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Abstract: Pigs were domesticated from wild boars by humans living in different parts of the world. Archaeological studies show
that the Near East and China may be the domestication centers of pigs. In order to find evidence for the genetic contribution of
wild boars to pig domestication, ancient DNA study on 30 Late Pleistocene wild boar fossils collected from three caves in Guan-
gxi» southern China was conducted. Through the use of the fragmented D-loop sequences and the homologous sequences of wild
boars and domestic pigs across Asia and Europe. the network figure and phylogenetic trees of Suidae were reconstructed. The
results show that the existence of historical gene flow between ancient Guangxi wild boars and European pigs, and there is a ge-
netic continuity from ancient Guangxi wild boars to Asian domestic pigs, which suggests a genetic contribution of ancient wild
boars to the pig domestication. Therefore, this study provides new molecular evidence of multiple and independent events for
pig domestication in terms of geographic region.
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Table 1 Wild boar fossil sample information
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Table 2 Primer information for amplification of D-loop sequences

Bk E A= ElE7 2] Sy PIGRE/ ZER 515 K (bp)
PDL-3" AATCGCCCACTCTTTCCC 456
PDL-4" CATGGCTGAGTCCAAGCATC 586 131793
PDL-5" CGTGAAACCAGCAACCCG 333 123/82
PDL-6" TTAGGTGAGATGGTCCTGAAGTA 455
PDL-9 ACATGCGTATCACCACCATT 287 146104
PDL-10 AGAACCAGATGCCTGTTAAAGT 432
PDL-13 CCAAAACAAGCATTCCATTCGTATG 4
PDL-14 GGGGTCGCATATTTGTATGTTTGTG 115 1z/62
PDL-21 AGCATTCCATTCGTATGCAAACC 11 119/72
PDL-22 ATGGTTAAATTTTTGGGGTCGCAT 129
PDL-23 ACCCATAAAAATTGCGCACAAACAT 75
PDL-24 GCATGGGGACTAGCAGTTAATGCAC 195 121/
PDL-27 TTATAGCCCTATGTACGTCGTGCAT 152 o
PDL-28 ACGCATGTTGACTGGAATTATTTGA 294 143793
PDL-29 TCATTATTGATCGTACATAGCACAT 239
PDL-30 AGAGGGATCCCTGCCAAGCGGGTTG 368 150780
PDL-31 GGCCCATAAATCGTGGGGGTTTCTA 379 .
PDL-32 TGATTAGTCATTAGTCCATCGAGAT 510 152/82
PDL-39 TAGCCCTATGTACGTCGTGCATTAA 155 139/89
PDL-40 CGCATGTTGACTGGAATTATTTGAC 293
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Table 3 Amplification result of D-loop fragments

SIYIEEM PDL-3,4 PDL-5.6  PDL-9,10 PDIL-13,14 PDL-21,22 PDIL-23,24 PDL-27,28 PDL-29,30 PDL-31,32 PDIL-39,40
LSD-1 / / / / / / / * * /
LSD-2 / / / / / / / L 4 * /
LSD-3 / / / / / / / * / L 4
LSD-4 / / * / / * / / / /
LSD-5 / / * L 4 / * / / / /
LSD-6 / / / / / * 4 L 4 / 4
LSD-7 / / / / / * / / * 2
LSD-8 / / / / / * / 2 / 2
LSD-9 / / / / / / / / / /
LSD-10 / / 2 / / * / * / 4
LSD-11 / / / / / * * / * 2
LSD-12 / / / / / / ¢ / / /
LSD-13 / / / / / * L 2 / / L 2
LSD-14 / / / / / / * * * L 4
LSD-15 / / / / / * / 2 / /

