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一、前　　言

在人类发展的历史长河中，野生动物驯化被认为是其历史上最重要的发展之一，也

是人类文明兴起的先决条件之一。家养动物的出现为人类提供了稳定的肉食资源以及奶、

毛皮、蛋等副产品，同时作为生产、骑乘、运输的工具，极大地提高了人类的生产与生

活能力，导致社会经济形态复杂化并逐渐由采集、渔猎向定居、农耕转变。驯化也带来

副作用，将动物流行性疾病由动物传播给人类［1］。因此，阐明家养动物的起源对我们

了解人类社会的形成与发展、动物流行性疾病的扩散以及动物遗传资源的合理保护和利

用具有重要意义。

目前，关于家养动物起源的研究方法主要有动物考古学研究和分子遗传学分析。动

物考古学家通过对牙齿、头盖骨和骨骼的形态测量、病理现象、年龄结构、性别特征、

数量比例以及结合考古学文化等方法手段来判断动物骨骼是否属于家畜，进而探讨其起

源与驯化问题［2］。分子遗传学家则通过 DNA 序列从分子水平上揭示家养动物的野生

祖先、起源地、起源时间、建群者大小、扩散路线等问题［3］。考古学能够提供家养动

物驯化的直接证据，而遗传学可为一些争论性的考古学理论提供依据，或揭示家畜物种

和它们多样性的可能的新地理起源，两者的结合使我们对许多家养动物起源和驯化历史

有了初步的认识，例如对线粒体 DNA 的研究显示，在现代猪［4］、马［5、6］、黄牛［7 ～ 10］、

绵羊［11 ～ 15］以及山羊［16］等中都发现多个不同的世系，一些世系呈现明显的地理分布特

征，且分歧时间远远大于驯化时间，暗示家养动物可能在多个地区被独立驯化。但是，
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几千年的自然和人为选择，遗传漂移、近亲育种和杂交育种造成现代群体遗传结构不同

于历史群体遗传结构。最好的策略是利用古 DNA 技术从时间跨度上研究家养动物群体

的历史变化，通过分析不同时期、不同地点家养动物群体的遗传结构变化规律，重建古

代动物谱系演变的时空框架，能够准确地反映家养动物起源与驯化过程及其与现代群体

的亲缘关系。

二、古 DNA 研究原理与方法

古 DNA 是指蕴藏在古代生物遗骸之中的遗传物质：脱氧核糖核酸。经历地下长时

间的埋藏，古 DNA 受到严重降解和损伤，片段长度一般小于 200 ～ 300bp，且含量极

低。古 DNA 的保存与许多因素有关，如土壤的温度、湿度、酸碱度和 UV 辐射等，一

般来说寒冷、干燥、碱性的土壤有利于古 DNA 的保存［17］。此外，在不同生物组织中，

DNA 保存的完好程度也不同，古 DNA 在牙齿中保存最好，其次是骨骼（密质骨优于松

质骨），最后是软组织。研究表明，古 DNA 的保存时间上限通常在 10 万年以内［18］，

在极端条件下如永久冻土层中的保存时间可达 80 万年［19］。动物的驯化时间基本在

10000 年前左右，比较适合进行古 DNA 研究。古 DNA 研究方法主要是利用分子生物学

技术设法提取出古 DNA 片段，接下来进行 DNA 扩增和测序，最后对古 DNA 序列数据

进行系统发育分析以及分子进化方面的研究，具体步骤如下。

（1）样本处理。样本处理的主要目的是去杂质和外源 DNA，动物古 DNA 研究材

料主要是骨骼、牙齿和毛皮。选择样本时，尽量选择骨质致密、表面无裂痕或无破损的

样本。对于牙齿和骨骼样本，首先用电动打磨工具去除表层 1 ～ 2 毫米，然后用 10%
漂白粉溶液浸泡古代材料，随后用液氮冷冻粉碎机将样本进行粉碎和研磨，处理成骨粉

