
中国  上海             2002 现 代 人 类 学 国 际 研 讨 会 论 文 集           Shanghai, China 
2002 年 4 月       Proceedings of The International Symposium of Anthropological Studies      Apr. 2002 

 

古代DNA分析在考古中的应用 
杨益民

1
  王昌燧

1
  王  巍

2 

(1.中国科学技术大学科技史与科技考古系，合肥230026; 2.中国社会科学院考古研究所，北京100710) 

 
提 要：本文概括介绍了当前国际上关于古代 DNA 的研究样品、分析方法、数据处理和存在的问题等，并根

据国际研究的实际情况，将古代DNA研究领域划分为六类，即：1)，残留物研究；2)，生物排泄物研究；3)，

生物个体研究；4)，人类群体内部关系研究；5)，人类群体之间关系研究；6)，人类起源、演化和迁移研究。

和古代珍籍、陶瓷、青铜器、壁画等一样，古代DNA对考古研究具有十分重要的作用，理应属于文化遗产的

范畴。 
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Applications of Ancient DNA Analysis in Archaeology 
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Abstract: Samples, analysis methods, data processing and existing problems in research of ancient DNA(aDNA) 

have been outlined and introduced in this article. According to development of aDNA research, it could be grouped 

into six sub-fields: 1), Residues; 2), Creature excrement; 3), individual Creature; 4), Relationship in a human group; 5), 

Relationship among different groups; 6), Human origin, evolution and migration. It is the same as ancient liber, 

ceramics, bronze vessels and fresco that ancient DNA is playing a very important role in archaeological study. It 

should belong to cultural heritage. 
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古代 DNA 为提取自古人类或古代动植物的 DNA 片段，其样品通常来源于考古发掘，也可

来源于博物馆收藏的古代羊皮卷、岩画或其它文物等。若样品来源于化石则称之为化石 DNA。

目前，化石DNA 的提取上限一般不超过一百万年。若样品保存条件合适，年代又在十万年之内，

则古代 DNA 的提取应无困难[1]。众所周知，大约在距今一万八千至五千年之间，人类社会开始

从旧石器时代向新石器时代转化，由于农业的出现和陶器的使用，使人类的生产和生活状况得到

了极大的改善。人类在与大自然的斗争中开始有了主动权，其活动范围明显增大，人口也显著增

多，从而给我们留下了颇为丰富的遗迹和遗物。20 世纪 80 年代中期以来 PCR 技术(聚合酶链反

应)的出现和成熟，将古代DNA 分析提上了议事日程，并迅速成为国际科技考古领域的热点，有

关研究也从最初的方法探索向广泛应用转变，这些应用小到男女性别的鉴别，大到现代人类的起

源地、迁移路线等。显然，它可以帮助考古学家和人类学家解决一些悬而未绝的重要问题。今天，

我国的古代DNA 研究业已起步，并取得了一些成果。然而应该指出，无论是分析方法，抑或具

体应用，古代DNA 都还有许多不成熟之处，需要我们认真、细心地探索和研究，否则稍有不慎，
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就可能导出错误的结论，甚至会贻笑大方。 
DNA简介 

DNA 是脱氧核糖核酸的英文缩写，它基本上是包括人类在内的所有生物的遗传信息载体。

每个脱氧核糖核酸分子皆由碱基、脱氧核糖和磷酸组成，其碱基有四种，即A、T、G 和C。其

中 A 与 T 配对，而 G 则与 C 配对，即所谓的碱基对(bp)。对于一切 DNA 分子而言，脱氧核糖

和磷酸是相同的，但碱基的排列序列不同，正是这不同的碱基序列蕴含着不同的遗传信息。 
动物和人的细胞内通常存在两种DNA，一种是核DNA(nDNA)，主要构成染色体，另一种是

