经并不孤单[2]。 

三、真人属的谱系 
我们传统意义上称的人类，实际上是狭

义的人类概念，也就是生物分类学上真人属

的各个物种(图 3)。真人属起源于大约 200
多万年前。目前找到的最早的真人化石是非

洲东部约 230 万年前的能人，这一人种可能

延续到了大约 140 万年前。但是 2010 年在

南非的豪登发现的树居人，在形态上比能人

更原始，可能是更早出现的人类。不过目前

找到的树居人化石的时间段是距今大约 190
万到 60 万年，不排除今后还能发现更早的

化石。卢道夫人可能是能人的一个分支，发

现于肯尼亚，距今大约 190 万年。 
前期的人类除了上述三种以外，在 180

万年到 130 万年前的非洲东部和非洲南部，

还演化出了另一种人类，匠人。匠人从脑容

量等方面看，可能拥有比能人更高的智力，

在工具制作方面也比能人更先进。与能人分

化以后，匠人成为我们现代人最有可能的直

系祖先。由于前期人类化石的年代久远，无

法进行 DNA 分析，而四个物种并没有都留

下后代可供遗传分析，所以分子遗传学对于

前期人类的谱系分析无法提供帮助。很有可

能树居人与能人在 200 万年前已经分化，而

在190万年前卢道夫人和匠人从能人分化出

来。 
后期的人类传统上分为三大类，猿人

（直立人）、古人（早期智人）、新人（晚期

智人），曾经被认为是人类发展的三个阶段。

现在，阶段论早已被古人类学和遗传学的研

究结果所抛弃。首先，从古人类学的化石发

现看来，直立人走出非洲，从西亚到东亚的

扩张早至 180 万年前。而分子遗传学对现存

的各个大洲的现代人分支进行了分析，无论

是全基因组分析，还是线粒体 DNA 分析和

Y 染色体谱系分析都得到了一致结果，发现

所有现代人都是 20 万年以内重新起源于非

洲的。所以现代人不可能是亚洲的直立人的

后代，直立人和智人是两个不同的分支，而

不是两个阶段[3]。 
从匠人演化出的直立人分支上，还可能
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图 4 复原像展示人族各属以及真人属各物种的分化历程 