备用。对于毛皮样本，一般用剪刀将毛皮剪成细小的微粒，用 10% 漂白粉溶液浸泡 15
分钟，依次分别用超纯水、75% 的乙醇溶液清洗干净即可。

（2）古 DNA 提取。古代 DNA 抽提是古 DNA 研究的关键步骤，常用的方法有两

大类：苯酚提取法和硅粒提取法。苯酚提取法首先用蛋白酶 K 和乙二胺四乙酸（EDTA）

裂解古代样本粉末，随后用苯酚、氯仿和异丁醇除去蛋白质并回收水相，用乙醇沉淀

DNA。硅粒法是根据在高盐条件下核酸能与二氧化硅颗粒特异性结合并在较高温度下

被水洗脱释放的特性，建立起一种简便、快速、可靠的核酸分离纯化方法［20］。硅质提

取法操作步骤简单，DNA 的回收率较高，因此在古 DNA 研究中得到广泛应用。近年来，

由硅粒法衍生而来的硅离心柱法（商业化试剂盒提取）逐渐成为主流的古 DNA 提取方

法［21］。

（3）古 DNA 扩增。聚合酶链式反应（Polymerase Chain Reaction，PCR）是获得大

量古 DNA 分子的有效手段。动物细胞内存在两套基因组，即核基因组（nuclear DNA）
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和线粒体基因组（mitochondrial DNA，mtDNA），其中 mtDNA 具有多拷贝数、母系遗

传、极少发生重组、进化速率快等特点，是古 DNA 研究最常用的遗传标记，已经被广

泛地用于家畜的起源研究，为动物的起源、迁移和进化提供了大量的证据。通常，在一

个家畜群体中每个世系的形成需要一个野生母畜的驯化，或将一个野生母畜融合到家畜

中才可能实现，因此可以通过 mtDNA 序列来鉴别公认的野生祖先、母系的数量和它们

的地理起源。

（4）古 DNA 测序。对获得的 PCR 扩增产物进行检测、回收和纯化后，可以在

ABI 测序仪上进行双向直接测序。PCR 产物直接双向测序往往不能识别碱基损伤位点，

对于保存条件不理想及年代久远的样品尤其如此，因此需要进一步对 PCR 扩增产物进

行克隆测序，每次挑选其不少于 10 个克隆菌落进行克隆测序。目前，国内古 DNA 的

序列测定主要是基于 Sanger 双脱氧链终止法原理的测序技术。近年来，新一代测序技

术开始出现，例如 454 焦磷酸测序法、Solexa 合成测序法、寡核苷酸聚合酶群落测序

法和单分子测序方法（single molecular sequencing），其中 454 焦磷酸测序法最适合古

DNA 研究，有望使古 DNA 研究从 mtDNA 走向核基因组 DNA。

（5）真实性验证。为了保证所获古代序列的真实性和准确性，在实验过程中要采

取严格的防污染措施，避免外源 DNA 或者样本间 DNA 相互污染。古 DNA 实验结果的

可重复性是甄别古 DNA 真实性的首要证据，首先要保证样本在同一实验室内得到重复

验证结果，还需要随机抽取 10% ～ 20% 的样本送至其他实验室进行重复验证。

三、中国家畜古 DNA 研究现状

近年来，国内的研究机构如吉林大学考古 DNA 实验室、中国农业大学等积极开展

中国古代家养动物的 DNA 研究，并取得显著的成果，初步建立了中国主要家畜如马、

黄牛、绵羊、猪等的古 DNA 数据库，为研究中国古代家养动物的起源与扩散，以及古

代人群交流提供了宝贵的遗传学资料。

（一）马

最新的考古研究表明，人类对马的驯化始于距今 5500 年，地点是中亚哈萨克草原

地带［22］。中国家马是在商代晚期才开始在遗址中大量出现，比中亚地区晚了近 2000 年。

从目前的考古材料上看，在旧石器时代，在中国西南、北方等 30 余处遗址中发现马骨

遗骸，基本都是野马［23］。在新石器时代，有关马骨遗骸的记录非常少，仅有陕西、河南、

甘肃等少数几个地点有出土马骨的记载，而且都是零星的牙齿和碎骨，很难断定是家马

还是野马。考虑到早期驯化阶段的缺失，大多数学者认为中国家马来自中亚草原，西北

甘青地区和中国北方草原地带可能是马传入中国的两个通道［23、24］。也有部分学者依据
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史书典籍的记载及普氏野马在历史上的广泛分布认为中国家马是由本土的普氏野马驯化

