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Abstract：This paper reports ancient DNA analysis of 29 bovid remains recovered from two Bronze Age sites in
Zhengzhou region of Henan Province: 12 from Huadizui site (HDZ) and 17 from Wangjinglou site (WJL). Through
overlapping PCR amplifications, a mtDNA D-loop fragment (285bp) was targeted and obtained, 15 samples (5 from
HDZ and 10 from WJL) were then determined to belong to domesticated cattle Bos taurus , while one sample from
HDZ to water buffalo Bubalus mephistopheles . Haplogroup analysis show the two sites share a similar distribution pattern,
together, they contain three major haplogroups T2 (13.3%), T3 (60.0%) and T4 (26.7% ). When compared with other
previously analyzed archaeological sites in China, only 2 of 9 comparable sites contain all three mtDNA haplogroups, one
of the two sites is in fact also from Henan Province. The data clearly show that Central Plain / Henan Province must
have been the central location for exchanges between different cultures or regions as the cattle diversity of haplogroup,
even in the Bronze Age, had reached the same pattern as those observed in modern cattle populations in China. The
study has also added an important water buffalo specimen to show Chinese indigenous water buffalo had survived to as
late as to the Bronze Age when compared with much earlier water buffalo at Kangjia site.
Key Words：Domesticated cattle； Ancient DNA； the Bronze Age； Huadizui site； Wangjinglou site

摘 要 ：运用古 DNA 技术对河南省郑州地区两个青铜时代遗址出土的牛骨样本进行遗传学分析 。 共选取花地嘴

遗址 （HDZ）12 例 、望京楼遗址 （WJL）17 例牛骨样本 ，从中提取 DNA，并选择套叠引物对线粒体 DNA 控制区
（285bp）进行 PCR 扩增 。 线粒体 DNA 结果显示 ，其中 15 例个体 （花地嘴遗址 5 例 、望京楼遗址 10 例 ）属于家养普

通牛 （Bos taurus），花地嘴遗址有 1 例个体属于圣水牛 （Bubalus mephistopheles）。 在家养普通牛中共检测出 8 个不
同的单倍型 ，可以归属于 3 个不同的单倍型类群 T2、T3 和 T4，以 T3 为主占 60.0% ，T4 次之约占 26.7% ，T2 最少
约占 13.3%，未见其他单倍型类群 。 以每个遗址为单位分别统计 ，比例相似 。 通过与已发表的其他中国考古遗址出

土黄牛线粒体 DNA 的单倍型类群分布频率的比较发现 ，除本研究中的两个遗址外 ，仅有河南二里头遗址和辽宁

大山前遗址同时存在 T2、T3 和 T4 三个不同的单倍型类群 。 花地嘴遗址 、 望京楼遗址和二里头遗址均位于河南

省 ，综合其重要的考古学文化性质及地理位置 ，认为各种家养黄牛便于通过不同的路线汇聚于此 ，并且作为一种

稳定的遗传结构在该地区长期保留下来 ，在青铜时代中原地区是各种考古学文化交流的中心地区之一 。研究发现

花地嘴遗址中存在圣水牛 ，说明晚至青铜时代中国本地水牛仍然存在 。
关键词 ：家养黄牛 ； 古 DNA； 青铜时代 ； 花地嘴遗址 ； 望京楼遗址
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在中国， 黄牛泛指牦牛 （Bos granuiens） 和水牛

