
百越遗传结构的一元二分迹象
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【提 　要】最新的分子人类学材料 ———Y染色体 DNA 能对民族系统进行精细的分析。百越系统被发

现与中国的其他系统差异很大 , 而与南岛语系民族 (马来系统) 特别是台湾语族群体相当接近。已经研

究的百越群体显示出遗传发生关系和语言文化类型的差距 , 这与百越的整体认同和地域分化有关。根据

数据的主成分分析得到百越民族系统遗传结构的三个特点。11 百越有单起源的遗传学迹象 , 可能大约

三、四万年前发源于广东一带 , 而后慢慢扩散开来 ; 21 百越二分为以浙江为中心的东越和以版纳为中心

的西越 ; 31 百越群体在发展过程中曾经由广东向东北、西北、西南三个方向迁徙。百越接触过的许多族

群也涵入了部分百越的遗传类型。百越从广东经江西向浙江的扩散可能发生于很早以前 , 福建与浙江的

越族群体是不同路线迁来的 , 在台湾原住民遗传结构中同样表现出这种二元性。西部傣族类群是很晚从

广东迁出的。
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一、遗传研究的百越范围

民族学在界定民族系统的范围时 , 依据的是民族系统的独有特征。长期以来 , 对民族进行的遗

传学研究也期望找到这样的特征 , 但是从血型等早期的民族遗传指标中找到系统特征无异于天方夜

谭。近十来年人类基因组研究的兴起才使民族遗传研究有了希望。线粒体 DNA 最先展现了全人类

的系统结构① , 但是由于它构建的群体系统稳定性较差而遭到了许多骂名。对于精细的民族研究 ,

现有的线粒体标记更是无能为力。随后研究热点转到了 Y染色体 DNA 上②。这是一种纯父系遗传、

信息量大、稳定、特异的绝佳遗传标记 , 它不但构建了稳定的发生于非洲的全人类谱系树③ , 在民

族之间更是体现出不同层次的差异④。

我们对亚太地区大量群体的 Y染色体调查研究画出了图 1 的民族系统亲缘树⑤。

图 1 　Y染色体构建的东亚民族系统亲缘树
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现代百越民族的主体 ———侗傣民族 , 显然很明显的迥异于国内其他民族系统。而有趣的是 , 南