CMT-205-1 * / / / / * / 2 * /
CMT-205-2 * / / / / * 4 * / /
CMT-205-3 * / / / / * / * / /
CMT-205-4 * / * / / * / / L 4 /
CMT-205-5 * / / / * * / / / /
CMT-205-6 / / / / / * / / * 4
CMT-304-1 / 2 * / / * / / / /
CMT-304-2 * / * / / * * / / 2
CMT-321 * * 2 / / * L 4 4 * L 4
CMT-328 / / / / / / / / / /
CMT-385-1 / / / / / * / / / /
CMT-385-2 / / / / / * L 4 / / L 4
CSN-15 / / / / / * * L 4 * 4
CSN-137 * 2 * / / * / / / 4
CSN-201 * / / ¢ / * / / / *
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x4 BEHNFITRAS(167 bp)
Table 4 Haplotype sequence variation sites (167 bp)
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H3 —— — — — — — — — — — — — — — T—-G—————————— — — — A————— C————— c—
Hi —— —C— — — — — — — — — — — T—G—— —— — — — — I
HS — — — — — — — — — — — — — — T—-G—— = —— — — — — —— G- — —— — — —
He — — — — — — — — — — — — — — S T T
HT —— — — — — — — — — — — — — — T—-G——T————— — — — — — — — — — — — C———————
H§ — — — — — — — — — — — — — — — T—G———— —— — — T— — — — = = — = —
HY — — — — — — — = T— = — = = =
HIO — T — — — — — — — — — — — — — T—-G—— — — — — — — T— — — A~ — — — — c——— — — C -
HIl — T — — — — — — — — — — — — — T—G———— — — — — T—— — — — — — T——C————— — —
HIZ — T — — — — — C——— = — — T—-G—— —— — — — — T— — — — — — — T— — — — — — — — — —
HI3 — T — — — — — — — — — — — — — r-G¢———— — — C—T————— — — — — — cC——— — — C -
H4 — — — — — — — — — — — — — — — T-G—————————— — — — — — T—— —— —— — — — — —
HI5 — — — — — — — — — — — — — — — — — G———— —— — — T— — — — — — = — = —
HI6 — T — — — — — — — — — — — — — — — G—— = — —— — — T— = — = =
HI? — — — — — — — — — = — — — — — G— = = —
HI§ — — — — — — — — — — — — — — — T—-G——————— — — — — — — — — — T——— — — — — — — —
HI9 — — — — — — — — — — — — — — — T—G———— — — C—T———GA————— C————— C -
H20 — T — — — — — — — — — — — — — T —G— — — — — — — — =
H2l — — — — — — — — — — — — — — — T—G—— —— — — — — T———GA——— — — cC—— = — — C -
H2?2 —— —C—— — — — — — — — — — T— — — — — — — — — — - — - — A————— C———————
H23 — — C — — — — — C—— = — = — — — G—— = — —— — - ———— T— — — — — — — — — —
H24 — T — — — — — — c——— = — — — G— = — =
H2s — —C— — — — — — — — — — — — — — G— = =
H26 — T — — — — — — — — — — — — — T—G—— = — —— — — — — — — — — — — — G—C—————— C
H2l — 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 — — — — — — — — — — — — — — — S I
H33 — — — — — — — — — — — — — — — T—G—C—— = — — = — — = — = —
H34 — — — — — — — — — — — — — — — — — G———— —— — — T— — — — — — — — — — = — A————
H35 — — — — — — — — — — — — — I~ T—G— — — — — — — — — — = — =
H36 — T — — — — — — — — — — — — — T—-G—— —— — — — — TC— — A — — — — c——— — — C -
H37 — T — — — — — — — — — — — — — T-G——T—————— — — — — A———— — C————— c —
H38 — T — — — — — — — — — — — — — T—G—— —— — — — — — — — — GA——— — — cC——— — — C -
H39 — — — — — — — — — — — — — — — r—-G———— — — — — r—— — —A—— — — — cC——— — — C -
Hi0 — T — — — — — — C—————— T—-G—————————— — — — A————— C—T———0C—
Hil — T — — — — — — — — — — — — — T—G—— —— —— — — — — — — — A————— C————— c—
Hi2 — T — — — — — G———— — — — r-G——— — — — — — — — — — — A — — — — c——— — — c -
Hi3 — — — — A — — — — — — — — — — T-G—— — — — — — — T— = — =
Hid — — — — — — — — — — — — — — — T—G—— —— — — — — — — — — — — —
Hi5 GT — — — — — — — — — — — — — T—G—— —— —— — — — — T— — — — — — — — C————— C -
Hi6 — T — — — — — — — — — — — — — r—G———— — — — — r—— = = = — = — = — C————G—2C
Hi7 — T — — — — — — — — — — — — — T—G—— — — — — — — T— = — = — = — = — == — = — C -
Hi§ — T — — — — — — C—————— T—-G—————— — — — — — — — — — — — G—C———————
