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中国 28个民族群体 Y染色体 DY S287位点的遗传多态性△
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　　摘要 : 目的　研究我国 9个省 28个民族群体 Y染色体 DYS287位点的遗传多态性。方法　应用 Touchdown PCR技

术扩增 1 006个 DNA样品的 Y染色体 A lu序列多态性 ( YAP) +片断 , 琼脂糖凝胶电泳分离检测。结果　藏族 YAP +

频率为 3617% , 土族 2318% , 彝族 1814% , 普米族 1113% , 塔吉克族 714% , 白族 617% , 基诺族 511% , 山东汉族

4% , 仫佬族 217% , 毛南族 113% , 甘肃汉族、云南汉族、壮族、傣族、黎族、怒族、傈僳族、纳西族、拉祜族、独龙

族、哈尼族、畲族、维吾尔族、撒拉族、柯尔克孜族、东乡族、佤族及朝鲜族的 YAP +频率均为 0。结论　YAP +频率

在部分汉藏语系民族 (藏、彝、普米、基诺、白族 ) 中频率较高。在历史学、语言学上被认为来源于中亚的民族 (土

族、塔吉克族 ) 中 YAP +频率也较高。而起源于百越民族的少数民族 (仫佬族、毛南族 ) YAP +频率值得进一步探讨。
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Polym orph ism of DY S287 on Y Chrom osom e in 28 Ethn ic Popula tion s of Ch ina△
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ABSTRACT: O bjective　To investigate the polymorphism of DYS287 among 28 ethnic populations in 9

p rovinces of China1 M ethod　YAP element was detected by Touchdown PCR amp lification and 2% agarose gel

electrophoresis1 Results　YAP + frequencies in these ethnic populations were as follows: Zang 3617% , Tu

2318% , Yi 1814% , Pum i 1113% , Tajik 714% , Bai 617% , J ino 511% , Shandong Han 4% , M ulao

217% , and Maonan 113% 1 The rest ethnic populations in our study, including Gansu Han, Yunnan Han,

Zhuangzu, Daizu, L izu, Nuzu, L isu, Naxi, Lahu, Dulong, Hani, Shezu, W eiwuer, Sala, Kerkizi,

Dongxiang, Vazu, and Korea didn’t carry YAP + element1 Conclusion s　Zangzu, Tuzu, Yizu, Pum i, J ino,

and Baizu, which belong to Sino2Tibetan language fam ily, carry a high YAP + frequency1 Sala, Tuzu, and Ta2
jik, regarded as Central A sia by origin in history and linguistics, also have a high YAP + frequency1 Mulao and

Maonan, which origin from“Baiyue”ancient ethnic group s, also have a considerable YAP + frequency1
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　　东亚地区是人类进化和迁徙过程中的一个重要

