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广西地区晚更新世野猪对家猪的遗传贡献

侯新东１,盛桂莲１∗,袁俊霞１,王　元２,金昌柱２,赖旭龙１

１．中国地质大学生物地质与环境地质国家重点实验室,湖北武汉 ４３００７４

２．中国科学院古脊椎动物与古人类研究所,北京 １０００４４

摘要:家猪是由居住在世界不同地区的人类对野猪的长期驯化而来,考古学研究表明近东和中国可能是家猪的驯养中心．为
了寻找野猪对家猪驯化遗传贡献的分子证据,对采集于广西壮族自治区３个不同地点的３０个晚更新世野猪化石样品开展了

古 DNA研究,从化石样品中获得了线粒体基因组的 DＧloop部分序列,结合现代家猪、野猪 DNA 同源序列信息,构建了

Network网络结构图和系统发育树．结果表明广西古代野猪与欧洲猪科动物之间存在历史基因流,与亚洲家猪之间具有遗传的

连续性,在家猪的驯化过程中有遗传贡献．研究结果从新的地域角度为家猪的多地区驯化起源提供了分子证据．
关键词:野猪;晚更新世;DNA;家猪驯化;遗传贡献．
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GeneticContributionofLatePleistoceneWildBoarsinGuangxitoDomesticatedPigs

HouXindong１,ShengGuilian１∗ ,YuanJunxia１,WangYuan２,JinChangzhu２,LaiXulong１

１．StateKeyLaboratoryofBiogeologyandEnvironmentalGeology,ChinaUniversityofGeosciences,Wuhan ４３００７４,China

２．InstituteofVertebratePaleontologyandPaleoanthropology,ChineseAcademyofSciences,Beijing １０００４４,China

Abstract:Pigsweredomesticatedfromwildboarsbyhumanslivingindifferentpartsoftheworld．Archaeologicalstudiesshow
thattheNearEastandChinamaybethedomesticationcentersofpigs．Inordertofindevidenceforthegeneticcontributionof
wildboarstopigdomestication,ancientDNAstudyon３０LatePleistocenewildboarfossilscollectedfromthreecavesinGuanＧ

gxi,southernChinawasconducted．ThroughtheuseofthefragmentedDＧloopsequencesandthehomologoussequencesofwild
boarsanddomesticpigsacrossAsiaandEurope,thenetworkfigureandphylogenetictreesofSuidaewerereconstructed．The
resultsshowthattheexistenceofhistoricalgeneflowbetweenancientGuangxiwildboarsandEuropeanpigs,andthereisageＧ
neticcontinuityfromancientGuangxiwildboarstoAsiandomesticpigs,whichsuggestsageneticcontributionofancientwild
boarstothepigdomestication．Therefore,thisstudyprovidesnew molecularevidenceofmultipleandindependenteventsfor

pigdomesticationintermsofgeographicregion．
Keywords:wildboar;LatePleistocene;DNA;pigdomestication;geneticcontribution．

０　引言

野猪(Susscrofa)的原生种群广泛栖息于亚洲、
欧洲及非洲北部(HerreandRohrs,１９７７),人工引

入种群在美洲和大洋洲也有分布(Oliveretal．,

１９９３)．一般认为,家猪是在距今一万多年前由居住

在世界不同地区的人类经过长期对野猪驯化而来

(Giuffraetal．,２０００;Groenenetal．,２０１２)．考古
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学证据表明近东和中国可能是家猪的驯养中心,家
猪最早的遗骸发掘于土耳其安纳托利亚东南部CayＧ
onu遗址,其年代距今约９０００a(HongoandMeadow,