Hi9 — — — — — — — — — — — — — — — T—-G—— —— — — — — — — — — G—— = — == —————
H50 — T - C— — — —C— — — — — CT—-G6——— — — — — — r—— — A~ — — — — — — — — G— C—
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51 — T———— — — — — G—-———-——-T—-G—————————— — — — A————— cC———————
H52 —— —C— = — — — — — — — — — T-G6G———— — — — — T——— A~ — — — — G— — —
H53 — T — — — — — — C—— === T—— === === == — = — = A———— == === == — =
Hs4 — — — — — — — — — — — — A————GA———— — — — T = — = —— — = —
Hs5 — — — — — — — — — — — — — — — — — G—————— C——————— = — = —— - = — = — — =
H56 — T ———— —— —— — — — — — T—-G——————————— C—— === - C—————— C
H57 —— = C————C~———— — — T—G6G———————— T——— == T———— == G—— -
H58 — T — — — — — — — — G- T—-G————— — — — T— = = = = = = — = — = — — = c —
H59 — T C— — — — — C—————- T—G———————— — — — — — — — — — — — C——————=-
H6O — T — — — — — — — — — — — — — T—G6G———————— T———=GA————— C—— === C—
H61 — T — — — — — — C—— === TAG—————————— T————— === C———————
H62 — T — — — — — — C—————- T—-G———————— — — T——————— - ccC——————
H63 — T —— — — — — — C————= T—-G———————— — — T——————— - C————- c —
H64 — T ————C—C————— — T—-G———— = — — — — T————— — — — C————— — —
H65 — — — — — — — — — — — — — — — — — G———————— === == == = — = — = = G———— -
H66 — T —— — — — — — — — — — — — — — G—————— C—T————— == —— — —— — — — — —
H6T — — — — — — — — — — — — — — — — — G————— — — GT——— = ——— = — — — — — — — — —
H68 — — — — — — — — — — — — — — — — — G——————— == == == — — = T—————— ===
H69 —— — — — — — — — — — — — — — — — G————————— === = — = — = = C———————
HO — — — — — — — — — — — — — — — — — G—————— — = — — T———— — — — — — — — — — — C —
H7L — T ——— — — — C—— === === G——————— = T————— === G—C——————~—
H72 —— = — — — — — — — — — — — — — — G——T——— ==~ — = —— — — — — — — — — — = — =
H73 — — — — — — — — C—————- T—-G——T————— —— — — — — — — — — — — — — — — — —
H74 — T — — — — — — C——— = — - T-G————T————— == —— — — — — — C———— —— C
H7S — T ——— — — — C—— === CT—-G—————————— —— —— — — — —— — — — — — — — —
H6 —T———— —— —— — — — — — T—6———————— T———— === — = C————G6— —
H77 —T——— — — — C————- CT-G———————— T——————— — — = C——————-
H7§ — — — — — — — — — — — — — — — — — G——T——— —— — — T — = = = = = = — = — =
H79 — = C——— —— —— — — — — — T—G6G———————— T———— === == == — = — — = — =
H8& ——C — —— — — — — — — — — — — — G————— — — — T == == —— — = — —
H8l —— C— — — — — — — — — — — — T-G———————— = — —— — — — — T———— === = — —
H82 — — — — — — — — — — — — — — — T—-G———— —— — — T-———G————— = — — — — — — C —
H83 — — — — — — — — — — — — — — — T—G6G———————— I —— == == — = G————— ===
H84 — T C— — — — — c——— — — — T—G—— = — — — — — T == = = = = — = — = —
H8 ——C—A———C—— — — — — — — G———— ——— — — - = — — — —— — — — — — — — - — —
H86 — — — — — — — — C—— === T—G6G————— TC——————————— — C———————
H87 — T —— —— —— —— — — — — — T—-G6G————T————— TC———————————— — — —
H8g — T——————— — — — — — — T—-G————T————————— — — — — — C——————=-
H8Y — T —— — — — — — — — — — — — T-G6G————T——— — — T — = — = = = = = = = C
HO — T —— = — —— —— — — — — — T—G—— ===~~~ — = — — — — — — G—————— ===
H9l — — — — — G———————— = T—G——————— —— —— — —— — = — == == = = = = — =
H92 —— C — — — — — C———————= G—————— C——————— = — = —— - — - — = — =
H93 — T —— — — —— — — — — — — — T-G6G————T———— — T——A——T————— — — — — C
H94 — T —— = — —— —— — — — — — T———— == T————— T——A—————————— — — —
HS — — — — — — — — — — — — — — — — — G-———C———————————— —— —— —— — — — — —
H6 — T —— — — — — — — — — — — — T-6¢6——T-T———T—-T——— = — = — — — — — — — —
HY? — — — — — — — — — — — — — — — T—G6G———————— T————— == T————— === — =