（Bubalus bubalis）以外的所有家牛 ，主要分为普通牛

（Bos taurus）和瘤牛（Bos indicus）两个种。就世界范围

而言 ，普通牛分布于全世界 ，瘤牛主要分布于印度次

大陆 ，均由已灭绝野生原牛 （Bos primigenius）驯化而

来 。 综合考古学与 DNA 研究表明 ，家养黄牛有两个

独立的驯化中心， 普通牛于公元前 8000 年左右在近

东地区由野生原牛驯化而来①②③④⑤⑥，瘤牛于公元前

6000 年左右在南亚被独立驯化⑦⑧⑨⑩輥輯訛輥輰訛。

动物考古学证据表明 ， 家养普通牛于公元前

3600 年～公元前 2000 年从西亚传入中国輥輱訛輥輲訛。 关于瘤

牛最早的考古证据来自于公元前 475～公元前 221 年

的青铜器 ，该青铜器纹饰上有肩峰高耸的家牛形象輥輳訛

輥輴訛，但是瘤牛何时传入中国目前尚不清楚 。 饲养黄牛

不仅为人类提供稳定的动物蛋白 ， 牛耕的发明使黄

牛成为传统农耕经济的主要畜力 ， 使人们可以从繁

重的体力劳动中解放出来。 此外，饲养黄牛为宗教活

动提供了新的物种来源 ， 并且大部分早期家牛遗存

都来源于宗教祭祀有关的遗迹輥輵訛。 到了商代晚期（ca.

