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摘要: 在中国新疆阿勒泰地区哈纳斯景区内, 生活着一个特殊的人群—— 新疆图瓦人。他们在 50 年代初期第一

次民族识别过程中被认定为蒙古族, 但他们自认为与蒙古人具有不同的历史渊源。为了探讨新疆图瓦人的族源

问题和阐明其与邻近人群的遗传学关系, 文章采集了新疆阿勒泰地区 150 份男性图瓦人样本, 对其Y染色体非

重组区的 14 个标记位点进行了分型, 构建了 11 种单倍型群。结果显示, 新疆图瓦人具有高频率的K*-M9 和
Q*-M242 单倍型群, 这两个单倍型群在俄罗斯图瓦人中也具有较高的频率, 而在蒙古人群和哈萨克人群中的频

率则较低。主成分分析和多维尺度分析均显示新疆图瓦人与蒙古人和哈萨克人遗传上相隔较远。系统分子进化

分析也表明新疆图瓦人位于与周围人群相隔较远的分化枝上。依据这些结果, 文章认为新疆图瓦人是与邻近人

群如蒙古人和哈萨克人有较大遗传差异的人群。 

关键词:  图瓦人; Y 染色体; SNPs; 单倍型群; 系统分子进化分析 
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Abstract: In the Hanasi scenic spot of the Altai Region, Xinjiang Uygur Autonomous Region, China, there is a special 
population known as Xinjiang Tuvinians for short. These Tuvinians were classified as Mongolians in the early 1950s by the 
National Ethnic Affairs Commission of China, but they claimed that they have an independent origin. To resolve this dis-
pute and their genetic relationships with the people in the neighboring regions, we randomly selected 150 male Tuvinians in 
the Altai Region. Fourteen Y chromosomal markers were genotyped and eleven haplogroups were constructed. The fre-
quencies of the haplogroups K*-M9 and Q*-M242 were higher in Xinjiang Tuvinians or Tuvinians in the Tuva Republic 
than those in the other populations (e.g., Mongolians and Kazakh). Principal component analysis , multi-dimensional scal-
ing analysis and further phylogenetic tree analysis revealed that the Xinjiang Tuvinians were far separated from Mongolians 
and Kazakh. Based on these results, we proposed that Xinjiang Tuvinians are genetically distinct from Mongolians and 
Kazakh. 
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图瓦人是一个古老的人群, 现主要分布在俄罗
斯图瓦自治共和国境内、蒙古人民共和国科布多河

流域库苏古尔湖附近, 以及我国新疆阿勒泰地区[1]。

新疆图瓦人在第一次民族识别过程中被认定为蒙古

族, 但他们自认为与蒙古人存在较大区别, 其历史渊
源仍是个未解之迷。据史料记载, 图瓦(tuva)亦称“土
瓦”或“德瓦”、“特瓦(tyiva)”、“库库门恰克”, 图
瓦人又称“都波人”、“萨彦乌梁海人”、“唐努乌梁

海人”等, 历史悠久[2]。国外(主要是俄国)旧称“索
约特人(soyot)”、“唐努图瓦人”[1, 3]。在我国史书中

最早见于公元 7世纪, 《隋书·铁勒传》: “北海南
则都波等, 虽姓氏各别, 总谓为铁勒”[4]。新疆阿勒

泰地区喀纳斯河谷地带是图瓦人在我国的主要聚集

地, 目前新疆图瓦人主要分布在 3个村: 白哈巴、禾
木和喀纳斯, 共有约 2 000人。关于新疆图瓦人的来
源, 有几种假说。有学者认为新疆图瓦人的祖先来
自于成吉思汗西征时遗留的部分老、弱、病、残士

兵; 也有观点认为, 新疆图瓦人是若干年前从西伯
利亚迁移而来的, 与现在俄罗斯图瓦共和国图瓦人
属同一人群[3, 5]。虽然如此, 新疆图瓦人的历史渊源
及与其他邻近人群之间的遗传学关系至今仍悬而 
未决。 