节点 , 研究东亚人群的遗传结构和相互遗传关系 ,

对追溯这一地区的民族渊源乃至现代人类的起源都

有重要的意义。我国地处东亚中心 , 人口和民族群

体众多 , 对国内群体的遗传多态性进行分析 , 无疑

对东亚人群的起源和迁移路线的研究具有重要价值 ,

同时也可为了解我国各地区人群的遗传结构及其分

布特点积累资料 , 为研究各民族或群体间的相互关

系及源流问题提供依据。

Y染色体特异区 DNA多态在人类群体遗传学研

究中具有重要位置 , 能提供独特的群体遗传学数

据 [ 1 ]。它呈严格的父系遗传 , 在减数分裂时不发生

重组 , 研究所需有效个体数是常染色体有效个体数

的 1 /4, 24个个体以上的频率数据即为有效。并且 ,

Y染色体的变异比常染色体和线粒体 DNA的变异具

有更明显的地域聚集性。因此 , Y特异区 DNA多态

特别适用于研究涉及到不同地域的迁徙的问题 [ 2 ]。

目前 , Y染色体的研究数据已经为民族群体的起源

与迁移及民族间的亲缘关系提供了很有价值的线

索 [ 3～5 ]。

YAP是位于 Y染色体长臂 Yq11的 DYS287位点

的一个 A lu序列插入多态 ( Y chromosome A lu inser2
tion polymorphism, YAP) , 是 Y特异区的一个双等位

基因位点 , 可用于鉴定稳定的遗传谱系关系。不同

人群中 YAP多态性是由于携带 YAP +位点的祖先群

体与不携带 YAP +位点的群体发生基因交流形成的。

Hammer等 [ 6 ]的研究显示 , YAP +在非洲和非洲以外

人群之间基因频率有明显差异 , 表明 YAP并非固

有 , 很有可能是近期独特的一次性插入造成的稳定

多态因子 , 仅有数万年历史。

本研究有选择地选取分布于我国的东部 (山

东 )、东南部 (福建 )、南部 (海南 )、西南部 (云

南、广西 )、西部 (甘肃、青海、新疆 ) 以及东北部

(黑龙江 ) 共 9个省的具有代表性的 28个民族群体

的 1 006个个体 , 对他们的 DYS287位点进行多态性

分析。

对象和方法

对象　根据 “知情同意 ”的原则 , 收集我国山

东、福建、海南、云南、广西、甘肃、青海、新疆

及黑龙江省共 9个省的 26个少数民族 (含 28个群

体 ) 1 006个个体的外周血。每个民族群体的样本均

来自民族聚居地 , 采血对象均追溯三代以上家族史

以确保其代表性 , 每一健康个体抽取静脉血 5 m l,

用 EDTA或肝素钠抗凝。民族群体相关信息见表 1。

其中 745份血样在采集 24 h内经 EB病毒转化为永生

细胞株。

D NA提取 　745份基因组 DNA以常规的 “酚 2
氯仿法”提取自 EB病毒转化的永生细胞株。261份

DNA用 OMEGA 血 DNA 抽提试剂盒 ( Omega B io2
Tek, USA) 提取基因组 DNA。

PCR扩增及电泳产物检测 　YAP引物序列 [ 7 ] :

YAPa: 5 ’ CAGGGGAAGATAAAGAAATA 3 ’; YAPb: 5 ’

ACTGCTAAAAGGGGATGGAT 3 ’。 10μl反应体系包

括 : 25～40 ng基因组 DNA , 10 ×PCR buffer, 011

μmol/L 引 物 , 0125 UTaq ( Takara, China ) , 116

mmol/L M gCl2 , 116 mmol/L dNTP。 PCR反应条件 :

94℃预变性 2 m in; 然后在 94℃变性 20 s, 59℃退火

1 m in, 72℃延伸 1 m in的条件下进行 14次循环 , 每

次循环退火温度递降 015℃; 再在 94℃变性 20 s,

52℃退火 1 m in, 72℃延伸 1 m in的条件下进行 14次

循环 ; 最后 72℃延伸 5 m in。每次 PCR反应均设立

阴性对照和空白对照。PCR产物用 2%的琼脂糖凝胶

电泳检测。YAP +的扩增片段为 455 bp , YAP2的片
段为 150 bp。

结　　果

各民族群体的采样地点、群体采样地、采样地

经纬度、民族所属的语系、语族及 YAP +频率数据

在 28个民族群体中分布见表 1。按语系语支亲缘关

系分类的 YAP +频率见表 2。YAP +的电泳检测结

果见图 1。

本研究分别从中国西北、西南及东部 3个采样

点采得的汉族样品的 YAP +平均频率为 1112%。属

于汉藏语系藏缅语族的民族 : 藏族、普米族、彝族、

哈尼族、傈僳族、纳西族、拉祜族、怒族、独龙族、

基诺族、白族的 YAP +平均频率为 7126% ; 属于汉

藏语系壮侗语族民族 : 壮族、傣族、黎族、仫佬族、

毛南族的平均频率为 0150% ; 属于汉藏语系苗瑶语

族的畲族 YAP +频率为 0。阿尔泰语系蒙古语族的

平均频率为 1178% , 阿尔泰语系突厥语族的平均频

率为 4176% , 属于南亚语系孟—高棉语族的佤族为

0, 属于印欧语系伊朗语族的塔吉克族 YAP +频率为

7140% (表 2)。
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各民族的 YAP +频率分别为 : 藏族 3617%、土