H98 — — — — — — — — — — — — — — — — — G———— —— — — T——— — — G—————— = — — — — —
TE = FOR 5 AR AL H1 HAT A 1R 9 B2

oerus africanus) B D-loop ¥ ¥ 1E R 4 2K B, & A8 i PhyML 44 DL & K ALK 35 (maximum
MAFFT #4347 [R5 5 80 L Xt 5 . 38 GTR #4% likelihood, MIDME T RGE A F M. 4L R G 20
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Fig.1 The geographical distribution of domestic pigs and wild boar samples used in phylogenetic tree
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2.2 HE{EFA5 Network %7
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0.906 8, 2% 1~ HL A% B fT AL 35 19 7 51 WL #b 50 5 B &
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AR ST AR AR AE 42 ISR EE B 3 B IR R, B
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TETEAE ST S Fe 2 W S H50, 8 10 N8 S 067 55 B
A HO M HL7, A 1 A48 507 5. ) # 29
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Table 5 Haplotype type and species composition

L/L BRI R BRI A4 FR
RN T % MST 5 H13. H38, H39, H40, H51
elP%ia LISV 8 H19, H21, H22, H36, H37, H4l, H42, H60
H4, H5, H7. H11, H12, Hl4, H27, H30, H32, H45, H46, H47,
; N H49, H50, H52, H53, H54, H55. H56, H57, H58, H59, H6l,
AL sz i H62, H63. Hé4, H70, H71, H72, H73, H74, H75, H76, H77,
H78, H86, H87, H88, H89, H90, H93, H94, H95, H96
. N H1. H9, H28. H33, H34, H35, H43, Hd4, H65, H66. H67,
A oz 22 H68, H79, H80, H81. H82, H83, H84, H85, Hol, H92, H97
KLU LLIEvA 1 H48
WARERE LISvA 1 H98
WA I PR Eis 4 H16, H18, H25, H3l
WG BRI A e 1 H23
RavlLsg MeliPes L 1 H29
WIFHE A ET R e 1 H69
EIHETH BRI T3 LR K5 e 2 H3, H10
WA 5, B Je= 2 HI15, H24
WA WIS o AR O R A de=g 3 H6, H17, H20
MEIH GG W INEF R BRI EP A8 , KPE N B e 1 H26
SEIHETSE BN S0 BN 3 ARET R e 1 H2
I GHE  TEIHET ARG RN K5 RO T, Ao B 4 ez 1 H8
[ TP Hos H54 H67
I g H34
I w5 HIS H9
O oo 3 HI  Hes HO5
I s
. H55 H17Z
[ ke H70
H25
H7
7 e 32150
H68, 73
23 H8 H4
H43 H. 44H‘)l H35 3
H81
H69, H
H4
e ol 2 128
H32 HI
H53 87 |H20
K H30
>0, 189900, AHOO
HI3 HI1 p 610 204 193 H36 s
H59 H62[HT
0 H48
H76
H46 1
H746 H88 H26
H71

2 FTFLRA D-loop 167 bp 7 51 H4 2 i) Fh A I’ 4% &
Fig.2 Median-joining network based on 167 bp sequence of mitochondrial D-loop

FHG N B S L R N BT 2R R R D-loop X B
167 bplal I8 )7 51, A= B A W 25 (&1 (&L 2) [ o] T
PR RN FE R AT AR 22 P A T AR B R A ol ST
PR R R S R A gk A7 RS R 81 A, i
[ 82.7 % s ShEE MBI 17 A, AR 17.3%.1
DHEF R A ST SRS A Je 22, 2R 44 A HROE TN K
WA 22 A EEAAEA H2  H6  HS H15 F1 H17 #F

J& T AL AL,
23 BRGHLH

ZH B X 4 B R A W A UL 3K 5.