１９９８);在中国多个考古遗址也发现了家猪存在的证

据,如河南舞阳贾湖遗址,距今约９０００a(罗运兵和张

居中,２００８);内蒙古兴隆洼遗址和浙江萧山跨湖桥

遗址,距今约８２００a(袁靖,２００６);河北武安磁山遗

址,距今约８０００a(YuanandRowan,２００２)．由于从野

猪到家猪的驯化是一个渐进过程,处于驯化初期的家

猪骨骼形态和大小非常接近野猪,很难通过形态鉴定

的方法完全将二者区别开,基于形态学研究探讨家猪

的驯养问题存在一定困难．
近年来,研究者先后通过分子生物学方法分析

现代和古代猪科动物的线粒体 DNA(mitochondrial
DNA,mtDNA)序列,以探讨家猪的起源、驯化和扩

散等问题．Watanobeetal．(２００１,２００２,２００４)分析

了日本礼文岛Kabukai遗址(公元前５~８世纪)、冲
绳１２个考古遗址和佐渡岛１３个蝇纹时代遗址出土

的猪科动物样本的 mtDNA 序列,结果表明亚洲大

陆的家猪在公元前３世纪就已经通过商贸交易被引

入到日本,有些猪种已在２０００a前灭绝．有研究发

现在世界范围内存在６个家猪独立驯化中心(LarＧ
sonetal．,２００５),家猪的驯化最早可能出现在近东

地区,然后在新石器时代进入欧洲大陆,但最终被驯

养的欧洲野猪所取代(Larsonetal．,２００７a)．Ottoni
etal．(２０１３)在分析４８个考古地点的３９３个猪科动

物的古线粒体 DNA 序列以及形态学数据的基础

上,阐述了近东猪科动物的种群动态,为家猪在近东

地区的 驯 化 历 史 提 供 了 分 子 证 据．Larsonetal．
(２００７b)分析了大洋洲和东南亚７８１个现代和古代

家猪、野猪 DＧloop部分序列,发现在迁徙过程中将

家猪从东南亚带到大洋洲．２０１０年中国农业大学的

研究者分析了１８个古代猪和１５００个现代猪的线

粒体DＧloop序列,发现中国现代黄河中下游家猪和

史前猪在遗传上具有延续性,确证近万年来家猪在

我国中原地区延续性的驯化历史,揭示出在印度、东
南亚、台湾岛沿线的４个独立的家猪驯化中心,此
外,该研究还揭示出多个现存的、分布广泛的野猪支

系,它们自始至终没有对家猪有遗传上的贡献(LarＧ
sonetal．,２０１０)．王志等(２０１２)对黄河流域３个遗

址出土的１４个古代猪样本的线粒体 DＧloop序列进

行分析,发现黄河上游与中下游的猪来自相同的驯

化中心,但具体地点尚不能确定．近年来研究者在中

国广西地区的晚更新世地层发现了很多野猪化石样

本,在开展线粒体细胞色素b(cytochromeb,Cytb)
的研究后发现广西野猪对当地家猪的驯化没有遗传

贡献,但与华南野猪和亚洲家猪之间存在着遗传连

续性(尹帅等,２０１３;Houetal．,２０１４)．Xianget
al．(２０１７)．通过对中国１５个考古地点猪科动物样品

的线粒体 DＧloop和 Cytb序列的研究,认为中国东

北是家猪的一个驯化中心,随后向南扩展到河北和

河南,支持欧洲和东亚地区家猪的早期驯化和长期

遗传连续性．
历史上东南亚地区的两次人类迁徙,使得东亚

大陆猪的谱系被引入到东南亚甚至大洋洲地区

(Larsonetal．,２００７a)．广西是中国中部地区和东

南亚 之 间 的 一 个 重 要 过 渡 区,李 有 恒 和 朝 德 芬

(１９７８)在广西甑皮岩遗址动物群古生物学研究中发

现了少量的猪化石样本,认为在广西地区存在猪的

驯养,但其尚处于初期阶段．本研究以发掘于广西地

区的３０个野猪化石样本为研究材料,通过分子生物

学方法获取它们的线粒体基因组的 DＧloop序列,与
从GenBank得到的现生家猪与野猪的同源序列进行

比较,开展猪科动物系统发育分析,探讨广西地区晚

更新世的野猪对家猪驯化的遗传贡献,同时也为分析

家猪在欧亚大陆驯化过程提供分子古生物学依据．

１　材料与方法

１．１　材料

本研究所用的３０个野猪化石样品分别采自广

西壮族自治区崇左市木榄山双坛洞、崇左市弄巴山

洞、南宁市武鸣县楼山洞三个地点 (Houetal．,

２０１４),为牙齿样品．通过不平衡铀系法对洞穴钙板

进行测定分析,获得测年结果为:弄巴山洞距今３~
５万a,楼山洞距今１．３~２．４万a;根据木榄山双坛

洞同期挖掘出土的亚洲象(Elephasmaximus)、华
南巨貘(Megatapirusaugustus)等化石确定双坛洞

野猪化石的年代是晚更新世．样品具体信息见表１．
古DNA提取实验所用 GuSCN、EDTA、Silica、

蛋白酶K等为Sigma公司产品;PCR扩增引物由南

京金斯瑞生物科技有限公司合成;TaqDNA 聚合

酶、dNTPs购自上海申能博彩生物科技有限公司;

TA克隆试剂盒购自 Takara公司;PCR产物纯化试

剂盒为 QIAGEN公司产品．水平电泳槽、电泳仪、凝
胶图像分析系统、PCR仪均为美国BioRad公司产

品;台式 冷 冻 离 心 机、微 型 离 心 机、移 液 器 产 自

Eppendorf公司．

７７９３
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表１　野猪化石样品信息

Table１ Wildboarfossilsampleinformation

样品编号 采集地点 年代

LSDＧ１~１５ 楼山洞,广西武鸣 １．３~２．４万a
CMLSTＧ０９１１Ｇ２０５Ｇ１~６ 双坛洞,广西崇左 晚更新世

CMLSTＧ０９１１Ｇ３０４Ｇ１ 双坛洞,广西崇左 晚更新世

CMLSTＧ０９１１Ｇ３０４Ｇ２ 双坛洞,广西崇左 晚更新世

CMLSTＧ０９１１Ｇ３２１ 双坛洞,广西崇左 晚更新世

CMLSTＧ０９１１Ｇ３２８ 双坛洞,广西崇左 晚更新世

CMLSTＧ０９１１Ｇ３８５Ｇ１ 双坛洞,广西崇左 晚更新世

CMLSTＧ０９１１Ｇ３８５Ｇ２ 双坛洞,广西崇左 晚更新世

CSNＧ０８１１Ｇ１５ 弄巴山洞,广西崇左 ３．０~５．０万a
CSNＧ０８１１Ｇ１３７ 弄巴山洞,广西崇左 ３．０~５．０万a
CSNＧ０８１１Ｇ２０１ 弄巴山洞,广西崇左 ３．０~５．０万a

　　 注:在下文的数据分析中样品 编 号 CMLSTＧ０９１１Ｇ将 简 写 为

CMTＧ;CSNＧ０８１１Ｇ将简写为CSNＧ．

１．２　方法

１．２．１　古DNA提取　将野猪牙齿化石分别放入盛

有０．５％次氯酸钠溶液的烧杯中浸泡１５min,取出

放在铝箔上晾干,然后用切割机打磨样品表面,切割

成小块,放入已灭菌的研钵中研磨成粉末．保证每处

理完一个样品都要更换铝箔、切割机砂轮、手套等耗

材,通风橱桌面用次氯酸钠擦净,以防样品之间的

交叉污染．
每个样品称取２００~３００mg已研磨好的粉末,参

照Rohlandetal．(２００７)的方法进行古 DNA提取．基
本步骤包括用提取溶液释放DNA、用结合缓冲液(加
入了二氧化硅)吸附 DNA、对吸附在硅粒上的 DNA

进行漂洗和洗脱,最后将洗脱液保存在－２０℃的冰

箱中．提取过程中设置空白对照,在提取管中不加入

实验样品、提取步骤及加入试剂与样品一致．
１．２．２　PCR扩增与产物纯化　从 NCBI下载猪科

动 物 的 线 粒 体 DＧloop 全 序 列 GenBank No．
EF５４５５９１,长度为１２５４bp(basepair),以其作为参

考序列,用primer５．０软件来设计引物,选择长度、

GC含量、退火温度等条件合适的引物共计１０对交

由生物公司合成(表２)．
本研究采用多重 PCR 扩增方法(Römpleret

al．,２００６)进行两次PCR扩增:第１次扩增以 DNA
提取原液为模板,在PCR反应体系中加入多对引物

进行同步扩增;第２次扩增以第１次PCR扩增产物

的１∶２０稀释液为模板,在PCR反应体系中分别加

入单对引物进行扩增．PCR反应体系和扩增条件在

盛桂莲等(２００９)的基础上进行了优化,体系从２０μL
调整为２５μL,包括２μL１０×PCRbuffer,２．５μL
MgCl２(２５mmol/L),２μLBSA(１０mg/mL),０．５μL
dNTPs(１０ mmol/L),０．１μL Taq DNA 聚 合 酶

(５U),３μL引物混合物(第１次 PCR０．５μmol/L,
第２次PCR２．５μmol/L),３μLDNA 模板,其余部

分为灭菌纯水．PCR扩增条件为９４℃预变性６min;

