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200万年前，在现在格陵兰岛北部冰冷贫瘠的一角，

乳齿象、驯鹿、啮齿动物和鹅悠闲地漫步在长满白杨、云

杉和桦树的树林中。2022 年 12 月发表于《自然》（Na‐

ture）杂志的一篇研究性论文得出了这样一个令人惊讶的

繁茂生态系统存在的结论；一个国际科学家小组从冰冻沉

积物样本中分离出了200万年前的植物和动物脱氧核糖核

酸（DNA），并对其进行了测序[1]。这项工作不仅进一步

推动了进化以及气候变化方面的研究，而且打破了2021年

创下的古DNA重建纪录，当时另一个研究小组对 120万

年前的猛犸象 DNA 进行了测序，并对结果进行了

发表[2]。

“目前阶段，古DNA重建已不受技术的限制，而是受

限于在完美冰冻的永久冻土条件下 DNA 能够存活的时

长。”瑞典斯德哥尔摩大学进化遗传学教授、猛犸象研究

（该研究首次恢复了超过百万年的 DNA）负责人 Love 

Dalén表示，“至少在北半球，没有任何一块永久冻土的年

龄超过260万年。”

研究人员正在接近这个古老的极限，这要归功于如今

我们从样本中提取降解的DNA小片段、对这些片段进行

测序以及通过计算将这些数据组装成更大基因块的能力得

到了提升。过去十年中，DNA测序的价格大幅下降，如

今全人类基因组测序的成本降至约100美元[3]。这使得古

遗传学家有能力对他们收集到的更多古DNA进行测序。

“过去的测序成本较高，我们只能将注意力放在高质量的

样本和较长的DNA片段上。”Dalén表示，“如今我们有能

力对样本进行更深入挖掘，并对所有样本进行测序。”

研究人员还研发出新的缓冲液以及提取方法，可以将

DNA更温和、更有效地从沉积物或已分解组织中分离。

例如，用于重建格陵兰岛古DNA的提取方法便是基于一

系列实验的优化，这些实验主要研究DNA是如何黏附于

永久冻土中的黏土、硅酸盐和石英颗粒之上的[1]。

与此同时，新的DNA测序技术及相应生物信息学工

具的出现也让古生物学家们能够对更小的DNA片段进行

测序和组装。Dalén表示，不久前，研究短DNA片段的研

究人员很难确定哪些DNA小片段属于被分析的物种，哪

些是污染物。但是，他的团队发现，在研究120万年前的

西伯利亚猛犸象（图 1）时可以使用短至 35个碱基对的

DNA片段 [2]。他表示，这很大程度上要归功于新的比对

和映射技术——这是测序的最后一步，需要将数百万或数

十亿条短DNA序列像拼拼图一样拼出整个基因和基因组。

如操作不当，得到的DNA序列可能会是混乱的，或者除

了目标植物、动物或人类DNA外，可能会掺杂污染的细

菌类DNA碎片。

在对距今100多万年的Krestovka猛犸象进行研究时，

Dalén研究小组采用了迭代映射的方法，通过多轮映射对

DNA序列的组合方式进行确定。最终获得的基因组信息

非常详细，这让他们检测出赋予猛犸象一身厚厚毛发让它

们可以适应寒冷气候的基因[4]。这些结果为我们了解猛

犸象如何以及何时开始在地球寒冷地区进行繁衍提供了

线索。
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大量其他古基因组研究也提供了一些有关最早人类的

新见解，对数万年前骨骼的基因组测序，为我们了解现代

人类如何、何时以及在何地出现提供了新线索。“古DNA

分析技术的不断进步让我们对人类过去历史的了解愈加深

入。”北京大学生命科学助理教授遇赫表示，“这些时期发

生的事情不仅对于了解人类历史很重要，而且对于解答有

关种群遗传学、进化和气候变化等更广泛的问题也很

重要。”

遇赫是一个国际科学家团队中的一员，该团队于

2023年3月对35 000至5000年前356名古代狩猎采集者遗

骸（图 2）的基因组分析进行了报告[5]。根据分析结果，

研究人员得出结论：在上一个冰河时期的顶峰，古欧洲人

生活在欧洲西南部相对温暖的地区；在距今 25 000年至

19 000年前的末次冰盛期之后，这些古欧洲人逐渐迁徙到

了欧洲其他地区。“长期以来，人们一直都很好奇祖先的

血统是如何保存下来的；它们似乎在消失了一万多年后又

突然重新出现。” 遇赫说道，“我们发现这些祖先根本没

有消失；它们一直存在于西欧地区，而以前的研究并没有

捕捉到这一点。”

