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线粒体DNA多态性在人类学研究中的应用★

裴林国，席焕久，刘海东

Application of mitochondrial DNA polymorphism in the anthropology

Pei Lin-guo, Xi Huan-jiu, Liu Hai-dong

Abstract
BACKGROUND: The mitochondrial DNA with multiple copy number, maternal inheritance, high mutation rate, restructuring and
other rare features, has important significance at levels of molecular ecology, molecular genetics, forensic and anthropological
research.
OBJECTIVE: To comprehensively analyze mitochondrial DNA in the development of research methods, and to explore the
application of anthropological research.
METHODS: With the key words of mitochondrial DNA, polymorphism, and haplogroup in English, a computer-based online search
was conducted in Pubmed database from January 1999 to April 2009. Anthropology relevant articles were included, but animal
experiments were excluded.
RESULTS AND CONCLUSION: Among the first inspection of 235 documents, 33 met the inclusion criteria. Mitochondrial DNA
characterized by multiple copy number, maternal inheritance, high mutation rate, and very few re-occurring features, thus by
analyzing the scope and frequency of information, it could be used to infer the relationship between the different populations, as
well as the reconstruction of mass incidents. Mitochondrial DNA variation information extraction method had experienced low
RFLP, high-resolution RFLP, sequencing and RFLP and sequencing of hypervariable region. Mitochondrial DNA polymorphisms
played an important role in interfering phylogenetic relationships, different groups of national origin and migration routes.
Mitochondrial DNA database of various groups around the world did not restrict the full application in anthropology. Mathematical
statistical model which was used to improve existing, build and enrich various groups of mitochondrial DNA database all over the
world is the main direction for future research. Mitochondrial DNA is significance in molecular ecology, molecular genetics, forensic
science and anthropology, as well as the study of tissue engineering, especially in the study of human origins and comparative
phylogenetic relationships of different populations.
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摘要

背景：线粒体 DNA 具有多拷贝数、母系遗传、突变率高、极少发生重组等特性，在分子生态学、分子遗传学、法医学和人

类学研究上都有重要的意义。

目的：综合分析线粒体 DNA 研究方法的发展，探讨其在人类学研究方面的应用。

方法：以 mitochondrial DNA，polymorphism，haplogroup 为检索词，检索 Pubmed 数据库(1999-01/2009-04)。文献检索

语种限制为英文。纳入人类学相关的内容，排除动物实验。

结果与结论：计算机初检得到 235 篇文献，33 篇符合纳入标准。线粒体 DNA 具有多拷贝数、母系遗传、突变率高、极少发

生重组等特性，通过分析变异及其分布范围与频率等信息，来推断不同人群体之间的关系以及重建群体事件。线粒体 DNA
变异信息的提取方法经历了低分辨率 RFLP、高分辨率 RFLP、测序和 RFLP 与高变区测序相结合的变迁。线粒体 DNA 多

态性在推断不同人群亲缘关系、不同人群族源和不同人群迁移路线 3 个方面的应用具有极其重要的意义。世界范围内各个群

体的线粒体 DNA 数据库不完整制约着其在人类学方面的应用。改进现有的数学统计模型并且建立、丰富全球范围内各个群

体的线粒体 DNA 数据库是今后研究的主要方向。线粒体 DNA 在分子生态学、分子遗传学、法医学和人类学以及组织工程研

究上都有重要的意义，特别是在研究人类起源和比较不同人群亲缘关系方面更具有重要的辅助作用。
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0 背景

线粒体 DNA(mitochondrial DNA，mtDNA)
是由 16 569 个碱基对组成的闭合双链环状分

子，分为编码区和非编码区。非编码区也叫控

制区，是 mtDNA 基因组中进化速率最高、最具

多态的区域[1]；编码区共 37 个基因，无内含子，

缺少组蛋白和非组蛋白的保护，缺乏有效的基因

修复系统，极易发生突变。mtDNA 具有多拷贝

数、母系遗传、突变率高、极少发生重组等特性，

在分子生态学、分子遗传学、法医学和人类学研

究上都有重要的意义[2]。尤其 mtDNA 高突变率

和极少发生重组的特性，使变异在较短时间内积

累，且忠实而连续地遗传下来，产生了群体特有

的衍生世系，通过分析古老及衍生世系的关系及
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其分布范围与频率等信息，可以研究群体之间的关系以