族 2318%、彝族 1814%、普米族 1113%、塔吉克族

714%、白族 617%、基诺族 511%、山东汉族 4%、

甘肃汉族 0、云南汉族 0、仫佬族 217%、毛南族

113% , 壮族、傣族、黎族、怒族、傈僳族、纳西

族、拉祜族、独龙族、哈尼族、畲族、维吾尔族、

撒拉族、柯尔克孜族、东乡族、佤族及朝鲜族均为 0

(表 1)。综观这 28个民族群体的 YAP +频率与采样

地经纬度的关系 , 可以看到 YAP +频率呈现自西北

西南向东部递减的趋势。从各民族群体的语言系属

关系来看 , 汉藏语系藏缅语族和印欧语系伊朗语族

具有最高的 YAP +频率 , 分别为 7126%和 7140%。

汉藏语系苗瑶语族和南亚语系孟—高棉语族的则具

有最低的 YAP +频率 , 均为 0 (表 2)。

表 1　28个采样群体相关信息及 YAP +频率

Table 1　Correlative information of 28 ethnic populations and their YAP + frequency

Population Samp le number Samp le p lace Latitude Longitude Language fam ily Language subfam ily YAP + frequency ( % )

Tibetan 30 Zhongdian, Yunnan N 27178 E 99172 Sino2Tibetan Tibeto2Burman 3617

Tu 21 Huzhu, Q inghai N 36180 E 101190 A ltaic Mongol 2318

Yi 38 N inglang, Yunnan N 27120 E 100180 Sino2Tibetan Tibeto2Burman 1814

Pum i 44 Lanp ing, Yunnan N 27128 E 100182 Sino2Tibetan Tibeto2Burman 1113

Tajike 27 Tashikuergan Xinjiang N 37177 E 75122 Indio2European Iranian 714

Bai 30 Dali, Yunnan N 25134 E 100113 Sino2Tibetan Tibeto2Burman 617

J ino 39 J inghong, Yunnan N 22101 E 100148 Sino2Tibetan Tibeto2Burman 511

Shandong Han 25 Zoup ing, Shandong N 36189 E 117175 Sino2Tibetan Tibeto2Burman 4

Gansu Han 28 W uwei, Gansu N 37190 E 102160 Sino2Tibetan Tibeto2Burman 0

Yunnan Han 36 Kunm ing, Yunnan N 24105 E 102173 Sino2Tibetan Tibeto2Burman 0

Mulao 37 Luocheng, Guangxi N 24170 E 108190 Sino2Tibetan Zhuang2Dong 217

Maonan 76 Huangjiang Guangxi N 24180 E 108120 Sino2Tibetan Zhuang2Dong 113

Zhuang 45 Tianyang, Guangxi N 23175 E 106190 Sino2Tibetan Zhuang2Dong 0

Dai 42 J inghong, Yunnan N 22101 E 100148 Sino2Tibetan Zhuang2Dong 0

L i 30 Baisha, Hainan N 19123 E 109144 Sino2Tibetan Zhuang2Dong 0

Nu 36 Fugong, Yunnan N 26190 E 98120 Sino2Tibetan Tibeto2Burman 0

L isu 38 Fugong, Yunnan N 26190 E 98120 Sino2Tibetan Tibeto2Burman 0

Naxi 34 Lashi, Yunnan N 27130 E 100130 Sino2Tibetan Tibeto2Burman 0

Lahu 33 J inghong, Yunnan N 22101 E 100148 Sino2Tibetan Tibeto2Burman 0

Dulong 47 Gongshan, Yunnan N 27173 E 98165 Sino2Tibetan Tibeto2Burman 0