遇赫补充道，在一种相对较新的古DNA测序制备方

法的帮助下，她和同事能够获取到比过去更多的信息。在

那些双链DNA受损导致单链末端不整齐的地方——这在

陈旧退化的DNA样本中很常见，研究人员以前会将这些

凸出部分切断并丢弃。遇赫和同事通过将所有DNA分离

成单链对这些部分进行了保留[6]。她说：“这种方法是最

近几年才被提出，通过这种方法我们可以对更多古DNA

短片段进行测序。”

目前，类似的古人类研究如雨后春笋般出现。2022年

5月，瑞士伯尔尼大学人口遗传学教授Laurent Excoffier领

导的研究小组对25具来自西南亚和欧洲多个考古遗址的人

类遗骸进行了基因组分析；通过分析结果，他们推测出了

农耕文明出现的时间和地点[7]。2023年 3月，中国科学

院的科学家报告了在青藏高原 29 个考古遗址中发现的

89具古人类遗骸的新基因组数据；这些数据增加了人们

对高原上的种群如何以及何时交叉的理解[8]。同月，其

他研究人员对肯尼亚墓地出土的斯瓦希里文明成员遗骸的

古DNA进行了基因组分析，并提供了亚非人类首次混合

的新时间表[9]。

同样的技术进步不仅可以让人们窥探到遥远的过去，

同时也为近代人类历史研究提供了新数据。例如，2022年

6月，德国和苏格兰的科学家发表了他们对埋葬于14世纪

的人类牙齿进行DNA测序的研究成果，研究发现了被称为

“黑死病”的鼠疫大流行起源地的新线索[10]。研究小组对

早期死于吉尔吉斯斯坦的人的牙齿中残留的细菌DNA片段

进行了拼凑；这些人去世几年之后，“黑死病”席卷了欧洲

并造成多达2亿人死亡。这些DNA证实了导致鼠疫的细菌

菌株，表明鼠疫最早是由旱獭传染给人类的，也表明了鼠

疫大流行很可能始于中亚的吉尔吉斯斯坦山区，然后蔓延

至整个欧亚大陆[10‒11]。

图1. 基因组科学的最新进展使研究人员可以对古DNA样本进行更好的

分离、测序以及分析，为古人类、植物和动物（如图中的长毛猛犸象）

的进化研究提供了新视角。图片来源：Beth Zaiken，已获授权。

图2. 这些头骨埋葬于约14 000年前的德国，来自356名拥有不同文化背

景的史前狩猎采集者。研究人员对他们的古DNA进行了取样和分析，

研究现代人类是如何以及何时在欧亚大陆上繁衍的。图片来源：Jürgen 
Vogel, LVR-LandesMuseum Bonn，已获授权。
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该论文发表后不久，2022年 10月，另一个研究小组

对“黑死病”期间埋葬在伦敦万人冢中的遗骸DNA进行

了基因组分析并发表了研究结果（图 3）。该研究成果进

一步揭示了鼠疫对人类历史的影响，确定了一种能够抵御

鼠疫的基因；“黑死病”之后，这种基因广泛存在于伦敦

和丹麦地区[12]。“这种方法可以直接评估单一病原体对

人类进化的影响。”芝加哥大学（美国伊利诺伊州芝加哥

市）遗传医学教授、论文共同第一作者 Luis Barreiro 表

示。他补充道，如果没有最新的测序技术的进步[13]，这

项研究几乎不可能进行。

荷兰哥本哈根大学地质遗传学教授、格陵兰永久冻土

DNA测序研究小组组长Eske Willerslev对技术进步对基因

组学研究带来的变革有着第一手的经验。他表示，他自

2006年以来一直在尝试对相同土壤样本进行测序[14]。

“每当DNA提取方法或测序能力取得进步后，我们就

会将它们应用到样本测序中。” Willerslev回忆道[14]，“我

们失败了无数次，直到几年前我们突然提取出了DNA。研

究取得了突破性进展，我们基本上可以将整个生态系统栩

栩如生地进行展示。”他表示，再过几年，更多的技术进步

会让我们从同样的样本中提取出更多的信息。
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图3. 为了进一步了解13世纪中期的鼠疫对人类基因组的影响，研究人

员从埋葬在伦敦东史密斯菲尔德鼠疫坑的尸体中分离出DNA并进行了

分析，这个鼠疫坑在 1348年和 1349年期间被用于大规模埋葬尸体。图

片来源：伦敦考古博物馆（公共领域）。
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