及重建群体事件，也可为组织工程及组织构建提供细胞

学信息[3]。

1 目的

综合分析线粒体 DNA 研究方法的发展，探讨其在

人类学研究方面的应用。

2 资料和方法

纳入与排除标准：

研究对象：人类学相关内容。

干预类型：涉及线粒体 DNA 的研究方法，其在人

类起源中的应用，在比较不同人群亲缘关系中的应用，

在族源研究中的应用，在人群迁移中的应用。筛选明显

重复、时间久远及一些明显非随机实验的文章。

检索策略：以 mitochondrial DNA，polymorphism，

haplogroup 为 检 索 词 ， 检 索 Pubmed 数 据 库

(1999-01/2009-04)。
文献检索语种限制为英文。

资料提取与文献质量评价：由第一作者仔细阅读所获

文献文题、摘要和全文，以确定符合纳入标准的文献，

并交叉核对，如有分歧，则通过讨论或由通讯作者协助

解决。

3 文献证据综合提炼

3.1 文献检索结果及质量评价 计算机初检得到 235 篇

文献。阅读标题和摘要进行初筛，排除因研究目的与此

文无关的 128 篇，内容重复性的研究 73 篇，共保留 34
篇文献进行综述。

3.2 文献证据综合提炼

mtDNA 研究方法的变迁：限制性片段长度多态性：限

制性片段长度多态性通过 mtDNA 突变导致特异酶切位

点的产生、消失或移位引起酶切后限制性片段长度的数

目及长度发生变化，从而在电泳条带上显示出来，经过

染色或放射自显影获得酶切物理图谱。

早期mtDNA的研究主要采用低分辨率限制性片段长

度多态性，即通过五六种限制性内切酶对 mtDNA 全基因

组进行酶切检测，该方法所能获取的信息量极少，使得基

于该方法构建的系统树分辨率极低，群体特异性极少，

相关研究结果存在较多的问题。1995 年 Wallace 等人

对低分辨率限制性片段长度多态性进行了改进，他们通

过 9 对引物重叠扩增 mtDNA 全基因组，再采用 14 种限

制性内切酶(AluⅠ、AvaⅡ、BamHⅠ、DdeⅠ、HaeⅡ、

Hae Ⅲ、HhaⅠ、HinfⅠ、HincⅡ、HpaⅠ、HpaⅡ/

MspⅠ、MboⅠ、RsaⅠ及 TaqⅠ)对扩增片段分别进行

酶切，提取了更多的 mtDNA 突变信息，发现了很多具

有大洲特异性的多态性位点。Torroni 等[4]将共享有某个

或某些稳定位点突变的所有单倍型的集合定义为单倍

群，这些单倍群与特定的人群相关联，大多数的单倍群

揭示了人群地域的差异。

由于限制性片段长度多态性受到内切酶识别位点

的局限，能够检测到的变异量十分有限，仅能检测

mtDNA 上约 20%的突变，且工作量大花费较高，基于

该方法所建立的单倍群划分系统是否能反映各地区

mtDNA 世系真实的系统发育关系在当时还有疑问[3]。

高变区序列：线粒体 D-loop 区的高变区序列没有

功能限制，突变率高于其他区域，高变区序列相较限制

性片段长度多态性而言更适合勾勒出较短的历史事件，

许多学者利用 mtDNA 多态性对人类学的研究主要集中

在这个区域。但过高的突变率有可能得到错误模糊的结

果，尤其研究较长历史时期的事件；高变区内存在突变

饱和效应和平行突变，也使得该区段内进化噪声较多，

模糊了其原有的系统发育信息，基于该区段信息构建的

世系树具有较大的不确定性，使得相关推论的可信度降

低。

直接测序法：当前，mtDNA 的分子分析已从限制

性图谱发展到 DNA 序列分析，通过比较不同物种或个

体间 mtDNA 的序列差异，探讨不同人群的遗传进化关

系。此法虽可获得大量可靠的、精确的数据，但是要求

有测序仪及相应的试剂盒，操作费时，技术要求高、费

用昂贵，且对操作人员本身素质要求高，具有一定的难

度，尚不适合大群体和大样本的遗传进化研究。

限制性片段长度多态性和高变区测序的结合：鉴于

限制性片段长度多态性和直接测序的优缺点，Torroni
等[5]比较了来自同一群体的限制性片段长度多态性信息

及高变区突变，其结果揭示属于同一单倍群的个体其高

变区具有特有的呈单系分布的突变，表明基于限制性片

段长度多态性酶切位点所构建的单倍群划分系统得到

了高变区信息的支持，并且能够区分高变区内古老且较

为稳定的特征突变和某些个体和类型所特有的稀有突

变，综合利用两种系统能够更加精细地描述单倍群之间

及其单倍群内部的系统关系，可以在较短的时间内通过

较少的工作量而达到个体群识别的目的，这种方法已经

得到了广泛的应用[6-8]。

mtDNA 多态性在人类学研究中的应用：mtDNA 呈单倍

型遗传，极少发生重组，所以通过突变向多态性的稳定

积累，可以反映不同人群间的遗传关系和推断它们的遗

传历史。

非洲大陆特异的单倍群L比欧亚人群中检测到的单

倍群古老，约 52%L 群的单倍型和 29%的非洲人群中所

检测到的单倍型可归入 Ll 中；48%的 L 群和 34%的非
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洲人的单倍型可归入 L2，其余 37%非洲人的单倍型构