９４℃变性２５s,５１℃退火３０s,７２℃延伸３５s;７２℃
再延伸１０min;第１次PCR反应３０个循环,第２次

表２　扩增DＧloop序列的引物信息

Table２ PrimerinformationforamplificationofDＧloopsequences

引物编号 引物序列 引物扩增位置

PDLＧ３∗ AATCGCCCACTCTTTCCC ４５６
PDLＧ４∗ CATGGCTGAGTCCAAGCATC ５８６
PDLＧ５∗ CGTGAAACCAGCAACCCG ３３３
PDLＧ６∗ TTAGGTGAGATGGTCCTGAAGTA ４５５
PDLＧ９ ACATGCGTATCACCACCATT ２８７
PDLＧ１０ AGAACCAGATGCCTGTTAAAGT ４３２
PDLＧ１３ CCAAAACAAGCATTCCATTCGTATG ４
PDLＧ１４ GGGGTCGCATATTTGTATGTTTGTG １１５
PDLＧ２１ AGCATTCCATTCGTATGCAAACC １１
PDLＧ２２ ATGGTTAAATTTTTGGGGTCGCAT １２９
PDLＧ２３ ACCCATAAAAATTGCGCACAAACAT ７５
PDLＧ２４ GCATGGGGACTAGCAGTTAATGCAC １９５
PDLＧ２７ TTATAGCCCTATGTACGTCGTGCAT １５２
PDLＧ２８ ACGCATGTTGACTGGAATTATTTGA ２９４
PDLＧ２９ TCATTATTGATCGTACATAGCACAT ２３９
PDLＧ３０ AGAGGGATCCCTGCCAAGCGGGTTG ３６８
PDLＧ３１ GGCCCATAAATCGTGGGGGTTTCTA ３７９
PDLＧ３２ TGATTAGTCATTAGTCCATCGAGAT ５１０
PDLＧ３９ TAGCCCTATGTACGTCGTGCATTAA １５５
PDLＧ４０ CGCATGTTGACTGGAATTATTTGAC ２９３

扩增长度/去除引物后长度(bp)

１３１/９３

１２３/８２

１４６/１０４

１１２/６２

１１９/７２

１２１/７１

１４３/９３

１３０/８０

１３２/８２

１３９/８９

　　　　　　注:标“∗”的为阿德莱德大学重复性实验引物．

８７９３
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表３　获得DＧloop序列结果统计

Table３ AmplificationresultofDＧloopfragments

引物样品 PDLＧ３,４ PDLＧ５,６ PDLＧ９,１０ PDLＧ１３,１４ PDLＧ２１,２２ PDLＧ２３,２４ PDLＧ２７,２８ PDLＧ２９,３０ PDLＧ３１,３２ PDLＧ３９,４０

LSDＧ１ / / / / / / / ◆ ◆ /

LSDＧ２ / / / / / / / ◆ ◆ /

LSDＧ３ / / / / / / / ◆ / ◆
LSDＧ４ / / ◆ / / ◆ / / / /

LSDＧ５ / / ◆ ◆ / ◆ / / / /

LSDＧ６ / / / / / ◆ ◆ ◆ / ◆
LSDＧ７ / / / / / ◆ / / ◆ ◆
LSDＧ８ / / / / / ◆ / ◆ / ◆
LSDＧ９ / / / / / / / / / /

LSDＧ１０ / / ◆ / / ◆ / ◆ / ◆
LSDＧ１１ / / / / / ◆ ◆ / ◆ ◆
LSDＧ１２ / / / / / / ◆ / / /

LSDＧ１３ / / / / / ◆ ◆ / / ◆
LSDＧ１４ / / / / / / ◆ ◆ ◆ ◆
LSDＧ１５ / / / / / ◆ / ◆ / /

CMTＧ２０５Ｇ１ ◆ / / / / ◆ / ◆ ◆ /

CMTＧ２０５Ｇ２ ◆ / / / / ◆ ◆ ◆ / /

CMTＧ２０５Ｇ３ ◆ / / / / ◆ / ◆ / /

CMTＧ２０５Ｇ４ ◆ / ◆ / / ◆ / / ◆ /

CMTＧ２０５Ｇ５ ◆ / / / ◆ ◆ / / / /

CMTＧ２０５Ｇ６ / / / / / ◆ / / ◆ ◆
CMTＧ３０４Ｇ１ / ◆ ◆ / / ◆ / / / /

CMTＧ３０４Ｇ２ ◆ / ◆ / / ◆ ◆ / / ◆
CMTＧ３２１ ◆ ◆ ◆ / / ◆ ◆ ◆ ◆ ◆
CMTＧ３２８ / / / / / / / / / /

CMTＧ３８５Ｇ１ / / / / / ◆ / / / /

CMTＧ３８５Ｇ２ / / / / / ◆ ◆ / / ◆
CSNＧ１５ / / / / / ◆ ◆ ◆ ◆ ◆
CSNＧ１３７ ◆ ◆ ◆ / / ◆ / / / ◆
CSNＧ２０１ ◆ / / ◆ / ◆ / / / ◆

　　注:“◆”表示获得序列;“/”表示未获得序列．

PCR反应４０个循环．
PCR扩增产物用２．５％琼脂糖凝胶进行检测,

选取目标条带清晰、提取对照与PCR对照均为阴性

的 PCR 扩 增 产 物．将 检 测 后 全 部 剩 余 产 物 (约

２０μL)用１．５％琼脂糖凝胶电泳后,在紫外灯下切胶

回收,用胶纯化试剂盒按照步骤纯 化,用 NanoＧ
Drop２０００超微量分光光度计测定纯化后 PCR 产

物的浓度．
１．２．３　分子克隆与PCR检测　将纯化的PCR产物

与PMD１８ＧT载体按试剂盒指示进行连接,反应体

积为５μL,４℃条件下放置１６~２０h．用热转化法将

连接产物转化到感受态细胞 DH５α中,再涂布到含

有氨苄青霉素、XＧGal、IPTG 的 LB固体培养基上,

３７℃过夜培养．挑选８个白色菌斑分别加入含有LB
液体培养基(含 Amp)的离心管中,３７℃振荡培养

过夜．取２μL菌液为模板,用 M１３引物进行PCR扩

增,１．５％琼脂糖凝胶电泳检测选出含有目标条带的

克隆,对应的菌液送往南京金瑞斯生物科技有限

公司测序．
１．２．４　系统发育分析　测序结果用BioEdit软件找

出目标序列,然后提交 NCBI进行BLAST查询,确定

所获得DNA序列的真实性．从 NCBI下载家猪和野

猪线粒体DＧloop序列共１１２１条(补充信息表S１),包
括６８０个亚洲家猪序列、２４７个亚洲野猪序列、１２９个

欧洲家猪序列、５９个欧洲野猪序列和６个大洋洲野

猪序列,结合本研究７个样品得到的１６７bpDＧloop序

列,这些序列所对应的地理分布见图１,用 MEGA７．０
软件(Kumaretal．,２０１６)进行比对,找到同源序列,
再使用 DnaSP６软件(Rozasetal．,２００３)分析单倍