1600-1046 BCE）， 黄牛已经代替家猪成为中国考古

遗址中最主要的祭牲輥輶訛。

蔡大伟等輥輷訛輦輮訛輦輯訛輦輰訛輦輱訛采集了中国河南、山西、陕西 、吉

林 、内蒙古 、新疆 、青海 、宁夏等多个考古遗址出土的

牛骨样本进行 DNA 分析 ，研究认为 ：中国家养黄牛

最早由近东地区引入中国 ； 青铜时代中国北方黄牛

均为普通牛 ，未见瘤牛 ；近东起源的普通牛可能经过

两条路线进入中国 ； 中国古代家牛对现代东亚家养

普通牛具有重要的遗传贡献 。 博凯玲等輦輲訛对山西陶

寺 、周家庄遗址出土牛卜骨的 DNA 研究显示 ，新石

器时代晚期至青铜时代早期中国北方地区依然存在

野生原牛 ， 野生原牛 、 野生水牛和家养黄牛种群共

存。 并且首次发现使用原牛肩胛骨制作卜骨的现象。

动物考古学研究表明，全新世时期中国境内很多

地方有水牛 （Bubalus sp.）生存 ，这些土生土长的中国

水牛被称为圣水牛 （Bubalus mephistopheles），曾被认

为是现代家养水牛的祖先 。 现研究表明它们可能没

有被驯化 ， 应该是野生水牛 。 中国最早的家养水牛

（Bubalus bubalis）可追溯至 1 世纪之后輦輳訛。现代动物线

粒体 DNA 研究显示 ，沼泽水牛 （Swamp type）可能在

中国西南部或东南亚被驯化輦輴訛。 对陕西省临潼康家遗

址等几个遗址出土水牛的古 DNA 研究显示 ，在公元

前 2000 年左右的中国北方考古遗址中出土的圣水牛

对中国现代家养水牛没有基因贡献輦輵訛。

河南省郑州地区地处华北平原南部、 黄河下游 ，

居中原地区核心位置 。 本文对河南省郑州地区青铜

时代的花地嘴遗址和望京楼遗址出土的牛骨进行了

采集 、DNA 提取 ，并选择线粒体 DNA 控制区片段进

行 PCR 扩增 ，研究郑州地区古代牛的群体遗传学特

征 ，并通过与国内外的古代和现代牛的比较 ，分析郑

州地区特别是中原地区在中国古代牛的出现与发展

过程中所起的作用。

一、材料与方法

1、样本采集

花地嘴环壕聚落遗址位于河南省巩义市站街镇

北瑶湾村南面的黄土原上 ，东 、南远望猴山等嵩山余

脉 ，西临伊洛河 ，北为断崖 ，远眺黄河 ，海拔高度为

90～110 米 。 是一处由四条环壕围成的夏代早期聚落

遗址 ，内部分布有夯土 、房址 、窑址 、祭祀坑 、窖穴及

墓葬等重要遗迹 ，而且出土了大量陶器 、玉器 、骨器 、

石器 、蚌器等遗物 ，所有这些将有助于推动对夏代早

期文化的认识和深入研究輦輶訛。

望京楼遗址位于河南省新郑市以北约 4000 米

处 ，处于豫西山地丘陵区东缘冲积扇中部 ，西北高 、

东南低 。 西邻黄水河 ，东临黄沟水 （黄水河支流 ），两

条河流于遗址东南汇合 。 望京楼二里头文化城址与

二里冈文化城址同位于此地点 ，是夏 、商时期的重要

邑聚輦輷訛。

在动物考古学家进行种属鉴定等形态学研究的

基础上 ， 本文对花地嘴遗址和望京楼遗址出土的共

计 29 例牛骨样本 （花地嘴遗址 12 例 、望京楼遗址 17
例）进行了采集，样本的具体信息见表一。

2、样本处理与 DNA 提取

首先取牛骨上约 1cm×1cm 见方的小块 ， 用钻头

打磨骨骼表面和截面以去除骨骼表面尘垢 ， 次氯酸

钠溶液 （有效氯 6％）浸泡和紫外照射 （紫外灯置于样

本以上 8cm 的高度 ，波长 254nm），用以去除骨骼表

面的外源 DNA 污染 ， 之后使用冷冻研磨机打磨成

粉 。 在此基础上采用 Yang 等輧輮訛提出的硅柱离心法进

行 DNA 提取。

3、DNA 扩增与测序

由于古 DNA 的含量低 、高度降解 、广泛损伤 ，几

乎不可能一次性扩增较长的片段 。 为了得到较长的

连续 DNA 序列 ，本文选择了 Troy 等輧輯訛、蔡大伟等輧輰訛设

计的三对套叠引物 （L16022/H16178，L16137/H16315
和 L16159/H16334） 来扩增黄牛线粒体 DNA 控制区

的片段 （16022～16334，包括引物长度 ），并选择 Yang
等 輧輱訛设计的引物 （F213/R381） 来扩增水牛线粒体

DNA 控制区的片段（16004～16172，包括引物长度）。
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1 BOC76 花地嘴（HDZ）
03HZT44H96，