FLF M CMT-205-4 F CMT-321 151 260 bp
LK D-loop J¥ 91, #1455 M NCBI F #1254 4%
PN F K N B 5 R 0 5 R B 5 19 D-loop
[ 95 5 91 (R 7845 B 36 S2) , He 0 ixX 26 5 91 5 Bl ML
BT R AR, TE FigTree 844 FIA [F] i
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Fig.3 A circular evolution tree based on 260 bp D-loop sequence

EBRTE T 2H Bk 2 HE AR A B A (IR 3D L R AR 4
K3 WU ) 43 4 (special clade, SC) Il — % B 43 k&
(clade, O FEHN BRI R F €, I SC1~SC9; —
BT R bR T 0 B A, N C1~ C8.E Y 5 4 A Ik I 5%
WA T SC1 434, SC2 5 SC4 Hy W Y B % L 37 ]
TR TR 5 5 4, SC3 A g 7 BF 5% 43 K . SC5
AR B A 3 A 0 S8 S0 I BB 4 R R R o A
T SC6 434, SC7 Fl SC8 A5 3t 7k b X iy B 2 KR
WG » BRI 52 % FRR U 7 5 2 Sl SCO. — it 43 B¢
C1~C8 #B 2 F 3 Y S5 A1 S0 I BT 5 i 4 B AR F 52
B S RE B CMT-205-4 Ff1 CMT-321 4 F SC1 5
Cl Z A5 — > [ 52 0 S8 R S AL T SC7 5
C8 Z[a], NP 3 55 3F W PE 5 o0 Tk ok o A, 7 1 3
FRARF 1) AR B

3 g
3.1 &5 DNAFFIRESLE

W DNA 541 (1) B 52 & 45 1 PCR ik &
i DNA (9 H42 % b 4 5 15 2] 1 DNA 75102 |
IE 1 B DNA LA &5 44 19 4ME DNALCKH T 4REF
FEASHIEFE BT AR A% FL 92 0] SE 97 DNA 751, HARCR
W7 AR A it . (D SR A REARTE T R SE 5 22
HIE AT TSRS 5 () B SR A7 MR B 16 &
R DNA 9258 % 3647, B 6 A A A2 ) 5 4
MRS T JC R AL B (3) 78 DNA 42 HU, PCR ¥ 3 i}
PJu a1 a8 (U6 B ARAS T 5 I 6 L ) e G HRL Uk 45
SRAESEBOS RS PCR X} B p ¥ 08 H bk 2571 8L, HE
BT SE8 A R T5 gy s (4) I 7 45 - 4 Blast X, 1
LR 1) DNA J7 504 1R = 1A B (5) TR RE
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) B i 78 A ) b TR 5 A B b TR 2 T S T A R =
R I I o] 48 3 48 K 4 1y DNA BFgE 0 JF e T 8
SRS (R 2) , BARAT T AH [F] Y 2 g 25 L
3.2 &M DNA REFHER

EahZat 3 7k DNA 25, 10 X519 97 T
4 PCR ¥ 15, 4R 15 1Y 52 50 45 2R W3k 3, CMT-321
RO 18 BT A 8094, 1M LSD-9 A1 CMT-328 4 0,
HoABE S I AE 10 % ~50 % Z 0], BF 45 BE 5 A SF 2 5
LA 31,3 %0 AL B I B0 AL HE B TE B R A A
R R Cytb FEH 7 8858 b (FHIB 4, 20135 Hou
et al., 2014) NI AEZ5 KR A TE B9 #E 5 AR AR
FFA 7T DNA S Of 77 1Y 48 B B, (50 50 25 R &
BT DNA PRAEIE 03 22, B i 20 4 R 7™ . 98 LR
5 HESh ) JE 5 H 41 205 240 i b ) DNA 78 K 1)
TRAFH L R T 5 52 IR T 5 A0 AR B 1 5 ), 5
B mAG . 2 0 o R R S5 R 05 (Hofreiter et
al., 2001) A BIFFEFE it R 4R b v [ 74 M X s T 30
oty 2 XA, SR W2 TR K SR | b S A R 7 L X
BEEREE 45 R T DNA Y 9E — 2 B fi# (Call-
away, 2015).