 
分化出了数个近缘分支，包括法国的托塔维

尔人、意大利的西布兰诺人、格鲁吉亚的格

鲁吉亚人。180 万年前的格鲁吉亚人是迄今

发现在非洲之外的最早的人类化石。这几种

人也往往被认为是直立人的亚种。直立人的

标准种是印度尼西亚的爪哇人，50 万年前东

亚和东南亚的人类都属于直立人的各个亚

种，其中最著名的有北京猿人、蓝田猿人、

元谋猿人等。不过，元谋猿人的化石仅有两

颗牙。虽然直立人在东亚和东南亚广泛分

布，但种群可能非常小，很多分布点持续时

间很短，这些种群已陆续灭亡，其中印尼爪

哇岛的梭罗人一直生存到了 14 万年前。直

立人中最奇特的是印尼东部弗洛勒斯岛发

现的弗洛勒斯人。这个人类物种生存于 9.4
万—1.3 万年前，身材极其矮小，小于 110
厘米。这是迄今发现的最矮小的人类，可能

是因为数万年生存于狭小的海岛，应对贫乏

的资源而产生的适应。由于特殊的形态，弗

洛勒斯人一般被认为是已经区别于直立人

的独立物种[4]。 

四、三分智人 
智人的谱系研究最近有了重大进展。成

功获得尼安德特人[5]和丹尼索瓦人[6]的全

基因组数据可能是近十年内人类进化研究

中最重大的成果。欧亚大陆西部的尼人生活

到距今大约 3 万年前，欧亚大陆东部的丹人

生活到距今大约 4 万年前。通过比较尼人、

丹人、现代人的全基因组差异，三者之间的

演化谱系结构展示得清晰无遗。尼人和丹人

之间有大约 60 万年的分化，而他们与现代

人都有大约 80 万年的分化。所以这三个类

型应该代表着智人的三个主要分支。现代人

都是 20 万年以内走出非洲的，其直系祖先

可能是非洲早期智人——罗德西亚人。尼人

广泛分布于欧洲和西亚，甚至散布到中亚。

丹人虽然发现于阿尔泰山区，但是可能代表

着整个东亚和东南亚地区的早期智人。所

以，早期智人和晚期智人的名称意义并不确

切，更好的名称可以是南方智人、北方智人、

东方智人(图 4)。 
不过，母系线粒体的谱系分析得出了稍

有不同的三者间拓扑结构。现代人与尼人分

开 40 多万年，两者与丹人分开大约 100 万

年[7]。纯母系的结构与全基因组结构的差

异，可能暗示着人类迁徙中的复杂故事，一

个人群接受其他人群的女性可能是比较容
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易的。智人分化的年代，与猩猩、大猩猩、 黑猩猩三个属内各两个物种的分化年代基