用分子遗传学方法探讨人类学问题, 这是多年

来一直不断发展的领域, 为研究群体的起源和进化
开辟了新的途径[6, 7]。Y染色体含有人类基因组最大
的非重组区段, 由于它本身具有丰富的多态性, 而
且它们出现再次和回复突变的机率非常低, 因而特
别适合用于鉴定父系遗传连锁关系, 被广泛应用于
追踪群体遗传学的起源研究中[8, 9]。其中, Y染色体上
的单核苷酸多态性标记(SNPs)组成的单体型是研究
群体父系祖先迁徙史最理想的材料[10, 11]。 

本研究选取了新疆阿勒泰地区 150 份男性图瓦
人样本, 利用 Y 染色体上 14 个标记位点构建了 11
种单倍型群, 结合最近已发表的对新疆图瓦人聚集
地周围的蒙古人、哈萨克人、维吾尔人以及俄罗斯

图瓦人、布里亚特人、藏族、北方汉族等的研究资

料, 运用多种统计学分析方法探讨新疆图瓦人与邻
近人群的遗传关系。 

1  材料和方法 

1.1  样本采集及 DNA提取 

本研究所取 150 份样本来自新疆阿勒泰地区图
瓦人聚集的 3 个村, 分别是布尔津县的禾木村(51 人)
和喀纳斯村(51 人)、哈巴河县的白哈巴村(48 人)。取
样在当地卫生行政部门的支持配合下采取知情同意

的原则, 随机选取身体健康、相互之间无亲缘关系
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的个体。每个个体抽取外周血 5 mL, EDTA抗凝, 常
规酚-氯仿法抽提 DNA。 

1.2  Y染色体标记单倍型分型 

鉴定每个样本Y染色体上的 14 个标记位点, 这
些标记位点在中亚和南西伯利亚地区人群中具有广

泛代表性, 包括 11个单核苷酸多态位点(M130, C to 
T; M48, A to G; M89, T to C; M9, G to C; M45, A to G; 
M46, T to C; M119, T to G; M122, C to T; M173, A to 
C; M242, C to T; M174, T to C), 一个Alu插入多态
(YAP), 一个 5 bp缺失(M175, Del TTCTC)和一个单
碱基缺失 (M17, Del G)。 YAP的 PCR产物通过
1.5%~2%的琼脂糖凝胶电泳直接观察结果; M17 位
点利用DHPLC进行检测, 测序确定单体型; 其他 12
个多态性位点则利用PCR-RFLP方法分型 , 若SNPs
多态不能形成酶切位点, 则在引物设计时引入错配
碱基, 以形成酶切位点[10, 11]。反应体系为 20 μL, 包
括 10×Buffer 2 μL、dNTP 0.2 mmol/μL、引物各 0.5 
μmol/L、MgCl2 2 mmol/L、20~50 ng模板DNA、Taq 
DNA聚合酶 0.5 U(TaKaRa)。PCR扩增条件为: 94℃
预变性 3 min, 94℃变性 30 s, 按各引物复性温度复
性 30 s, 72℃延伸 45 s, 35次循环, 最后 72℃延伸 5 
min。酶切结果通过 1.5%~2%的琼脂糖凝胶电泳直
接观察结果。引物由上海英骏生物技术有限公司合

成, 限制性内切酶购自TaKaRa和New England Bio-
labs公司。 

1.3  数据分析 

由 14个Y染色体标记构建的单倍型群依据YCC [12]

确定。与新疆图瓦人相关的 15个人群的单倍型群资
料选自最近发表的文献和网上的相关数据[13~17]。由

AMOVA推导的分子变异和人群之间的 FST值由

ARLEQUIN version 3.0软件(http://anthropologie.unige 
/arlequin)计算。NJ树选用Mega 4.0软件构建[18]。主

