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贵州壮侗语族７个少数民族２１个 ＹＳＮＰ多态性

张秀秀１，２，喻艳琴１，２，田薇１，２，张婷１，２，王婵娟１，２，单可人１，２，何燕１，２

（１．地方病与少数民族性疾病教育部重点实验室／贵州医科大学，贵州 贵阳 ５５０００４；
２．贵州省医学分子生物学重点实验室，贵州 贵阳 ５５０００４）

摘　要：调查贵州壮侗语族７个少数民族 （水族、布依族、侗族、仡佬族、壮族、毛南族、仫佬族）人群 Ｙ
染色体上２１个单核苷酸多态性 （ｓｉｎｇｌｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，ＳＮＰ）位点的遗传多态性，并探讨该人群与其他
民族以及其他语族之间的遗传关系。采用 ＳＮａｐＳｈｏｔ法对４４５例贵州壮侗语族７个少数民族男性个体２１个ＹＳＮＰ
位点进行复合扩增检测，用直接计数法计算等位基因频率、单倍型频率与单倍群频率，运用ＳＰＳＳ２４软件进行主
成分分析。在贵州水族、布依族、侗族、仡佬族、壮族、毛南族和仫佬族中，２１个ＹＳＮＰ组成的单倍型多态性
值 （ｈａｐｌｏｔｙｐｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，ＨＤ）分别为０５９７７、０９４５６、０８８５６、０８８６９、０７６８６、０３５８７和０７０７８；与已报
道的其他９个民族人群单倍群分布频率进行主成分分析，壮侗语族与苗瑶语族聚在一起。从父系遗传角度分析，
壮侗语族与苗瑶语族亲缘关系较近。
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ＨｍｏｎｇＭｉｅｎＬａｎｇｕａｇｅｉｓｒｅｌａｔｉｖｅｌｙｃｌｏｓｅｒｔｈａｎｔｈｏｓｅｏｆｏｔｈｅｒｅｔｈｎｉｃｓ．
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ：ＺｈｕａｎｇＤｏｎｇＬａｎｇｕａｇｅ；Ｙｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ；ＳＮＰ；ｇｅｎｅｔｉｃｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ；ＧｕｉｚｈｏｕＰｒｏｖｉｎｃｅ

　　Ｙ染色体的非重组区域单核苷多态性 （Ｙ
ＳＮＰ）已被广泛用于研究人类种群的起源［１］和迁

徙［２－４］。ＹＳＮＰ单倍群的分布频率有地区特异
性［５］，且和语言分类高度相关［６］，研究人员可以

通过单倍群频率来推断群体可能的地理起源［７］和

种族起源［８］。壮侗语族是一个历史非常悠久的民

族群体，与古代南方百越族群有渊源关系，在距今

４０００年前的新石器时代文化遗址中存在他们曾经
生活过的迹象，百越民族在千百年的分化融合过程

中逐渐发展成黎族、侗族、水族、仫佬族、仡佬

族、壮族等［９］。本文利用 ＹＳＮＰ遗传多态性分析
贵州壮侗语族 ７个民族 （水族、布依族、侗族、

仡佬族、壮族、毛南族、仫佬族）男性群体的遗

传结构，探讨与其他民族以及其他语族的遗传关

系。

１　材料和方法
１１　样本收集及 ＤＮＡ标化

从课题组根据知情同意原则建立的贵州世居少

数民族 ＤＮＡ样本库中，采用整群随机抽样方法，
从本民族聚集地采集样本，３代内无族外通婚史，
个体间无亲缘关系，筛选出语言学分类隶属壮侗语

族的贵州７个世居少数民族 （水族、布依族、侗

族、仡佬族、壮族、毛南族和仫佬族）男性 ＤＮＡ
样本，样本例数及采样地点等信息见表１。

表１　贵州省壮侗语族７个少数民族种类、
样本例数和采样地点一览表

Ｔａｂｌｅ１　Ｌｉｓｔｏｆｔｈｅ７ｅｔｈｎｉｃｍｉｎｏｒｉｔｉｅｓ，
ｓａｍｐｌｅｄｅｔｈｎｉｃｇｒｏｕｐｓａｎｄｓａｍｐｌｅｎｕｍｂｅｒｓｏｆ
ＺｈｕａｎｇＤｏｎｇＬａｎｇｕａｇｅｉｎＧｕｉｚｈｏｕＰｒｏｖｉｎｃｅ