ID2115
右侧肱骨 黄牛 -- 夏代早期

2 BOC77 花地嘴（HDZ）
04HZT86H179，

ID4678
左侧肱骨 黄牛 B.taurus T2 夏代早期

3 BOC78 花地嘴（HDZ）
03HZT52H99，

ID3595
右侧下颌骨 黄牛 -- 夏代早期

4 BOC79 花地嘴（HDZ）
04HZT90H185 ⑤ ，

ID1238
左侧肱骨 黄牛 B.taurus T3 夏代早期

5 BOC80 花地嘴（HDZ）
03HZT31H78，

ID2019
左侧肱骨 黄牛 -- 夏代早期

6 BOC81 花地嘴（HDZ）
04HZT90H185 ⑥ ，

ID4314
左侧肱骨 黄牛 B. taurus T3 夏代早期

7 BOC82 花地嘴（HDZ） 01HZT9H29，ID657 右侧肱骨 水牛 B.mephistopheles KJ2 夏代早期

8 BOC83 花地嘴（HDZ） 01HZT9H29，ID794 左侧下颌骨 牛 B.taurus T3 夏代早期

9 BOC84 花地嘴（HDZ）
04HZT81H177，

ID3785
左侧下颌骨 牛 -- 夏代早期

10 BOC85 花地嘴（HDZ） HZT52H99，ID3594 右侧下颌骨 牛 B.taurus T4 夏代早期

11 BOC86 花地嘴（HDZ） 01HZT9H29，ID801 下颌骨 牛 -- 夏代早期

12 BOC87 花地嘴（HDZ）
04HZT90H185 ③ ，

ID1409
右侧肱骨 水牛 -- 夏代早期

13 BOC54 望京楼（WJL） T1708⑤ 左侧桡骨 牛 --
二里冈文化上层

一期

14 BOC55 望京楼（WJL） T0505③ 左侧桡骨 牛 -- 战国时期

15 BOC56 望京楼（WJL） T1903H464 左侧桡骨 牛 -- ----

16 BOC57 望京楼（WJL） T1205⑤c 左侧桡骨 牛 B.taurus T3
二里冈文化上层

一期

17 BOC63 望京楼（WJL） T0505⑤ 上颌骨 牛 B.taurus T4
二里冈文化上层

一期

18 BOC64 望京楼（WJL） T2162H592 左侧桡骨 牛 B.taurus T3 第二期

19 BOC65 望京楼（WJL） T1005H202 右侧下颌骨 牛 B.taurus T3 第二期

20 BOC66 望京楼（WJL） T3014③ 左侧桡骨 牛 -- ----

21 BOC67 望京楼（WJL） T1205⑥灰黑土 左侧桡骨 牛 B.taurus T2 二里头文化四期

22 BOC68 望京楼（WJL） T1306⑤b 左侧桡骨 牛 -- 二里冈上层一期

23 BOC69 望京楼（WJL） T1105③ 左侧桡骨 牛 -- 战国

24 BOC70 望京楼（WJL） T1306⑥b 左侧桡骨 牛 B.taurus T3 二里头文化四期

25 BOC71 望京楼（WJL） T0605H656 左侧桡骨 牛 B.taurus T3 第四期

26 BOC72 望京楼（WJL） T0305H161 左侧桡骨 牛 B.taurus T4 第四期

27 BOC73 望京楼（WJL） T1802G5③ 左侧桡骨 牛 B.taurus T3 第六期

28 BOC74 望京楼（WJL） T4113H140 右侧下颌骨 牛 -- 第五期

序

号
实验编号 遗址 出土单位 取样部位 形态鉴定 DNA鉴定 时代

表一 花地嘴遗址和望京楼遗址出土牛骨样本的考古学背景信息及 DNA 鉴定结果
Table 1 DNA-analyzed skeletal samples from Huadizui site (HDZ) and Wangjinglou site (WJL)

29 BOC75 望京楼（WJL） T0707H380 下颌骨 牛 B.taurus T4 第二期

*注：--DNA 分析没有成功；----相关信息不能确定。 望京楼遗址第一至二期为二里头文化期，第三至六期为二里岗文化期。
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V00654 T T G G T T G T C G T3
Bos taurus
reference
sequence

BOC57 . C . . . . . . . . T3
BOC63 C . . A . . . . . A T4
BOC64 . . . . C . . . . . T3
BOC65 . . . . C . . . . . T3
BOC67 . . C . . . A C . . T2
BOC70 C C . . . . . . . . T3
BOC71 . C . . . . . . . . T3
BOC72 C . . A . C . . . A T4
BOC73 . . . . C . . . . . T3
BOC75 C . . A . . . . . T T4
BOC77 . . C . . . A C . . T2
BOC79 . . . . C . . . . . T3
BOC81 . . . . C . . . T . T3
BOC83 . C . . . . . . . . T3

ID

16042

16055

16057

16093

16119

16141

16185

16255

16301

16302 Haplogroup Notes

表二 花地嘴遗址和望京楼遗址出土家养黄牛样本的线粒体 DNA 序列情况
（引物 L16022/H16178、L16137/H16315、L16159/H16334 和 F213/R381）

Table 2 Polymorphic positions of ancient cattle mtDNA from Huadizui site (HDZ) and Wangjinglou
site (WJL) using primers L16022/H16178, L16137/H16315, L16159/H16334 and F213/R381
respectively

BOC85 C . . A . . N N N N T4

"PCR fail for
L16137/H16315,
and L16159/
H16334"

注：. 表示与参考序列一致，N 表示该位点未知。
Note: Dots indicate identical sequences, and N indicate PCR failed at these sites.

