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常染色体 STR 的证据支持 

潮汕人的中原汉族起源 
许丽娜 1，冯国英 1，周广彪 1,2，胡盛平 1,2 
1 汕头大学医学院分子生物学中心，广东汕头 515031；2.汕头大学司法鉴定中心 DNA 物证研究室，广东汕头 515031 

摘要: 潮汕人群是典型的中国南方汉族群体，并且大规模移居海外。一般认为潮汕人群起源于河南一带。在

DNA 水平上比较潮汕和河南人群的遗传多态性，可以深入探究潮汕人的中原汉族起源。我们采用荧光标记 PCR

和毛细管电泳相结合的技术对河南汉族 200 例健康人群的 15 个 STR 基因座遗传多态性进行研究，结合本课题

组已发表潮汕人群 STR 数据并新增样本以及搜集到的发表在国内外刊物的其它地区人群 STR 数据，用 Phylip

软件计算不同人群间的遗传距离，构建高分辨率进化树,探讨潮汕人群的中原汉族起源及与其他人群之间的关

系。河南汉族人群 15 个 STR 基因座共检出 142 个等位基因 451 种基因型，其观察值与期望值经精确检验，均

无显著性差异（D3S1358 除外）。选取 CODIS 系统 STR 基因座的人群数据聚类分析结果显示潮汕汉族离闽南

汉族很近，距河南汉族较近；融合分析显示潮汕和闽南这两个群体具有相似的中原汉族成分且中原汉族的成

分所占比例均大于 60％。聚类图上中国人群的南北分界明显。河南汉族人群 15 个 STR 基因座联合应用可满

足河南人群法医学的个体识别及亲子鉴定的需要；潮汕和闽南这两个群体具有一贯的遗传相似性，且占有较

大的中原汉族起源成分。 

关键词: 群体遗传学；短串联重复序列；潮汕人群；河南人群；聚合酶链式反应 

Evidence from Autosomal STR Data Supports a Central China Origin of 
Chao-Shan Population 
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ABSTRACT: Chao-Shan people are typical Southern Han Chinese, and numbers of them emigrate to many other 

countries. The origin of Chao-Shan people is believed to be in Central China. The comparative study of the genetic 

polymorphism of Henan and Chao-Shan populations can test the hypothesis of Central China origin of Chao-Shan 

people at the genomic level. Here we performed a combined method of fluorescence labeled PCR and capillary 

electrophoresis to study the genetic polymorphism of 15 STR loci in 200 unrelated healthy individuals in Henan Han 

population. Combining our published STR allele frequency data and the new data from additional samples in 

Chao-Shan population and STR data of other populations in different areas obtained from peer-reviewed journals, we 

calculated the Nei’s genetic distance D’ between the populations with the PHYLIP software. The neighbor-joining 

phylogenetic tree was constructed based on the obtained Nei’s genetic distance to reveal population affinities and the 

Central China origin of Chao-Shan people. A total of 142 alleles and 451 genotypes were detected in Henan 

population. No deviation from Hardy-Weinberg equilibrium was observed in STR loci except for D3S1358. The 

phylogenic tree based on CODIS STR allele frequencies showed that Chao-Shan Han was much closer to Minnan 

Han, and relatively closer to Henan Han. Admixture analysis indicated that Chao-Shan Han and Minnan Han have 

similar proportional contributions from the Central China Han and the proportion was greater than 60%. Distinction 

between north and south populations in China was noticeable in the phylogenic tree. The 15 STR loci studied have 

potential usefulness for parental testing and forensic personal identification in Henan population. Our study showed 

the genetic similarity sustained by Chao-Shan Han and Minnan Han, and a pronounced Central China Han ancestry 

on the gene pools of the two groups. 
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潮汕僻处我国的东南隅，广东省的最东