本一致，原因可能是当时全球发生了气候剧

变。智人的起源时间估计在大约 120 万年前。

迄今发现的最早的欧洲人——西班牙阿塔坡

卡发现的先驱人就是那个年代的。先驱人已

经具有了很多智人的特征。但由于先驱人只

是在西班牙昙花一现，可能不久就灭绝了，

成为了人类进化中的旁支，并没有留下后代。

最早明确属于智人的人类物种是海德堡人。

这一类群主要发现于欧洲，生存年代大约在

60 万到 40 万年前。海德堡人的脑容量与现

代人基本相当，可能是因为他们身材巨大。

欧洲海德堡人的平均身高达到了 180 厘米。

有些学者认为非洲同时期的人类也属于海德

堡人，比如南非发现的“巨人”，是人类物种

中最高大的，达到 213 厘米。海德堡人可能

有了语言，已经开始埋葬死者，很可能是三

种智人分化之初的阶段，属于尚未形成形态

差异的时期。 
对于智人三个分支之间可能发生过的遗

传交流，也就是尼人和丹人有没有遗传成分

传到现存的现代人中，是人类进化研究中最

引人入胜的课题。在尼人和丹人的基因组数

据出来之前，对于三种智人之间的遗传交流

只能局限于猜想。现在，通过比较三种基因

组，我们已经能够比较精确地知晓。在 2010
年之前，通过纯父系的 Y 染色体和纯母系的

线粒体 DNA 分析，在现代人中没有发现任何

尼人或者丹人的成分。但是最近的全基因组

分析得到了稍有不同的结果。非洲现代人中，

依旧没有发现任何尼人或丹人的遗传成分。

但是在非洲之外的现代人群中，都发现有

1%—4%的尼人基因组成分。而且，这些基因

交流是在大约 7 万年前现代人刚刚走出非洲

的时候发生的，其后就再也没有发生过，虽

然现代人与尼人在欧洲共存了数万年。所以

走出非洲以后分化形成的世界各地的人群中

都保存了相同的尼人基因比例。 
丹人虽然发现于北亚地区，但是在亚洲

大陆上的现代人群中没有发现任何丹人的遗

传成分。反而，在大洋洲的新几内亚土著人

群中发现了大约 6%的遗传比例[8]。很有可

能新几内亚土著的祖先在迁徙途经中南半岛

时接触到了丹人群体，发生了基因交流。所

以可以确定，丹人的地理分布很广泛，至少

从北亚到东南亚都存在，而且人口不少，有

机会把可观的遗传基因流传到新几内亚现代

人中。丹人生活的时期，与“东亚早期智人”
的生活时期大致重合，可以推断所谓“东亚早

期智人”与“丹人”就是同一个物种。 
东亚现代人为何没有与丹人发生基因交

流，这是一个不容易解释的事实。研究者曾

经期待早期的东亚现代人会有更多的尼人或

者丹人遗传成分。但是，2013 年新发布的北

京周口店地区 4 万多年前的田园洞人基因

组，却与现代的中国人几乎没有差别，没有

更多“早期智人”的遗传成分[9]。看来，三种

智人之间的基因交流可能发生过，但是非常

有限。 

五、现代人的 8 个分支 
非洲的南方智人在至少 16 万年前开始

发生明显的形态变化，在埃塞俄比亚演化出

了长者智人，其形态间于罗德西亚人和现代

人之间。但在埃塞俄比亚还发现了几近 20 万

年前的奥莫现代人，其形态特征已经基本属

于现代人，而长者智人却还有更多类似罗得

西亚人的特征。所以现代人至少 20 万年前就

起源了。如果长者智人是罗得西亚人与现代

人之间的过多类型，说明长者智人可能在比

20 万年更早时间就形成了，只是有些群体并

没有演化成现代人的形态，一直保留到 16 万

年前。但是这些最早的群体并不能全部生存

下来，并不能把所有的基因库都流传到现代。

因此，从不同遗传方式的基因组区段，可以

把现代人的谱系追溯到不同的年代。纯母系

的线粒体谱系可以最远追溯到大约 20 万年

前，而纯父系的 Y 染色体只能追溯到 14.2 万

年前。这说明女性有更公平的生育权，也更

容易被其他群体接受。所以 20 万年到 14.2
万年之间的很多女性都留下了直系后代至

今，而期间的父系只有 1 个最终留下直系后

代至今。 
但是，一项新的发现把 Y 染色体的谱系

推到了 33 万年前[10]。在西非喀麦隆的西北

部山区找到了一个亩巴人(Mbo)村子，他们的

Y 染色体与世界其他人群的序列差异极
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图 5 全世界的 Y 染色体类群分化与现代人 8 个种族的形成是同步的 

 

大，可能已经分化了 33 万年。所以研究者认

为这可能是罗得西亚人残留的 Y 染色体，定

义为单倍群 A00(图 5)。而该群体距离最后的

罗得西亚人遗址，一万三千年前尼日利亚的

遗娃来如(Iwo Eleru)遗址不远。研究者认为现

代人发生以后，在扩张过程中不断与残存的

罗得西亚人群体混血，形成很多混合群体

[11]。这样说来，长者智人更可能是混合群体，

而不是进化中间步骤。这也更符合现代人-长
者智人的先后关系。不过由于该项研究使用

的突变率等参数可能并不适用，过高估计了

分化年代，重新用 Y 染色体家系突变率估算

的结果是 A00 与其他类群的分化年代大约为

20.9 万年，那样的话，A00 还可能是现代人

最早分化出的谱系，Y 染色体与线粒体追溯

到了同样的年代。 
由于男性对族群的主导性，父系的遗传

类型（Y 染色体类群）容易变少。所以不同

群体之间差异最大的遗传物质是 Y 染色体类

群，也叫做 Y 染色体单倍群。全世界的 Y 染

色体单倍群构成了一个可靠的谱系(图 5)。Y
染色体的主要单倍群的形成需要长期的隔离

演化，这与现代人种族的隔离演化机制是一

致的。所以现代人发展早期，Y 单倍群与人

种应该有过很好的对应关系。不过由于近几

千年来人群的大规模融合，这种对应关系稍

有打乱。 
Y 染色体的根部类群是 A 型，仅存在于

非洲。其次是 B 型，也在非洲。所以从 Y 染

色体来看，现代人肯定起源于非洲。C 以后

的类群（CT）从 B 分化出来的年代大约是 7
万年，所以现代人走出非洲的年代不会早于

7 万年。A、B、C、D、E 这五种类群，每一

类内部的亚型都是大约 6 万年前开始分化形

成的。这一时段就是现代人最早的种族形成

时期。在距今 7 万多年前，地球上发生了一

次巨大的灾难，苏门答腊岛上的多峇火山发

生了超级大爆发，史称多峇巨灾。此后地球

进入了冰期，许多动物种群灭亡，人类群体

也大量灭亡。留下的少许小群体隔离分布在

非洲中部到东北部，形成了数个种族。其后

由于冰期的海平面下降，大陆之间出现了很

多新的陆地连接，人类群体开始向各大洲迁

徙，种族进一步演化。 
1863 年，德国生物学家海克尔绘制了一

张人类种族起源图谱(图 6)。在这张图谱中，

全世界的人类分成 12 个种族。现在，我们对

全球的人群有了全面的普查，所以发现海克

尔遗漏了 2 个矮人种族——非洲的俾格米人

与亚洲的尼格利陀人。对各人种的遗传基因

的分析也发现，海格尔列出的某些人种其实

是其他人种的混合群，比如奴比人种和卡佛 
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图 6 海克尔(Ernst Haeckel)在《自然创造史》中绘制的人类种族起源图谱， 

