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摘要: 对 7 例东汉时期拓跋鲜卑遗存的线粒体 DNA 进行了遗传学分析。结合已发表的匈奴数据, 在遗传多态

性、单倍型组分布状态、Fst 遗传距离、系统发育分析和多维度分析等方面, 比较分析了拓跋鲜卑和匈奴的遗
传关系。结果表明, 拓跋鲜卑和匈奴之间有着较近的遗传关系, 暗示拓跋鲜卑在其两次南迁过程中与匈奴发生
基因交流的情况是存在的。 
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Abstract: 7 mitochondrial DNA (mtDNA) sequences from Tuoba Xianbei remains in Dong Han period were analyzed. 
Together with the Data of Xiongnu published, the genetic affinities between Tuoba Xianbei and Xiongnu were analyzed in 
genetic diversity, haplogroup status, Fst genetic distances, phylogenetic analysis and multidimentional scaling (MDS) 
analysis. The results indicated that the Tuoba Xianbei presented the closer affinities to the Xiongnu, which implied that 
there was the gene flow between Tuoba Xianbei and Xiongnu during the 2 southward migrations. 
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鲜卑源于东胡, 是中国古代史上继匈奴之后中
国北方草原上的又一个强大的游牧部落联盟。拓跋

部是该联盟中最北的一支, 早期繁衍于大兴安岭北
段的大鲜卑山和呼伦贝尔大草原一带。从其发祥地

南迁直至入主中原建立北魏政权的这一时期, 拓跋
鲜卑给后人留下了很多难解之谜, 包括其起源, 与

东部鲜卑亲缘关系以及与匈奴的基因交流等等。 
依据《魏书·序纪》, 鲜卑拓跋氏称其先祖是皇

帝的后裔, 但这种观点基本被史学家所否认[1]。文献

记载的拓跋鲜卑为鲜卑父胡 (匈奴)母后裔的观点 , 
虽然可能包含史学家的贬损成份, 但也说明拓跋鲜
卑与匈奴的关系十分密切[2]。马长寿先生[3]指出, 只
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有从大泽西迁与匈奴相融合后, 拓跋鲜卑才能称得
上是真正意义的拓跋鲜卑。考古学分析表明, 拓跋鲜
卑真正成规模地同匈奴的结合, 应当在其西迁至匈奴
故地之后, 但即使在这一阶段之后, 仍难于由拓跋鲜
卑的遗存中找到更多的匈奴文化因素[3]。因此, 依据稀
少甚至有些含混的史料文献去研究鲜卑与匈奴之间的

遗传关系是有一定难度的。古代 DNA (ancient DNA, 
aDNA)技术的建立使人们能够重建古代人群之间以及
古代与现代人群之间的遗传关系, 为研究鲜卑和匈奴
之间的基因交流打开了希望之门。 

线粒体 DNA (mitochondrial DNA, mtDNA) 因
其独特的遗传特性 (拷贝数高、母系遗传、缺乏重
组、进化速率高和突变速率快) 而成为 aDNA 和群
体遗传学研究中理想的遗传标记. 通过对mtDNA编
码区的限制性片段多态性和控制区内高可变序列的, 
尤其是高可变 I 区(Hypervariable segment I, HVS-I)
的数据分析, 科学家较好地阐明了人类学和历史学领
域难以解决的诸如人类起源、演化、迁徙、人群历史

动态以及不同人群间的遗传关系等重大问题[4~9]。本

研究在完成了内蒙古察右中旗七郎山墓地魏晋时期

16例拓跋鲜卑遗存 mtDNA遗传学分析的基础上[10], 
又对 7 例内蒙古商都东大井墓地东汉时期拓跋鲜卑
遗存进行了遗传学分析, 结合已发表的匈奴[11]和其

他有关当代人群的mtDNA数据, 探讨了拓跋鲜卑和
匈奴两个古代民族之间的遗传关系。 

1  材料和方法 

1.1  样本 

9 例内蒙古商都东大井墓地鲜卑遗存形态学完整
的股骨样本由内蒙古考古研究所所长魏坚博士提供。

经考古学认证, 样本属于东汉时期拓跋鲜卑遗存。 

1.2  污染控制、DNA 提取、PCR 扩增、测序与限
制性片段多态性分析 

污染控制、DNA提取、PCR扩增与测序采用于
长春等在文献[10]中所用的方法完成, 其中 PCR 扩
增、测序和限制性片段多态性分析所用引物均与文
献[10]所用的相同。 