线粒体 DNA(mtDNA)，这里的线粒体是细胞产生能量的细胞器。前者只存在于细胞核中，每个

细胞只有一份拷贝；而后者的变化范围很大，从一千到一万，一个线粒体含一个mtDNA 分子，

所以 mtDNA 的数量很多，研究也十分深入。人类 mtDNA 基因组由 16569 个碱基对组成[2]，其

标准序列已探明；而且mtDNA 是单倍体，只由母系遗传，演化速度比 nDNA 快 5~10 倍。这些

都给古代DNA 研究带来了极大地便利。nDNA 中Y 染色体只由父系遗传，这一点，也已应用于

现代人类的研究工作中。目前，因提取技术尚未过关，故有关Y 染色体古代DNA 的报道不多，

不过，其潜在的作用仍不可低估。其它古代 nDNA 的研究虽已有报道，但若人类基因组计划未

能彻底完成或技术上未能取得重大突破，几乎是不可能广泛用于考古之中。目前，真正较为顺利

地应用于考古研究中的是mtDNA，除此之外，植物叶绿体中的DNA 研究也已获得了初步成果。 
材料及DNA保存 

1985 年PCR 技术出现以后，科学家才有可能从各种各样的古代遗留材料中大量提取DNA。

这些材料可分为两类：一类是生物材料，如人类的骨头、牙齿和动植物遗骸等；另一类是人类制

作、加工或使用过的材料及其所附的残存物，如生活用品陶器内的残留物；作为艺术品的岩画之

颜料；动物皮毛和石器上所附的残留物等。所有这些样品在考古发掘工地或博物馆藏品中比比皆

是，唾手可得。 
一般说来，人骨和牙齿是古代 DNA 研究的主要对象。人骨和牙齿结构较为稳定，经长期埋

藏仍能保存DNA。从人骨和人牙中提取出来的古代DNA 通常可提供三个层面上的信息：1)，个

体及个体之间的遗传信息，如个体性别鉴定，直系亲属关系的鉴定等；2)，群体内部的遗传信息，

如亲缘和家族系统的鉴定等；3)，群体之间的遗传信息，如进化顺序、演变先后等，它可为考古

文化类型和聚落之间的关系提供依据。 
以往的研究表明，生物死亡后，空气和水能分别导致DNA 的氧化损伤和水裂解损伤，使DNA

迅速降解。然而，当空气和水基本隔绝、盐浓度(生理盐水)适度、PH 值中性、温度较低(<15℃)
时，古代DNA 降解至 200 个 bp 左右的片段后便不再降解。这样，采用PCR 技术，复制出距今

约十万年的古代DNA 应无特殊困难。检验古代DNA 保存状况，确定提取古代DNA 的可能性，

通常采用以下两种方法：1)，根据样品中氨基酸的保存状况和某些氨基酸外消旋作用的影响，如

冬氨酸的右旋型与左旋型之比等[3]；2)，样品高温气化后，利用气相色-质联用谱仪(GC/MS)检测

碱基的氧化损伤程度。需要指出的是，后一方法似乎不一定准确[4]。 
样品处理、PCR技术和数据处理 

样品种类和来源的不同，其预处理工作也稍有不同。鉴于人骨样品是古代 DNA 研究的主要

对象，这里仅对人骨样品的处理、PCR 扩增实验和有关数据处理作一简要介绍。 
首先，尽可能选择骨腔壁较厚的骨头，如股骨、肋骨、腓骨等。制样时，需身穿消毒工作服，
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手戴一次性手套，在无菌环境下，用牙钻仔细打磨样品表面，去除污染部分，然后将初步处理过