马君武译，商务印书馆 1936 年版。 

 

人种是黑人种与侯腾图人种的不同混合群，

德拉威达人种是地中海人种与澳洲人种的混

合，马来人种是蒙古人种与尼格利陀人种的

混合。而美洲人种与北极人种的差异，以及

澳洲人种与巴标人种的差异，其实并不大。

全世界的人群一共有 5 种肤色：橙、黑、棕、

白、黄。从全基因组的分析[12]看来，全世界

的人群可以分成 8 个人种：布须曼、俾格米、

尼格罗、尼格利陀、澳大利亚、高加索、蒙

古利亚、亚美利加(图 5)。按照体质形态特征，

全世界的现代人也可以分为上述 8 个人种。

近年来，由于政治上反种族主义的需要，西

方遗传学界提出特别的观点，认为种族的概

念是没有遗传学根据的。其证据主要是种族

之间都存在过渡类型，没有绝对的界线；大

多数基因等位型在各个种族内都有一定的频

率分布。实际上，种族主义的错误在于认为

种族有高低贵贱之分，这导致了人类历史上

的多次种族灭绝惨剧。反对种族主义，是要

反对种族歧视，反对种族在先天上有优劣之

分，而不是否认种族在外形和遗传历史上的

客观差异。如果说黑人与白人在生物学上没

有差异，这显然不符合客观事实。西方遗传

学界提出的种族之间有过渡，其实是近几千

年来人群的混合造成的。例如，在加勒比群

岛上，还存在美洲印第安人与黑人之间的过

渡类型，显然是人群混合形成的，而不是美

洲人从非洲渐变而来的过渡类型。等位基因

类型在种族之间也大多没有必要差异截然，

毕竟现代人与黑猩猩的基因组也只有 2%以

下的差异。所以种族的基因组之间，只要有

少数基因有特异性分布，就足以支持种族的

生物学存在了。 
 

六、Y 染色体谱系与人种的同步

演化 

与现代人各个种族对应关系最好的遗传

材料是 Y 染色体的谱系。体质类型的分化与

Y 染色体单倍群的分化都是在群体地理隔离

的条件下同步发生的(图 7)。根据 Y 染色体的

谱系分析，最古老的类型是 A 群，集中分布

于非洲南部和东北部，也零星分布于中非。

相关的人种是非洲南部的布须曼人（旧称开

普人种或侯腾图人种），非洲东北部的尼罗-
撒哈拉人（奴比人种）也与之有关。A 群下

面的有些亚型只出现在埃塞俄比亚的一些群

体中。最近的研究指出，A 群可以追溯到非

洲中部偏东北地区，非洲南部布须曼人的 A
群也是从北方而来。布须曼人的科依桑语系 
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图 7 现代人 8 个种族的历史地理分布示意图   灰色部分为无人区 

 

的语音是世界语言中最为特别的，有着复杂

的搭嘴音。包括尼罗-撒哈拉人在内的布须曼

人种的肤色呈橙红色，而不是常见的非洲人

的黝黑色。考古学和遗传学研究都发现，非

洲的黑人只是最近一千年来从非洲西部扩张

到非洲东部和南部，此前非洲大部分区域的

居民都是橙色人种。在黑色人种和橙色人种

的接触中，Y 染色体 A 群也流入了非洲中南

部的黑人中。 
年龄其次的 Y 染色体类群是 B 群，大致

对应中非、刚果等地热带雨林中的俾格米小

矮人。非洲东部坦桑尼亚的哈扎比人 Y 染色

体也多为 B 群，他们的身高也同样偏矮。俾

格米人种非常适应在热带雨林中生活，有些

村落完全建造于雨林的树冠上。他们的肤色

也偏橙色，不同于西非尼格罗人的黑色，所

以也算是一种橙色人种。矮小的俾格米人与

高大的尼格罗人在毛发上特征差异也很明

显。成年俾格米男人有着浓密的胡须，而尼

格罗人的胡须一般很稀疏。两个橙色人种与
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其他人群的分化都在 7 万年以上。其他分支