而来［25 ～ 27］。

2002 年，Jansen 等分析了欧亚大陆 25 种 318 匹家马的 mtDNA 序列，发现了 7 个

世系 A ～ G 和 19 个亚簇，暗示现代家马可能是由欧亚大陆多个野马种群驯化而来的，

马的驯化可能在欧亚大陆草原地区几个区域先后或同时发生［5］。2006 年，McGahern
等对欧亚大陆中部、东北部及中国的 7 个以前没有取过样的马群中的 118 匹马进行

mtDNA 研究，发现世系 F 是欧亚大陆东部家马群体的主要生物地理模式［28］。2009 年，

雷初朝等分析了 10 个品种 182 匹中国现代马，发现了全部 7 个世系，这表明中国家马

的起源非常复杂。

为了揭开中国家马的起源，吉林大学考古 DNA 实验室对河南新郑市郑韩故城、安阳

殷墟、山东滕州前掌大、宁夏固原县彭堡于家庄、内蒙古凉城县板城和小双古城、赤峰

喀喇沁旗大山前、林西县井沟子、和林格尔县新店子等 9 处考古遗址出土的 46 个马骨进

行了古 DNA 分析［29 ～ 31］。结果显示，中国古代马呈现高度遗传多样性，7 个现代家马世

系在中国 35 个古代马中均有分布，从时间跨度上看，距今 4000 年的马以世系 A 和 F 为主，

而年代稍晚（距今 2000 ～ 3000 年）的古代马中，则 7 个世系均有分布。这一结果清晰

地显示 7 个世系在中国古代马中的形成过程。先前的研究表明，F 世系可能起源于欧亚大

陆东部［28］，结合古 DNA 数据，我们发现中国家马的起源可能既存在本地驯化的因素，

也受到外来家马 mtDNA 基因流的影响。驯马技术由西向东传播可能是主要动因，居住在

亚洲东部的古代居民在掌握驯马技术后开始驯化本地的马，随着欧亚大陆不同人群的不

断交流，外来世系不断进入中国家马基因池，从而形成复杂的母系来源。

（二）黄　　牛

在中国，黄牛（Cattle）是指牦牛和水牛以外的所有家牛，分为普通牛（Bos 
taurus）和瘤牛（Bos indicus）两个种。普通牛被认为是 11000 年前在新月沃地首先被

驯化的，也有人认为普通牛可能是在非洲被驯化的；而瘤牛被认为是在印度河河谷地区

被驯化的。在中国，黄牛骨骼从公元前 7500 年左右的新石器时代中期开始在北方地区

出现，并且一直延续下来［32］，早期的黄牛明显是野生的，袁靖等认为其真正被驯化的

时间至少在公元前 2500 年至公元前 2000 年左右，起源的地域涉及黄河流域的中下游地

区［2］。

对现代黄牛群体的mtDNA分析显示，在现代普通牛群体中存在4个主要的世系T、P、
Q、E 和 R［9、10］，P 可能起源于欧洲北部或者中部，R 可能起源于意大利半岛野牛，Q
则起源于近东地区，瘤牛群体中存在两个主要的世系 I1和 I2，主要集中于印度河流域［33］。

T 世系是普通牛中最为常见的世系，可进一步分为 T*、T1、T2、T3、T4、T5 等 6 个亚

组［7 ～ 9］。关于这些亚组的起源，存在不同的认识，有研究者认为整个 T 世系全部起源
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于近东地区，也有研究者认为 T1 起源于非洲，T4 起源于东北亚地区。