的样品置于盛满液氮的研钵中，经适度敲打成碎片，并将之研磨成粉末状。取 1~1.5 克粉末样品，

用于DNA 提取和PCR 扩增。 
将粉末骨样溶解于特定的提取液中提取DNA 片段，再将此DNA 片段作PCR 扩增。具体步

骤如下：1)，加热含有古代 DNA 的溶液，使古代 DNA 分子变性，解开其双链；2)，PCR 引物

退火；3)，在聚合酶作用下引物延伸；4)，降温，使古代 DNA 分子复性；5)，按以上程序循环

进行。这样，在很短的时间内，目标DNA(古代DNA)的数量将被扩增 105 倍以上，使古代DNA
的测序切实可行。 

利用测序仪测定经扩增所得样品的 bp 序列，采用相关计算机软件对测序结果进行处理，并

构建进化树。结合其他考古证据作综合分析，给出一定的结论。这里的进化树有时也称为种系树

(Phylogenetic tree)，进化树枝条的长度表示进化距离，其长度越短，表明变异发生的时间越近，

这样，整个进化树清晰地展示出不同样品间的演化关系。需要指出的是，进化树构建的基础是统

计学理论，进化树本身只是对真实的进化关系作统计评估或者模拟。如果算法选择合适，那么构

建的进化树就会接近真实的“进化树”，反之亦然。因此，针对不同的序列对象需选择不同的软

件。模拟所得的进化树也需采用一定的数学方法评估其真实程度，目前，Bootstraping 方法是用

于这种评估的主要数学方法。 
对于种属分析，通常无需构建进化树，而是将所得 DNA 序列和标准序列进行对照判断。这

类分析常常应用于动植物的古代DNA 研究，它可给出古代先民是如何利用动植物的信息，当然，

这必须建立在系统了解现代动植物的基础之上。 
研究进展 

古代DNA 研究虽然开展不过近 20 年，但取得成就不容小视。对考古学而言，有人甚至认为

会超过 14C 测年技术的影响。下文就六个方面对古代DNA 研究在考古学领域的应用状况作一些

简要介绍。 
 残留物的古代DNA 研究，比生物材料方面晚了近十年。然而，由于其样品来源的特殊性，

如羊皮卷、鱼胶、陶器、石器、岩画等，使我们获得了一个探索历史的新视野。德国某些科学家

采用不同方法从陶器内有机残留物中提取古代DNA[5]，对其中的植物叶绿体 rbcL 基因运用PCR
方法扩增，再将 DNA 测序结果和标准序列作比照分析，居然判断出它的种属是 Martinella 
obovata。这是一种类似爬山虎的攀缘植物，其广泛分布于洪都拉斯到巴西一带。它所结的果实

可以提炼出一种用作眼膏的药剂，据说，美洲印第安人至今仍在使用这种药剂。倘若如此，其分

析结果应有一定道理。 
这些科学家还对一个所谓的香肠腿(Sausage End)作了分析，据说，这种香肠腿可能是史前先

民用兽皮做的容器支脚。从靠近容器结合部的内表面刮下一点样品，将最终测得的样品DNA 序

列和有关基因库作对照检索，结果判断为鼠尾草属植物，而且更接近于野生的鼠尾草，由此推测

当时人们可能采集这种植物为食。 
众所周知，胶水等粘合剂广泛应用古代书籍、绘画、乐器、泥塑和家具的裱装或制作之中。

有科学家从古代明胶(用作胶粘剂和印刷油墨)和现代鱼胶中分别提取出DNA[6]，经比照分析，发

现这些古代明胶的制作原料之一鱼膘，取自于一种英文名为Rhodeus ocellaus 的鱼，而在此之前

人们普遍认为明胶只能由鲟鱼的鱼鳔制作。显然，这类古代DNA 分析，可以帮助我们确定某些
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古代原料的种属和来源，深化甚至纠正我们关于这些古代原料加工工艺的认识。类似的从艺术品