在古 DNA 研究中 ，PCR 扩增常用的 BSA （牛血

清白蛋白 ，Albumin from bovine serum）是从牛中提取

的， 本文的研究对象是古代牛的 DNA， 因此实验时

并未使用 BSA。 PCR 反应体系为 30μL，包括 4-5μL
的 DNA 提 取 液 、1 -3U AmpliTaq GoldTM （Applied

Biosystems）、50 mM KCl、2.5mM MgCl2、0.2mM

dNTPs Mix 和 0.3μM 引物 。 PCR 扩增程序如下 ：

95℃ 12min，随后是 94℃变性 30s、52-55℃退火 30s、

72℃延伸 40s 共 60 个循环，最后 72℃延伸 10min。 扩

增产物用 2%琼脂糖凝胶进行电泳检测。 PCR 阳性产

物送到测序公司 （Invitrogen）直接测序 ，正反引物双

向测序。 在全部实验过程中，严格按照防污染措施操

作，具体实验操作详见輧輲訛。

4、数据分析

PCR 产物所得到的序列使用 Chromas Pro 软件

进行读取，通过 Clustal X2 软件进行序列比对輧輳訛，并使

用 BioEdit 进行编辑輧輴訛。 使用 MEGA 6 软件輧輵訛构建系统

发育树 ，对比序列包括 ：普通牛单倍型类群 T1（Gen-

Bank：JN817351輧輶訛和 GenBank：MF475809輧輷訛）、普通牛单

倍 型 类 群 T2 （GenBank：KT184456 輨輮訛 和 GenBank：

MF475825 輨輯訛 ）、 普 通 牛 单 倍 型 类 群 T3 （GenBank：

V00654 輨輰訛 ）、 普 通 牛 单 倍 型 类 群 T4 （GenBank：

DQ124372）和瘤牛单倍型类群 I（GenBank：EU177868
和 EU177870）輨輱訛 ，水牛 （GenBank：NC_006295輨輲訛 ）作为

外类群 ，详见图一 。 使用 Network 5.0 软件构建中介

网络图輨輳訛，选择中国考古遗址出土家养普通牛作为对

比序列 ，包括 ：吉林后套木嘎 、山西周家庄 、山西陶

寺 、河南二里头 、陕西石峁 、陕西泉护村 、辽宁大山
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前、青海长宁、新疆小河等輨輴訛輨輵訛輨輶訛輨輷訛輩輮訛輩輯訛，详见图二。