端，与福建省毗邻，其地域包括今天的汕头、

潮州、揭阳三个地级市。潮汕人指居住于该

区域并有自己独特方言和生活习惯的汉族民

系。据记载，现代潮汕人源自古中原汉族[1]，
主要是自秦汉以来大量的中原汉族移民与南

方土著居民杂居后形成的[2]，其中百越族是

东南沿海人口最多，分布最广的土著民族[3]。
我们[4]前期应用序列特异引物-聚合酶链反

应（PCR-SSP）对潮汕汉族进行 HLA-A、B
基因分型，计算等位基因和单倍型频率，并

与包括大陆闽南、客家和中部（长江流域）

群体在内的其他 9 个汉族人群相应位点的遗

传多态性分布进行比较。结果显示潮汕人与

大陆闽南人亲缘关系最近，中部群体大致位

于南方相关汉族群体和北方群体的中间位

置。然而，所得结果尚不能为潮汕人的中原

汉族起源提供遗传学上的肯定证据。我们认

为采用更为敏感且能反映群体亲缘关系、分

化、进化以及人群特征的遗传标记可能有助

于研究的深入。 
在众多遗传标记中，短串联重复（STR）

以其高度多态性、分布广泛等优点被广泛应

用于人类群体遗传学研究中。Nei M 等[5]用
实验的方法表明，相比对遗传关系较远的群

体之间的关系分析，对于关系较近的群体，

STR 基因座的分析能提供更可靠的遗传关

系。一般认为，STR 是研究较近群体的理想

遗传标记。通过研究 STR 多态性、变异以及

比较序列间差异、人群间差异，分析不同人

群间的遗传距离，构建高分辨率进化树,就可

从分子生物学角度揭示人类的起源、迁移、

进化等历史进程。这些研究在国内外均有广

泛开展。我国学者褚嘉佑等[6]利用 30 个常染

色体 STR 基因座分析中国 28 个人群遗传结

构并进行进化树聚类分析，证实了中国南北

方汉族人群间的遗传差异；李生斌等[7]利用

6 个常染色体 STR 基因座分析中国广西地区

15 个不同民族人群，结果显示广西地区 15
个不同民族人群之间存在一定的基因交流，

个别民族相对独立；李辉等[8]对百越族群历

史上重要的一支闽越族群进行研究，利用 Y
染色体 STR 对现代福建和其他闽语人群进行

遗传学分析，研究表明现代闽语人群基本都

是来源于北方的汉族移民，历史上的闽越族

在福建地区基本上已经消失。 
 

一、材料和方法 
1. 研究对象 

根据知情同意原则,从健康体检人群中

随机采集出生于河南省遂平县并 3 代以上直

系亲属居住于当地的 201 名无关个体外周血, 
做成血纱布，阴干，室温保存。 
2. 人群数据搜集 

为了分析潮汕人群与其他人群的关系，

通过公用数据库或同行评议期刊等途径获取

其他人群的 STR 基因座频率数据，人群数据

的筛选标准是：1，截至 2007 年 8 月 30 日以

前发表在同行评议期刊上的人群数据；2，华

人（大陆中国人和海外华人）汉族；3，STR
频率数据且涵盖的 STR 基因座个数达到或总

和达到 13 个（D8S1179，D21S11，D7S820，
CSF1PO ， D3S1358 ， THO1 ， D13S317 ，

D16S539，VWA，TPOX，D18S51，D5S818
和 FGA）；4，来自人群的 STR 数据既包括

以行政区划(省、直辖市、自治区、特别行政

区、省辖市)进行界定的数据，也包括以民系

进行界定(如潮汕人、闽南人)的数据；5，无

样本数限制；6，排除无基因频率或频率数据

有误、不完全的人群数据或某一个 STR 基因

座等位基因之和不等于 1 的人群数据。按照

此筛选标准我们共选择了 38 个汉族人群数

据作为比较数据，其中有 13 个汉族人群有不

止一套的 STR 频率数据，针对这一情况，首

先对这 38 个汉族人群进行初筛，构建遗传发

育树（见统计分析部分）。对于有两套或两套

