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多学科、多物种交叉融合研究早、中更新世人类祖先的物种形成和进化 

（公开版，欢迎传播） 

 

时间范围：约 10 – 100 万年前；地理区域：非洲、欧洲和亚洲；动植物类群：

Hominins、动植物区系的代表性物种；学科：进化基因组学、古人类学、古气候、

古地理、古 DNA、发育生物学、神经生物学、合成生物学等学科 

 

人类进化过程异常复杂，为解决考古学领域长期存在的诸多重要问题，如

人属化石物种的进化关系、物种形成和脑容量增长的机制，急需从全新视角来开

展研究 1。其中 10 – 100 万年前是从直立人（Homo erectus）进化到现代人（即

智人，H. sapiens）极其关键、但却争议极大的时期（图 1）。主要挑战为：（1）

目前古 DNA 技术 2,3 无法从数十万年前的化石中提取到古 DNA 用以作为古人类

进化解析的依据；（2）发现了许多 30 至 70 万年前、形态特征独特的古人类化石，

但却无法进行清晰的进化解析，因此这段时期被视为人类进化的“混沌时期”4-6；

（3）自 185 万年前以来，部分直立人曾长期生活在亚洲地区 7-13，并至少持续存

在到 11 – 12 万年前 14；（4）远古人类的脑容量由 200 万年前约 700 毫升 15 增加

到现代人约 1400 毫升，但是关键时间点以及分子神经生物学机制均不清楚；（5）

缺乏动植物区系的代表性物种的数据。一直以来人类群体遗传学的研究重点均集

中在最近 10 万年，即现代人走出非洲并扩散到全世界的过程 16-29。对于现代人

形成之前的群体历史、物种形成基本上是一片空白 30。从 1987 年用线粒体多态

性研究“走出非洲”16 以来，近 40 年过去了，如今迫切需要开辟新的领域来解

决上述诸多重大科学问题。因此，如何进行多学科交叉和融合，以构建百万年内

人类祖先的进化全景图，是极其重要的（表 1）。 

为了解决这一重大挑战，我们需要计算/进化基因组学的突破性创新，并融

合古人类学、古 DNA、发育生物学、神经生物学、合成生物学、古气候和古地

理等学科，充分利用现代人群 31-35、古人类 21,36、尼安德特人和丹尼索瓦人 37-39、

近缘灵长类物种 41,42 以及动植物类群多个代表性物种的基因组数据，通过建立新

的研究范式和理论框架，并在今后 20 年甚至更长时间内积累各领域的研究成果，

有望从早、中更新世开始完整地呈现人类进化全景图并延伸至今。 

我们曾创立了快速极小时间溯祖新理论，分析公共基因组数据并发现人类

祖先在 93 万年前近乎灭绝（Hu et al., Science, 2023）30。这一耗费极少经费取得

的成果获得了广泛关注，在 8 万余篇 Science 文章中关注度排名为 131 名，进入

前千分之 1.6。基于此，我们认为这一新领域有着巨大潜力，许多尚未涉足的重

要问题亟待研究，如从您更为专业的角度出发，深信您的团队会做出更加有显

示度、更加创新的研究成果。欢迎联系我们： 

李海鹏博士（lihaipeng@sinh.ac.cn）或潘逸萱博士（yxpan@sat.ecnu.edu.cn）。 
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图 1、直立人、现代人、尼安德特人和丹尼索瓦人的进化关系 4,30,38。  
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表 1、从遗传学角度研究人类进化的三个方向。 

 遗传学角度研究现

代人“走出非洲” 

古 DNA 测序 多学科交叉融合研究

早、中更新世人类祖先

的物种形成和进化 

研究的 

时间范围 

最近 10 万年 最近 10 万年 约 10 – 100 万年前 

Hominins

生活的 

地理区域 

除南极洲之外的六

大洲 

除南极洲之外的六 

大洲 

非洲、欧洲和亚洲 

是否涉及 

物种形成 

不涉及物种形成 不涉及物种形成 涉及两次物种形成事

件：1、直立人到 LCA

古人类新物种的形成；

2、LCA 古人类新物种到

现代人的形成（图 1） 

简要说明 研究近 40 年，取得

许多重要成果 16-29，

依然有许多重要问

题待解决 17,18
 

经过 40 年发展，已

成为研究人类进化

的重要技术

2,3,23,26,27,38,40
 

新领域，许多重要问题

待解决 30，比如困惑古人

类学已经半个世纪之久

的“混沌时期” 
4,6

 

需要的 

技术突破 

见已有综述 17,18
 见已有综述 38,40

 急需计算生物学的原始

创新，以及进化基因组

学、古人类学、古气候、

古地理和古DNA等学科

的深度融合和协同发展 
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