型,最后用Network５．０软件(Bandeltetal．,１９９９)构
建 MedianＧJoiningNetwork网络图．基于获得的２个

样品２６０bpDＧloop序列,从之前下载的１１２１条序列

中选取２５４条序列(补充信息表S２),以从 NCBI获得

的爪哇疣猪(Susverrucosus)和非洲疣猪(PhacochＧ

９７９３
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表４　单倍型序列变异位点(１６７bp)

Table４ Haplotypesequencevariationsites(１６７bp)

单
倍
型

变异位点

３ ４ ５ ８ １
８

２
８

２
９

３
４

３
７

３
８

４
５

５
１

５
６

６
０

６
３

６
４

７
０

７
１

７
５

７
６

８
３

８
９

９
０

９
５

９
９

１
０
０

１
０
２

１
０
３

１
０
５

１
０
８

１
１
１

１
１
７

１
２
２

１
２
３

１
２
４

１
２
５

１
２
８

１
２
９

１
３
０

１
３
６

１
３
８

１
４
４

１
４
５

１
４
６

１
４
７

H１ A C T T G A T A T T A A G A T C T A G T C T C C T A C T C T A G A C C A A T T A G A A T T
H２ － T － － － － － － － － － － － － － T － G － － － － － － － － － － － － － A － － － － － C － － － － － C －
H３ － － － － － － － － － － － － － － － T － G － － － － － － － － － － － － － A － － － － － C － － － － － C －
H４ － － － C － － － － － － － － － － － T － G － － － － － － － － T － － － － － － － － － － － － － － － － － －
H５ － － － － － － － － － － － － － － － T － G － － － － － － － － － － － － － － － － － G － － － － － － － － －
H６ － － － － － － － － － － － － － － － T － G － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － －
H７ － － － － － － － － － － － － － － － T － G － － T － － － － － － － － － － － － － － － － C － － － － － － －
H８ － － － － － － － － － － － － － － － T － G － － － － － － － － T － － － － － － － － － － － － － － － － － －
H９ － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － T － － － － － － － － － － － － － － － － － －
H１０ － T － － － － － － － － － － － － － T － G － － － － － － － － T － － － － A － － － － － C － － － － － C －
H１１ － T － － － － － － － － － － － － － T － G － － － － － － － － T － － － － － － － T － － C － － － － － － －
H１２ － T － － － － － － C － － － － － － T － G － － － － － － － － T － － － － － － － T － － － － － － － － － －
H１３ － T － － － － － － － － － － － － － T － G － － － － － － C － T － － － － － － － － － － C － － － － － C －
H１４ － － － － － － － － － － － － － － － T － G － － － － － － － － － － － － － － － T － － － － － － － － － － －
H１５ － － － － － － － － － － － － － － － － － G － － － － － － － － T － － － － － － － － － － － － － － － － － －
H１６ － T － － － － － － － － － － － － － － － G － － － － － － － － T － － － － － － － － － － － － － － － － － －
H１７ － － － － － － － － － － － － － － － － － G － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － －
H１８ － － － － － － － － － － － － － － － T － G － － － － － － － － － － － － － － － － T － － － － － － － － － －
H１９ － － － － － － － － － － － － － － － T － G － － － － － － C － T － － － G A － － － － － C － － － － － C －
H２０ － T － － － － － － － － － － － － － T － G － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － －
H２１ － － － － － － － － － － － － － － － T － G － － － － － － － － T － － － G A － － － － － C － － － － － C －
H２２ － － － C － － － － － － － － － － － T － － － － － － － － － － － － － － － A － － － － － C － － － － － － －
H２３ － － C － － － － － C － － － － － － － － G － － － － － － － － － － － － － － － － T － － － － － － － － － －
H２４ － T － － － － － － C － － － － － － － － G － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － －
H２５ － － C － － － － － － － － － － － － － － G － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － －
H２６ － T － － － － － － － － － － － － － T － G － － － － － － － － － － － － － － － － － G － C － － － － － － C
H２７ － T － － － － － － － － － － － － － T － G － － － － － － － － T － － － － － － － － － － － － － － － G － C
H２８ － － － － － － － － － － － － － － － － － G － － － － － － － － － － － － － － － － － G － － － － － － G － －
H２９ － T － － － － － － － － － － － － － T － G － － － － － － － － － － T － － － － － － － － C － － － － － C －
H３０ － T － － － － － － － － － － － － － T － G － － － － T － － － － － T － － － － － － － － － － － － － － C －
H３１ － － C － － － － － C － － － － － － T － G － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － －
H３２ － － － － － － － － － － － － － － － T － G － － － － T － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － －
H３３ － － － － － － － － － － － － － － － T － G － C － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － －
H３４ － － － － － － － － － － － － － － － － － G － － － － － － － － T － － － － － － － － － － － － － A － － － －
H３５ － － － － － － － － － － － － － T － T － G － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － －
H３６ － T － － － － － － － － － － － － － T － G － － － － － － － － T C － － － A － － － － － C － － － － － C －
H３７ － T － － － － － － － － － － － － － T － G － － T － － － － － － － － － － A － － － － － C － － － － － C －
H３８ － T － － － － － － － － － － － － － T － G － － － － － － － － － － － － G A － － － － － C － － － － － C －
H３９ － － － － － － － － － － － － － － － T － G － － － － － － － － T － － － － A － － － － － C － － － － － C －
H４０ － T － － － － － － C － － － － － － T － G － － － － － － － － － － － － － A － － － － － C － T － － － C －
H４１ － T － － － － － － － － － － － － － T － G － － － － － － － － － － － － － A － － － － － C － － － － － C －
H４２ － T － － － － － G － － － － － － － T － G － － － － － － － － － － － － － A － － － － － C － － － － － C －
H４３ － － － － A － － － － － － － － － － T － G － － － － － － － － T － － － － － － － － － － － － － － － － － －
H４４ － － － － － － － － － － － － － － － T － G － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － －
H４５ G T － － － － － － － － － － － － － T － G － － － － － － － － － － T － － － － － － － － C － － － － － C －
H４６ － T － － － － － － － － － － － － － T － G － － － － － － － － T － － － － － － － － － － C － － － － G － C
H４７ － T － － － － － － － － － － － － － T － G － － － － － － － － T － － － － － － － － － － － － － － － － C －
H４８ － T － － － － － － C － － － － － － T － G － － － － － － － － － － － － － － － － － G － C － － － － － － －
H４９ － － － － － － － － － － － － － － － T － G － － － － － － － － － － － － G － － － － － － － － － － － － － －
H５０ － T － C － － － － C － － － － － C T － G － － － － － － － － T － － － － A － － － － － － － － － G － C －