以上基因频率数据的相同人群，在树状图上，

若这些人群聚在同一小支上彼此非常接近且

bootstrap 值大于 80％，则对这些人群的基因

频率数据用加权平均法进行合并作为该地区

的 人 群 的 最 终 数 据 ， 合 并 公 式 为

pi=∑pijnj/∑nj，其中，pi 为合并后人群的第 i
个等位基因的频率，pij 为第 j 个相同人群的

第 i 个等位基因的频率，nj为第 j 个相同人群

的样本数。若这些人群聚在同一小支上但

bootstrap 值小于 80％，或者人群聚在不同的

分支上且彼此相距很远则选择其中一个最佳

的人群数据作为该地区人群的最终数据，即：

首先考虑文献中材料和方法部分对样本搜集

的描述，包括样本来源地、是否三代以上都

在本地区居住、是否按照知情同意的原则；

其次考虑选择样本例数最大的人群的频率数

据。需要指出的是，用于分析比较的潮汕人

群频率数据是在我们原来发表的 15 个 STR
频率数据[9]基础上增加了标本量（数据尚未

发表）后统计的数据。河南汉族人群和闽南

汉族人群频率数据选自本室尚未发表和已经

发表的研究数据。最终，共用了 25 个汉族群

体的基因频率数据作为比较数据。所用的汉

族 25 个人群及地理分布详见表 1 及图 1。 
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表 1 本研究所用汉族人群 
Tab.1 Han Chinese populations analyzed in the current study 

地区 语支 方言 参考文献 

北京 秦 北京官话 [5] 
河南 秦 中原官话 本研究 
安徽 秦 江淮官话 [6] 
甘肃 秦 兰银官话 [7] 
陕西西安 秦 中原官话 [8,9] 
吉林 秦 东北官话 [10] 
辽宁辽阳 秦 东北官话 [11] 
陕西 秦 中原官话 [12] 
陕西延安 秦 中原官话 [13] 
山东青岛 秦 胶辽官话 [14] 
香港 秦 粤语 [15,16] 
新加坡 齐 闽南话 [17] 
四川成都 秦 西南官话 [18] 
四川 秦 西南官话 [19] 
广东 秦 粤语 [20] 
台湾 齐 闽南话 [21] 
广东潮汕 齐 闽南话   [4]﹡ 
福建闽南 齐 闽南话 [22] 
浙江 楚 吴语 [23] 
江苏盐城 秦 江淮官话 [24] 
江苏 秦 江淮官话 [25] 
湖南 楚 湘语 [26] 
江西 楚 赣语 [27] 
广东深圳 秦 粤语 [28] 
马来西亚 齐 闽南话 [29,30] 
﹡该频率数据是在我们原来发表的 15 STR 频率数据基础上增

加了标本量（数据尚未发表）后统计的数据。 

 

 
图 1  汉族 25 个人群的地理分布图 

Fig.1 Geographic distribution of 25 Han Chinese populations 

3. STR 基因分型 
Chelex-100 法[36]提取血样 DNA，溴化

乙锭荧光法测 DNA 含量。使用 AmpFLSTR 
Identifiler 16 STR 扩增试剂盒（ABI 公司），

总反应体系改为 8μL[9,27] ，其中 PCR 
Reaction Mix 3μL，Primer Set 1.8μL，Gold Taq 
DNA polymerase 0.25μL (5U/μL) ， DNA 
1-2μL，补水至 8μL，扩增条件与试剂盒说明

书保持一致。 
取 Hi-Di 甲酰胺 8.7μL，GS-500 LIZ 分子

内标 0.3μL，PCR 产物 1μL，混匀，用 ABI 
Prism 3100 遗传分析仪电泳，GeneScan 和
Genotyper 软件进行基因分型。 
4. 统计分析 