民族 样本例数 采样地点

水族 ６４ 三都县三洞乡

布依族 ５８ 平塘县四寨乡、荔波县钟山乡

侗族 ６５ 从江县丙妹镇和高增乡

仡佬族 ６７ 黔西县沙井乡

壮族 ６６ 从江县刚边乡

毛南族 ６０ 平塘县卡浦乡

仫佬族 ６５ 麻江县宣威乡

合计 ４４５

　　每份 ＤＮＡ样本用 ＴｈｅｒｍｏＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃＴＭ ＮａｎｏＤｒｏｐ
Ｌｉｔｅ分光光度计定量后，取少量标化为 ２０ｎｇ／μＬ
作为实验的模板，－４０℃保存备用。
１２　Ｙ染色体基因分型
１２１　２１个 ＹＳＮＰ多重 ＰＣＲ扩增及纯化　多重
ＰＣＲ扩增：在Ｙ染色体进化树选取东亚主要的单倍
群［１０］上的 Ｍ１４５、ＲＰＳ４Ｙ７１１、Ｍ８９、Ｍ９、Ｍ２１４、Ｍ１７５、
Ｍ１１９、Ｐ３１、Ｍ９５、ＳＲＹ４６５、４７Ｚ、Ｍ１２２、Ｍ３２４、
Ｐ２０１、Ｍ１５９、Ｍ７、Ｍ１３４、Ｍ１３３、Ｍ２１７、Ｍ４８、
Ｍ４０７２１个 ＹＳＮＰ为研究靶点，依据文献 ［１１］
分成４组 （Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ、Ⅳ组）进行 ＰＣＲ扩增
（引物序列及分组情况见表 ２）。体系包括：２０ｎｇ／
μＬ的模板 ＤＮＡ１５μＬ、引物 ＭＩＸ１５μＬ、１０
ｎｍｏｌ／ＬｄＮＴＰ３０μＬ、１０×Ｂｕｆｆｅｒ２５μＬ、Ｔａｑ
ＤＮＡ聚合酶０５μＬ、１ｍｍｏｌ／Ｌ甜菜碱１０μＬ（其
作用在于：① 富含ＧＣ模板的 ＰＣＲ扩增；② 提高
ＴａｑＤＮＡ聚合酶的稳定性）、５ｍｍｏｌ／ＬＭｇＣｌ２１０
μＬ、５００μｇ／ｍＬ牛血清蛋白 （ＢＳＡ）０５μＬ。循
环条件：９５℃ １０ｍｉｎ；９５℃ ３０ｓ，５８℃ ３０ｓ，７２
℃ ３０ｓ，循环３５次；７２℃ ７ｍｉｎ，产物置 ４℃ 保
存。

纯化：第Ⅰ、Ⅱ组 ＰＣＲ产物各取１μＬ混合，
加入１Ｕ／μＬ虾碱酶 （ｓｈｒｉｍｐａｌｋａｌｉｎｅｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ，
ＳＡＰ）１μＬ和１Ｕ／μＬ大肠杆菌核酸外切酶Ⅰ （ｅｘ
ｏｎｕｃｌｅａｓｅ，ＥｘｏⅠ）１μＬ，３７℃保温 ７０ｍｉｎ后 ７５
℃ １５ｍｉｎ灭活酶，即得纯化后的多重 ＰＣＲ产物，
４℃ 保存，充当单碱基扩增时Ａ组的模板。第 Ⅲ、
Ⅳ 组扩增产物也如法纯化，充当单碱基扩增时 Ｂ
组的模板。

１２２　ＳＮａｐＳｈｏｔ单碱基扩增及纯化　分 Ａ、Ｂ两
组进行单碱基扩增 （分组情况及引物信息见表２）。
体系包括：模板０７５μＬ、ＳＮａｐＳｈｏｔＭｉｘ１２５μＬ、
单碱基扩增引物 ＭＩＸ０５μＬ。循环条件：９６℃
１０ｓ，５０℃５ｓ，６０℃３０ｓ，循环２８次，产物４℃
保存。

纯化：单碱基扩增产物加入 １Ｕ／μＬ的 ＳＡＰ
０５μＬ，混匀，瞬时离心，３７℃保温 ７０ｍｉｎ后
７５℃１５ｍｉｎ灭活酶，即得纯化后的 ＳＮａｐＳｈｏｔ单碱
基延伸产物，４℃ 保存。
１２３　ＡＢＩ３１３０毛细管电泳检测　纯化的单碱基