０８９３
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续表４

单
倍
型

变异位点

３ ４ ５ ８ １
８

２
８

２
９

３
４

３
７

３
８

４
５

５
１

５
６

６
０

６
３

６
４

７
０

７
１

７
５

７
６

８
３

８
９

９
０

９
５

９
９

１
０
０

１
０
２

１
０
３

１
０
５

１
０
８

１
１
１

１
１
７

１
２
２

１
２
３

１
２
４

１
２
５

１
２
８

１
２
９

１
３
０

１
３
６

１
３
８

１
４
４

１
４
５

１
４
６

１
４
７

H５１ － T － － － － － － － － G － － － － T － G － － － － － － － － － － － － － A － － － － － C － － － － － － －
H５２ － － － C － － － － － － － － － － － T － G － － － － － － － － T － － － － A － － － － － － － － － G － － －
H５３ － T － － － － － － C － － － － － － T － － － － － － － － － － － － － － － A － － － － － － － － － － － － －
H５４ － － － － － － － － － － － － A － － － － G A － － － － － － － T － － － － － － － － － － － － － － － － － －
H５５ － － － － － － － － － － － － － － － － － G － － － － － － C － － － － － － － － － － － － － － － － － － － －
H５６ － T － － － － － － － － － － － － － T － G － － － － － － － － － － － C － － － － － － － C － － － － － － C
H５７ － － － C － － － － C － － － － － － T － G － － － － － － － － T － － － － － － T － － － － － － － G － － －
H５８ － T － － － － － － － － G － － － － T － G － － － － － － － － T － － － － － － － － － － － － － － － － C －
H５９ － T C － － － － － C － － － － － － T － G － － － － － － － － － － － － － － － － － － － C － － － － － － －
H６０ － T － － － － － － － － － － － － － T － G － － － － － － － － T － － － G A － － － － － C － － － － － C －
H６１ － T － － － － － － C － － － － － － T A G － － － － － － － － － － T － － － － － － － － C － － － － － － －
H６２ － T － － － － － － C － － － － － － T － G － － － － － － － － － － T － － － － － － － － C C － － － － － －
H６３ － T － － － － － － － C － － － － － T － G － － － － － － － － － － T － － － － － － － － C － － － － － C －
H６４ － T － － － － C － C － － － － － － T － G － － － － － － － － － － T － － － － － － － － C － － － － － － －
H６５ － － － － － － － － － － － － － － － － － G － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － G － － － － －
H６６ － T － － － － － － － － － － － － － － － G － － － － － － C － T － － － － － － － － － － － － － － － － － －
H６７ － － － － － － － － － － － － － － － － － G － － － － － － － G T － － － － － － － － － － － － － － － － － －
H６８ － － － － － － － － － － － － － － － － － G － － － － － － － － － － － － － － － － T － － － － － － － － － －
H６９ － － － － － － － － － － － － － － － － － G － － － － － － － － － － － － － － － － － － － C － － － － － － －
H７０ － － － － － － － － － － － － － － － － － G － － － － － － － － － － T － － － － － － － － － － － － － － C －
H７１ － T － － － － － － C － － － － － － － － G － － － － － － － － T － － － － － － － － G － C － － － － － － －
H７２ － － － － － － － － － － － － － － － － － G － － T － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － －
H７３ － － － － － － － － C － － － － － － T － G － － T － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － －
H７４ － T － － － － － － C － － － － － － T － G － － － － T － － － － － － － － － － － － － － C － － － － － － C
H７５ － T － － － － － － C － － － － － C T － G － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － －
H７６ － T － － － － － － － － － － － － － T － G － － － － － － － － T － － － － － － － － － － C － － － － G － －
H７７ － T － － － － － － C － － － － － C T － G － － － － － － － － T － － － － － － － － － － C － － － － － － －
H７８ － － － － － － － － － － － － － － － － － G － － T － － － － － － － T － － － － － － － － － － － － － － － －
H７９ － － C － － － － － － － － － － － － T － G － － － － － － － － T － － － － － － － － － － － － － － － － － －
H８０ － － C － － － － － － － － － － － － － － G － － － － － － － － T － － － － － － － － － － － － － － － － － －
H８１ － － C － － － － － － － － － － － － T － G － － － － － － － － － － － － － － － － T － － － － － － － － － －
H８２ － － － － － － － － － － － － － － － T － G － － － － － － － － T － － － G － － － － － － － － － － － － C －
H８３ － － － － － － － － － － － － － － － T － G － － － － － － － － T － － － － － － － － － G － － － － － － － －
H８４ － T C － － － － － C － － － － － － T － G － － － － － － － － T － － － － － － － － － － － － － － － － － －
H８５ － － C － A － － － C － － － － － － － － G － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － －
H８６ － － － － － － － － C － － － － － － T － G － － － － － T C － － － － － － － － － － － － C － － － － － － －
H８７ － T － － － － － － － － － － － － － T － G － － － － T － － － － － T C － － － － － － － － － － － － － － －
H８８ － T － － － － － － － － － － － － － T － G － － － － T － － － － － － － － － － － － － － C － － － － － － －
H８９ － T － － － － － － － － － － － － － T － G － － － － T － － － － － T － － － － － － － － － － － － － － － C
H９０ － T － － － － － － － － － － － － － T － G － － － － － － － － － － － － － － － － － G － － － － － － － － －
H９１ － － － － － G － － － － － － － － － T － G － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － －
H９２ － － C － － － － － C － － － － － － － － G － － － － － － C － － － － － － － － － － － － － － － － － － － －
H９３ － T － － － － － － － － － － － － － T － G － － － － T － － － － － T － － A － － T － － － － － － － － － C
H９４ － T － － － － － － － － － － － － － T － － － － － － T － － － － － T － － A － － － － － － － － － － － － －
H９５ － － － － － － － － － － － － － － － － － G － － － C － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － － －
H９６ － T － － － － － － － － － － － － － T － G － － T － T － － － T － T － － － － － － － － － － － － － － － －
H９７ － － － － － － － － － － － － － － － T － G － － － － － － － － T － － － － － － － T － － － － － － － － － －
H９８ － － － － － － － － － － － － － － － － － G － － － － － － － － T － － － － － G － － － － － － － － － － － －