1.3  序列分析 

在数据分析过程中 , 除了匈奴外(Xiongnu), 本
文还引用了如下相关人群的 mtDNA 数据做比较分
析 , 包括埃文基人 (Evenks) [12]、内蒙蒙古人 (Inner 

Mongolian)、达斡尔人(Daur)、鄂伦春人(Oroqen)、鄂
温克人(Ewenki)、朝鲜族人(Korean) [13]、外蒙蒙古人

(Outer Mongolian) [14]、布里亚特人(Buryats) [9]、雅库特

人(Yakuts) [9]、哈萨克人(Kazakh) [15]、乌兹别克人

(Uzbek) [16]、土耳其人(Turkey) [17]、南方汉族(Southern 

Han, 湛江汉族和武汉汉族)和北方汉族(Northern Han, 

青岛汉族和凤城汉族)[18]。 
序列比对和编辑用 Clustal X1.83软件完成。本

研究所取序列长度为 360 bp, 相对剑桥标准序列
(CRS)的位置是 16039～16398。遗传多态性、平均
碱基配对差异和 Fst遗传距离用 Arlequin 2000软件
包完成。人群间的净遗传距离以及基于净遗传距离

构建的群体间邻接进化树(Neighbor-Joining tree)由
Mega3.0软件完成。多维度(Multidimensional Scaling, 
MDS)分析由 SPSS 12.0 软件包完成。 

2  结 果 

2.1  遗传多态性 

从 9例拓跋鲜卑样本中获得了 7例个体 mtDNA 
HVS-I 序列。连同文献[10]16 例七郎山墓地拓跋鲜
卑遗存的数据, 本研究所用序列共计 23 个, 编号为
XB01－23, 其中 XB08－23 来自文献[10]。与 CRS
相比, 23个拓跋鲜卑序列共捡出突变位点 32个, 界
定了 19 种单倍型, 其中 XB03 与 XB11、XB08 与
XB23、XB09与 XB17以及 XB15与 XB19分别共享
相同的单倍型(表 1)。与匈奴相比, 拓跋鲜卑 mtDNA 
HVS-I 的突变热点有 7 个, 分别是 16093(T→C)、
16223(C→T) 、 16289(T→C) 、 16311(T→C) 、
16319(G→A)、16327(C→T)和 16362(T→C)。而匈奴
mtDNA HVS-I 的突变热点有 6 个 , 分别是
16189(T→C) 、 16223 (C→T) 、 16290(C→T) 、 
16311(T→C)、16319(G→A)和 16362(T→C)[11]。另

外, 较多匈奴序列有 16274G→A的转换, 约占 13％, 
但拓跋鲜卑很少在这个位置有突变。遗传多态性分析

表明, 拓跋鲜卑的序列多态性为 0.9842 ± 0.0170,核苷
酸多态性为 0.018581 ± 0.010226, 平均碱基配对差异
为 6.150198 ± 3.034942, 匈奴的相应取值分别为
0.9698 ± 0.0119、0.016144 ± 0.008826和 5.343786 ± 
2.630447 (图 1)。二者在遗传多态性方面取值相近。 

2.2  单倍型组状态分析 

Wallace 等[19]分析表明, 亚洲人群的单倍型组状
态主要表现为 A、B、C、D、E、F和 G。鲜卑、匈奴 
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表 1  拓跋鲜卑的核苷酸多态性, 单倍型组状态以及酶切位点 (n.d., not determined) 
Table 1  Polymorphic nucleotides, haplogroup status in Tuoba Xianbei as well as restriction sites (n.d., not determined) 