成 L3；欧洲人归属于单倍群 H、I、J、K、T、U、V、
W 及 X，H 单倍群在现今欧洲人群中普遍存在，在欧

西部和北部人群中分布频率高达 40%~60%，最近发现

H 在北非也有分布，其亚群 H1 为 42%，H2 为 13%[9]；

而 A、B、R9 及 M(包括其亚类群 M7～M11 和 D 及 G
等)则主要分布于亚洲，A、C 和 D 单倍型类群在西伯

利亚人中检测到的频率最高，分别可达到 68%、84%
和 28%；A~D 是美洲人群的主要单倍群，在一个相当

短的时间内，从 Beringian 发源有几个群体进入到美洲

并且连同 Paleo-Indians 语言一起更多的语言被带入。

Perego 等[10]通过分析认为 Chadic 语人单一的居住在

乍得盆地，并且在 8 000 +/-2 500 YBP 有一个扩张，

这个时期正好是走出非洲后来自非洲西北部的

pastoralists 人的扩张期，这个结果与考古、语言和气候

资料一致。

在对不同人群亲缘关系比较上的应用：通过对不

同人群单倍群的分析来推断人群的亲缘关系，Ennafaa
等[9]认为东非和西非人群的差异要归因于地理的屏障

而不是文化屏障，而北非和伊波利亚半岛世袭的差异，

表明直布罗陀海峡在同一时期影响了男性和女性基因

的漂流。

Wallace 等[11]构建了完整的 mtDNA 亚洲系统发生

树，这一系统发生树显示所有的亚洲人 mtDNA 都可利

用 10 394 位点上多态造成的 DdeⅠ酶切位点和在

10 397 位点上的 AluⅠ酶切位点存在与否分成两大类，

如果这两个位点都存在，单倍型组就称为 M 聚类，包括

C、D、E、G 单倍群，而同时缺乏这两个酶切位点的

mtDNA 为另一聚类 N，包括单倍群 A、B、F。
Yao等[12]对来自中国 6个地区共 263个汉族个体进

行了详尽的类群划分，其结果表明，不同汉族地理人群

间的差异较大，且群 F1、B 及 D4 的频率分布由南至北

呈梯度变化。中国新疆 5 个少数民族群体(维吾尔、乌

兹别克、哈萨克、蒙古及回族)共 252 个个体的单倍群

除了 8 个个体外，其余所有个体均可明确地归属为群 M
及 N(包括 R)的亚群[13]，这个结果与中亚实是东亚与欧

洲的遗传混合之地相一致[3]。中亚地区各群体的遗传结

构表现为蒙古人种与高加索人种的基因融合，新疆的维

吾尔族、哈萨克族等群体在单倍型和一些变异位点的分

布上比较接近现今的中亚人，混有部分高加索人种的血

缘，但主体变异还是表现为蒙古人种[14]。金元时期的王

曲部落包含亚洲和欧洲母系，可能是突厥语系的乌兹别

克的共同祖先[15]。此外印度人和高加索人/欧洲的 R1a
谱系在 165 000 年前有一个断裂，印度人的基因库与东

亚大陆的基因库有很近的关系，而西北部部落比其他部

落与东亚有更近的亲缘关系，逊尼派教徒和什叶派的单

倍群相似，具有西亚特征的 mtDNA 单倍群显著缺乏，

提示他们的母系是印度起源，M 亚群什叶派＞逊尼派，

而 R 群逊尼派>什叶派，这个差异并不和地域，社会地

位有联系[16-18]。

在对不同人群族源推断的应用：有研究表明，西伯

利亚人与东亚人之间具有基因融合现象，通过对 1 600~
1 700 年前慕容鲜卑三燕文化的 lamadong 墓地发掘，

表明该墓地人群错综复杂，既有西伯利亚人群也有东亚

人群，且与东亚人群关系更近[19]。古代韩国骨骼残骸史

前存在的 B、D、G 支持早期韩国种群有共同的起源，

并且在阿尔泰山地区和西伯利亚东南的贝加尔湖分布，