Hani 44 Menghai, Yunnan N 21195 E 100105 Sino2Tibetan Tibeto2Burman 0

She 26 Fuan, Fujian N 27110 E 119165 Sino2Tibetan M iao2Yao 0

W eiwuer 36 Yili, Xinjiang N 44140 E 84180 A ltaic Turki 0

Sala 45 Xunhua, Q inghai N 35180 E 102140 A ltaic Turki 0

Kerkezi 24 W uqia, Xinjiang N 39170 E 75118 A ltaic Turki 0

Dongxiang 29 Dongxiang, Gansu N 35160 E 103130 A ltaic Mongol 0

W a 30 Lancang, Yunnan N 2210 E 99190 Austro2A siatic Mon2Khmer 0

Chaoxian 36 Mudanjiang, Heilongjiang N 44160 E 129158 A ltaic Korea 0

YAP: Y chromosome A lu insertion polymorphism; N: north; E: east

表 2　不同语系群体的平均 YAP +频率

Table 2　Average frequency of YAP + in different language fam ily

Language

fam ily

Language

subfam ily

Samp le

number

YAP + average

frequency ( % )

Sin2Tibetan Han 89 1112

Sin2Tibetan Tibeto2Burman 413 7126

Sin2Tibetan Zhuang2Dong 230 0150

Sin2Tibetan M iao2yao 26 0100

A ltaic Mongol 50 1178

A ltaic Turki 105 4176

A ltaic Korea 36 0100

Indio2European Iran 27 7140

Austro2A siatic Mon2khmer 30 0100

图 1　PCR产物凝胶电泳检测
F ig 1　Detection of PCR products with 2% argerose gel

11PUC19 /MSP I DNA marker; 2, 426, 82111YAP2
(150 bp) ; 3, 71YAP + (455 bp)
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讨　　论

本研究所选取的 9个采样省的地理位置 : 山东、

福建、海南、云南、广西、甘肃、青海、新疆、黑

龙江具有明确的群体遗传学研究意义。黑龙江省在

地理位置上与北亚地区接近 ; 山东省濒临渤海 , 与

朝鲜半岛、勘察加半岛和库页岛及隔海相望的日本

列岛联系紧密 ; 东南亚则被认为是非洲起源的现代

人类进入东亚地区的第一站 [ 6 ]。福建、海南两省可

能是现代人类进入中国大陆后向北迁移的前哨站之

一 ; 云南、广西两省是中国少数民族种类及数量最

多的省份 , 早在新石器时代 , 这两省就已经是众多

部落的共同杂居区。广西是我国最大的壮侗语族少

数民族的聚居地。云南省由于著名的 “藏彝走廊 ”

的存在 , 从远古时代起就成为西北、西南地区民族

的迁徙、分化、演变的重要通道。甘青地区的氐羌

系民族南下 , 云、桂等地的壮—侗语族、孟—高棉

语族的诸民族北上。云南省的特殊地理条件 , 又使

得许多少数民族间的隔离程度很高 , 形成许多隔离

群体 , 这对于研究民族起源迁移具有特殊意义 ; 西

北的青海、甘肃、新疆三省是古丝绸之路的必经之

地 , 是联系东亚与中亚、欧洲之间的咽喉要地 , 它

们既是以丝绸贸易为主的商贸通道 , 也是古代游牧

民族的迁徙通道。因此 , 对这九个省的民族群体间

DYS287多态位点所呈现的特征值得进行深入探讨。

YAP +频率的高低可以部分印证这些民族群体

间语言学上的亲缘关系 (表 2 )。我国的 56个民族

使用的语言属于汉藏、阿尔泰、澳亚、南岛及印欧

五大语系 , 以及藏缅、壮侗、苗瑶、突厥、蒙古、

满 2通古斯、孟 2高棉、印尼、斯拉夫、伊朗 10大语

族。本研究所选择的群体涵盖了我国除南岛语系外

的所有 4个语系的 8个语族 , 具有比较强的代表

性 [ 8 ]。

本研究共涉及汉藏语系藏缅语族的 12个民族 :