限制性酶切位点 

Restriction sites 
                                                                                          

线粒体 DNA单倍型 

Mitotypes 
 AlnⅠ 

5176 
DdeⅠ 
10394 

AlnⅠ 
10397 

单倍型组 
Haplogroups

CRS 
XB01 
XB12 
XB08 
XB23 
XB02 
XB22 
XB09 
XB17 
XB14 
XB16 
XB04 
XB05 
XB06 
XB13 
XB15 
XB19 
XB03 

- 
- 
- 
- 
- 
- 
- 
- 
+ 
- 
+ 
+ 
+ 
+ 
+ 
+ 
+ 
+ 
+ 
+ 
+ 
+ 
+ 

+ 
+ 
+ 
+ 
+ 
+ 
+ 
+ 
+ 
+ 
- 
- 
- 
- 
+ 
+ 
+ 
+ 
+ 
+ 
+ 
- 
- 

+ 
+ 
+ 
+ 
+ 
+ 
+ 
+ 
+ 
+ 
- 
- 
- 
- 
+ 
+ 
+ 
+ 
+ 
+ 
+ 
- 
- 

D 
D 
D 
D 
D 
D 
D 
D 

n.d. 
D 
A 
A 
A 
A 
C 
C 
C 
C 
C 
C 
C 
B 
B 

 
 

 
图 1  拓跋鲜卑、匈奴和 13个被比较人群间的无根 Neighbor-Joining (NJ)树 
Fig.1  An unrooted Neighbor-Joining (NJ) tree of Tuoba Xianbei, Xiongnu and 13 populations compared. 
 
和 11相关人群的单倍型组状态见表 3。从表 3可以发
现, 拓跋鲜卑和匈奴两个人群都主要表现典型的亚洲
单倍型组类型, 但在 46个匈奴个体中有 3个属于单倍
型组为 U的欧洲类型[11]。 

2.3  遗传距离分析 

遗传距离越小人群间的亲缘关系越近。本研究计
算了拓跋鲜卑、匈奴和已发表的 13 个相关人群间的
Fst遗传距离矩阵及其Fst P值的显著性(显著性水平＝
0.05, 表 4)。可以看出, 拓跋鲜卑与鄂伦春之间表现最
近的 Fst距离(0.0150), 与匈奴之间的 Fst距离(0.0163)
次之, 暗示拓跋鲜卑与匈奴之间存在一定的基因交
流。当把东大井东墓地东汉时期拓跋鲜卑和七郎山墓

地魏晋时期拓跋鲜卑分开来分别与匈奴进行比较时, 
匈奴与东汉时期拓跋鲜卑的 Fst 距离比魏晋时期拓跋
鲜卑的 Fst距离更近, 分别是 0.0142和 0.0171。 

2.4  系统发育分析 

构建系统树可以判别人群间的亲缘关系[9]。本

研究用 Neighbor-Joining 法构建了基于人群间净遗
传距离矩阵(结果未列出)的无根系统发育树(图 1)。
从系统树中可以看出, 拓跋鲜卑分布于匈奴和鄂伦
春之间的节点上, 并表现与鄂伦春人之间的分支最
短, 其次是同匈奴的分支。同时还可以看出, 系统树
表现出了明显的从中亚→东亚→北亚的分布, 而且, 
北方草原类型聚类在一起。 
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2.5  多维度分析 

多维度分析可以反映人群间 mtDNA 的相似性,
而且 Fst 距离和净遗传距离所代表的含义在多维度
分析图中也可以得到很好的解释[15]。本研究对拓跋

鲜卑、匈奴和 13个相关人群进行了基于 Fst距离和
净遗传距离多维度分析(图 2)。图中各个人群的分布
与系统树所反映的信息十分相似, 无论在一维还是在
二维尺度上, 拓跋鲜卑都首先和鄂伦春人聚类在一起, 
其次才与匈奴表现出比较近的分布关系。 

 

 
图 2  拓跋鲜卑、匈奴和 13个被比较人群间的多维度分析图 
Fig. 2  MDS plot of Tuoba Xianbei, Xiongnu and and 13 
populations compared 