　　注:“－”表示与单倍型 H１具有相同的碱基．

oerusafricanus)的 DＧloop 序 列 作 为 外 类 群,经

MAFFT软件进行同源序列比对后,选用GTR替代

模型通过 PhyML 软件以最大似然法(maximum
likelihood,ML)构建了系统发育树．该系统树经过

１８９３
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图１　系统进化树所用家猪和野猪样品的地理位置分布示意图

Fig．１ Thegeographicaldistributionofdomesticpigsandwildboarsamplesusedinphylogenetictree

FigTree１．４３软件编辑后输出图片．

２　结果

２．１　多重PCR扩增与分子克隆结果

本研究使用１０对 DＧloop引物扩增３０个野猪

化石样品,对PCR扩增得到的目标条带经分子克隆

后,将PCR检测得到的阳性克隆菌液送生物公司进

行序列测定,测序结果用 BioEdit软件去除引物序

列后,提交 GenBank进行 BLAST 查询,验证后有

１０对引物分别从２８个样品中成功扩增获得９４条

DNA序列,这些序列都是通过分子克隆后再测序所

获得．从获得序列的结果来看,引物对 PDLＧ２３,２４
扩增效果最好,从２３个样品扩增得到了目标序列;
其次是PDLＧ３９,４０,从１５个样品中得到有效扩增;

PDLＧ２９,３０,从１３个样品中得到有效扩增;扩增效

果最差的引物对是PDLＧ２１,２２,只从１个样品中扩

增得到 目 标 大 小 的 条 带;引 物 对 PDLＧ１３,１４ 和

PDLＧ５,６扩增得到目标大小条带的样品数分别为２
个和３个．能成功获取古 DNA 的样品占９４．３％,最
多的是CMTＧ３２１,共有８对引物扩增得到了 DNA
序列,最差的是LSDＧ９和CMTＧ３２８,１０对引物都没

有发生 扩 增 反 应 (表 ３)．对 ２８ 个 样 品 所 获 得 的

DＧloop序列进行分析后发现,虽然有２１个样品都得

到了３条或３条以上的序列,但连续性较差,经过拼

接 后,LSDＧ３、LSDＧ６、LSDＧ８、LSDＧ１０、LSDＧ１４、

CMTＧ３２１和CSNＧ１５得到了１６７bp(引物PDLＧ２９,

３０与 PDLＧ３９,４０或 PDLＧ２７,２８的扩增序列)的连

续片段;CMTＧ２０５Ｇ４和CMTＧ３２１得到了２６０bp(引
物PDLＧ３,４、PDLＧ９,１０与PDLＧ３１,３２的扩增序列)
的连续片段．
２．２　单倍型与Network分析

基于１６７bp的 DＧloop同源序列(１１２８条序

列),使用 DNASP６软件计算单倍型,共得到了９８
个单倍型,分别命名为 H１~H９８,单倍型多样性为

０．９０６８,各个单倍型所包括的序列见补充信息表

S１．H２、H６、H８、H１５和 H１７为主要单倍型,共包括

７３９条序列,占总序列数量的６５．５％．本研究的野猪

样品 LSDＧ１０、LSDＧ３ 分 别 属 于 主 单 倍 型 H２ 和

H１７,LSDＧ８属于单倍型 H２０,LSDＧ６为独立单倍型

H９８,而 LSDＧ１４、CMTＧ３２１和 CSNＧ１５同属于单倍

型 H６９．参照序列DQ４９６２６２比对分析了９８个单倍

型DＧloop序列,共发现４５个变异位点(表４),其中

单一变异位点(Singlevariablesites)２０个,简约信

息位点(Parsimonyinformativesites)２５个,在这些

变异位点中存在４２个碱基转换、３个碱基颠换,转
换包括１３个 A→G、１５个 T→C、９个C→T、５个

G→A;颠换包括２个 A→T和１个T→A．单倍型中

存在变异位点最多的是 H５０,有１０个变异位点;最
少的是 H９和 H１７,只有１个变异位点．利用简约

MedianＧJoiningNetwork方法分析武鸣楼山洞野猪

样品 LSDＧ３、LSDＧ６、LSDＧ８、LSDＧ１０、LSDＧ１４,崇左

双 坛 洞 野 猪 样 品 CMTＧ３２１,崇 左 弄 巴 山 洞

样品CSNＧ１５与所选现代欧洲家猪、欧洲野猪、亚洲
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表５　单倍型类型与物种组成

Table５ Haplotypetypeandspeciescomposition

物种 单倍型类型 数量 单倍型名称

欧洲野猪 独立 ５ H１３,H３８,H３９,H４０,H５１
欧洲家猪 独立 ８ H１９,H２１,H２２,H３６,H３７,H４１,H４２,H６０

亚洲野猪 独立 ４４

H４,H５,H７,H１１,H１２,H１４,H２７,H３０,H３２,H４５,H４６,H４７,
H４９,H５０,H５２,H５３,H５４,H５５,H５６,H５７,H５８,H５９,H６１,
H６２,H６３,H６４,H７０,H７１,H７２,H７３,H７４,H７５,H７６,H７７,

H７８,H８６,H８７,H８８,H８９,H９０,H９３,H９４,H９５,H９６

亚洲家猪 独立 ２２ H１,H９,H２８,H３３,H３４,H３５,H４３,H４４,H６５,H６６,H６７,
H６８,H７９,H８０,H８１,H８２,H８３,H８４,H８５,H９１,H９２,H９７

大洋洲野猪 独立 １ H４８
古代野猪 独立 １ H９８

亚洲家猪,亚洲野猪 共享 ４ H１６,H１８,H２５,H３１
亚洲家猪,欧洲家猪 共享 １ H２３
亚洲野猪,欧洲家猪 共享 １ H２９
亚洲家猪,古代野猪 共享 １ H６９

