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人类征服美洲时间的多角度探讨 
杨敬敏, 朱东臣 

复旦大学生命科学学院现代人类学教育部重点实验室，上海 200433 

摘要：本文综合考古学、地理学、古生态学、分子遗传学等方面的研究成果对人类最早进入美洲的时间进行

探讨，并通过对文献中提及的迁移时间进行简单的统计分析。我们认为早期人类在征服美洲时有经历了两次

高峰期，一次是在 3.55 到 2.2 万年前，另一次是在 1.8 到 1.3 万年前。人类在进入西伯利亚后，继续扩张进入

当时曾是陆地的白令地区，在白令地区发展壮大并进入美洲大陆；但在 2.2 到 1.8 万年前，由于最后一次盛冰

期的到来，人类向美洲的迁移受到影响。随着盛冰期的结束，白令地区通向美洲大陆的通道重新打通，大约

1.8 到 1.3 万年前，人类再次快速向美洲扩张。 
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the Americas 
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ABSTRACT: The time for modern human entered the Americas was estimated by various fields including archaeology, 

geography, paleo-ecology, and molecular genetics. Here some simple analyses were performed on the time reported 

by many papers in these fields, indicating that there have been two waves for the peopling of the Americas, 

approximately 35,500-22,000 and 18,000-13,000 years ago. The early migrants to Siberia diffused to the Bering area 

which was above the sea level at that time, and expanded into the Americas subsequently. During 22,000 through 

18,000 years ago, the Last Glacial Maximum stopped the early migrant into the Americas until its end stimulated the 

migrants entered the Americas rapidly for the second wave 18,000 to 13,000 years ago. 
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美洲是现代人最后到达的一块大陆。随

着时代的进步，经济、科技的发展，各个学

科对美洲土著的研究也越来越热。图 1 是在

PubMed 上搜到的从上世纪 40 年代至今关于

美洲土著的研究论文的篇数随时间的变化状

况。这可以从一个侧面看出对美洲印第安人

的研究热度正在不断上升。特别是近二十年

来，这方面的研究成果正呈一个直线上升的

趋势。 
猿类是猴类衍化成现代人的一个重要中

间环节，考古学发现证明美洲只有猴类而无

猿类。在美洲，人们甚至没有发现早期智人

的化石。据此，科学家推断美洲不是人类的

起源地，美洲的人类是从其它大陆迁徙过去

的。但是人类是何时、通过什么路线和途径

进入美洲并在美洲栖息繁衍和发展的呢？现

在的美洲原住民又是从何而来？围绕这些问

题，国内外各个学科的学者都对此进行了深

入的研究和探讨，问题的答案似乎也渐渐明

朗。本文将从考古学、地理学、分子遗传学

等方面重点探讨一下美洲印第安人祖先进入

美洲的时间问题。 
 

 
图 1 各时期关于印第安人的自然科学研究论文数目   
Fig.1  The number of science papers on American 

Indians in different decades. Searching in PubMed, key 
words: “Native American” OR “American indian”. 
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表 1 美洲考古发现及其估算年代 Tab.1 The estimated ages of the archaeological sites in the Americas  
遗址编号 考古发现[1, 2] 距今时间（年） 

1 美国阿拉斯加(Alaska State)鹿骨刮刀 27,000 

2 德伯特、西伯尔德河、莎利湖(Sally lake)的凹刃尖石 10,000 

3 加拿大马更些河(Mackenzie River)以西考古发现 11,000-7,000 

4 加拿大育空地区青鱼洞文化 11,000 

5 加拿大育空老鸦河考古遗迹 25,000 -30,000 

6 加拿大坎卢普斯一具人体残骸 8,250 

7 美国阿韦拉的灶台、兽骨及织物等人类遗迹 15,000-12,000 

8 美国新墨西哥州克洛维斯附近的石矛 11,200 

9 秘鲁南部安第斯山山洞中 1 具人类化石和 4 件打磨过的石器 10,000 

10 巴西佩德拉 — 富拉达遗址和智利蒙特 — 维尔德遗址 33,000 

11 智利圣地亚哥以南约 800 公里的蒙特贝尔德遗址的古人遗迹 12,500 

12 阿根廷圣克鲁斯省南部迪亚夫洛山的山洞里箭簇、石刀 13,000-11,000 

 