上提取出古代 DNA，并结合其他考古信息进行综合分析，对推测艺术品的制作工艺、制作地和

交流路线等，同样能提供有益的启示。 
尽管古代器物内残留物的种类和数量皆多不胜数，但并非所有样品都可作古代 DNA 分析。

这里有一些先决条件，首先是材料的保存状况，若材料本身污染极为严重或有关目标DNA 降解

殆尽，则有关分析便成为无米之炊。其次是对有关材料的用途和使用方式要有足够的认识，对材

料在使用过程中对目标DNA 可能产生的影响也应有所了解。它将帮助你判断分析结果的可靠性

或帮助你限定分析范围。例如，所分析的植物DNA 应为食用植物还是药用植物，这一大前提明

确了，分析的难度将大大降低。顺利指出的是，以往人们考虑古代的药用植物甚少，故有关药用

植物的工作就目前而言，也许比食用植物更有意义。  
化石缘自埋藏在地层中的古代生物的遗骸和遗物。谁能想到，人和动物的粪便化石，英语为

Coprolite，今天对它的研究居然成了一门学科，这门学科在考古上称为粪石学，Scatology。这里

要注意的是，粪石学的研究对象不仅包括石化的生物排泄物，也包括尚未石化或部分石化的生物

排泄物。事实上，生物排泄物在考古上大有用途。1)，从粪化石的外表形态，可以判断出生物体

的种类等；2)，有时从人的粪化石中能发现动物的发、皮、碎骨和硬壳等，由此可判断先民的食

谱；3)，从粪化石包含物中提取的寄生虫卵等，可为古病理学研究提供重要的资料；4)，从粪化

石中提取的花粉，可作为古环境的依据；5)，PCR 技术出现以后，可从古人类排泄物中提取DNA，
分析当时人类食谱中动物、植物的种类，特别是人类本身的 DNA。值得强调的是，其提取成功

率甚至高于从人类遗骸中对古代DNA 提取[7]。 
最先分析古人类排泄物DNA 的是德国著名学者Pabbo，他从美国德克萨斯州Hind 洞穴遗址

内距今至少2000年前的人类粪便中成功提取出了人的mtDNA以及三种动物(Pronghorn Antelope, 
Bighorn Sheep 和Cottontail Rabbit)的 rDNA(rRNA-encoding DNA，实验中依据核糖体RNA 转录

出来的DNA)和八种植物的叶绿体DNA，其中包括Liliales，Asteraceae，Ulmaceae，Fagaceae，
Solanaceae，Fouquieriaceae、Cactaceae 和Rhamnaceae 等[8]，为了解当时人类的食谱和药用植物

提供了丰富的信息。 
去年我们对我国河南贾湖遗址进行第七次发掘时，没有发现人的粪便，可能是没挖到，也可

能是腐烂严重以致无法识别了，还有一种可能是数量太少，而那时我们还未认识到它的重要性，

结果失之交臂。不过这次发掘又出土了大量的狗粪便，如果当时狗已被驯化，以人们吃剩的食物

为主要食物的话，那么狗的粪便中就可能含有当时人类食谱的信息。显然，这一工作值得尝试。 
总的来说，人类粪便大多发现于干燥的山洞中。在我国，粪石学似乎还未开展，除缺乏认识

外，样品来源的限制也是重要原因。今后，应注意沙漠和荒漠地带的遗址，或许会有新的发现。 
迄今为止，古代人类的 DNA 的样品主要还是人骨和人的牙齿。一般说来，考古学家或人类

学家对人骨分析的第一个问题可能就是性别鉴定。对于体质人类学而言，有很多人骨的关键部位

可作性别鉴别，然而，有时保存条件太差，致使人骨的那些关键部位模糊不清，此时，若根据体

质人类学方法，则已无法断定其性别，或者只能给出倾向性的意见，于是，唯借助于古代 DNA
分析，方可望明确鉴定其性别。 

人骨容易腐蚀，而牙齿则不然，在地下埋藏几千乃至上万年也能保存完好，所以牙齿是性别

鉴定的最佳对象。通常可从牙齿或人骨中提取与 X-Y 染色体同源的 Amelogenin 基因进行 PCR
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扩增，再根据 DNA 电泳结果来判断男女。德国科学家曾进行过这一类研究[9]，他们选取了 12
个古代个体，时间跨度从BP4 000 到BP 7000，每个个体选取三个样品，既有牙齿也有骨头。有