采 用 PowerStatesV12 软 件 (www. 
promega.com)对数据进行分析处理，获得各

基因座的等位基因频率、观察值的杂合度

（Ho）、个体识别率（DP）、非父排除率（PE）
和多态信息含量（PIC）；期望杂合度（He）

按 He =(n/(n-1)(1-∑(pi
2))计算，其中 n 是样本

数，pi 为第 i 个等位基因频率；用 PyPop 软

件精确检验法[37]进行 Hardy-Weinberg 平衡

检验；用 PHYLIP 3.65 软件[38]计算群体间遗

传距离 D 值[39]并构建比较人群的相邻连接

（Neighbor- joining, NJ）遗传树[40]，bootstrap
法[41]评估树状图的可靠性，用 LEADMIX
软件[42]计算 MRH 统计值[43]，进行融合分

析。 
 

二、结果 
1．不同地区汉族人群比较 

基于 25 个人群 CODIS STR 等位基因频

率数据计算 D 值并构建 NJ 遗传树（图 2），
在树状图上，汉族基本上聚为南北两大类，

南北分界明显，这与褚嘉佑[6]、Shaw[44]、
杜若甫[45]和肖春杰[46]等的研究报道一致。

深入分析树状图的拓扑结构可以看出河南汉

族大致位于南北汉族的中间位置。来自南方

的汉族人群（广东汉族、香港汉族、江西汉

族、新加坡汉族、马来汉族、台湾汉族、成

都汉族、四川汉族、潮汕汉族、闽南汉族、

湖南汉族、浙江汉族）彼此分散聚在同一支。

他们中间，潮汕汉族与闽南汉族很接近，尽

管潮汕地区位于广东省境内，潮汕汉族与广

东汉族的亲缘程度还是比较远，相反，相对

于广东汉族，潮汕汉族和闽南汉族与河南汉

族的亲缘关系要近一些。北方汉族族人群彼

此聚在一起，可以看出有两个大的分支，青

岛汉族与江苏汉族首先聚合再与吉林汉族聚

类组成第一个大分支，陕西汉族与延安汉族

聚合再与盐城汉族聚到一起形成另一大分
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支。这两大分支最后与甘肃汉族、安徽汉族

和辽阳汉族聚类。 
2. 潮汕汉族和闽南汉族的融合分析 

聚类图上（图 2）显示河南汉族与潮汕

汉族和闽南汉族比较接近，为了进一步探究

潮汕人的中原汉族起源，我们假设潮汕汉族

是一个融合民族，对它进行融合分析，用中

原汉族和南方百越民族作为其亲本群体的代

表民族。两亲本融合分析结果显示潮汕汉族

的大部分血缘来自中原汉族，只有小部分来

自南方百越民族。为了验证潮汕和闽南两个

群体的亲缘关系，我们同时也对闽南汉族做

了融合分析，结果表明潮汕和闽南汉族具有

相似的中原汉族起源成分（表 2）。同时，我

们把畲族也作为潮汕和闽南这两个融合民族

的亲本对照，进行三亲本的融合分析。结果

表明，潮汕和闽南汉族的大部分血缘仍然是

来自中原汉族，但南方土著民族对潮汕汉族

的混血影响要比闽南汉族大得多（表 3）。 

 
图2  汉族25个人群的遗传树状图 树状图节点内的数

值是经过 1000 次迭代之后的 bootstrap 值（百分比） 
Fig.2 Neighbor-joining (NJ) tree based on the allelic frequencies 
of CODIS STR loci in 25 Han Chinese populations  The numbers 
in the nodes are percentage bootstrap values estimated from 1,000 
reiterations. 
 