６２１
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延伸产物０５μＬ、ＧｅｎｅＳｃａｎ－１２０ＬＩＺＳｉｚｅＳｔａｎｄａｒｄ
００５μＬ和 Ｈｉ－ＤｉＴＭ甲酰胺９４５μＬ，混匀，离心
并用 ＡＢＩ３１３０遗传分析仪 （ＡｐｐｌｉｅｄＢｉｏｓｙｓｔｅｍｓ）
进行毛细管电泳分析，ＡＢＩ３１３０ＧｅｎｅｔｉｃＡｎａｌｙｚｅｒ
ＤａｔａＣｏｌｌｅｃｔｉｏｎＳｏｆｔｗａｒｅｖ３０进行数据收集。
１３　数据统计分析

用直接计数法计算 ２１个 ＹＳＮＰ等位基因频
率、单倍型频率与单倍群频率。单倍型多样性

（ＨＤ）和基因多样性 （ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，ＧＤ）根据
公式ＨＤ或 ＧＤ＝ｎ（１－ΣＰ２ｉ）／（ｎ－１）（Ｐｉ为单倍型
频率或等位基因频率，ｎ为样本数）计算。运用
ＳＰＳＳ２４软件进行主成分分析 （ｐｒｉｎｃｉｐｌｅｃｏｍｐｏｎｅｎｔ
ａｎａｌｙｓｉｓ，ＰＣＡ）。

２　结　果
２１　贵州７个世居少数民族男性样本２１个ＹＳＮＰ

的遗传多态性分析

本文采用 ＳＮａｐＳｈｏｔ法对贵州省壮侗语族７个
世居少数民族４４５例男性样本的２１个 ＹＳＮＰ位点
进行基因分型，等位基因频率见图１，基因多态性
见图２。２１个 ＹＳＮＰ位点中７个世居少数民族男
性样本的 Ｍ４０７、４７Ｚ的突变频率均为０，水族群
体的 Ｍ１７５、Ｍ２１４、Ｍ９、Ｍ８９的突变频率均为１，
上述位点均没有多态性 （ＧＤ＝０００００）；Ｍ３２４、
Ｍ１２２、Ｍ１１９、Ｍ９５、Ｐ３１在 ７个世居少数民族男
性样本中均具有多态性，Ｍ４８位点仅侗族有多态性

表２　２１个ＹＳＮＰ位点的多重ＰＣＲ引物和ＳＮａｐＳｈｏｔ单碱基扩增引物及分组情况
Ｔａｂｌｅ２　ＴｈｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆＭｕｌｔｉｐｌｅｘＰＣＲｐｒｉｍｅｒｓａｎｄＳＮａｐＳｈｏｔｍｉｃｒｏｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｐｒｉｍｅｒｓ

ａｎｄｇｒｏｕｐｉｎｇｆｏｒ２１ＳＮＰｓｏｎＹ－ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

位点 多重ＰＣＲ引物上游 多重ＰＣＲ引物下游
多重ＰＣＲ
分组情况

单碱基扩增引物
单碱基扩增

引物分组
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（ＧＤ＝００３０８），ＳＲＹ４６５和Ｍ１５９仅仡佬族有多态
性，ＧＤ值均为００２９８。

经单倍型多态性公式计算水族、布依族、侗

族、仡佬族、壮族、毛南族、仫佬族单倍型多态性

分别为 ０５９７７、０９４５６、０８８５６、０８８６９、
０７６８６、０３５８７、０７０７８；依照国际系谱遗传
（ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＳｏｃｉｅｔｙｏｆＧｅｎｅａｌｏｇｙ，ＩＳＯＧＧ）网站
ｈｔｔｐｓ：／／ｉｓｏｇｇｏｒｇ／ｔｒｅｅ／ｉｎｄｅｘｈｔｍｌ上发布的 Ｙ单
倍群系统进化树进行单倍群的划分，通过直接计数

法获得单倍群频率 （见表３）；通过 Ｅｘｃｅｌ绘制贵
州省７个世居少数民族 Ｙ染色体单倍群频率热图，
该热图对不同单倍群在７个世居少数民族的分布情
况进行直观观测，绿色→蓝色→红色单倍群频率逐
渐增加，显而易见，在７个世居少数民族中主要单
倍群为Ｏ１ｂ１ａ１ａ－Ｍ９５，该单倍群在毛南族、仫佬
族、水族人群中呈高频分布 （０８１６７、０５６９２、
０５０００），在侗族人群中分布频率较低 （００９２３）。
２２　贵州 ７个世居少数民族与其他 ９个少数民族