现代韩国人群中均有来自南北的单倍群，表明近代韩国

还有从南亚单倍群附加的基因流动 [20]。南西伯利亚

mtDNA 库包含几个谱系，D2 谱系的系统地理学表明，

可能与旧石器时代和或早期新石器时代在东亚和西南

亚/高加索山南的基因散布有关[21]。

不同人群之间的基因融合对它们的族源推断起了

很好的提示作用，鄂霍次克海人与东南亚人群的 Nivhhi
和 Ulchi 更接近，与北海道的阿依奴人基因更亲和，可

能是从亚洲东北到阿依奴人基因漂流的媒介，支持鄂霍

次克海文化合并 Satsumom 文化(绳文 jomon 人的直接

后代)成为阿依奴人的文化[22]。土著马来人展示了和东

南半岛的联系，R9b 表明大约在末次盛冰期一支印度支

那的祖先通过马来半岛到达东南亚半岛在早期全新世

分布[23]。

在推断不同人群迁移路线上的应用：根据不同人群

的单倍群分布，可以推断人群迁移的历史。Herrnstadt
等[24]通过 H、J*和 N1b 的分布，认为人在旧石器时代的

洲际迁移是利用黎凡特走廊，而 M1 亚群的迁移是通过

非洲好望角，推测出自从现代智人(人类进化过程中的一

个阶段，亦称智人阶段)从非洲走出来后是通过非亚走廊

迁移的。Sun 等[25]定义了东亚人常见的 M 类群的 M2、
M3、M4、M5、M6、M30 和 M33 等亚群，通过印度、

东亚、东南亚和大洋洲母系成人的比较推测这些亚群从

非洲走出后沿海岸线分布并且呈现星状不重叠的式样

分布。巴布亚 waskia 语系的卡尔卡尔人和新几内亚北

岸的 papua 人在语言和 mtDNA 变异上有一个强大的联

合缺失， F1a1、M7b1 和 E1a 的分布表明可能起源于

亚洲东南岛，也可能对马来亚玻里尼西亚语系迁移人有

意义[26]。

4 结论

虽然 mtDNA 的信息提取方法和技术越来越完善，

但是也经常得出错误的信息，Herrnstadt 等[27]所报道的

560 条序列中所出现的大部分颠换(包括绝大部分 G 颠

换)，经其重新测序后证明都是错误的[28]。过去所发表

的大量人群 mtDNA 信息表明，mtDNA 中碱基颠换较转
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换少，突变为 G 的颠换最少见[29-34]。如果在所检测的数

据中观察到较多的稀有颠换的存在，则可能含有较多潜

在的错误，而个体 mtDNA 的某片段中的突变模式与其

另一片段的变异模式相冲突时，则暗示着可能存在人为

重组[3]。

要检测某批数据中是否存在错误，观测其内是否有

大量稀有或奇特的(通过与已经发表的数据相比较)碱基

颠换存在，如果某一稀有突变在不同单倍群中多次出

现，则意味着该突变可能是有问题的，就要对 mtDNA
测序来检验这种突变是否存在，在实际工作中如何避免

这种错误信息的出现还有待进一步的研究。世界范围内

各个群体的 mtDNA 数据库目前还不完整，特别是一些

少数民族如中国的藏族、鄂伦春族等，这对在世界范围

内分析人群起源和迁移问题都有很大的限制性，所以改

进现有的数学统计模型并且建立、丰富全球范围内各个

群体的 mtDNA 数据库是今后研究的主要方向。
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此问题的已知信息：线粒体 DNA 在人类起源，在比较

不同人群亲缘关系，在族源研究，在人群迁移都具有重要

的辅助价值。

本综述增加的新信息：改进现有的数学统计模型并且

建立、丰富全球范围内各个群体的线粒体 DNA 数据库是今

后研究的主要方向。