亚洲野猪,欧洲野猪,欧洲家猪 共享 ２ H３,H１０
亚洲家猪,亚洲野猪,欧洲家猪 共享 ２ H１５,H２４

亚洲家猪,亚洲野猪,古代野猪,欧洲家猪 共享 ３ H６,H１７,H２０
亚洲家猪,亚洲野猪,欧洲野猪,大洋洲野猪 共享 １ H２６
亚洲野猪,欧洲家猪,欧洲野猪,古代野猪 共享 １ H２

亚洲家猪,亚洲野猪,欧洲家猪,欧洲野猪,大洋洲野猪 共享 １ H８

图２　基于线粒体 DＧloop１６７bp序列构建的中介网络图

Fig．２ MedianＧjoiningnetworkbasedon１６７bpsequenceofmitochondrialDＧloop

家猪、亚洲野猪、大洋洲野猪线粒体 DＧloop区的

１６７bp同源序列,生成中介网络图(图２)．图中可见

中间节点不连续,有很多中介节点,单倍型包括独立

单倍型和共享单倍型,独立单倍型有８１个,占总量

的８２．７％;共享单倍型有１７个,占总量的１７．３％．亚
洲野猪独立单倍型最多,共有４４个,其次是亚洲家

猪有２２个．主要单倍型 H２、H６、H８、H１５和 H１７都

属于共享单倍型,组成这些单倍型的物种见表５．
２．３　系统进化树

基于从CMTＧ２０５Ｇ４和CMTＧ３２１获得的２６０bp
线粒体DＧloop序列,再结合从 NCBI下载的２５４条

亚洲家猪、亚洲野猪、欧洲家猪与欧洲野猪的DＧloop
同源序列(补充信息表S２),比对这些序列后用 ML
法构建了系统进化树,在 FigTree软件中用不同颜
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图３　基于２６０bpDＧloop序列构建的环形进化树

Fig．３ Acircularevolutiontreebasedon２６０bpDＧloopsequence

色标注了组成这些进化分枝的物种(图３),进化分

枝分成特别分枝(specialclade,SC)和一般的分枝

(clade,C),特别分枝标注为彩色,从SC１~SC９;一
般分枝标注为黑色,从 C１~C８．亚洲家猪和欧洲家

猪构成了SC１分枝,SC２与SC４由亚洲野猪、亚洲

家猪和欧洲家猪组成,SC３为南亚野猪分枝,SC５为

东亚野猪分枝,亚洲家猪、亚洲野猪和欧洲野猪组成

了SC６分枝,SC７和SC８包括近东地区的野猪和欧

洲家猪,欧洲家猪和欧洲野猪聚为 SC９．一般分枝

C１~C８都是由亚洲家猪和亚洲野猪所组成．本研究

的两个样品 CMTＧ２０５Ｇ４和 CMTＧ３２１介于SC１与

C１之间．有一个中国贵州的家猪样品位于 SC７与

C８之间,爪哇疣猪与非洲疣猪为姊妹分枝,位于进

化树的根部．

３　讨论

３．１　古DNA序列的真实性

古DNA序列的真实性是指用 PCR 方法从含

古DNA的抽提液中扩增所得到的 DNA 序列是真

正的目的DNA,而不是污染的外源 DNA．为了保证

在本研究所获得真实可靠的古 DNA 序列,具体采

取了如下的措施:(１)采集的化石样本在开展实验之

前已进行了形态学鉴定;(２)样品保存和提取均在专

用的古DNA实验室进行,所使用的仪器、试剂与耗

材都做了无菌处理;(３)在 DNA 提取、PCR扩增时

均设置了空白对照,获得序列所对应的凝胶电泳结

果在提取对照与PCR对照中均无目标条带出现,排
除了实验中的污染;(４)测序结果经 Blast比对,均
与猪科动物的DNA序列有很高的相似性;(５)同样
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的样品在生物地质与环境地质教育部重点实验室、
澳大利亚阿德莱德大学古 DNA 研究中心开展了重

复性实验(表２),均获得了相同的实验结果．
３．２　样品古DNA保存情况

样品经过３次DNA提取,用１０对引物开展了

４次PCR 扩增,获得的实验结果见表３,CMTＧ３２１
的扩增成功率为８０％,而LSDＧ９和CMTＧ３２８为０,
其他样品均在１０％~５０％之间,所有样品的平均扩

增成功率为３１．３％．类似的情况也出现在野猪化石

线粒体Cytb基因序列研究中(尹帅等,２０１３;Hou
etal．,２０１４)．从测年结果来看,本研究的样品年代

符合古DNA理论保存的年限范围,但实验结果表

明古DNA保存情况较差,降解却较为严重．究其原

因,脊椎动物死后其组织与细胞中的 DNA 在长期

保存的过程中易受内源物质与外界环境的影响,呈
现含量低、受损伤、高度降解等特点(Hofreiteret
al．,２００１)．本研究样品采集地中国广西地区属于亚

热带季风气候,气候温暖、雨水充沛、土壤偏酸性,这
些环境条件加剧了古 DNA 的进一步降解(CallＧ
away,２０１５)．

后期,如再开展我国南方湿热地区古脊椎样品

的古DNA研究时,要选择牙齿的牙骨质区域、其他

骨骼样本的致密区用来提取DNA,因为羟基磷灰石

和胶原在骨骼和牙齿的 DNA 保存中起着重要作用

(Brundinetal．,２０１３)．骨骼致密区的骨细胞具有

更好的羟基磷灰石和胶原层,能够降低 DNA 降解

剂的影响,有利于DNA的保存;而骨骼松散区的骨

细胞缺乏羟基磷灰石和胶原的保护,使 DNA 更容

易受到降解剂的攻击(Misneretal．,２００９)．Gamba
etal．(２０１４)以匈牙利考古点发掘的古人类(新时期

时代到铁器时代)的颞骨(temporalbone)的岩部区

域(petrouspart)和牙齿为研究材料,发现颞骨岩部

区域内源DNA含量是牙齿的４~１６倍,认为主要

是由于颞骨岩部区域比牙齿有更高的致密度,能够

减弱微生物以及其他降解剂对DNA结构的影响．如
果能够采集到合适的颞骨岩部化石,将提升广西地

区古代材料古DNA研究成功的可能性．
３．３　家猪的驯化

约１００００a前农业的兴起促进了人类社会的发

展．进入新石器时代以后,随着多种动植物被驯化,
使得人类社会从狩猎采集转变到了农耕生活模式

(Frantzetal．,２０１５),家猪是在这个重大转变过程

中由野猪驯化而来,全球范围内家猪的驯化是一个

多元的动态过程,欧洲和亚洲的家猪分别是由各地

区的野猪独立驯化而来,考古学的发现(罗运兵和张

居中,２００８;Zeder,２０１２)和基于线粒体序列的研

究(Giuffraetal．,２０００;Kijasand Andersson,

２００１)都证实了这一结论．Larsonetal．(２００５)研究

认为在世界范围内存在中欧、亚平宁半岛、东亚、印
度、东南亚半岛、太平洋新几内亚半岛这６个可能的

家猪独立驯化中心,此结果也推动了中国家猪独立

驯化的研究,已有研究表明在中国长江流域、黄河流

域和青藏高原等多个地区也存在家猪的驯化(Wu
etal．,２００７;Yangetal．,２０１１;王志等,２０１２;Jin
etal．,２０１２)．在图２中亚洲家猪与亚洲野猪存在多