岛语系与之相当接近 , 其中的台湾语族更为接近。这可能提示了百越民族与这两个族群很近的同源

关系。

当然 , 遗传学上界定的百越范围与语言学和民族学不一定完全相同。血统上源于百越而语言文

化已然改变的群体也完全应当纳入百越研究的范围。东部的越族群体多属于此。台湾语族也可能是

这一类。另一方面 , 语言文化上被百越同化的外源民族却不应属于百越遗传研究对象。比如湘桂黔

交界的草苗是讲侗语的群体 , 但是遗传上明显的汉父苗母 , 侗族的成分很少 , 不应看作百越血统的

群体。因此 , 遗传研究的百越范围至少应包括侗傣语系的僮傣语族、侗水语族、仡央语族、黎语

族 , 还应包括东部地区的越裔群体 , 可能还有台湾几支原住民。从印度阿萨姆到台湾几千里地域内

有大约 100 个民族群体。

二、百越的遗传结构

经过笔者及合作者近几年来的收集 , 大部分的百越群体的遗传材料已经采集到了 , 许多群体的

遗传数据已经实验得出⑤ , 包括印度的阿霍姆 , 泰国的兰那、东北泰和石族 , 云南的傣泐、傣呐 ,

广西的壮族、毛南族、仫佬族、仡佬族、夜郎、水族、侗族、拉伽 , 贵州的布依族和水族 , 海南的

黎族和仡隆 , 上海古今的马桥人 , 浙江的於越 , 台湾的泰雅、布农、阿美、排湾、曹、赛夏、卑

南、鲁凯、邵、巴则海。

这些群体的 Y染色体遗传结构体现出相当大的一致性 , 而与其他系统中研究过的群体完全不

同。他们都有大量的 M119、M110 或 M95、M88 突变 , 而外族极少有这些遗传标记 , 与百越接触

少的群体则没有。

另一方面 , 这些群体彼此间的遗传关系则体现出与语言学和民族学分类不同的格局。特别是侗

水和仡央两支 , 完全打破了文化的分类而重新组合。图 2 中 , 我们用线条表示群体间遗传关系 , 用

虚线圈表示文化的分类。

图 2 　百越各群体遗传关系和文化分类

这种系统发生和文化类型之间的差异是可以理解的。整个百越民族早期是个内部认同很强的人

群 , 所以史书上百越分布于会稽到交趾的记载也证明古人很容易把这个民族群体整体化地看待。其

内部分支间的文化交流早期是没有障碍的。所以较早迁到同一地域的不同分支会在文化上一定程度

的同化。这种同化有时不完全 , 也会保留一些发生历程的痕迹 , 比如夜郎和拉伽之间就有其他分支

没有的共同词汇。

当然随着对更多群体更多材料的深入研究 , 这个系统结构也会调整扩充。
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三、百越的地理分化

根据现有的百越民族群体 Y染色体数据 , 我们应用主成分分析的数理统计方法 , 把数据中的

主要趋势信息抽提出来 , 得到了三个主成分 (趋势) 。按各个群体的对应值把三个主成分按等高线

绘制原理作成三张地图。这三张地图体现了百越遗传结构中的三个主要特点。

第一主成分占到信息总量的 4710 % , 从图 3 中单一中心、梯度平缓的分布格局明显看出 , 所

有的百越群体首先是有整体性的 , 共性是最主要的。因此百越的血统只有一个主要来源。图中的分

布中心在广东一带 , 所以广东最有可能是百越民族血统最早的发源地 , 而后渐渐向四周扩散。

第二主成分占到信息总量的 3516 % , 从图 4 中可以看到两个分化方向 , 一个在浙江一带 , 另

一个在版纳一带。因此 , 百越民族在一元性之后的另一主要特征是二分性 , 即分化为东越和西越。

但是 , 特别要补充说明的是 , 西部的侗族、仡佬族归入了东越类 , 而福建归入西越类。这背后可能

还有故事。

图 3 　百越遗传结构第一主成分的地理分布
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图 4 　百越遗传结构第二主成分的地理分布

图 5 　百越遗传结构第三主成分的地理分布
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第三主成分占信息总量的 1714 %。图 5 中 , 从广东向西南、西北、东北三个方向延伸出三个

不同的结构。这张图体现的是与第一主成分的扩散不同的百越民族迁徙的过程。广东等地受到汉族

移民冲击之后 , 百越原住民开始搬迁 , 在别处重新定居。

所以 , 百越的遗传结构特点至少可以归纳为“一元二分”, 至于“三角”方向的迁徙 , 还有待

于补充论证。

四、受百越影响的族群

百越长期以来作为南方的主体民族 , 曾经与许多外系统民族接触交流 , 也发生了一定的基因交

流。浙闽地区曾是百越的主要政治中心 , 所以这一地区现代的汉族群体中保留了相当比例的越族特

征遗传标记。以 M119 突变比例为例⑦ , 上海和浙江都是 26 %左右 , 是全国汉族中最高的 , 其次是

广东 20 %、安徽 18 %、辽宁和湖北 17 %、江苏 16 %、江西 14 %、湖南 13 %、河南 11 %、山东

9 %、四川 7 %、云南 4 % , 实际上是以浙江为中心沿海岸线扩散。值得一提的是 , M119 突变类型

中的 M110 突变亚类型 , 更具东越特色 , 但是在一般汉族群体中没有发现 , 在上海马桥原住民中有

相当比例。福建的类型不一样 , 有 8 %的西越特有的 M88 突变 , 广东有 7 %。

汉族吸收越族的血统的现象 , 符合强势民族吸收外族血统的理论。这在其他民族的遗传结构中

也有表现 , 特别是与百越关系最密切的百濮民族 (南亚语系) 。这些民族中较强势的民族含有百越

特征的成分 , 而弱势民族则没有。比如 , 京族是越南的主体民族 , 当然是相对强势的 , 其中含有

7 %的 M119 突变 ; 高棉族是柬埔寨的主体民族 , 其中含有 4 %的 M119 突变、4 %的 M110 突变和

12 %的 M88 突变。而南亚系统中的较弱势的芒族、布朗族、佤族中则还没有发现过百越特征的成

分 , 弱势群体向百越的基因流动可能是单向的。

苗瑶族群受百越的遗传影响现在还很不清楚。氐羌族群中也有几个地区性的强势民族吸收了百

越的成分。最典型的是土家族 , 其中含有 20 %的 M119 突变和 10 %的 M88 突变 , 可能来自侗族、

仡佬族和布依族。此外 , 傈僳族含有 20 %的 M88 突变 , 拉祜族含有 8 %的 M88 突变 , 这几乎可以

肯定是来自于傣族。

特别有意思的是 , 在东部的阿尔泰系统的民族中也含有少量的 M119 突变 , 这些成分是他们原

本就有的 , 还是百越带进来的 , 这有待于进一步的研究。布里亚特最多为 35 % , 尼乌柯 (Nivkh)