汉、藏、普米、彝、哈尼、傈僳、纳西、拉祜、怒

族、独龙、基诺、白族。其中 , 分别从山东、云南、

甘肃 3个采样点采集的汉族样品 YAP +平均频率为

1112% , 与目前国内相关报道 0 ～ 215%基本吻

合 [ 9, 10 ]。藏族 ( 3617% )、彝族 ( 1814% )、普米族

( 1113% )、白族 ( 617% )、基诺族 ( 511% ) 都发

现了较高的 YAP +等位基因频率 , 其他几个藏缅语

族民族群体 YAP +为 0 , 这与文献报道 [ 9, 11, 12 ]藏族

1313%～49% , 彝族 8%～15% , 白族 0～6125% 基

本吻合。对于藏族 YAP +频率的差别 , 有学者认为

藏区边缘的藏族群体 YAP +频率是由于与外族的交

流而降低的 [ 13 ]。基诺族 YAP +频率为 511% , 他们

很可能与带有较高 YAP +频率的民族亲缘关系较近 ,

如藏族、彝族、白族。Su等 [ 14 ]认为汉藏语系民族的

具有共同的起源 , 其祖先氐羌氏族的一支通过藏彝

走廊向西、南迁徙进入喜玛拉雅地区 , 并由此产生

了汉藏语系内的汉语语族和藏缅语族的分化 ; 藏族

此后同来自中亚的古老人群融合 , 形成在 Y染色体

上包含东亚和中亚两个人群特点的多起源组合。在

东亚地区 , 藏族群体与日本人具有相似的 YAP +频

率 , 据此 Hammer等 [ 11 ]曾推测 : 新石器时代 , 有一

支与日本的绳纹人群有较近亲缘关系的群体从北亚

地区携带 YAP +元件向南迁入西藏地区定居 , 随后

与那里的古氐羌部落渐渐融合 , 形成现代的藏族。

Hammer的假说需要更多位点的分析来证实。有研究

显示普米族的 YAP +频率高达 7213% [ 12 ] , 而本研究

中普米族 YAP +频率为 1113% , 故我们仍认为藏族

是中国 YAP +频率最高的民族。

根据历史记载 , 我国西南地区的少数民族起源

于氐羌、百越、百濮 (孟—高棉 ) 诸部落 [ 15 ]。本研

究起源自氐羌部落的傈僳、哈尼、纳西、拉祜、独

龙及怒族 YAP +频率均为 0。推测上述这些民族群

体可能是由氐羌部落中未携带 YAP +的那些古代部

落演化而来的。这些人口较少并且由于所处的特定

地理环境造成严重地理隔绝而与外族基因交流甚少

的民族 , 由于很少的祖先群体未携带 YAP +元件 ,

就会表现出比较明显的 “奠基者效应”。

古称 “百越”的民族多演化为今天属汉藏语系

壮侗语族民族 , 如壮、傣、毛南、仫佬、畲族。“百

越”群体与中亚、北亚的民族群体的亲缘关系相对

于 “氐羌 ”部落要远得多 , 但是民族起源于 “百

越”的仫佬、毛南民族却分别有 217%和 113%的

YAP +频率。无论从地理分布还是族源考证来看 ,

仫佬和毛南族的亲缘关系都很近 , 从 YAP +的频率

的接近也可以看出。但是同为 “百越”的其他几个

民族如壮、傣、黎、畲族的 YAP +频率却均为 0。

DYS287位点的 A lu序列插入 ( YAP + ) 被认为是起

源于中亚 [ 16 ] , 目前的一些研究也表明北亚群体、日

本的冲绳岛人及阿伊努人也携带着很高的 YAP +频

率 [ 17, 18 ]

起源于古代 “百越部落”的仫佬、毛南的 YAP +
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元件来自哪里 ? 本研究初次检测了 45个毛南族样品 ,