关实验结果表明，除三个样品没有复制出目标基因外，所有相同个体样品的性别鉴定结果都一致，

其与之前的体质人类学判断也完全相同，从而表明此方法是可信的，应能应用于未知性别的鉴别。

顺便指出，这种鉴定方法在某种程度上也可用于检验古代DNA 提取的可靠性。如果其与体质人

类学的判断不一致，则意味着古代 DNA 的提取有问题。当然，古代DNA 提取的可靠性，关键

还在于结果的重复性。由于青春期之前男女骨骼的差别不明显，难以运用体质人类学方法来鉴别

性别，这样，古代DNA 方法对婴儿和少年的性别鉴定就尤其显得重要。  
古代社会的人们往往聚族而居，死后也埋在共同的墓地之中。这一传统至今在许多不甚发达

的农村依然存在。远古时期的聚落里，人们一般皆按血缘聚集在一起生活和劳动。一般说来，考

古学家判断史前或历史时期遗址里墓主人在家族中的地位，主要依据随葬品的多寡和贵贱。例如，

山西省天马-曲村遗址晋侯墓群发现后，考古学家原以为根据铭文中的人名应能准确地判断墓主

人，但实际情况并非那么简单[10]：一是出土名号与《史记》记录不完全吻合，二是有的墓竟出土

的铜器铭文中有多个人名。这就给断定墓主人的身份及其在家族中的地位，带来了极大的困难。

有人建议用人骨做 14C 测年，但其精度通常大于+20~30 年，以这样的精度显然无法构建各墓的

相对时序。要想解决这一难题，恐怕还需仰仗古代DNA 方法。我们知道，Y 染色体与父系遗传

相关，若采用专用软件按Y 染色体DNA 数据来构建各种可能的家族系统，由非DNA 的证据给

出先验判断，再通过不同DNA 的深入分析最终给出后验判断，这就是所谓共享软件的基本原理

Familias(www.nr.no/familias)[11]。国外有科学家对沙皇尼古拉二世的遗骸做mtDNA 分析，然后用

该软件探索其与尼古拉二世有亲属关系的欧洲其他王室的DNA的关系，以此来判断遗骸的真假，

即判断此人的DNA 是否出现在家族进化树上。 
历史时期的古代 DNA 工作应能检验方法的正确性和可靠性，而史前时期因没有文字记载，

埋葬顺序又不清晰，故有关DNA 分析工作往往更集中于聚落中族群的分类。众所周知，聚落由

单一家族组成，抑或由两个或更多家族组成，其统治阶层和被统治阶层，同属一个家族，还是分

属不同家族，探明这些具体问题，具有重要的考古学意义。吉林大学考古DNA 实验室关于河北

姜家梁遗址的人骨mtDNA 分析即属于这类工作，依据构建的进化树，他们认为该处聚落的社会

结构不同于母系氏族社会[12]。 
古代社会尽管交通不发达，但人员、物质的交流其实很频繁，研究各个文化之间的承继、交

流关系是考古学家的重要任务。以往主要依据陶器、石器(含玉器)等器形、微量元素组成的异同

以及一些风俗习惯(如拔牙)来判断不同文化间是否存在承继、交流关系。现在，古代 DNA 分析

在这一领域应能发挥更有效的作用。 
日本先民和亚欧大陆先民的关系一直是考古学和人类学的研究热点之一。日本旧石器和新石

器交际时，主要由弥生文化取代绳纹文化，与之相关的日本先民具有不同的人种，按体质人类学

从骨骼上就可看到差异。当然，他们的差别主要来自社会经济结构，即前者以采集经济为主，后

者以农业经济为主。遗址发掘时，只要发现稻谷残骸或水稻硅酸体，就可将该遗址定为弥生文化，

否则为绳纹文化。弥生文化的时代大约从 200B.C 至 200A.D，我国山东省临淄市 YIXI(音)遗址

的时代与之相当，大约从 206B.C–220A.D，即两汉时期。日本科学家对选自YIXI 遗址的骨骼和

牙齿样品进行了 mtDNA 测序，并和不同地区的现代人 mtDNA 作了的比照分析，认为 YIXI 人



现代人类学国际研讨会论文集（2002） 

 11 

在遗传距离上，和中国台湾省的汉族人群最接近[13]，与现在的蒙古人、日本人和韩国人也比较接

近，而与现在的日本阿伊努人和琉球人相差较远，与阿伊努人的祖先绳纹人及琉球人的祖先弥生