个共享单倍型,这表明亚洲家猪由亚洲野猪驯化而

来,这与 Kimetal．(２００２)和 FangandAndersson
(２００６)的研究结果一致．欧洲家猪与欧洲野猪所组

成的共享单倍型有亚洲野猪的参与,如单倍型 H２、

H３和 H１０,广西古代野猪也出现在共享单倍型 H２
中,说明欧洲野猪与亚洲野猪之间存在着历史的基

因流,在欧洲野猪向欧洲家猪的驯化过程中这部分

基因渗入得以保留．有研究表明野猪起源于东南亚

地区,然后向西向北扩散,向西到达欧洲中部和巴尔

干半岛(Larsonetal．,２００５),受到阿尔卑斯山玉木

冰期(２．４万~１万年前)气候变化的影响,野猪以巴

尔干半岛为避难所来躲避寒冷的天气,随着间冰期

气温的升高,最终扩散到了整个欧洲,而后形成了各

种适应于当地环境的野猪种类(Scanduraetal．,

２０１１),这也就能解释在本研究 Network网络图(图

２)中出现欧洲野猪、欧洲家猪与亚洲野猪共享一个

单倍型的现象．在亚洲家猪和亚洲野猪个体为主构

成的单倍型中,也存在一定比例的欧洲家猪个体(单
倍型 H６、H８、H１５、H１７、H２０、H２４),这与１８、１９世

纪欧洲引入大量中国家猪与欧洲家猪进行杂交培养

生长快、抗病能力强的欧洲家猪新品种(Giuffraet
al．,２０００;Groenenetal．,２０１２)的事件相印证,中
国家猪的基因渗入到欧洲家猪,已有研究证实了该

基因 渗 入 现 象 (Frantzetal．,２０１５;Aietal．,

２０１５;Chenetal．,２０１７)．本研究的图２、图３虽然

呈现了亚洲和欧洲的家猪来自于各自地区野猪的独

立驯化,但由于获得的古 DNA 片段较短,不能显著

地显示家猪独立驯化的地理区域．
图２中单倍型 H２６属共享单倍型,由大洋洲野

猪、欧 洲 野 猪、亚 洲 野 猪、亚 洲 家 猪 所 构 成,在

RamosＧOnsinsetal．(２０１４)的研究中也呈现了欧洲

野猪与大洋洲野猪组成共享单倍型的结果．究其原

因,可能与新石器时代亚洲野猪随人类迁徙(Larson
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etal．,２００７a)以及１８世纪欧洲移民将本地野猪带

入大洋洲有关(Meijaardetal．,２０１１)．从图２单倍

型 H２、H１７、H２０和 H６９的组成以及图３的系统树

的分支组成来看,广西古代野猪在家猪的驯化过程

中有遗传贡献,但与广西当地现代家猪群体没有明

确的遗传关系,可能原因有以下两点:其一,广西古

代野猪向西向北扩散(Larsonetal．,２００５),在扩散

过程中被驯化为家猪;其二,广西古代野猪向南向东

扩散,在东南亚地区以及台湾被驯化,随人类的迁徙

到达 东 南 亚 诸 岛、新 几 内 亚 岛 以 及 夏 威 夷 岛 等

(Dobneyetal．,２００８;Larsonetal．,２０１０)．欧洲家

猪的驯化最早起源于近东地区,在新石器时代被引

入欧洲,而在同一时期欧洲的野猪也在被驯化,由于

存在不断的基因交流,欧洲野猪被驯化后迅速取代

了引入的近东家猪(Larsonetal．,２００７b;Zeder,

２０１２)．在图３中,SC７、SC８与SC９分枝的进化关系

显示了与上述结论相对应的结果．C１分枝主要由亚

洲野猪和亚洲家猪构成,广西古代野猪的两个样品

中 CMTＧ３２１ 与 进 化 分 枝 C１ 互 为 姊 妹 分 枝,而

CMTＧ２０５Ｇ４的拓扑位置位于该姊妹分枝的根部,表
明广西古代野猪与亚洲家猪之间存在着遗传的连续

性．图３中也显示了广西古代野猪与亚洲家猪、亚洲

野猪的亲缘关系较近,而与欧洲家猪、欧洲野猪的亲

缘关系较远,这一发现与基于广西同批样品开展线

粒体Cytb基因研究结果一致(Houetal．,２０１４)．
本研究中的野猪化石样本年代都超过了１．３万

a,样品中所保存的古 DNA 分子片段化非常严重,
通过PCR扩增和分子克隆,部分样本获得了１６７bp
和２６０bp的连续序列．与全基因组以及线粒体基因

组相比,本研究得到的短序列中存在的变异位点相

对较少,但基于本研究所获序列及现代群体的同源

序列的系统发育分析结果,能为广西古代野猪与欧

洲猪科动物之间存在历史基因流、与亚洲家猪之间

具有遗传的连续性、在家猪的驯化过程中有遗传贡

献等群体遗传学事件提供一定的分子证据．相信在

结合杂交捕获方法与高通量测序技术(Hofreiteret
al．,２０１４)后,必将有望从该地区野猪化石中获得更

多且连续性更好的序列,为家猪的驯化研究提供更

加有力的古基因组水平的数据支持．
致谢:感谢澳大利亚阿德莱德大学(TheUniＧ

versityofAdelaide)古 DNA 研究中心(Australian
CentreforAncientDNA)的 AlanCooper教授为本

研究重复性实验所提供的实验条件和技术支持! 感

谢澳大利亚古 DNA 研究中心的JeremyAustin博

士在重复性实验期间给予的帮助! 本论文得到国家

留学基金资助(２０１７０６４１５００９),在此表示衷心的感

谢! 感谢德国波茨坦大学生物化学与生物学研究所

MichaelHofreiter教授在数据分析时提供的帮助!
感谢审稿老师提出的宝贵意见!
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