的群体遗传学分析

通过 Ｅｘｃｅｌ绘制贵州省壮侗语族的７个世居少
数民族和其他９个少数民族 Ｙ染色体单倍群频率
热图，见表４，该热图对不同单倍群在 １６个民族
的分布情况进行直观观测，绿色→蓝色→红色单倍
群频率逐渐增加，可以看到单倍群 Ｏ１ｂ１、Ｏ２ａ２在
壮侗语族和苗瑶语族的分布频率较高；Ｏ１ａ仅在壮

侗语族存在高频分布；单倍群 Ｃ在北方民族群体
中的分布频率明显高于南方民族群体。运用 ＳＰＳＳ
２４软件对表 ４进行主成分分析 （见图３）。如图３
所示，北方民族与南方民族各自聚在一起，其中归

属壮侗语族的毛南族、壮族、水族、仫佬族紧密相

聚后再与仡佬族相聚，而同属壮侗语族的侗族和布

依族则与苗瑶语族的苗族、瑶族、畲族较近，提示

上述民族之间可能发生了基因交融。

２３　贵州省壮侗语族与其他语族之间的群体遗传
学分析

为了验证贵州省壮侗语族和其他语族之间的关

系，通过直接计数法获得贵州省壮侗语族的单倍群

频率，通过文献报道的民族单倍群频率计算语族的

单倍群频率，通过Ｅｘｃｅｌ绘制贵州省壮侗语族和其
他语族 Ｙ染色体单倍群频率热图，见表５，该热图
对不同单倍群在７个语族间的分布情况进行直观观
测，绿色→蓝色→红色单倍群频率逐渐增加，很明
显单倍群 Ｃ在北方民族群体分布频率较高；Ｏ２ａ２
在南方群体分布频率较高，Ｏ１ｂ１在壮侗语族群体
存在较高频率分布，该单倍群可能与壮侗语族群体

相关；Ｏ２在汉语族群体中分布频率较高。根据表
５的单倍群频率采用 ＳＰＳＳ２４软件进行主成分分析
（见图 ４）。图４中，前三个主成分解释了８４７９％
的总方差，图中归属汉藏语系的壮侗语族、苗瑶语

图１　贵州壮侗语族７个民族人群 ２１个 ＹＳＮＰ的基因频率
Ｆｉｇ１　Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙｏｆ２１ＹＳＮＰｓｌｏｃｉ７ｅｔｈｎｉｃｇｒｏｕｐｓｉｎＧｕｉｚｈｏｕＺｈｕａｎｇＤｏｎｇＬａｎｇｕａｇｅ

图２　贵州壮侗语族人群７个民族 ２１个 ＹＳＮＰ的基因多态性
Ｆｉｇ２　ＧＤｖａｌｕｅｏｆ２１ＹＳＮＰｓｌｏｃｉ７ｅｔｈｎｉｃｇｒｏｕｐｓｉｎＧｕｉｚｈｏｕＺｈｕａｎｇＤｏｎｇＬａｎｇｕａｇｅ
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表３　贵州壮侗语族的Ｙ染色体单倍群频率１）

Ｔａｂｌｅ３　ＹＳＮＰｈａｐｌｏｔｙｐｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙｏｆＹｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｏｆＧｕｉｚｈｏｕＺｈｕａｎｇＤｏｎｇＬａｎｇｕａｇｅ

民族 例数 ＣＲＰＳ４Ｙ７１１ Ｃ２Ｍ２１７ ＤＭ１４５ ＦＭ８９ ＫＭ９ ＮＯ１Ｍ２１４ ＯＭ１７５ Ｏ１ａＭ１１９ Ｏ１ｂＰ３１

水族 ６４ ０．００００ ０．００００ ０．００００ ０．００００ ０．００００ ０．００００ ０．００００ ０．３９０６ ０．００００
布依族 ５８ ０．００００ ０．００００ ０．１０３４ ０．００００ ０．００００ ０．００００ ０．０１７２ ０．０５１７ ０．０１７２
侗族 ６５ ０．００００ ０．０４６２ ０．００００ ０．００００ ０．０３０８ ０．０３０８ ０．００００ ０．１８４６ ０．００００
仡佬族 ６７ ０．００００ ０．０４４８ ０．１９４０ ０．０１４９ ０．００００ ０．０１４９ ０．００００ ０．２０９０ ０．００００
壮族 ６６ ０．０４５５ ０．０１５２ ０．００００ ０．００００ ０．００００ ０．０１５２ ０．００００ ０．２２７３ ０．００００
毛南族 ６０ ０．０１６７ ０．００００ ０．０６６７ ０．００００ ０．００００ ０．０１６７ ０．００００ ０．０３３３ ０．０１６７
仫佬族 ６５ ０．００００ ０．０１５４ ０．００００ ０．００００ ０．００００ ０．００００ ０．００００ ０．１８４６ ０．００００

