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考古学的深入发展需要分子人类学的合作 
张居中 

（中国科学技术大学科技史与科技考古系，合肥 230026） 

前 言 

考古学是什么？这个最基本的学科定位问题，至今仍在困扰者考古学这个对象古老而

方法日新的学科。目前，中国文物报主办，中国社科院考古所协办的“考古学的定位”专

题讨论，正反映了刚刚跨入 21 世纪后的中国考古学界对这一问题的深层次的思索。 

考古学诞生 100 多年来，背靠社会和自然两大学科，凭借着交叉学科的优势，依靠着

丰富的古文化资源和日新月异的科学技术手段，为人类社会的发展作出了巨大贡献。如果

把古物学（在中国应为金石学）作为考古学这棵参天大树之母本的话，那么地质层位学和

生物分类学应是其父本，因之可以认为，考古学自诞生之日起，就不存在什么纯洁性，而

是需要不断汲取新的科学营养，才能更加茁壮的成长。不断融入兄弟学科新的思路、手段

和方法，才能使其永葆青春与活力。 

同其他新兴学科一样，考古学也有其局限性。譬如，运用传统考古学手段，我们永远

无法确知同一史前聚落内两座房子主人的关系，尽管我们可以根据考古现象作出种种推测

和解释。记得在 60 年代初，考古学界在讨论仰韶文化的社会性质问题时，往往引用同一

材料，却得出相反的结论，也是学科局限性的具体体现。以前，各民族的起源和演化研究

除了有限的文献资料之外，只能依靠考古发现的器物比较来推断。但是，人群基因交流和

器物变迁并不是一回事，因之从器物研究来复原民族关系问题仍然具有很大的局限性。然

而，目前已趋成熟的脱氧核糖核酸（DNA）的提取与分析技术为考古学从人类骨骼的遗传

信息来研究人群的进化、交融和迁徙提供了有效的观察手段。 

分子人类学是当今世界的前沿学科，它的介入极大地增强了人类学与考古学的研究手

段，它不但涉及到人类起源这样的重大课题，而且对各民族的遗传关系研究开创一片崭新

的天地。目前，分子人类学在我国也日益得到学术界的重视。复旦大学现代人类学研究中

心在人类起源方面、吉林大学考古系实验室和中国科学院遗传研究所在新石器时代晚期和

历史时期的人类学研究中运用 DNA 分析技术，都取得了一些令人注目的成果。但就整体发

展状况而言，尚不尽人意。尽管近三十年来我国的考古新发现层出不穷，表明东亚和西亚

在人类文明进程中具有同等重要的历史地位，万年以来几乎是同步发展的，在中期甚至长

期居于领先地位，但因各种研究尚未深入，其成果还未被国外同行所充分了解，这与我国

的实际地位是极不相称的，系统开展此项研究的必要性和迫切性当前已经凸显在我们的面

前了。 

笔者认为，考古学至少在以下几个方面，可以借助分子人类学手段，解决传统考古学

手段力不从心的问题,以促进本学科的深入发展。 

1.重要墓葬的性别鉴定 

在考古发掘中接触到古人类骨骼的第一要求可能就是性别和年龄鉴定，特别是墓地和

大墓出土的人骨，鉴定墓主人性别是判断其身份、地位和价值的重要依据，虽然在体质人

类学的范畴中，人骨上有很多关键点可供鉴定性别，但由于保存条件的限制那些关键点可
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能模糊不清，因而考古实地发掘中，其实有不少人骨无法断定性别，或者只能给一个倾向