都是 7 万年之内走出非洲的人群的后代。其

中 D 和 E 最早是黑人的类群，他们可能是六

七万年前在埃塞俄比亚与也门所在的红海口

处进入亚洲，而后在红海北部分离(图 8)。携

带 E 群的人群回到非洲，一路向西，成为非

洲西部的尼格罗大黑人；而携带 D 群的人群

辗转向东迁徙，成为东南亚的尼格利陀小黑

人。两种黑人的分布区域相距如此遥远，这

是非常不可思议的格局。而在身高上也达到

两个极端。尼格罗人非常高大，非洲西部有

些种群的成年男子往往超过 180 厘米，而尼

格利陀人成年人一般不会超过 150 厘米，甚

至更为矮小。尼格利陀人现在仅存于缅甸以

南的安达曼群岛、泰国和马来西亚边境山区、

菲律宾中北部山区。但是其对应的 Y 染色体

D 群广泛分布于青藏高原、日本列岛和中南

半岛。所以这些区域很可能是尼格利陀人的

历史分布区，不过后来在黄色或棕色人种的

影响下发生了人群体质变化。很有意思的是，

菲律宾的尼格利陀人中没有发现 D 群 Y 染色

体，而有着来自新几内亚的棕色人种的 C 群

和 K 群。这可能是棕色人种后期的扩张影响。

而日本列岛最早的居民绳文人有着 D 群染色

体，身材也在 150 厘米以下，应该属于尼格

利陀人种，但是面貌特征却是典型的澳大利

亚棕色人种。所以，在迁徙路线的末端，人

种之间交流的复杂程度远超我们的想象。 
携带着 Y 染色体 C 群和 F 群的人群跨过

红海以后，继续向东北进发，F 来到了两河

流域，而 C 来到印度河流域。在这两个区域

中，两个人群演化成了不同的人种。C 人群

形成了棕色人种，在五六万年前扩散到东亚、

东南亚和澳大利亚、新几内亚、美拉尼西亚，

也被称为澳大利亚人种。而 F 人群则是白种

人和黄种人的祖先。大约在三四万年前 F 大

类开始从两河流域、里海南岸扩张，其下有

G 到 T 等 14 种亚型。G、H、I、J、L、T 在

欧亚大陆西部成为高加索人种。高加索人种

虽然往往被称为白人，但是肤色不一定很白。

大约 2 万年前 O 和 N 人群来到东亚形成蒙古

人种，取代棕色人种成为东亚的主体人群。

大约 1.3 万年前，N 人群从东亚扩张到北亚和 

 
图 8 八个人种及 Y 染色体根部单倍群的大致迁徙路

线 

 

北欧。也是在大约 2 万年前，Q 和 R 人群来

到了中亚，但是他们并没有在当地形成独特

的种族，而是大多融入了周边的种族。大多

Q 人群向东迁徙加入蒙古人种，部分继续东

迁，大约 1.5 万年前跨过白令海峡进入美洲，

形成亚美利加人种。R 是中亚地区的主要类

群，但同时大量向西迁徙加入高加索人种，

成为南欧人群的主流。 
随着 Y 染色体谱系研究的深入，对 Y 染

色体各个类群分化时间的分析越来越精确，

人类群体演化的历史将越来越明确。客观准

确地认识人类的演化历史，了解种族、民族

和群体方方面面的异同，使我们更好地理解

人群之间、人与自然之间应有的和谐关系，

更好地维护人群的身体健康和社会健康。 
 
注：原载于《科学》2013 年 3 月，转载时作了修改。 
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