按照地理分布，中国黄牛可分为三大基本类型：北方黄牛、中原黄牛和南方黄牛。

Y 染色体和血液蛋白多态性研究显示北方黄牛以普通牛为主，南方黄牛以瘤牛为主，中

原黄牛同时受到普通牛和瘤牛的影响，是由普通牛和瘤牛长期交汇融合形成的，秦岭是

两种类型黄牛在中国的主要分界线［34、35］。对现代中国黄牛群体的 mtDNA 研究也显示

了类似的结果，并且发现了普通牛 T1、T2、T3、和 T4 以及瘤牛世系 I1 和 I2［36、37］。

为了揭示中国黄牛的起源，吉林大学考古 DNA 实验室对新疆小河、青海长宁、内

蒙古大山前等 3 个青铜时代遗址的 28 个黄牛遗骸进行古 DNA 分析［38、39］。结果显示，

所有的样品都属于普通牛，并没有瘤牛，支持中国北方黄牛起源于普通牛的假说。从

mtDNA 世系分布上，在青海的样本全部属于 T3，在内蒙古的样本中 T3 占 50%，T4 占

50%，由于新疆小河的样本保存不好，不能区分 T* 和 T3（两者仅相差一个位点），则

以 T*/T3 表示，其中 T*/T3 占 79%，T2 为 21%。这些结果表明，近东的黄牛在青铜时

代已经向东扩到内蒙古地区，可能是由史前人类的黄牛贸易造成的。此外，在内蒙古地

区发现了东北亚地区特有的 T4 世系，表明内蒙古地区黄牛存在本地驯化的因素。

（三）绵　　羊

绵羊最早可能是在距今 10000 年西南亚的新月沃地被驯化的。中国的家羊饲养可以

追溯到 7000 年前，在河南新郑裴李岗遗址、陕西大地湾文化的元君庙灰坑中、陕西省

西安半坡遗址中都曾出土羊的骨骼。但是，并没有对其进行遗骸形态测量和种属鉴定，

不知道是绵羊还是山羊，也不知道是经过驯化的还是野生的。袁靖认为真正意义上最早

的家养绵羊遗骸应该是甘肃天水师赵村遗址马家窑文化石岭下类型（公元前 3000 ～前

2650）的墓葬和青海民和核桃庄马家窑文化（公元前 3300 ～前 2050）墓葬中发现的随

葬的绵羊下颌和骨架［2］。

1996 年，Wood 和 Phua 首先在新西兰绵羊群体中发现两个不同的 mtDNA 世系，并

命名为 A 和 B［40］。1998 年，Hiendleder 等研究发现世系 A 主要集中在亚洲的群体中，

而世系 B 主要存在于欧洲的品种中，于是把世系 A 命名为亚洲世系，把世系 B 命名为

欧洲世系［12］。2005 年，Guo 等首先在中国的绵羊群体中检测到一个新的世系 C［13］。

随后，Pedrosa 等在近东的家绵羊群体中也发现了世系 C，三个世系的分歧时间远远超

过绵羊的驯化时间，而且历史上经历了群体扩张，暗示绵羊经历了多个驯化事件［14］。

2006 年，Chen 等对中国的家绵羊群体进行大规模的分析，他们从中国的 13 个地区采

集 19 个本地原生品种共计 449 只绵羊，在世系 A 中发现一个新的分支，结合两个分支

的分歧时间，他们认为世系 A 经历了两次独立的驯化事件，中国可能也是一个家绵羊

的驯化中心［41］。最近研究又发现两个世系 D 和 E，但是数量极少，据推断可能是在三

个原有世系的基础上产生的新世系［11、15］。
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为了揭示中国绵羊的起源，吉林大学考古DNA实验室先后对河南二里头、山西陶寺、

新疆小河、青海长宁、内蒙古大山前、小双古城、板城墓地等 7 处考古遗址出土的 53
个古代绵羊样本进行古 DNA 分析，在距今 4000 年前的绵羊群体中存在两个世系 A 和 B，

其中世系 A 占有统治地位，频率高达 95.5%；而在距今 2500 年的绵羊群体中，除了世

系 A 和 B，又新出现一个世系 C，三个世系的分布频率与现代中国绵羊群体极为相似，

这表明距今 2500 年以来中国绵羊的遗传结构就已经趋于稳定遗传。结合中国的考古资

料、古代和现代的数据，我们认为世系 A 极有可能起源于中国。大量研究表明世系 B
起源于近东地区，这表明中国绵羊还有外来基因的引入，应该与东西方史前人类的迁移、

文化交流有关。

（四）猪

家猪是由野猪（Sus scrofa）驯化而来的，考古材料显示，近东和东亚可能是两

个主要的驯化中心。在近东，驯化猪最早的遗骸曾发掘于安纳托利亚东南部 Çayönü
遗址，大约在 9000 年前［42］。在中国，目前所知的中国最早的家猪出自河南省舞阳

县贾湖遗址，年代与近东 Çayönü 遗址相近［43、44］。在一些年代稍晚的遗址如内蒙古

敖汉旗兴隆洼、甘肃秦安大地湾、浙江余姚河姆渡等遗址中也都发现猪的遗骸，这

些遗址的地理位置不尽相同，暗示中国家猪极有可能是中国古代先民在不同地域各

自驯化当地野猪而形成。

1985 年，Watanabe 等首先利用限制性片断长度多态性（RFLP）分析揭示家猪群体

存在东西方差异，家猪可能在东西方分别被驯化［45］。2005 年，Lason 等对欧亚大陆 7
个地区 686 只家猪与野猪的 mtDNA 进行比较，结果发现不同地区的家猪还是与本地区