性的判断，而有时一个不同的的判断可能会形成截然相反的认识。譬如新石器时代墓葬中

的合葬墓人骨的鉴定，同性合葬与异性合葬的不同现象，在葬俗、葬仪与婚姻形态的研究

中就可能得出不同的结果。此时 DNA 分析就可以发挥作用。这种方法在考古上还可 应用

在婴儿和少年的性别鉴定，因为在青春期之前男女骨骼的发育基本没有差异。记得在

60--70 年代讨论仰韶文化社会性质时，有人曾以半坡 M152 女童厚葬现象为例说明当时属

于母系氏族社会，而这具儿童骨架的鉴定年龄只有 4 岁，性别的鉴定结果是很难令人相信

的，以此来论证社会性质就更难有说服力。不过运用 DNA 分析方法鉴定其性别则相对容易

且可靠，虽不能用来说明社会性质问题，但对了解这一特殊葬仪，则是很有意义的。 

2．同一聚落内家系和社会结构的构建 

在古代社会人们往往是聚族而居，死后埋在共同的墓地之中，今天这个传统在很多发达或

不发达的农村依然有着顽强的生命力。远古的聚落里，一般都是按血统聚集，在一起居住

生活工作，实际上就在不久以前的游牧民族或偏远山区的人群中仍然如此。在传统考古学

研究中，我们通常根据墓地的布局和排列顺序、随葬品的特征及其变化来进行聚落内社会

结构的研究，但往往受发掘面积、保存状况、时间跨度、随葬品丰富程度的限制，无法对

同一遗址内的不同墓葬区的人群进行家系分析，从而我们就无法判断同一聚落内同时并存

的不同人类群体间，是同一氏族内的不同家族，还是共居于同一聚落内的两个对偶氏族，

即是血亲关系还是姻亲关系，聚落是由单一家族组成，还是由两个或更多家族组成；统治

阶层和被统治阶层，是否由明显的两类人组成。通过 DNA 分析，我们就可以获取各人类群

体的遗传信息，构建家系，判断其婚姻形态及社会性质等。因为第一，Y 染色体是父系遗

传，第二，可以用软件来构建种种可能家系，依据非 DNA 证据做出先验判断，再根据 DNA

证据做出后验判断，通过对一系列 DNA 位点的分析，并结合其他证据，给出各个可能家系

的概率，从而可以判断概率最大的可能性，当然也可以只用 DNA 数据来构建家系，不过用

非 DNA 数据排除一些可能性，会得到可靠性更高的家系树。吉林大学考古 DNA 实验室曾对

河北姜家梁遗址的人骨进行 mtDNA 分析，经构建进化树认为该时期的聚落不处于 母系氏

族社会
①
。 

3.聚落群的研究 

在聚落考古研究中，我们经常见到几个、十几个甚至几十个大体同时并存的遗址共存

于一个不大的地理单元之内。这些遗址是一支古代先民所创造，因抛荒轮耕或季节变换留

下的遗迹，还是几支人类群体共同创造？若是后者，不同等级的聚落间，是血亲关系？姻

亲关系？还是仅仅的地域关系？这对研究聚落群体内的社会复杂化进程和发展阶段，探讨

文明因素和国家的起源，都有重要意义。另一方面，同一遗址内不同文化层是同一人类群

体不同时间所创造，还是不同的两个人类群体先后选择了同一聚居地？如果依靠传统考古

学的文化因素分析方法来研究，对文化面貌完全不同的两期遗存，分析结果可能相对可靠，

但如果因环境和发展阶段相同而导致产生许多共同因素，在这方面，靠传统考古学文化因

素分析的手段，往往见仁见智，古 DNA 的分析手段就大有用武之地。 

4.考古学文化的交流、传播与迁徙 

在中国，各主要文化传统的发展谱系和年代框架已经基本确立，诸考古学文化的传承

线索已基本清晰，但文化之间的动态交流研究还不够深入，以往主要依据陶器、 石器（包



现代人类学国际研讨会论文集（2002） 

 3 

括玉器）等器形特征及其变化和一些风俗习惯（如拔牙等）来判断，显然不够，比如江苏

兴华南荡遗址，从文化面貌来看，显然属于王油坊文化，但这些文化遗存是同一史前部族