表 2 潮汕汉族闽南汉族的二亲本融合分析 
Tab.2 Admixture analysis with two parental populations for 
Chao-Shan Han and Minnan Han 

混合样本 
二亲本群体的 MRH 

中原汉族 百越土著民族 

潮汕汉族 0.7348 0.2652 

闽南汉族 0.8467 0.1533 

 
表 3 潮汕汉族闽南汉族的三亲本融合分析 

Tab.3 Admixture analysis with three parental populations for 
Chao-Shan Han and Minnan Han 

混合样本 
三亲本群体的 MRH 

中原汉族 百越土著民族 畲族 

潮汕汉族 0.6400 0.2406 0.1194 

闽南汉族 0.8007 0.1414 0.0579 

三、讨论  
1. 潮汕人的中原汉族起源 

我们前期的关于 HLA 的研究未能为潮

汕人的中原汉族起源提供遗传学上肯定的证

据[4]，此外，中部群体样本采自比较广阔的

地理区域[44]，可能不能很好的代表该人群，

从代表性区域的单一地点收集有代表性的样

本可能有助于研究的深入。这种考虑基于中

国历史，历史上汉族的经济和文化中心——
古中原地区，北抵黄河，南临长江，西接汉

水，东达淮水，范围覆盖了今河南大部[47]。
来自有代表性的局限性区域——遂平县的无

关个体，均是三代以上居住在当地的比较纯

的当地人。因此来自此区域的样本应该能够

代表中原人群的特征，之后的融合分析也是

选择河南汉族做为中原汉族的代表。 
种系发生树（图 2）显示，河南汉族大

致位于南北汉族的中间位置，且比较接近潮

汕汉和闽南汉。这与历史记载中原地区是汉

族的中心地带相一致，同时与我们先前的研

究结果，中部人群位于南方相关汉族和北方

汉族的中间位置相一致[4]。据记载，黄河流

域的中原地区是汉族的发祥地，并由此形成

了所谓的中原文化，居住在公元前 4000 多年

前的华夏族，其首领是炎黄二帝，被认为是

汉人的始祖。大约公元前 221-206 年的秦朝

时期，秦始皇派兵南下统一中国，为汉民族

的扩张和融合奠定了基础。公元前 206 至公

元 220 年的西汉和东汉年间，经过汉朝 400
年的统一相处，各个民族之间的差异越来越

小，逐渐由多个民族融合为一个崭新的民族

——汉族,中原是其文化和经济中心[47]。此

后的数百上千年中，汉族逐渐向外扩展，最

后遍布全国各地。汉族在华夏族的基础上同

化吸收了部分匈奴、鲜卑、突厥、羌等少数

民族，属于北方族群，而南方汉族主要是自

秦汉以来大量的汉族移民与当地百越、百濮

等南方土著居民杂居后形成的，其中比较重

大的迁移是中原汉族分批迁入南方。为了逃

避战乱和饥荒，中原汉族的几次南迁渐渐形

成了现代潮汕人的主体。然而，中原汉人并

不是直接移入潮汕地区，而是先移居福建，

然后迁居入潮，因此，潮汕和闽南这两个群

体享有共同的祖先[1]。本研究结果（图 2）
显示这两个群体紧密聚在一起，与先前的潮

汕汉和闽南汉一贯的遗传相似性研究结果[4]
和历史记载保持一致。进一步的融合分析（表

2，表 3）显示这两个群体具有相似的中原汉

族成分且中原汉族的成分所占比例均大于

60％，中原汉族应该是潮汕和闽南这两个群
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体的主体民族。 
非常有趣的是，闽南、潮汕、台湾[48]、