成分分析结果由spss14.0软件(http:// www.spss.com)
分析得到。 

2  结果与分析 

2.1  Y染色体单倍型群频率分布 

表 1 列出了所构建的图瓦人以及其他邻近人群
的Y染色体单倍型群及其频率。从中可以看出, 新疆

图瓦人单倍型群K*和Q*的频率较高 (频率分别是
42.0%和 25.0%)。单倍型群K*在南西伯利亚人群中

(俄罗斯图瓦人, 47.0%; 蒙古人, 25.0%)及中亚的某
些人群(维吾尔人, 19.0%)中具有广泛的分布[15]。单

倍型群Q*-M242 在新疆图瓦人中的频率为 25.0%, 
但是当把 3 个图瓦村的图瓦人分开来进行单倍型群
频率分析的时候, 可以看出只有白哈巴村图瓦人这
一单倍型群具有很高的频率(63.0%)。单倍型群C*和

C3c是蒙古人(频率分别为 13.0%和 46.0%)和哈萨克
人(频率分别为 9.0%和 57.0%)特异性的单倍型群。
而在邻近的新疆图瓦人中, 这一单倍型群的频率却
非常低(分别为 4.0%和 6.0%)。 

2.2  主成分分析和多维尺度分析 

图 1 中给出了Y染色体单倍型群频率的主成分
分析结果, 其中前 3 个主成分共解释了 50.58%的总
体变异。从前 3 个主成分定义的拓扑结构图中可以
看出, 本研究中所选的 17个人群可以划分成 3个聚
类, 分别是: 聚类A: 新疆图瓦人、俄罗斯图瓦人、
维吾尔族、乌兹别克人(Samarkand); 聚类B: 蒙古
人、哈萨克人、塔吉克人 (Koiant)、俄罗斯人
(Tashkent)、北方汉族、满族、藏族、布里亚特人、
图法拉人、叶尼塞鄂温克人; 聚类C: 美洲土著人。
第二主成分将聚类A和聚类B分开, 由于它与单倍型
群 P* 和 Q* 显 著 相 关 (r=0.714, P<0.05; r=0.711, 
P<0.05), 提示这两个单倍型群频率的差异是将聚类
A和B分开的主要原因。第一和第三主成分共同将聚
类A和聚类C分开。第一主成分与单倍型群O3*显著

相关(r=0.898, P<0.05)。对于图瓦 3个村来说, 白哈
巴村在分布上与其他两个村图瓦人有所分离, 介于
聚类A和C之间。 

我们还利用 FST 遗传距离(P<0.05)做了多维尺
度分析, 见图 2。从散点图的结果可以看出, 新疆图
瓦人(Tuva-China)与俄罗斯图瓦人(Tuvinians)比较接
近, 这与主成分分析的结果一致。另外, 蒙古人与哈
萨克人、维吾尔人有着相近的遗传关系, 而与图瓦
人的遗传关系较远。 

2.3  系统进化分析 

根据单倍型群频率分布数据利用 Mega 4.0软件
对新疆图瓦人及其他相关人群的系统进化结构进行 
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表 1  图瓦人和其他邻近群体的 Y 染色体单倍型群频率分布 