所创造，还是文化的影响与交流所致，即是文化交流、传播与迁徙的传播，还是部族的迁

徙，仅从陶器器形和文化特征的对比是不够的，我们可以用同位素分析来判断是否本地人，

而用 DNA 分析则可以进行氏族聚类，结合其他考古证据，来判断是文化的交流与传播还是

部落迁徙，实际上是人的个体断源问题，从而对诸文化之间取代、融合等问题的解决提供

新的视野。当然这首先要建立 一个所有中国史前文化的 DNA 数据库，才能有一个比较的

基础。古代社会尽管交通不发达，但人员、物质的交流其实很频繁。研究各个文化之间的

承继、交流关系是我们的重要任务，古 DNA 分析可以在其中发挥强有力的作用。从个体层

次上可以了解古代民族的点位分布，从群体层次上可以了解古代民族的谱系传承以及地理

分布，在多群体的层次上可以了解民族的交融和迁徒。这些成果结合考古学的文化分析以

及其他手段的帮助，可望从更高的层次上来解读社会文化演变，解决人类群体的起源、发

展、民族融合、语言分化、人体形态基因和遗传资源评估问题。 

 5.考古学文化与人类共同体的关系问题 

这也是个传统考古学争论不休的问题，现在基本上有两种观点，一是认为考古学文化

就是考古学文化，不同人类群体可能因地理环境、生业形式相同而产生相同或相似的考古

学文化，而同一人类群体可能因迁徙到不同地理环境的地域生存而产生不同的生业形式和

文化面貌，因此不能把考古学文化与古代传说或文献记载中的部族作简单的比附，搞对号

入座。另一种观点认为，考古学的学科目的之一就是复原历史，考古学不能满足于命名考

古学文化了事，而应把考古学文化放在人类历史的长河中，并找到相应的位置，才能算部

分的实现了考古学的学科目的，因此，不少学者都在乐此不疲的进行着对号入座的工作。

应该说两种观点都有道理，但如果依靠传统考古学的文化因素分析方法来研究，就很难有

公认的研究结果。如果借助分子生物学的分析方法，将同一文化传统地区不同人群的遗传

关系作为研究的重大课题；以求在此基础上建立拥有一定规模的数据库，并逐渐扩大，建

立在个人、群体和区域规模上的基因库. 主要研究各地各时期古代遗骸的基因结构，佐以

体质人类学和考古学研究，了解古代人群的族属，是现今哪些 群体的祖先。 

我国有 5000 年的文明史，连绵不断，源远流长，是中华文明区别于其他文明主体的

显著特征。而历史社会是由史前社会孕育诞生的，文明社会是由氏族社会发展而来的。譬

如中原地区，是连接黄河、长江两大文化传统的纽带和桥梁，是华夏、东夷、苗蛮三大集

团相互碰撞、交叉与融合的主战场，自远古起就有许多少数民族栖居生息于此，伴随着贸

易战和通婚等交流,群体融合和基因交流也日趋复杂，因之在中华文明的起源、形成与发

展的历史进程中具有非常重要的地位。作为文明社会主要标志的国家，首先诞生于中原地

区，决不是偶然的。这里是中华文明的主要发祥地，是华夏文明的中心，唐宋以前，这里

一直是中国的政治和经济中心，即所谓“得中原者得天下”。中原地区又是史前稻作农业

和粟作农业两种耕作方式的交错分布带，两种耕作方式及其操作者在这一带的势力范围也

不断变化。黄河中下游、长江中下游和淮河流域考古学诸文化的动态发展过程在耕作方式

上也可反映出来。而耕作方式的不同则反映了经济形态和生存模式的差异，人们的行为习

惯和文化传统的形成又与其经济形态和生业形式密切相关。两种耕作方式的此消彼长与两

大文化传统、三大部族集团的势力此消彼长密不可分，史前耕作方式的变更又与全新世气
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候环境的演变密切相关。研究其相互关系，总结其演变规律，对今后的发展也具有重要的