得到的 YAP +阳性频率为 212%。从理论上讲 , Y染

色体上 SNP位点研究需要的有效群体很小 , 研究样

本数大于 24频率数据即有效。但是为了增加本数据

的信度与效度 , 我们进一步增加毛南族的研究样本

量至 76, YAP +阳性个体仍为 1人 , YAP +频率为

113%。毛南族的 YAP +问题 , 值得我们用更多位点

的数据并结合民族学、考古学、体质人类学资料作

进一步探讨。

本研究佤族 YAP +频率并为 0, 与文献报道一

致 [ 12 ]。

本研究结合文献报道 [ 5, 9, 10, 12, 13 ] , 可以看出 ,

YAP +频率在民族间表现出比较明显的差异 , 相同

民族不同地区的群体间也存在差异 , 甚至采样地区

接近的同一个民族也会表现出比较明显的差异。这

一方面可能是由于特定采样点的样本代表性差异造

成 , 另一方面也说明民族的起源迁移问题的复杂性 ,

只有随着各个多态位点数据的积累以及结合其他学

科 , 如民族学、考古学、体质人类学等领域的发现

进行综合分析才能够逐渐理清民族间的脉络关系。

采自西部和西北部的 7个群体 : 土族、塔吉克

族、撒拉族、东乡族、维吾尔族、柯尔克孜族以及

甘肃汉族中 , 除甘肃汉族外 , 其他 6个少数民族的

祖先都曾经是在丝绸之路上生活的游牧民族。从历

史记载看 , 这些民族的族源均与中亚关系密切 [ 19 ]。

但仅从 YAP +频率来看 , 土族 2318%、塔吉克族

7140% , 其他 4个民族均为 0, 表现出极大的差异。

土族的 YAP +频率为 2318%。民族学领域比较

公认的土族是由融合了藏、汉、蒙古等民族成分的

“吐谷浑人 ”形成的。从 YAP +频率来看土族似乎

与 YAP +携带率很高的藏族有过较多的基因交流。

塔吉克族携带 7142%的 YAP +频率。塔吉克族是源

于中亚操伊朗语的民族 [ 14 ]。文献报道毗邻伊朗的巴

基斯坦群体 YAP +频率为 212%～812% [ 20 ] , 与塔吉

克族的 YAP +频率相近 , 可以视为塔吉克族中亚来

源的标志。

撒拉族、维吾尔族、柯尔克孜族、东乡族的

YAP +频率均为 0。这从另一方面说明 , 尽管 YAP +

来源于中亚 , 但对某些群体而言 , 可能 “奠基者效

应”占据了优势。尤其有些民族 , 例如 , 撒拉族、

东乡族由于民族习惯很少与异族通婚 , 在这些甚少

与其他民族发生基因交流的群体 , YAP +频率可保

持接近于 0。这有待进一步更多位点的调查提供更详

细的资料。
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·快　讯·

荷兰 《医学文摘》数据库及波兰 《哥白尼索引》正式收录

《中国医学科学院学报》

　　经通告及检索 , 荷兰 《医学文摘》数据库 ( EMBASE) 及

波兰 《哥白尼索引》 ( Index of Copernicus, IC) 于 2006年正式

收录 《中国医学科学院学报》。

荷兰《医学文摘》数据库 ( EMBASE) ( http: / /www1elsevier1
com /homepage / sah / spd / site / index1htm l) 是国际上重要的生物

医学和药理学数据库 , 其与美国生物医学文献联机数据库

(Medline /PubMed)、美国 《生物学文摘》 (B iological Abstract,

BA) 数据库、美国 《化学文摘》 ( Chem ical Abstract, CA ) 数

据库并称为世界四大医学检索工具。EMBASE收录了世界上 70

个国家 /地区 4 000余种生物医学期刊 , 主要涵盖了欧洲及亚洲

的生物医学期刊 , 与美国生物医学文献联机数据库 (Medline /

PubMed) 联合使用 , 可以获取最新的高质量生物医学和药理学

信息。

波兰 《哥白尼索引》 ( IC) ( http: / / journals1 indexcoperni2
cus1com) 是新创建的生物医学数据库 , 主要收录世界范围内

的生物医学期刊 , 目前该数据库仅收录了 33种中国生物医学

期刊。