单倍型群 
人群 样本量 

C*

M130 
C3c
M48

F*

M89 
K*

M9 
N*

M175
P*

M45
N3*

M46
O3*

M122
R1*

M173
R1a1*

M17
Q*

M242 
DE 

YAP 
O1a*

M119 
D*

M174 HD

新疆图瓦人 150 0.04 0.06 0.05 0.42 0.05 0.05 0.03 0.05 0.01 0.01 0.25    0.7009

图瓦人（禾木） 51 0.04 0.08 0.06 0.52 0.08 0.04 0.02 0.04 0.02 0.02 0.10    0.6523

图瓦人（喀纳斯） 51 0.08 0.06 0.06 0.59 0.06 0.04 0.02 0.04   0.06    0.5725

图瓦人（白哈巴） 48  0.04 0.04 0.15  0.06 0.04 0.02 0.02  0.63    0.5780

北方汉族a 42 0.10   0.07 0.19 0.07  0.52     0.05   

满族a 101 0.09 0.08  0.02 0.01 0.01  0.43     0.03   

西藏藏族人e 50 0.04   0.12    0.40    0.28    

俄罗斯图瓦人b 42 0.10 0.07  0.47  0.17 0.02  0.02 0.14      

蒙古人b 24 0.13 0.46 0.08 0.25      0.04  0.04    

哈萨克人b 54 0.09 0.57 0.02 0.11  0.06 0.02  0.06 0.04  0.02    

维吾尔人b 41 0.15 0 0.12 0.19  0.07 0.02   0.22  0    

乌兹别克人 
(Samarkand)b 45 0.16 0.02 0.13 0.15  0.07   0.11 0.13  0.02    

塔吉克人 
(Koiant)b 22 0.05 0.05 0.03 0.05      0.64      

俄罗斯人 
(Tashkent)b 89   0.03 0.06   0.13  0.07 0.47  0.03    

蒙古人 
(Khoton)a 40  0.10      0.03  0.83      

蒙古人 
(Uriankhai)a 60 0.25 0.33  0.05  0.08 0.08 0.07  0.07  0.02    

布里亚特人c 238 0.64  0.02 0.09   0.19  0.01 0.02      

图法拉人c 32 0.06   0.03   0.25  0.13 0.13      

叶尼塞鄂温克人d 31  0.58     0.10   0.10   0.03   

美洲土著人d 30 0.03     0.33     0.63     
 

注: 表 1中引用人群的资料来自:  aKatoh等, 2005[18]; bNasidze等, 2005[14]; cDerenko等, 2007[15]; dLell等, 2002[13]; eBo等, 2004[16]。 

 
重建, 构建了人群的邻接(NJ)系统进化树(图 3)。结
果显示, 新疆图瓦人与俄罗斯图瓦共和国图瓦人处
在同一进化枝上, 说明他们遗传关系较近; 新疆图
瓦人与俄罗斯图瓦人均与蒙古人处于不同的进化枝

上, 提示新疆图瓦人与蒙古人遗传关系较远。 
综上所述, 多种遗传统计分析方法从不同的侧

面支持新疆图瓦人与蒙古人和哈萨克人存在较大的

遗传差别。 

3  讨 论 

3.1  新疆图瓦人与俄罗斯图瓦共和国图瓦人具有
相似的遗传结构 

单倍型群K*在俄罗斯图瓦人中频率为 47.0%, 是

其特征性的单倍型群; 同样, 在本研究中, 新疆图瓦

人单倍型群K*频率较高, 为 42.0%, 提示两者的遗传

结构组成具有相似性。主成分分析中新疆图瓦人与俄

罗斯图瓦人共同分在A组, 且相关性明显。多维尺度

分析和系统进化分析均说明新疆图瓦人与俄罗斯图

瓦人具有遗传上的相似性。在系统进化分析构建的

进化树中, 新疆图瓦人与俄罗斯图瓦共和国图瓦人

处在相近的进化枝上, 两者间的进化关系较近。所

以我们认为新疆图瓦人是从南西伯利亚的叶尼塞河

上游萨颜岭以北地区迁移到今天的喀纳斯河谷地带

的。历史上这样的迁移是时常发生的。战争、灾荒、

瘟疫或是逐草而居的游牧生活习惯, 都可能是促使

他们迁移的原因 [10 ,  19 ,  20]。新疆图瓦人虽然与周 
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图 1  Y 染色体主成分分析 
Tuvinian(China): 新疆图瓦人, 分为禾木村(Hemu)、喀纳斯村(Kanasi)和白哈巴村(Baihaba)图瓦人; Tuvinian: 俄罗斯图瓦人; Uigur: 维吾尔人; 
Uzbek(Samarkand): 乌兹别克人(Samarkand); Mongolian: 蒙古人, 还有 Khoton和 Uriankhai蒙古人; Kazakh: 哈萨克人; Tajik(Koiant): 塔吉克
人(Koiant); Russian(Tashkent): 俄罗斯人(Tashkent); Northern Han: 北方汉族; Manchu: 满族; Tibetans: 藏族; Buryats: 布里亚特人; Tofalars: 图
法拉人; Yenisey Evenk: 叶尼塞鄂温克人; American: 美洲土著人。 