6 % , 满族 516 % , 蒙古族 412 % , 乌尔奇 ( Ulchi) 318 % , 日本人 314 % , 叶尼塞鄂温克 312 %。

百越和阿尔泰系统通古斯民族的遗传和文化相似性究竟是由于发生关系上较近还是相互交流影响 ,

这是一个值得深入的课题。

百越与外族的交流融合是一个非常复杂的过程 , 既有百越的成分流向外族 , 又不断有外族融入

百越 , 甚至可能有过西部的许多小民族整体性地融入百越族群的事件 , 这又是一个值得研究的课

题。而东部的越族由于汉化程度很高 , 其分布和结构的研究需要大量的田野调查。像上海马桥这样

的较纯的越裔群体在浙江和福建的某些地区也应该存在。对其研究的意义应该是不言而喻的。

五、对百越发生和分化的大胆猜测

对百越的遗传结构成因的解析可能是多种多样的 , 这里我们想提出一种猜测 , 以供史学家和以

后的百越民族遗传学研究者借鉴推敲。

首先是百越民族的起源问题。最初从非洲来到东南亚时 , 百越和南岛民族可能是同一个群体。

而后百越民族北迁至广东 , 南岛民族南迁至马来。两者分开后分别发展成两个系统。台湾语族究竟

来自于南岛民族还是百越民族 , 这将由以后更多的遗传学研究数据来解答 , 但是目前的数据更偏向

于后者。在两广 , 百越民族可能居住了很长的一段时间 (几万年) 而没有外迁 , 因此发育出了统一

的体质和文化。内部几个分支的分化发生在外迁前还是外迁后还无法得知。可能百越先分成南北两
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部分 , 南部是壮傣和黎的祖先 , 北部是侗水和仡央的祖先。

由于广西西部和云南居住着百濮民族 , 湖南北部居住着三苗族群 , 所以百越最早的扩散方向是

空旷无人的东北和正东。这是两条不同的路线 , 携带了不同的遗传标记。发生的年代相当早 , 至少

在河姆渡文化之前。向东北迁徙的越人出于北部类群 , 先进入江西 , 形成后来的干越。部分干越后

来西迁 , 很可能就是今天的侗族 ( Kam) , 侗族的起源学说中有江西说一种⑧。这解释了为何侗族

遗传结构会归入东越类型。从江西进入浙江一带的越人形成了於越 , 在太湖平原和宁绍平原创造了

灿烂的文化。向正东方向迁徙的越人出于南部类群 , 进入福建 , 形成了闽越各部。瓯越还没有调

查 , 不知道属于上述哪一支。台湾原住民如果是来源于百越的话 , 也是分别来自于这两个分支的。

明显布农与闽越相似 , 赛夏也有部分成分与福建相似 , 而其他族则多与於越相似。百越渡海到台湾

的可能性是相当大的 , 值得深入研究。

仡央族群的迁出也是较早的事件 , 不知道他们是不是直接迁到贵州西北部 , 但至少在周朝就有

贵州夜郎国的记载了。他们应该是侗水族群中分化出来的。黎族进入海南岛也较早 , 但是全部进入

海南是较晚的事件。壮傣族群的大规模西迁肯定是汉朝时南越国灭亡之后 , 傣族进入元南和泰国据

证也只是唐朝的事情⑨。而从云南的勐卯国西迁至印度则是公元 1215 年⑩。所以西部越族发源于广

东的历史是清晰的。但是西部越族的各支系的分化路线相当的错综复杂 , 完成对其遗传研究这项艰

巨的任务对东南亚各国的意义却相当重大。

本文就目前对百越遗传结构研究得到的数据分析了其结构的“一元二分”的特点 , 并对这种结

构特点的成因作了一些大胆的猜测 , 希望能抛砖引玉 , 在百越史研究中启发一些新的思路 , 也激励

对百越族群的遗传研究的广泛深入的后续工作。
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