Je W1 0 7 R R R 0 A M DX HE AR
M) DNA S FEET , B £ 28 45 09 28 B B X oA
B RS I BOE X SR R I DNA, R 32 B8 K A1
IR JRUAE 1 8% R 2F 145 B DNA R A7 okt 25 51 246
(Brundin ez al., 2013). B #&% 30% X 098 40 Ml B A
TG 0 5 R W R A R 2 L BE A B AR DNA R it
SR A8 AT DNA B PR 5 100 % B X B
20 i e = 2 L Wi K A LIRS TR A AR L il DNA B 48
5 5% B B A# ) A 250y (Misner er al., 2009).Gamba
et al . (2014) LAG) 4 R 251l & 48 0 v A 268 GR35
A 3] 42k 28 B A% B 3TE (temporal bone) F 2 3 X
B (petrous part) FA 4 R A 58 b1 K}, & BLHH A
XA IR DNA &2 F i 4~16 £, A8 £ %
S TR D L A A A e Y BUR B R
UK 5553 B A 0 L R FE Al 5 % 790 6T DINA 25 49 1) 5% i) o
SRAE A% >R 4R B G il i BB A A R AR )T P
B AR R DNA BIFSE 185 1 AT RE k.

33 XEMIMK

#9510 000 a B B X6 fE E T A8t i &
Ji& A A g A DL B A 2 Fh s Al ) e 94k .
A N At 25 ISR AE SR 4R 5 78 3] 1 A Bk A= T AR X
(Frantz et al., 2015) , FIG &6 XA H K FE AL o #2
e H A Ak i R L 4 3R RN K IR — A
Z I BN S A L WU RS DI B0 52 5 A ) 2 vl 4% b

DX F B 8 2 ST AR T K, 25y 2 10 R B (s I Rk
JE . 20085 Zeder, 2012) FIJE F LRk 7 41 () BF
5% (Giuffra et al., 2000; Kijas and Andersson,
200D APIESE T X — 4518, Larson er al.(2005) BF 5%
WA T T S B N A A T R IS TR S R I B
JE RE By RSB LN By X 6 AT RERY
FAEMASL YA G g R gl 1 b [ SO ST
Yk BB 5T, © A WF5E R W v R Vi T i
BT L R DR AE 22 A B X A AF AE O B YA (W
et al., 2007; Yang et al., 2011; FEE, 2012; Jin
et al., 2012) W& 2 L Z 08 5 N BF A AF T 2
AN LS R AL X B U S H S T A T
¥, X5 Kim et al.(2002) #1 Fang and Andersson
(2006) FYAIF I 45 S — B0 WO 288 5 BRI BT 5% e 20
SR AL AR LA M SR I 2 L A H2
H3 F1 H10, J7 75 oy AU 5 ot O 7 3 =2 B A H2
rh L U6 BH RO B % 55 S N B R 2 1) A A A D S Y
PRI 7 B BT 4 1) IR U 2 4 1 9 A 3 e o 3
FEHB AT LR B A IE 5T SR B B R U T AR I
Hiy DX, K 1] PG 1] GBI 1] 74 30 8 U R R R
T2 5 (Larson et al., 2005) , 52 F|F /R ELH 1L £ A
DRI (2.4 T3 ~1 JTAEHD S A2 A 19 52 ma , BF LA B
IR 24 2 Ay S M T ok I i FE Ve 1) KR, B A ) vk A
ORI B AR T RSB R TR T A
o N T 24 M 2R 5 09 B 8% B 28 (Scandura et al.,
2011) , iX 5L RE M BETE AR WTFE Network 9 45 4] (5]
2) v H IO B | RO A 5 B A A
BT R B G AR N S8 RN N B R AR Sy FE A
JL ) B A o A TE — S LG8 BN A A (P
5% H6 \H8 H15,H17 . H20 H24) ,ix 5 18,19 it
20 DRI 5 I AR v [ 280 5 RO 208 R AT 2 S B 5
Az PR AT RE 1 5 B BRI S8 T R (Giuffra et
al., 2000; Groenen et al., 2012) B A AHERIE ,
B 208 i BE R A BN 38 A WE S8R SE 1%
FEH B AMZE (Frantz et al., 2015; Ai et al.,
2015; Chen et al., 2017) ARG 2 & 3 B
ST AN (8 2 ok H T A A M DX
SEYIME B TR A DNA R B AN RE B %
M 7 ORIk ST Ak 1) X