二、结果

在 29 例牛骨样本中，本文成功地获得了 14 个样

本线粒体 DNA 控制区的 285bp 序列 （16029～16313，

去除两端引物 ），另有 2 个样本 （BOC82、BOC85）获

得了部分线粒体 DNA 控制区序列。 在 GenBank 数据

库中 （http://www.ncbi.nlm.nih.gov）对这些 DNA 序

列进行了 BLAST 共享序列搜索，结果发现 15 个样本

属于家养普通牛 （花地嘴遗址 5 个 、 望京楼遗址 10
个），1 个样本（花地嘴遗址 BOC82）属于水牛。

1、 普通牛线粒体 DNA 控制区序列变异情况及

单倍型类群归属

以 V00654輩輰訛作为参考序列 ， 将属于家养黄牛的

15 个线粒体 DNA 控制区序列与之进行比对，BOC85
仅获得了部分线粒体 DNA 序列 （16029～16158，去除

两端引物），实验结果见表二。 共检测出 10 个多态性

位 点 ，8 个 为 转 换 ，1 个 为 颠 换 （16057G→C），另

16302 位点既有转换 （G→A）也有颠换 （G→T），转换

主要在嘧啶之间 ，占 75.0%（6/8），遗传多态性不高 。

除 BOC85 外 ， 其他 14 个序列中共检测出 8 个单倍

型 。 BOC64、BOC65、BOC73 和 BOC79， BOC57、

BOC71 和 BOC83，BOC67 和 BOC77 分别共享有相

同的单倍型 ， 并且这三个单倍型在花地嘴遗址和望

京楼遗址均有发现。

根据已发表研究成果关于普通牛单倍型类群的

划分輩輱訛輩輲訛輩輳訛輩輴訛，基于线粒体 DNA 控制区序列变异模式 ，

本文发现的 8 个单倍型可以归属于 3 个不同的单倍

型类群 T2、T3 和 T4， 以 T3 为主占 60.0%，T4 次之

约占 26.7%，T2 最少约占 13.3%， 未见其他单倍型类

群。 以每个遗址为单位分别统计，比例相似。 在花地

嘴 遗 址 中 ， 以 T3 为 主 占 60.0% ，T2 和 T4 各 占

20.0%；在望京楼遗址中 ，以 T3 为主占 60.0%，T4 次

之占 30.0%，T2 最少占 10.0%。

2、 水牛线粒体 DNA 控制区序列变异情况及单

N
C
_006295

A G G C A C A G T C A A T G C G C G C A T C C

Sw
am

p
type

AY
195595

G A A T A C A G A T A A C A T A T A T G T T T

R
ivertype

BF1* A A A T G T A A A C G G C A T A T G C A C T T

K
J1**

BF3* A A A T A T G G A C A A C A T A T A T A C T T

K
J2**

BO
C
82

A A A T A T G G A C A A C A T A T A T A C T T

K
J2

ID

16058

16066

16067

16073

16074

16081

16082

16084

16101

16102

16104

16120

16122

16123

16128

16140

16142

16146

16147

16156

16159

16163

16168

H
aplogroup

表三 花地嘴遗址出土水牛样本的线粒体 DNA 序列情况（引物 L16022/H16178 和 F213/R381）
Table 3 Polymorphic positions of ancient Water Buffalo mtDNA from Huadizui site (HDZ) using primers

L16022/H16178, and F213/R381

注：* 和 ** 分别代表在 Yang 等发表文章中的样本编号和单倍型类群。
Note: * and ** indicate the sample names and the haplogroups published in the original paper, respectively (Yang et al., 2008)
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倍型类群归属