民族 例数 Ｏ１ｂ１ａ１ａＭ９５ Ｏ１ｂ２ＳＲＹ４６５ Ｏ２Ｍ１２２ Ｏ２ａＭ３２４ Ｏ２ａ２Ｐ２０１

水族 ６４ ０．５０００ ０．００００ ０．０１５６ ０．００００ ０．００００
布依族 ５８ ０．１７２４ ０．００００ ０．０３４５ ０．０１７２ ０．００００
侗族 ６５ ０．０９２３ ０．００００ ０．２７６９ ０．０４６２ ０．００００
仡佬族 ６７ ０．２２３９ ０．０１４９ ０．００００ ０．０２９９ ０．００００
壮族 ６６ ０．３６３６ ０．００００ ０．００００ ０．０３０３ ０．０１５２
毛南族 ６０ ０．８１６７ ０．００００ ０．０１６７ ０．０１６７ ０．００００
仫佬族 ６５ ０．５６９２ ０．００００ ０．００００ ０．０７６９ ０．０３０８

民族 例数 Ｏ２ａ２ａ１ａ１ａＭ１５９ Ｏ２ａ２ａ１ａ２Ｍ７ Ｏ２ａ２ｂ１Ｍ１３４ Ｏ２ａ２ｂ１ａ１ａＭ１３３ Ｏｔｈｅｒ

水族 ６４ ０．００００ ０．０９３８ ０．００００ ０．００００ ０．００００
布依族 ５８ ０．００００ ０．２０６９ ０．０１７２ ０．３６２１ ０．００００
侗族 ６５ ０．００００ ０．１０７７ ０．０１５４ ０．１６９２ ０．００００
仡佬族 ６７ ０．０１４９ ０．１３４３ ０．０７４６ ０．０２９９ ０．００００
壮族 ６６ ０．００００ ０．００００ ０．００００ ０．００００ ０．２８７９
毛南族 ６０ ０．００００ ０．００００ ０．００００ ０．００００ ０．００００
仫佬族 ６５ ０．００００ ０．０７６９ ０．００００ ０．０４６２ ０．００００

１）表中数字（≤１）代表单倍群在该民族中所占比例，绿色：０００００～００１００（不含）；蓝色：００１００～０１８００（不含）；蓝色
加粗：０１８００～０３０００（不含）；红色：０３０００～０６０００（不含）；红色加粗：≥０６０００

表 ４　贵州省壮侗语族的 ７个世居少数民族和其他 ９个少数民族 Ｙ染色体单倍群频率１）

Ｔａｂｌｅ４　ＹＳＮＰｈａｐｌｏｔｙｐｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙｏｆＹｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｏｆＧｕｉｚｈｏｕｓｅｖｅｎｅｔｈｎｉｃｇｒｏｕｐｓａｎｄ９ｅｔｈｎｉｃｍｉｎｏｒｉｔｙｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

人群 例数 语系 语族 Ｃ Ｄ Ｆ Ｋ Ｏ Ｏ１ａ Ｏ１ｂ Ｏ１ｂ１ Ｏ１ｂ２ Ｏ２ Ｏ２ａ Ｏ２ａ２ Ｏｔｈｅｒ

水族 ６４ 汉藏 壮侗 ０．０００００．０００００．０００００．０００００．０００００．３９０６０．０００００．５００００．０００００．０１５６０．０００００．０９３８０．００００

布依族 ５８ 汉藏 壮侗 ０．０００００．１０３４０．０００００．０００００．０１７２０．０５１７０．０１７２０．１７２４０．０００００．０３４５０．０１７２０．５８６２０．００００

侗族 ６５ 汉藏 壮侗 ０．０４６２０．０００００．０００００．０６１６０．０００００．１８４６０．０００００．０９２３０．０００００．２７６９０．０４６２０．２９２３０．００００

仡佬族 ６７ 汉藏 壮侗 ０．０４４８０．１９４００．０１４９０．０１４９０．０００００．２０９００．０００００．２２３９０．０１４９０．０００００．０２９９０．２５３７０．００００

壮族 ６６ 汉藏 壮侗 ０．０６０７０．０００００．０００００．０１５２０．０００００．２２７３０．０００００．３６３６０．０００００．０００００．０３０３０．０１５２０．２８７９

毛南族 ６０ 汉藏 壮侗 ０．０１６７０．０６６７０．０００００．０１６７０．０００００．０３３３０．０１６７０．８１６７０．０００００．０１６７０．０１６７０．０００００．００００