人则相差更远。依据骨骼形态学特征和其它有关资料分析，当日本先民的文化由绳纹开始向弥生

转变之际，即距今二千三百年左右，东亚大陆和日本列岛之间曾发生过相当规模的移民，因而东

亚大陆移民(即“渡来人”)的基因应该在当今日本人的 DNA 中有所体现。这些人可能来自朝鲜

半岛，也可能直接来自我国山东半岛或长江下游，因此，YIXI 遗址 mtDNA 分析的结果是可以

解释的。 
我国考古学家经过几代人的努力，业已构建成中国考古文化区系理论的基本框架，诸种文化

类型的先后顺序和相互关系也已基本捋清，但文化之间的动态交流研究尚处于起步阶段，如上所

述，仅凭陶器、玉器或其他器物的有关信息来探索不同文化间的承继、交流关系，似乎难以担此

重任。比如某个远古方国，在其疆域之外建立了与贸易、军事相关的驿站、封地和殖民地等，依

靠该地区的经济条件来维持生计，并由当地的土著人负责后勤补给，对于这一具体情况，若仅根

据陶器器形和人骨形态来判断文化间的交流，其难度之大，可以想象。当然，采用锶同位素比值

分析，应能判断分析对象是否本地人，甚至能揭示其来自何处，但要有一个前提，即此人系成年

后才来到这里驻守的。然而，如果采用古代DNA 分析，则不仅能揭示其来自何方，原则上还可

以判断其来自哪个文化。不过，这里也有一个前提，即事先需初步建成中国史前人的DNA 数据

库。有关这一方面的工作实际上属于人的个体断源问题, 是十分重要的。 
毫无疑问，mtDNA 研究成果最具有影响力的莫过于现代人类非洲单一起源说了。这一理论

的立足点在于：1)，mtDNA 母系遗传；2)，mtDNA 的突变和时间成正比。这样，相同母亲的直

接后代具有相同的mtDNA，即一种类型。经过一定时间后，由第 n 代女儿传下的后代中，将有

两种类型mtDNA。再经过相同时间，自第 2n＋1 代始，将会出现四种类型mtDNA。依此类推，

直至衍生出现代人类所具有的各种 mtDNA 类型。而这一理论的主要内容为：1)，现代人类的

mtDNA 类型起源于单一母性祖先，即所谓的“夏娃”；2)，“夏娃”生活在非洲，因为从非洲提

取出来的现代mtDNA 类型最多，说明其衍变时间最长；3)，“夏娃”生活在距今约 20 万年前，

对此，考古学证据也表明那一时间段内确有人类走出非洲；4)，走出非洲的人类逐渐取代了当地

人类，或者当地人类的mtDNA 并没有遗传下来[14]。这个学说提出来以后，遭受到了很多批评，

但似乎越来越成为主流认识，中国学者通过研究现代人 Y 染色体的变异程度，也倾向于支持这

一学说[15]。尽管如此，这个学说远未能成为定论。首先mtDNA 突变的速率是否恒定有待商榷和

验证，其次，抽样数量仍嫌不够，抽样的范围也太小，未能充分考虑基因交流和基因漂移的影响。

不过我们不能不看到，科学家根据 mtDNA 分析，对欧洲史前的尼安德特人(BP30,000)不是现代

人类的直系祖先，而是现代人类的旁系远亲的证明[16]，这一点还是得到基本公认的。 
顺便指出，中国从一万年至今都有比较清晰的文化发展序列，各个时期都有重要的遗址发现，

中国家谱的历史源远流长，这些都为探索人类起源提供了得天独厚的条件。若有组织地开展系统

研究，则可望在mtDNA 突变速率和mtDNA 遗传规律上获得更准确的认识。 
综上所述，目前的古代DNA 研究，大致可划分为六个领域：1)，残留物中古代DNA 提取和

分析，可以提供器物用途和制作工艺等方面的信息；2)，生物排泄物的DNA 分析，可反映古代

先民的食谱、病理和生态环境等多方面的信息，鉴于其较高的DNA 提取成功率，应予以足够的

重视；3)，牙齿和骨骼的古代DNA，可以获取个体信息，此外，利用动植物的古代DNA 来研究
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它们的起源、传播、驯化和在进化树上的位置，也可纳入这一范畴；4)，同一遗址内人群的DNA
分析，可以获取群体内部信息，进而可构建家族谱系，判断社会性质等；5)，结合其他考古证据