的野猪在基因上更加相似，并指出 6 个可能的独立驯化中心：中欧、亚平宁半岛、东亚、

印度、东南亚半岛、太平洋新几内亚半岛［4］。2007 年，Wu 等人分析了东亚地区家猪

与野猪的系统发育关系，发现亚洲家猪主要在湄公河流域和长江中下游被驯化，现在中

国北部的家猪主要来自长江中下游地区［46］。此外，Lason 等和 Wu 等的研究还显示一

些野猪虽然与家猪在很大地理范围内共存，但是其对现代当地家猪的驯化没有遗传贡献，

然而这些野猪在历史上是否对现代家猪有过遗传贡献，还有待验证。

为了揭示中国家猪的起源，中国农业大学对黄河中下游 6 个遗址：山西陶寺、高红、

河南贾湖、瓦店、王城岗、古城寨，年代距今 9000 ～ 3400 年的 43 个古代猪的样本进

行分析，获得 18 个古代猪的序列。结合 1500 多例东亚现代家猪的序列，发现中国现代

黄河中下游家猪和史前猪在遗传上具有延续性，确证近万年来家猪在我国中原地区延续

性的驯化历史［47、48］。吉林大学考古 DNA 实验室对吉林通化万发拨子遗址出土的 10 个

年代从新石器时代晚期到春秋战国时期的古代家猪遗骸进行了古 DNA 研究，从不同时

期的古代猪线粒体DNA序列上看，万发拨子地区的猪在mtDNA母系遗传上存在连续性，
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万发拨子地区古代居民可能从新石器晚期独立开展猪的驯化。上述研究结果暗示中国家

猪可能存在多地区独立驯化的可能性。

四、总结与展望

关于中国家畜的起源，袁靖先生曾指出两种主要模式：一种是中国古代居民在与

一些野生动物长期相处的过程中，根据自己的需要逐步控制它们，将其驯化成家畜，

这可以狗和猪为代表；另一种是古代居民通过文化交流，直接从其他地区把已经成为

家畜的动物引进来，这可以羊和马为代表［2］。然而从古 DNA 研究结果看，中国家畜

起源并不像先前推测的那么简单，一些被认为是完全的引进动物如绵羊和马也可能存

在本地驯化的因素。此外，古 DNA 研究对家畜的扩散路线以及史前人类的东西方交

流的研究具有特别重要的意义。尽管古 DNA 研究已经初步揭示中国家养动物复杂的

驯化历史，但是，目前的研究仍然存在一些问题。要彻底揭示中国家畜的起源，应从

以下方面进行深入研究：①增加样本数量。从时间上看，需要增加新石器时代的样本；

从地域分布上看，需要增加南方地区的样本，对于那些可能从外域引入的动物，要重

点对潜在扩散路线上的遗址进行采样，如甘青地区和欧亚草原地带。②开展 Y 染色体

标记研究。mtDNA 序列的分析只能揭示母系方面的遗传信息，不能检测雄性介导的

基因流。要揭示家畜的父系起源，需要进行 Y 染色体 SNP 和 STR 标记分析。③开展

常染色体微卫星标记研究。常染色体标记反映了父母双亲的遗传多态性，有助于揭示

家畜驯化过程中人类的人工选择作用对家畜遗传分化的影响。目前，已经从大多数家

畜物种中分离出大量的常染色体微卫星标记。国际动物遗传学会（FAO/ISAG）推荐

的用于遗传多样性研究的常染色体微卫星标记名单现在可以从网上索取（http://dad.
fao.org）。④分析一些反映家畜经济潜力的分子标记。如与产肉、产奶等相关的基因

研究，有助于解释驯化的目的、策略及过程。⑤引入第二代测序新技术。如 454 焦磷

酸测序用于古代动物 DNA 研究中，开展线粒体基因组或者和核基因组研究，有望获

得更多的遗传信息。总之，家养动物的驯化是个长期、复杂的历史过程，古 DNA 研

究方法需要与考古学、历史学、遗传学、生物地理学等方法有机地结合起来，相互佐证，

才能为家养动物起源研究提供新的、有价值的线索。
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On the Origin of the Ancient DNA of Demestic Animals in China

Cai Da-wei　Sun Yang

　　The origin of domestic animals is closely related to the occurrence and development of 
human civilization, which is very important to the transition of social-economic formation 
and the origin and development of agriculture. With the continuous development of traditional 
animal archaeology and modern animal molecular genetics, people have a better understanding 
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of the origin and domestication of animals. However thousands of years of artificial selection, 
genetic drift, cousins breeding and cross breeding have resulted in the distinct different 
between ancient and modern populations. In recent years, ancient DNA technology has 
provided a new way to reveal the origin of domestic animals. This paper introduces the basic 
principles and methods of ancient DNA research, and based on archaeological materials and 
modern DNA data, reviews the advances, questions and future trends in the study of the origin 
of Chinese mainly domestic animals, that might be useful for further research.
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