仫佬族 ６５ 汉藏 壮侗 ０．０１５４０．０００００．０００００．０００００．０００００．１８４６０．０００００．５６９２０．０００００．０００００．０７６９０．１５３９０．００００

瑶族［１１］ ４１ 汉藏 苗瑶 ０．０２４４０．０７３２０．０２４４０．０４８８０．０４８８０．１２２００．０００００．３１７１０．０００００．１４６３０．０００００．１９５２０．００００

苗族［１１］ ４９ 汉藏 苗瑶 ０．０６１２０．０６１２０．０００００．０２０４０．１２２４０．０６１２０．０００００．３０６１０．０００００．１８３７０．０００００．１８３６０．００００

畲族［１１］ ５６ 汉藏 苗瑶 ０．０３５７０．０００００．０１７９０．０００００．０３５７０．０８９３０．０００００．０３５７０．０００００．３０３６０．０００００．４８２１０．００００

蒙古族［１２］ ５０ 阿尔泰 蒙古 ０．４００００．０２０００．０００００．０４０００．０４０００．０００００．０００００．０２０００．０００００．１６０００．０００００．１６０００．１６００

土族［１２］ ５０ 阿尔泰 蒙古 ０．２８０００．０６０００．０２０００．０２０００．０６０００．０６０００．０００００．０２０００．０００００．２４０００．０００００．０２０００．２２００

锡伯族［１２］ ３２ 阿尔泰
满

通古斯
０．１２５００．０００００．０００００．０９３８０．２１８８０．１２５００．０００００．０００００．０００００．０６２５０．０００００．１５６３０．２１８８

维吾尔族［１２］ ５０ 阿尔泰 突厥 ０．０４０００．０２０００．０００００．１８０００．０６０００．０００００．０００００．０００００．０００００．０４０００．０００００．０００００．６６００

哈萨克［１２］ ４１ 阿尔泰 突厥 ０．５８５４０．０２４４０．０４８８０．０２４４０．０００００．０００００．０００００．０００００．０００００．０００００．０００００．０７３２０．２４３９

俄罗斯族［１２］ １９ 印欧 斯拉夫 ０．１０５３０．０５２６０．０００００．０００００．１０５３０．０５２６０．０００００．０５２６０．０００００．３６８４０．０００００．１０５３０．１５７９

１）表中数字（≤１）代表单倍群在该民族中所占比例，绿色：０００００～００１００（不含）；蓝色：００１００～０１８００（不含）；蓝色
加粗：０１８００～０３０００（不含）；红色：０３０００～０６０００（不含）；红色加粗：≥０６０００

９２１



中山大学学报 （自然科学版） 第５９卷　

表 ５　贵州省壮侗语族和其他语族 Ｙ染色体单倍群频率１）

Ｔａｂｌｅ５　ＹＳＮＰｈａｐｌｏｔｙｐｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙｏｆＹｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｏｆＧｕｉｚｈｏｕＺｈｕａｎｇＤｏｎｇＬａｎｇｕａｇｅａｎｄｏｔｈｅｒｌａｎｇｕａｇｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

语系 语族 例数 Ｃ Ｄ Ｆ Ｋ Ｏ Ｏ１ａ Ｏ１ｂ Ｏ１ｂ１ Ｏ１ｂ２ Ｏ２ Ｏ２ａ Ｏ２ａ２ Ｏｔｈｅｒ

汉藏 壮侗语族 ４４５ ０．０２６３０．０５２００．００２１０．０１５５０．００２５０．１８３００．００４８０．３９１２０．００２１０．０４９１０．０３１００．１９９３０．０４１１

汉藏 苗瑶语族［１１］ ７５４ ０．０８５８０．０３９１０．０１４２０．０３４６０．１０８００．０５７１０．０００００．１９８８０．０００００．１６３８０．０００００．２９７７０．００１２

汉藏 藏缅语族［１３］ １５４７０．０２９１０．０６７９０．０１４９０．０７９５０．０００００．０１４２０．０００００．０１６８０．０００００．０７９５０．０００００．３３６８０．３６１３

汉藏 汉语族［１４］ １７０６０．０７５００．０１８８０．０６２１０．１６１２０．０００００．０７９７０．０００００．０３５２０．０００００．２８４９０．０００００．２４２７０．０４０４

阿尔泰 突厥语族［１５］ １０２４０．３６８７０．０３０２０．００１４０．０００００．０００００．０００００．００２３０．００３３０．０００００．００１９０．００６９０．１７１７０．４１３６