 

 
图 2  图瓦及邻近群体多维尺度分析 
人群名称参见图 1注。 

 
围的蒙古族人和哈萨克族人居住在同一地区, 但较

少通婚, 保留了相对完整的遗传特征。 

3.2  新疆图瓦人和蒙古人的遗传关系较远 

蒙古人特异的单倍型群C*和C3c[21, 22]在新疆图

瓦人中的频率比较低。虽然新疆图瓦人也使用蒙古 

语 ,  信奉萨满教 ,  且其体质特征和蒙古人也相似 , 
但是遗传分析显示他们具有不同的Y染色体单倍型
群分布, 遗传关系较远。第二主成分将聚类A和聚类
B分开, 由于它与单倍型群P*和Q*显著相关(r=0.714, 
P<0.05; r=0.711, P<0.05), 提示这两个单倍型群频率
的 差 异 是 将 聚 类 A 和 B 分 开 的 主 要 原 
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图 3  用邻接方法(NJ)构建的人群系统进化树 
Bootstrap值(重复数=1000)已在图中给出。人群名称参见图 1注。 
 
因。多维尺度分析和系统进化分析也提示新疆图瓦

人与蒙古人(和哈萨克人)处在相隔较远的位置上。在
系统进化分析构建的进化树中, 显示中亚的人群之
间的 Bootstrap置信值较低。这可能与以下原因有关: 
(1)中亚人群多是游牧民族 , 相互间基因交流较多 , 
基因频率可能受到了影响; (2)我们分析的数据来自
于不同的研究, 造成有些位点资料不是很完整; (3)
再则, 多数研究的样本量较小, 系统进化分析的统
计效能偏低。 

3.3  新疆阿勒泰地区 3个图瓦村的图瓦人可能具有
不同的来源 

禾木和喀纳斯村图瓦人与俄罗斯图瓦人具有相

似的Y染色体单倍型群分布, 表现在单倍型群K*频

率较高。与此不同的是, 白哈巴村图瓦人单倍型群
Q*频率显著增高, 这也是新疆图瓦人单倍型群Q*频

率较高的原因。从主成分分析结果可以看出, 白哈
巴村图瓦人与新疆图瓦人有轻微的分离, 介于聚类

A和C之间, 表明新疆 3 个图瓦村的图瓦人之间存在
Y染色体单倍型群分布的差别, 说明他们可能具有
不同的来源。系统进化分析结果支持新疆图瓦３个

村之间的遗传差别, 但这种差别还有可能是由于该
群体中个别男性的单倍型不平衡迁移造成, 也不能
排除由抽样误差引起。 

新疆图瓦人的祖先早在隋朝以前就居住在今天

的贝加尔湖以南, 游牧在叶尼塞河上游、萨颜岭以

北的广大区域, 因而《隋书·铁勒传》中记载: “北

海南则都播等”[4], “北海”即是指今天的贝加尔湖。

此后, 新疆图瓦人先后受到匈奴、鲜卑和突厥的控

制。公元 12世纪前后, 成吉思汗统一了蒙古诸部落, 

之后便开始向周围扩张, 首先征服的就是“秃巴思”

部落 , 即新疆图瓦人 [5], 他们可能是早先从叶尼塞

河上游萨颜岭以北地区游牧到新疆阿勒泰地区的。 

本研究认为, 新疆图瓦人与蒙古人和哈萨克人
具有遗传关系上的较大差别, 但与俄罗斯图瓦人在



 
824 HEREDITAS (Beijing)  2009 第 31卷 

  

 

Y 染色体单倍型群分布上有很大相似性。另外, 新
疆图瓦人 3个村具有不同的 Y染色体单倍型群分布, 
这是一个值得今后探讨的问题。 
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