以 NC_006295 和 AY195595 作为参考序列輩輵訛輩輶訛輩輷訛，

将属于水牛的 BOC82 的线粒体 DNA 控制区序列与

之进行比对 ，并与康家水牛进行比较 ，实验结果见表

三 。 根据已发表研究成果关于水牛单倍型类群的划

分 ，基于线粒体 DNA 控制区序列变异模式 ，本文发

现的这 1 例水牛的单倍型可以归属于单倍型类群

KJ2輪輮訛，与康家遗址的 5 个个体 、天马纱厂遗址的 1 个

个体共享相同的线粒体 DNA 控制区序列。

三、讨论

1、普通牛线粒体 DNA 研究

二十世纪九十年代学术界开始在世界范围对现

代家养黄牛进行遗传学研究 ， 以探讨其起源与驯化

历史 。 综合这些关于线粒体 DNA 控制区的分析 ，黄

牛分为普通牛和瘤牛两个基因型 ； 普通牛有 T、T1、

T2、T3、T4、T5 和 P、Q、R 等单倍型类群 ，其中 T、T2
和 T3 主要分布于近东和欧洲 ，T1 主要发现于非洲 ，

T4 仅见于东亚 ， 单倍型类群 T5 发现于意大利黄牛

种群中輪輯訛輪輰訛輪輱訛輪輲訛輪輳訛輪輴訛輪輵訛。 由于 T4 只存在于东亚 ，所以有学

者认为东亚也是一个独立的普通牛驯化中心輪輶訛輪輷訛輫輮訛。然

而，最近研究显示 T4 是单倍型类群 T3 的一个分支輫輯訛

輫輰訛。 此外还有学者认为欧洲牛起源较为复杂 ，并非简

单地近东引入 ，欧洲原牛对欧洲普通牛有基因贡献 ，

例如普通牛中稀有的线粒体 DNA 单倍型类群 P、Q、

R 等反映了家养普通牛和欧洲原牛之间存在杂交輫輱訛輫輲訛

輫輳訛。 目前在东亚地区还未发现东亚本地原牛种群与外

来家养黄牛种群之间存在杂交。瘤牛包括 I1 和 I2 两

个单倍型类群。

中国现代黄牛的线粒体 DNA 分析结果表明中

国黄牛包含普通牛和瘤牛两种 ， 普通牛主要分布在

北方，瘤牛主要分布在南方。 在普通牛中发现单倍型

类群 T1、T2、T3 和 T4，在瘤牛中发现单倍型类群 I1
和 I2輫輴訛輫輵訛輫輶訛。

中国所有已知的古代家养黄牛均属于普通牛的

线粒体 DNA 单倍型类群 ， 公元前 2000 年前后单倍

型类群 T2、T3 和 T4 在中国已全部存在輫輷訛。 没有考古

学或遗传学方面的证据表明中国家养黄牛是由本地

野牛驯化而来。

目前人们对于东亚地区原牛的遗传学信息还知

之甚少 。 对中国东北地区的一个全新世早期牛下颌

骨进行了线粒体 DNA 全基因组测序 ，发现了一个新

的牛线粒体 DNA 单倍型类群 C輬輮訛輬輯訛。此外，在周家庄輬輰訛

和后套木嘎輬輱訛也发现了同属于 C 的牛的样本 ，但是其

年代已经进入新石器时代晚期 。 而该单倍型类群 C
不同于其他已知的现代普通牛单倍型类群 ， 对现代

家养普通牛没有遗传贡献。

本文对花地嘴和望京楼两个遗址出土牛骨的线

粒体 DNA 研究显示 ，家养普通牛可以归属于单倍型

类群 T2、T3 和 T4，以 T3 为主 ，T2 和 T4 较少 （见图

一 ）， 这一遗传结构特征与中国现代家养普通牛相

似，但未见其他单倍型类群。 将这两个遗址与已发表

的其他中国考古遗址出土黄牛线粒体 DNA 的单倍

型类群分布频率进行比较 （见表四 ），本文发现花地

嘴和望京楼家养普通牛的线粒体 DNA 单倍型类群

分布频率与其他遗址相似 ， 但是同时存在 T2、T3 和

T4 的遗址中，除本文研究的两个遗址外，仅有河南二

里头遗址和辽宁大山前遗址两个 ， 说明河南地区古

代家养黄牛的多样性更高 。 中介网络分析 （见图二 ）

显示 ，花地嘴 、望京楼和二里头这三个遗址中常见的

1 河南花地嘴 5 1（20.0%） 3（60.0%） 1（20.0%） 本文

2 河南望京楼 10 1（10.0%） 6（60.0%） 3（30.0%） 本文

3 吉林后套木嘎 1 0（0%） 1（100%） 0（0%） 輬輲訛
4 山西周家庄 6 0（0%） 5（83.3%） 1（16.7%） 輬輳訛
5 山西陶寺 17 0（0%） 15（88.2%） 2（11.8%） 輬輳訛輬輴訛
6 河南二里头 9 1（11.1%） 7（77.8%） 1（11.1%） 輬輴訛
7 陕西石峁 10 0（0%） 7（70.0%） 3（30.0%） 輬輵訛
8 陕西泉护村 5 0（0%） 4（80.0%） 1（20.0%） 輬輶訛
9 辽宁大山前 13 1（7.7%） 8（61.5%） 4（30.8%） 輬輴訛
10 青海长宁 17 0（0%） 17（100%） 0（0%） 輬輷訛
11 宁夏打石沟 ---- 0% --（80.00%） --（20.00%） 輬輵訛
12 新疆小河 11 3（27.3%） 8（72.7%） 0（0%） 輬輴訛

序号 考古遗址 数量 T2 T3 T4 参考文献

表四 中国古代家养普通牛的单倍型类群分布频率

Table 4 Haplogroup frequencies of Bos taurus from archaeological sites in China
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图二 中介网络图

Fig. 2 Network analysis of ancient Chinese Bos Taurus
注：直线上的数字代表突变位点。 每一个圆圈代表一个单倍型，圆圈的大小与共享这一单倍型的样本数量成正比，不同颜色代表不同遗址 。
Note: Numbers on the lines represent the mutations. Circles represent haplotypes, and the area being proportional to the frequency of the haplotype.
Different colors represent different archaeological sites.

图一 系统发育邻接树

Fig. 1 Neighbor-joining phylogenetic tree
注 ：本文研究样本用 BOC 表示 。 对比序列包括 ：普通牛单倍型类群 T1（GenBank：JN817351 和 GenBank：MF475809）、普通牛单倍型类群 T2
（GenBank：KT184456 和 GenBank：MF475825）、普通牛单倍型类群 T3（GenBank：V00654）、普通牛单倍型类群 T4（GenBank：DQ124372）和瘤牛
单倍型类群 I（GenBank：EU177868 和 GenBank：EU177870），水牛（GenBank：NC_006295）作为外类群。 全部节点都标注自展值。
Note: Archaeological Bos samples were labeled “BOC” . Comparative sequences include Bos taurus T1 (GenBank: JN817351 and GenBank:
MF475809), T2 (GenBank: KT184456 and GenBank: MF475825), T3 (GenBank: V00654) and T4 (GenBank: DQ124372) haplogroups, and Bos
indicus I haplogroups (GenBank: EU177868 and EU177870). Bubalus bubalis (GenBank: NC_006295) is included as the outgroup. All major nodes
are labeled with bootstrap values (% of 10000 replicates). Scale bar indicates the number of nucleotide substitutions per site.
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单倍型都在其他遗址中有发现。