P 2 B A H26 Jm S5 B AL,y ORI U B
TNV I AN AR S N A 7 A A
Ramos-Onsins er al.(2014) f#F5E P 2 BT BRI
S 5 R U BT 4 L ol e A TR g & 2R 5T L i
s AT RE 55087 A A% B A U B 5 B\ 2532 7 (Larson
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A3 %

et al., 2007a) LA K 18 220 W 8% BORE A b B o ot
AKRFEDNE X (Meijaard et al., 2011). NE 2 Bf%
B H2 H17. . H20 A H69 120 WL K 18] 3 1) R Gy
73 SCER R A ) 74 o AR A A S Y 9 Ak i
s L TUER L E S TG Y AR KRR A ]
WAL O &R, AT REJE AT LR W i He—, Tl
B3 0] 7 1a) AL P (Larson et al., 2005) , P HL
T AR I R G s T AR A ) e e AR
PHL 7 7R e S X L e 5 VS w9 AL L BE N 2R A AT B
B 3K R B BB LN By DL K Bl 3R A
(Dobney et al., 2008; Larson et al., 2010).EXxI KR
H B B Ak o BB R T 0T AR Ml DX A T A e A R G
DI T 7 (] — S50 B O ) B 4t e o 9 Ak i T
AEAE /N W Y 5 DR 22 3 IR BT 5 4 90 A s o s B AR
THI AT IR F ¥ (Larson et al., 2007b; Zeder,
2012) 7EF 3 1, SC7.SC8 5 SC9 43 K iy # 1k ¢ &
BR T 5 FRGRAN BA45 R . C1 0B 2l T
NS 8 R0 ST U 8 AR 8 T AR A Y T S A
i CMT-321 5 #E 46 20 B¢ C1 B I ok 43 A, i
CMT-205-4 B #i $ML B AL T 1% b Ik 3 B AR L 3R
)G o AR 5 N G 2 IR A7 7 ot A% 1 1% 22
PEEL 3 s o 1) P AR R S K I
SR 1Y) 5 2 G R BT, T 5 DU R LRI B 8 1 2
e KRBT 3k — R L5 B T 74 [R) AT o T e 2
Rk Cyth FEH AT LS - —F(Hou et al., 2014).

AT B A REAR AR T 1.3 T
a  FEG TR AE B9 & DNA 4 1 1 Befb R & ™ &,
i if PCR 43 Moy 5l 0 FEARZRAR T 167 bp
F1 260 bp BYIELLIT 5. 5 4 3 4 L) Je 2 b i 35 [
AR L A4S B 89 555 5 v A A Y AR S 6 AR
XD A B T A 5T i 4R 7 41 e BARHE 1A 1 [ 9
FEOR) R G E o Brah R 68 0 ) 74 i AR 4% 5 BR
IAEFL Sh W) Z 18047 AE Dy 52 BE PR3 L 5 0 9 20 22 T
FAT A% 1 % 22 Ve 78 238 0 9k 2o 72 b AT 33t A% Tt
FR S AR 3 4% 2 4R IR — 2 19 20 7 TR Al AR A T
G55 2 A AR 7 2 5 v i P R (Hofreiter ez
al., 2014) J5 . W45 A7 B DIl DX P A8 A A vp AR AR T
Z HE S B  FF 9 O G0 10 WA AT 5 4 2 B
I 77 B vy 35 DR 2 KT 18 B S A,

S AR KA BT 45 K 2 X ¥ (The Uni-
versity of Adelaide) % DNA #F % P & (Australian
Centre for Ancient DNA) # Alan Cooper ##& % A&
R E TR RS R R IR A
iR XA 2 F DNA BF R P & 8 Jeremy Austin 1

TAEEMERNE LT KA LFIEE
B A AP 8 (201706415009) , & #b k& = B S oy B
W BRMEBEARERFANRTE A FH R
Michael Hofreiter 24% /&£ 2 ¥ 2 7 0+ 32 43k 69 45 84 )
Bt TR EBGEZXENL!

it #h Fof5 B e S1.S2 W . http://www.earth— science.
net/ WebPage/ view.aspx? 1d=20181031060758.pdf
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