 
图2 美洲考古发现的时间断层 Fig.2 A gap between 15,000 and 25,000 for the archaeological findings in the Americas   

 
考古学发现美洲最早的人类遗址属于旧

石器时代晚期和新时期时代。对这些遗迹进

行分析后发现印第安人来自亚洲。有些研究

者认他们为来自西伯利亚，也有些人认为来

自蒙古高原北部。这些印第安人的祖先是在

何时？如何进入美洲的呢？ 
通过不断的考古发现，人们在美洲找到

了很多美洲先民活动的遗迹，并用一些方法

测算这些遗迹的距今时间。其中一些遗迹列

在表 1 中。 
分析表 1 的考古遗迹数据并作图 2，我

们可以清晰地发现在 25,000-15,000 年前这段

时间里，考古发现有个断层出现。可能有以

下几种情况：(1)考古遗迹发现还不足，未能

填补此断层；(2)这段时间里发生了某一事件，

人类的在美洲难以生存，以致人口数下降，

从而导致人类活动的范围减少，现在已很难

发现那些为数不多的遗迹。 
如果是第一种情况，那有待进一步的考

古发掘。如果是第二种情况，那是什么事件

引起的呢？ 
地理学和古生态学给我们提供了一个回

答：在大约 60,000 到 10,000 年前，地球正处

于第四纪冰川期后期，白令地区是一片陆地，

连接着亚洲大陆和美洲大陆[3,4]。在这段时

间里有一个盛冰期的出现，在这个盛冰期里，
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冰盖覆盖了北半球的大片陆地，地球气温较

低。横山祐典等人估算出盛冰期的时间为

22,000 到 19,000 年前[5]。这个时间段正处于

这个考古断层里，这个也许能很好地解释断

层出现的原因。随着冰川期的结束，地球的

海平面上升，白令地区被淹没，成为白令海

峡，亚洲和美洲从此被白令海峡隔开，人类

通过白令海峡往美洲的迁移也受到阻隔。 
随着分子遗传学的发展，一些新的手段

应用于群体遗传学的研究中，如遗传标记

STR、SNP 的应用。母系遗传的线粒体

DNA(mtDNA)和父系遗传的 Y 染色体 DNA
一般不发生重组，通过这些 DNA 上一些遗传

标记的研究来探寻人类的进化、迁移、人群

历史问题已非常广泛。 
美洲印第安人的 mtDNA 有五种主要单

倍型类群，分别为 A、B、C、D 和 X[6]。可

以根据 mtDNA 这些单倍群或者 Y 染色体

DNA 上的一些遗传标记的频率差异，或者

DNA 序列的差异，采用不同的群体遗传学模

型来计算人群的迁移时间。不同的研究者得

到的数据差异和采用的各参数的值差异，最

后推算出的迁移时间也差异较大。 
 

表 2  不同文献估算的印第安人迁入美洲的时间 
Tab.2 The estimated time of American Indian’s entry to 
the Americas in different research reports 
作者 发表时间 起始年 终止年
Bailliet [7] 1994 30000 30000

12000 12000
Bianchi [8] 1998 13500 58700
Bonatto [9] 1997 25000 40000
Bonatto [10] 1997 22000 55000
Brown [11] 1998 12000 17000

23000 36000
Forster [12] 1996 20000 25000

13000 13000
Horai [13] 1994 14000 21000
Lorenz [14] 1997 10000 13000
Ruiz-Linares[15] 1999 9000 11000

5000 18000
Santos[16] 1999 15000 15000
Seielstad [17] 2003 15000 18000
Silva [18] 2002 18600 23400
Shields [19] 1993 12100 13200
Fagundes[20] 2008 15000 18000
Starikovskaya[21] 1998 13000 16000