3  讨 论 

3.1  古代 DNA的真实性 

用 aDNA 技术研究人类的起源、演化、迁徙以
及人群间的遗传关系时, 面临的最大的挑战就是所
得 DNA序列的真实性问题。但是, 分子生物学家所
创立的一系列控制外源DNA污染的方法, 足以保证
能够获得真实的 aDNA序列[20, 21]。古代样本的组织
学和形态学状态以及古样本的保存环境对于成功获
得真实的 aDNA是至关重要的[22~24]。商都东大井墓
地位于内蒙古高原南部, 阴山北麓, 海拔平均为 1 
400 米。其环境条件属于中温带半干旱大陆性气候,
夏干燥冬寒冷, 年平均气温 3.1℃。这样的环境条件
是 aDNA 得以保存的前提。另外, 本研究是严格按
照 aDNA 的操作程序进行的。因此, 可以确信所获
得的 DNA序列是真实的古人 DNA序列。 

3.2  拓跋鲜卑与匈奴的关系 

本研究从遗传多态性、单倍型组状态、Fst遗传
距离、系统发育树分析和多维度分析等 5个方面, 分
析了拓跋鲜卑和匈奴两个古代人群间遗传关系。在

遗传多态性方面二者取值相近。根据 Pakendorf等[6]

和 Comas 等[15]的研究, 拓跋鲜卑和匈奴两个人群的
遗传多态性位于中亚大草原人群和西伯利亚人群的

范围内, 见表 2。就突变热点而言, 二者并没有很好
地匹配。在所用的 46 个匈奴个体中, 6 个个体存在
16 274 G→A转换。这种情况在鲜卑人群中是很少存
在的。从单倍型组分布状态来看, 两个古代人群都
主要表现典型的亚洲单倍型组类型, 但 46个匈奴个
体中有 3 个属于单倍型组为 U 的欧洲类型, 而拓跋
鲜卑却表现完全的亚洲类型[19]。就遗传距离、系统

发育分析和多维度分析而言, 拓跋鲜卑表现了和匈
奴人群有较近的亲缘关系, 但首先与鄂伦春之间表
现了最近的亲缘关系。这说明当时的拓跋鲜卑和匈

奴之间是有一定的母系基因交流的。当把七郎山遗

存与东大井遗存分开来与匈奴进行比较时, 东大井
东汉时期的拓跋鲜卑与匈奴之间表现出更近的遗传

关系。应该指出的是, 匈奴人群在人种学上血缘关
系是很复杂的。本研究所用的匈奴样本也许恰巧在

人种学上是与拓跋鲜卑比较接近的类型。 

根据史料记载, 大鲜卑山时期的拓跋鲜卑 , 应
是纯粹的原始社会, 是一个以血缘维系的部落或者
不太大的部落群[25]。为了本部族的生存和发展, 拓
跋部进行了历史上两次大规模的南迁。第一次南迁

大约在公元前 50~5 年(东汉初年), 拓跋鲜卑离开大
鲜卑山南迁至大泽(呼伦湖)。在这里, 拓跋鲜卑第一
次与匈奴发生民族融合。约在公元 160或 170年(东
汉晚期), 拓跋鲜卑完成了由呼伦湖至匈奴故地(河
套及大青山一带)的第二次南迁。史书记载, 公元 91
年, 北匈奴被汉击溃而西迁, 留在漠北的十余万落
匈奴人皆自号鲜卑[1]。拓跋鲜卑进至匈奴故地后, 在
这里与自称鲜卑的匈奴人发生了第二次血缘上的融

合[26, 27]。根据史料记载, 可以确认拓跋鲜卑在其两
次南迁过程中与匈奴发生基因交流的情况应该是存

在的。尽管在突变热点和单倍型组状态分布上, 拓
跋鲜卑和匈奴之间没有完全匹配, 但二者在遗传距
离方面表现很近的遗传距离, 而且二者在系统发育
树和多维度分析图上也都表现了很近的聚类分布。

拓跋鲜卑源于“鲜卑父胡母”后裔的观点虽然包含

有贬损成分, 但从我们的分析来看, 拓跋鲜卑和匈
奴之间的确存在着很近的亲缘关系。 

准确地确认鲜卑和匈奴的遗传关系还有待于有

更多的拓跋鲜卑和匈奴遗存的遗传学分析。考古学

领域发掘的大量不同时期拓跋鲜卑和匈奴人的墓葬, 
为进一步研究这两个古代人群之间的遗传关系提供
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了基本的前提。对不同古代人群间亲缘关系的遗传

分析, 可以为中华民族多元一体化格局的形成提供
遗传学方面的佐证。 
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