马来西亚、新加坡的汉族主要都是闽南语人

群[49]，我们的聚类分析结果（图 2）均显示

这五个闽语人群彼此的亲缘关系很近，与史

料记载和语言学研究保持一致[1]。同时也证

明台湾汉族并没有太多的台湾土著成分，而

是和其他闽南语人群相似。 
2. 南方土著民族对潮汕人群基因库的影响 

中原起源的潮汕人在南迁的过程中可能

会受到南方土著民族的影响，而历史上百越

民族是中国南方中人口最大，覆盖范围最广

的土著居民，两广地区历来都是百越民族分

布的中心地带[3]，所以选择百越民族作为潮

汕汉族的一个亲本对照。侗台语系的各民族

被认为是百越族的直接后裔，我国境内的较

大民族有壮、傣、侗、黎等[50]。黎族相对于

其他民族，由于世居于海岛上，大海阻隔了

岛内外的交流，使黎族长期处于相对隔离状

态，因此受到汉族的混血影响最小[51]。同时

在地理分布上，黎族也是最接近潮汕的百越

民族。而壮族等民族受到汉族混血影响太大

[52]，因此作为融合分析的亲本对照可能会造

成很大的偏差。综合考虑，所以我们选择黎

族作为百越民族的代表进行融合分析。结果

表明，潮汕和闽南这两个群体有小部分的南

方百越民族的血缘。生活在南方的当地土著

人（百越人）种植水稻，能供养大量人口，

因此中原汉族的南迁人数数量上少于百越

人。而南迁的汉人也并非一下涌来，而是一

波一波，这样每一次进入南方的数量更少。

汉族的扩张同时带来了文化的传播，南迁的

汉族虽然人数较少，却掌握了先进的技术(铁
器)和文化，在文化上处于强势地位，这样互

有所长的两个种群相遇，影响是互相的。土

著群体文化上被汉族同化，从此成为汉族，

血统上和语言上保留了一部分百越人的特

征。结果，在不同的百越族群地区，发育出

了不同的南方汉族和对应方言。 
畲族也是南方古老的荆蛮族系民族之

一，现分布在我国东南部闽、粤、浙、赣等

省的山区。对畲族渊源目前学术界尚无定论，

目前有土著论和非土著论两种[53]。目前较为

公认的是闽、粤、赣三省交界地为畲族先民

的主要活动区域。陈耿之等[54,55]认为潮州

凤凰山是畲族始祖的聚居地，郭启熹[56]认为

畲族曾是闽西当地的土著主居，但畲族并不

是土著的百越民族，而属于荆蛮族系的苗瑶

系统[53,57]。南迁的中原汉族是先移居福建

然后迁居入潮的[1]，因此潮汕和闽南都有可

能会受到当地土著畲族的混血影响。对潮汕

和闽南汉族这两个混合民族的三亲本融合分

析表明，畲族对潮汕的混血影响要比闽南大

得多，这可能提示畲族在粤东一带曾大量聚

居。总之，汉族与当地土著居民的融合和通

婚使得今天的潮汕人与中原人群有了一定的

差异[1,58]。 
在聚类图上（图 2），较大分支上的

bootstrap 值都比较小，这可能表明在很强的

基因流动背景下，STR 提供的信息量不足以

解决较近人群间的亲缘关系[5]。另外，标本

来源和标本均一性也会对人群的聚类造成一

定影响。江苏汉族和盐城汉族主要是针对苏

北地区人群的调查，这也就解释了这两个汉

族与北方人群聚类的原因（图 2）。深圳是个

移民城市，其人群来自四面八方，比较杂，

可能是深圳汉族最终没有和南方人群聚在一

起的原因之一（图 2）。 
总之，我们此次关于潮汕人群中原汉族

起源的 STR 的研究结果肯定了前期 HLA 的

研究结果即潮汕人和闽南人的亲缘关系最

近，进一步验证了这两个群体的遗传相似性。

同时潮汕人群的遗传组成主要来源于中原地

区的汉族移民，中国东南地区的百越民族原

住群体以及晚期移民畲族等南方土著成分在

现代潮汕群体中比重较小。除遗传因素之外，

环境和生活习惯等因素也会对中原起源的潮

汕人群产生一定的影响。北方来的中原汉族

人群在迁到南方定居以后，在人群基因库对

于环境的巨大差异的适应过程中，会产生各

种代谢的不协调。在潮汕地区某些疾病的高

发可能就是这种不协调的结果。此外，综合

常染色体 STR 以及能反映母系进化历史和父

系进化历史的遗传标记 mtDNA 和 Y-STR、
Y-SNP 等[59]方面的研究以及环境调查等流

行病学方面的研究，可以为后期环境基因组

学的研究做铺垫。 
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