34000 34000
Stone[22] 1998 23000 37000
Torroni[23] 1994 8000 10000

22000 29000
Torroni[24] 1993 17000 34000
 
 

搜集尽量多的关于用DNA信息推测早期

人类进入美洲时间的文献，列在表 2 中。有

些文献采用 mtDNA 单倍群数据，有些采用 Y
染色体 DNA 的遗传标记或序列信息。 

对表 2 进行分析，统计各个时间段的文

献报道次数，分析结果见图 3。其中报道频

次最高的是 1.5 万年前和 2.8-2.3 万年前，均

为 8 次。在 1.9 万年前出现了一个低谷，只

有 4 次。 5.9 万年之内的频次总体均值约等

于 4。 3.9-1 万年区间各点的频次大于等于

4(1.1 万年除外)，再对这个区间取均值(二次

均值)，均值约为 6，在频次大于等于 6 的时

间区间，最终近似得到两个区间:[3.55,2.2](左
边界落在 3.5 和 3.6 之间，对其做简单的均值

处理)和[1.8,1.3](频次小于 6 的 1.4 万年也被

包括在内)。 
不同文献报道的早期人类进入美洲的时

间各不相同，报道的频次越高，结论往往越

可靠。如果是这样，我们就可以根据上述分

析结果，认为早期人类进入美洲的时间为 3.9
万年前到 1 万年之间(频次大于等于总体均

值)，在 3.55-2.2 万年前和 1.8-1.3 万年前经历

了两次迁移高峰(均值大于等于 6)，在 2.2-1.8
万年前可能经历一次瓶颈效应。 

前面已经提到在 2.2-1.9 万年前曾经经历

一次盛冰期[5]，在这几千年时间里，地球气

温较低，生存条件恶化，特别是北半球高纬

度地区。在白令地区，有效群体大小(Ne)下
降，妇女群体数甚至降到 1000 左右[25]。但

盛冰期并不意味着在这几千年时间里人类在

白令地区无法生存，已有证据表明在盛冰期

的部分时间里，白令地区有一些冰期生物种

遗区，在生态上和气候上适合人类生存[26]。 
KITCHEN 等人于 2008 年提出了一种新

的模型，认为人类进入美洲分三个阶段：

(1)4.3-3.6 万年，从东亚中部走出亚洲，开始

向白令地区扩散。(2)3.6-1.6 万年，人类占据

着白令地区。(3)约 1.6 万年，人类从白令地

区向美洲扩散，一条路线是美洲靠太平洋的

海岸线一直往南，另一条线路是沿着东部的

Laurentide 冰盖和西部的 Cordilleran 冰盖之

间的一条无冰走廊向美洲大陆扩散[27]。 
结合这个模型，以及前面提到的有关地

理学、古生态学、考古学、分子遗传学的观

点和前面的一些简单分析结果，我们认为人 
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图 3 美洲印第安人迁入美洲的不同时间报道频次 
Fig.3  The frequency of the reported time for American Indian’s entry into the Americas (the same data as in Tab.2) 

 

类在来到西伯利亚后不久便向白令地区扩

散，即 4.3-3.55 万年；在 3.55-2.2 万年，占据

着白令地区并有部分进入美洲内陆，可能有

部分沿着太平洋沿岸进入中美洲甚至南美；

在接下来的三千年时间左右的时间里，地球

经历了最后一个盛冰期，在这个时期，白令

地区人口急剧下降，人类向美洲大陆迁移遇

到了极大的困难；在这个盛冰期过后，1.8-1.3
万年之间人类又得以再次快速向美洲大陆甚

至南美洲扩散，或通过太平洋，或通过冰盖

间的无冰走廊；随着冰期的结束，地球海平

面的上升，白令海峡渐渐形成，美洲和亚洲

被海洋隔开，白令地区和太平洋沿岸的一些

海拔较低的地区渐渐被海水淹没，有些曾经

人类活动过的遗迹长眠于海底；在最近的一

万年内，随着人类文明的出现和发展，人类

渐渐征服海洋，结束了从树上下来后，几百

万年来只靠双腿征服世界的历史，开始了新

的征程。 
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