广义的中原， 指黄河中下游地区； 狭义的中原 ，

指今河南一带輭輮訛 。 “今韩 、魏 ，中国之处而天下之枢

也 ”輭輯訛，这里的 “中国 ”即为中原 ，自古为咽喉要地 ，是

华夏文明和中华文明的发源地 ， 随着华夏民族的大

融合以及中原文明的扩展 ， 中原文化与其他文化交

流频繁。 花地嘴遗址是夏代早期聚落遗址，望京楼遗

址是夏 、商时期的重要邑聚 ，二里头更是夏时期都城

性质的遗址。 这三个遗址均位于今河南省，其重要的

考古学文化性质及地理位置 ， 便于各种家养黄牛通

过不同的路线汇聚于此 ， 由此形成了本文看到的这

三个遗址都存在 T2、T3 和 T4 三个家养黄牛的线粒

体 DNA 单倍型类群 ，并且作为一种稳定的遗传结构

在该地区长期保留下来了。

2、 水牛线粒体 DNA 研究

Yang 等輭輰訛对陕西省 7 个考古遗址出土的水牛样

本进行了线粒体 DNA 分析 ，认为这些水牛都属于已

灭绝的圣水牛 （Bubalus mephistopheles），并且可以划

分为两个单倍型类群 KJ1 和 KJ2。 这些本土野生的圣

水牛对现代家养水牛没有遗传贡献。 此外，在山西龙

山时期周家庄遗址中发现了属于 KJ1 的牛骨样本 。

本文在花地嘴遗址中发现的水牛样本 （BOC82）属于

圣水牛的单倍型类群 KJ2， 与康家遗址的 5 个个体 、

天马纱厂遗址的 1 个个体共享有相同的线粒体 DNA
序列。

四、结论

通过对河南省郑州地区花地嘴遗址、望京楼遗址

出土牛骨进行线粒体 DNA 控制区序列的分析 ，并结

合该地重要的地理位置，本文得出以下认识：

（1） 花地嘴遗址出土的牛骨包括有家养普通牛

和野生的圣水牛两个不同的种 ， 望京楼遗址出土的

牛骨均属于家养普通牛。

（2）花地嘴遗址 、望京楼遗址的家养普通牛可以

归属于线粒体 DNA 单倍型类群 T2、T3 和 T4，以 T3
为主 ，T2 和 T4 较少 ，这一遗传结构特征与中国现代

家养普通牛相似，但未见其他单倍型类群。 通过与已

发表的其他中国考古遗址出土黄牛线粒体 DNA 的

单倍型类群分布频率的比较发现 ， 同时存在 T2、T3
和 T4 的遗址中 ，除本文研究的两个遗址外 ，仅有河

南二里头遗址和辽宁大山前遗址两个 ， 说明河南地

区古代家养黄牛的多样性更高。 综合花地嘴遗址、望

京楼遗址和二里头遗址重要的考古学文化性质及地

理位置 ， 本文研究认为各种家养黄牛便于通过不同

的路线汇聚于此 ， 由此形成了本文看到的这三个遗

址都存在 T2、T3 和 T4 三个家养黄牛的线粒体 DNA
单倍型类群 ， 并且作为一种稳定的遗传结构在该地

区长期保留下来了。

（3）花地嘴遗址中发现的水牛样本 （BOC82）属

于圣水牛的单倍型类群 KJ2，与康家遗址 、天马纱厂

遗址等多个个体共享有相同的线粒体 DNA 序列。 它

们之间是否具有某种联系 ， 还需要有进一步的研究

和探讨。

致谢 感谢郑州市文物考古研究院为本研究提供了宝

贵的样本。
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