阿尔泰 蒙古语族［１５］ ２５０ ０．２０１８０．２２４３０．０００００．０００００．０００００．０００００．０４９４０．０００００．０００００．０１２４０．０２３３０．１０９６０．３７９５

阿尔泰 满－通古斯语族［１４］ １２４ ０．５４３８０．０００００．００６４０．１４０３０．０００００．０１９６０．０００００．００６８０．０００００．１１０９０．０００００．１０５７０．０６６５

１）表中数字（≤１）代表单倍群在该民族中所占比例，绿色：０００００～００１００（不含）；蓝色：００１００～０１８００（不含）；蓝色
加粗：０１８００～０３０００（不含）；红色：０３０００～０６０００（不含）；红色加粗：≥０６０００

族、汉语族聚在一起，归属阿尔泰语系的突厥语

族、蒙古语族相聚后再与满通古斯语族聚在一起，

藏缅语族位于两组之间。

图３　贵州 ７个世居少数民族和
９个少数民族人群Ｙ染色体主成分分析三维图
Ｆｉｇ３　ＴｈｅｐｒｉｎｃｉｐａｌｃｏｍｐｏｎｅｎｔａｎａｌｙｓｉｓｏｆＹ
ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｏｆＧｕｉｚｈｏｕｓｅｖｅｎｅｔｈｎｉｃｇｒｏｕｐｓ

ａｎｄ９ｅｔｈｎｉｃｍｉｎｏｒｉｔｙｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

图４　壮侗语族和其他语族人群
Ｙ染色体主成分分析三维图

Ｆｉｇ４　ＴｈｅｐｒｉｎｃｉｐａｌｃｏｍｐｏｎｅｎｔａｎａｌｙｓｉｓｏｆＹ
ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｏｆＧｕｉｚｈｏｕＺｈｕａｎｇＤｏｎｇＬａｎｇｕａｇｅ

ａｎｄｏｔｈｅｒｌａｎｇｕａｇｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

３　讨　论
３１　贵州省壮侗语族７个世居少数民族的 Ｙ染色

体遗传结构

ＹＳＮＰ多态性分布具有明显的民族特异性［１６］，

各个民族之间具有其独特的遗传结构［１７－１８］。本研

究对贵州省壮侗语族７个世居少数民族４４５例无关
男性个体进行基因分型，并对结果进行相关统计分

析。首先对表 ２进行单倍群相关性分析，Ｏ１ｂ１ａ１
－Ｍ９５与Ｏ２－Ｍ１２２的皮尔逊相关性 Ｒ＝－０５２６０，
呈负相关，但显著性 （双尾）Ｐ＝０２２５０，说明
负相关未达到显著水平；Ｏ１ａ－Ｍ１１９与 Ｏ１ｂ－Ｐ３１
为显著负相关 （Ｒ＝－０８０４０，Ｐ＝００２９０）。通
过热图绘制对不同单倍群在 ７个民族分布情况进
行直观观测 （见表３），单倍群 Ｄ、Ｆ、Ｏ１ｂ２、Ｏ２ａ
的频率在各个语族的分布频率均很低；Ｏ２－Ｍ１２２
在各语族之间无显著差异；Ｏ１ａ在壮侗语族中分布
频率较高；Ｏ１ｂ１、Ｏ２ａ２在壮侗语族和苗瑶语族中
分布频率均较高。水族人群中，主要单倍群为

Ｏ１ｂ１（０５００ ０） 和 Ｏ１ａ（０３９０ ６）；Ｏ２ａ２
（０５８６２）和 Ｏ１ｂ１（０１７２４）在布依族人群中具
有代表性；Ｏ１ａ（０１８４６）、Ｏ２（０２７６９）、Ｏ２ａ２
（０２９２３）在侗族人群中具有代表性；仡佬族的主
要单倍群有 Ｄ（０１９４０）、Ｏ１ａ（０２０９０）、Ｏ１ｂ１
（０２２３９）、Ｏ２ａ２（０２５３７）；壮族除了主要单倍
群 Ｏ１ａ（０２２７３）、Ｏ１ｂ１（０３６３６）之外，存在
完全野生型 ＳＮＰ的频率达０２８７９，可能提示部分
壮族人群携带的是最古老的遗传标记，也可能是本

研究选择的 ＹＳＮＰ位点有限，未包含突变的基因
座；毛南族的单倍群 Ｏ１ｂ１高达 ０８１６７；仫佬族
的 主 要 单 倍 群 有 Ｏ１ａ（０１８４ ６）、 Ｏ１ｂ１
（０５９６１）、Ｏ２ａ２（０１５３９）。通过以上数据分析
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很明显可以看出，除了毛南族，本研究的其他 ６
个民族均具有复杂的父系遗传结构，提示毛南族的