和科技手段，研究文化之间的动态交流；6)，结合现代人的mtDNA 数据，研究人类起源、演化、

变异和迁移的历史过程。 
存在问题 

任何技术都存在缺陷，古代 DNA 分析也不能例外。首先是古代 DNA 分子的降解，使得其

模板改变，致使 PCR 扩增困难，换言之，提取成功率较低。它不象元素分析，一个样品肯定能

得出一组数据。 
其次，PCR 扩增过程中，容易受现代人类DNA 的污染，造成扩增对象错误，这是因为PCR

的灵敏度太高。更何况即使没有污染，PCR 本身的运行过程也可能对结果产生干扰。需要补充

说明的是，研究动植物的古代DNA，虽然现代人类DNA 不会对它产生污染，但PCR 引物的设

计仍可能产生“污染”。同样，对于古代人类的DNA，动植物DNA 的污染也不会产生干扰。 
第三，提取出来的古代 DNA 要经过甄别，实验结果具有重复性是比较有说服力的。但用系

统发育分析来进行数据甄别可能是最有效并且最可靠的方法。像以前名躁一时的从恐龙蛋中提取

古代DNA，实际上就是首先用计算机软件 sequencer2.1 分析认为结果不可靠，有部分DNA 可能

来源于高等植物[17]。当然也有可能是软件的缺陷，但这个可能性相对来说就很小了，更何况软件

本身已经过很多验证。  
结语 

尽管古代DNA 分析有这样那样的缺陷，但作为兴起不足 20 年的新手段，它已经给考古学带

来了冲击，它为我们提供了一个重新审视古代历史的新视角，使以前一些争论不休的问题可望迎

刃而解，从而更充分、更深刻地了解人类自身及其社会发展的过程，并探索其规律。 
技术的突破引发学科的繁荣，这应该是科学发展的规律。当代考古不用 14C 年代测定已经是

难以想象的，而将来的考古发掘和室内研究若不做DNA 分析，恐怕更加难以想象的。随着技术

的发展，实验成本的降低，古代DNA 分析将会真正融入考古研究之中，甚至成为考古学不可或

缺的重要组成部分。 
另一方面也要看到，技术若离开应用，必将失去它应有的价值。古代 DNA 技术只有放在考

古学的大框架中才能发挥其重要的作用。当然，古代DNA 分析技术绝不是万能的，它不能排斥

或取代传统考古学的方法与其他科技手段，恰恰相反，只有充分结合考古学和其它科技考古学方

法，它才能真正给出令人信服的考古学结论。 
最后，我们想强调的是，古代 DNA 不应仅仅看作一种技术手段，而更应该看作一种文化遗

产。如上所述，它可以帮助我们更深层次地认识古代历史，解决各种历史难题，捋清人类演化的

历程以及人类在自然界中的地位，达到强化自我意识的作用，而这不正是文化遗产的作用吗？古

代样品出土以后，保藏条件至关重要，对文物而言，需通风良好、温度和湿度适宜等。而对古代

DNA 则不然，它最忌讳这种环境。因此，应该重视古代 DNA 保存环境的研究。与此同时，还

应抓紧时间对其进行分析，否则，其所携带的隐含信息就将永远消失。总之，应该将古代 DNA
视为文化遗产，而认真开展古代DNA 分析及其保存条件的研究，已刻不容缓。 

(下接第5页) 
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而且这里万年以来的古人类材料非常丰富。只有首先建立起中国文明主体的遗传基因标

尺，再进行边疆地区和少数民族的基因分析时，才有对比的依据。理清其间错综复桑的瓜

葛，对中华民族的远古历史研究具有重大意义，甚至可能重写中华文明史。 

现在，复旦大学现代人类学研究中心已经成立，这是我国人类学领域中的一件大事，

表明分子人类学已经成为我国人类学研究中的一支生力军。相信以此为契机，将推动我国

人类学、考古学、历史学、民族学、语言学等各学科研究的进一步深入发展，将我国的人

类学研究推进到一个新的境界。 
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