借鉴价值。选择具有代表性的样品进行分子人类学研究, 获得遗传信息,与周邻地区同时

期其他古人类群体进行比较研究,以了解古人类的体质特征、迁徙与传播路线，探明与周

邻和前后各古人类群体间的相互关系,以此来解读中原地区的社会文化演变，可以说是解

谜中国传统文化的钥匙。 

再如，高山族的起源一直有闽越说，南岛说，研究祖国大陆闽越墓葬遗骸的遗传结构，

与高山族比较，就可以解决这一争议。 

 6.关于人类起源问题 

关于人类起源、演化、变异和迁移的历史过程，历来被世人所关注，20 世纪 80 年代

以来，一些学者尝试运用分子人类学的方法解读这一问题，给现代人起源研究带来了勃勃

生机。 

mtDNA 研究成果最具有影响力的莫过于现代人类非洲单一起源说，即所谓“线粒体夏

娃”理论。这一理论基于两个假设：  1）人类 mtDNA 由母系遗传，不发生重组，其多态

性只是突变积累的结果；2）mtDNA 的突变是以稳定的速度发生的，该速度每 100 万年为

2~4%。实际上这个学说包含以下内容：①现代人类的 mtDNA 类型起源于单一母性祖先 “夏

娃”；②“夏娃”，大概生活在非洲，因为从非洲提取出来的现代 mtDNA 类型最多，说明其

时间最长。“夏娃”生活的时间在距今 20 万年左右，而考古学证据也表明那个时间段中确

有人类走出非洲，③走出非洲的人类逐渐取代了当地人类，或者当地人类的 mt DNA 并没

有遗传下来
②③

。这个学说提出来以后，遭受到了西方和中国许多学者的质疑，但似乎越来

越成为主流认识，部分中国学者通过研究现代人 Y 染色体的变异程度，也倾向于支持这一

学说，甚至推算出现代人进入中国大致有两条路线，中南半岛进入的人群构成中国人的主

体成分，阿尔泰山进入的人群也产生很大的影响
④
。但是“线粒体夏娃”理论也并没有成

为公认的理论，首先 mtDNA 突变的速率是否恒定有待商榷；有人根据人类基因很强的多态

性，计算出合并的时间是 6000 万年前。其次，“线粒体夏娃”理论无法解决基因家系与个

体家系之间的矛盾，用同样的方法、同样的数据，以不同的顺序比较，就会得出不同的结

果
⑤
。有人通过 Y 染色体的分型实验，得出了人类起源于亚洲的结论

⑥
。人类自身是一个复

杂的生命体，我们的研究也决不能简单化。 

现代中国人到底如何起源，是从东亚地区直立人和智人一步步发展而来，还是自非洲

迁徙而来，迄今仍是讨论的焦点，虽然复旦大学现代人类学研究中心运用古 DNA 的分析手

段已经得出了倾向性结论，但若要达成共识，恐还需做大量工作。我们可以联合全国的力

量，人类学、考古学、民族学、语言学等学科与分子人类学共同研究，进行多学科协同作

战，以分子人类学证据为主，分析中国人的起源，蒙古人种的形成，又是如何分化成各个

民族系统的，鉴别各系统在基因组、体质、语言、风俗等诸方面的特点，相互印证。同时

通过对考古材料的分析，同样观察这些特点，了解史前各支考古学文化的主人是现代哪些

民族的祖先，现代民族是古代哪些部族发展中来的，中华民族中的各部分是如何分分合合

的。中国从一万年至今都有比较清晰的文化发展序列，各个时期都有重要的遗址发现，中

国家谱的历史源远流长，这些无疑是中国人为解决人类起源问题最大的优势，比照古 DNA

和现代 DNA 也可以勾画出古代人类的迁移路线图。笔者认为，课题重点应放在连接黄河、

长江两大文化传统和华夏、东夷、苗蛮三大部族集团相互碰撞、交叉与融合的中原地区，
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而且这里万年以来的古人类材料非常丰富。只有首先建立起中国文明主体的遗传基因标

尺，再进行边疆地区和少数民族的基因分析时，才有对比的依据。理清其间错综复桑的瓜

葛，对中华民族的远古历史研究具有重大意义，甚至可能重写中华文明史。 

现在，复旦大学现代人类学研究中心已经成立，这是我国人类学领域中的一件大事，

表明分子人类学已经成为我国人类学研究中的一支生力军。相信以此为契机，将推动我国

人类学、考古学、历史学、民族学、语言学等各学科研究的进一步深入发展，将我国的人

类学研究推进到一个新的境界。 
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