父系遗传结构比较单一，与毛南族土著说［１９］相符。

单倍群Ｏ是东亚现今人群中分布最广泛的特异单
倍群，综合频率约占 ５０％以上［２０］。在本研究中，

水族、布依族、侗族、仡佬族、壮族、毛南族、仫

佬族单倍群Ｏ的分布频率分别为１００００、０８９６４、
０８９２３、０７３１４、０６３６４、０９００１、０９８４６，
平均频率高达 ８６３０％，与上述文献相符。Ｏ１单
倍群占大多数壮侗语族的 ６０００％ 以上［６］，经直

接计数法计算这７个民族水族 （０８９０６）、布依族
（０２４１３）、侗族 （０２７６９）、仡佬族 （０４４７８）、
壮族 （０５９０９）、毛南族 （０８６６７）、仫佬族
（０７５３８）中约一半的人群在 Ｏ１单倍群所占比重
与之相符。Ｏ１ｂ１ａ１ａ－Ｍ９５是高度分化的支系，在
七个壮侗语民族群体中是最常见的单倍群，在东南

亚频率较高，其次是中国南部［６］，本研究中，在

水族 （０５０００）、毛南族 （０８１６７）、仫佬族
（０５６９２）呈高频分布 （均大于５０％），提示水族、
毛南族、仫佬族遗传背景较为单一，与土著说的观

点相符，尤其是毛南族高达８１６７％，提示毛南族
经历了非常强烈的瓶颈效应。Ｏ２ａ２ａ１ａ２－Ｍ７与苗
瑶语族、孟 －高棉语族的人群分布有关［２１］，贵州

省壮侗语族长期与苗瑶语族混居，故 Ｏ２ａ２ａ１ａ２－
Ｍ７在壮侗语族也占有一定比例，但是壮族与毛南
族人群的分布频率却为 ０，壮族有就近嫁娶，民族
内婚的习俗［２２］，但是毛南族婚姻比较复杂［２３］，为

何Ｏ２ａ２ａ１ａ２－Ｍ７为０，还不得而知。壮侗语族在
我国历史上起源于百越族群，前期有学者研究发现

Ｏ１ａ－Ｍ１１９是百越群体的特征性单倍群［２４］，我们

的研究展示了这个结果———壮侗语族７个民族群体

均含有单倍群 Ｏ１ａ－Ｍ１１９的频率分布与上述观点
吻合，进一步印证了壮侗语族与百越族群的关系：

在民族学中，壮侗语族族群来源于百越民族。

３２　贵州壮侗语族７个世居少数民族与其他民族
以及其他语族之间的遗传关系

壮侗语族７个民族的单倍群频率与已有文献报
道的９个少数民族人群的单倍群频率 （见表４）运
用ＳＰＳＳ２４软件进行主成分分析。结果如图 ３所
示，归属汉藏语系的壮侗语族 （水族、布依族、

侗族、仡佬族、壮族、毛南族、仫佬族）与苗瑶

语族 （苗族、瑶族、畲族）聚在一起；提示壮侗

语族与苗瑶语族之间的遗传关系较近，这与梁祚

仁［２５］在广西１０个少数民族 Ｙ染色体１７个 ＳＴＲ基
因座的遗传多态性研究中根据１４个民族人群之间
的遗传距离绘制的 Ｎ－Ｊ系统进化树中壮侗语族民
族群体与苗瑶语族民族群体聚为一类的研究结果相

一致，也与何燕等［２６］的研究结果吻合。

为了验证贵州省壮侗语族和其他语族之间的关

系，将贵州省壮侗语族７个民族的数据通过直接计
数法获得贵州省壮侗语族的单倍群频率，通过文献

报道的民族单倍群频率计算语族的单倍群频率

（见表５），然后进行主成分分析，得到图４，结果
显示汉藏语系 （壮侗语族、苗瑶语族、汉语族）

聚在一起，归属阿尔泰语系的突厥语族、蒙古语族

聚在一起后再与满通古斯语族相聚，而归属汉藏语

系的藏缅语族位于上述两聚群之间，这与各语族民

族的地理分布、历史源流等相对应。其中归属汉藏

语系的壮侗语族与苗瑶语族发生了部分重叠，进一

步提示了两语族民族由于长期毗邻而居，可能发生

了基因交融，显示出较近的亲缘关系。
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