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8篇论文展示丰硕成果

据悉，本次《科学》上8篇论文公布

的重大突破包括厘清了灵长类动物的

系统发育关系；揭示了灵长类动物的基

因组多样性特征和演化历史；解析了灵

长类动物大脑、体型、骨骼、感官、食性

等复杂性状演化的遗传基础；发现了寒

冷促进亚洲叶猴复杂社会系统演化的

遗传机制；首次发现灵长类动物杂交成

种事件；构建了人类疾病基因在非人灵

长类基因组中的变异图谱，并推测人类

疾病基因突变的潜在功能等。

昆明动物所主导或参与了在《科

学》专刊上发表的6篇论文，研究所的

研究员吴东东团队、浙江大学教授张国

捷和西北大学教授齐晓光团队与国内

外其他科学家共同完成了专刊上的旗

舰论文《系统基因组学研究揭示灵长类

演化》。

在这篇旗舰论文中，科学家通过

大尺度系统基因组学研究，揭示了灵

长类基因组演化历史和表型进化遗传

机制。包括推断出灵长类祖先出现在

白垩纪界限附近；重新认识了灵长类

染色体的演化历程；发现灵长类大脑

演化的历程中由很多基因和调控区域

参与其中；推测出猿类祖先失去尾巴

可能与一些特定的基因调控序列突变

有关等。

帮助人类更好地认识自身

“借助基因组分析，从进化生物学

的角度研究灵长类有望帮助我们更好

地认识自身。”吴东东在接受华西都市

报、封面新闻采访时表示，透过对非人

灵长类基因的研究，为人类特殊性状的

起源、发育以及疾病医学研究提供重要

遗传学材料和候选分子靶标，是这一领

域研究的重要意义之一。

比如，本次对非人灵长类动物涉及

大脑基因的研究成果，就解释了人类大

脑之所以在进化过程中变得发达，是很

多基因和调控区域共同作用所致。一

些和大脑发育相关的基因在灵长类的

演化历程中经历了正向选择，即功能被

特异性地强化了。

而对于这些影响非人灵长类大脑

基因的研究，或将揭示部分人类精神

疾病的起源及发病机制，为医学界攻

克这些疾病提供更多启发、线索和思

路。采访中，吴东东解释了其中的原

因：“为什么像精神分裂、自闭症这些

神经系统的疾病会一直伴随着人类？

它们的发病原因是什么？有一种理论

认为它们是进化的副产物。在我们人

类不断进化的过程，一方面会进化出

好的东西，比如我们发达的大脑，但同

时也可能出现一些疾病。我们通过研

究非人灵长类的基因，推算它们的祖

先如何进化为人，看在这个过程中基

因发生了哪些改变，就可能反推出这

些疾病的起源，对它们的发病机制有

新的认识。”

资料显示，当下包括自闭症、抑郁

症在内的很多精神疾病在发病机制方

面尚存在诸多不明确的地方，这对相关

药物的研发和治疗手段的提升都造成

了阻碍。

此外，这种对非人灵长类动物深入

到基因层次的研究，还有助于医学领域

在选择非人灵长类动物模型，即试验动

物时能找到最拟合人类疾病和特征的

个体，“比如我们可以

通过分析一种猴子某

个疾病基因或者药物

代谢的基因，看它们

与人的相关基因有多

大差异，以此评估这

种猴子是不是适合来

做该药物的筛选，或

该疾病的模型。”

更深入地了解更科学地保护

“通过分析灵长类基因组，找到每

个物种生物多样性相关特征，分析其濒

危发生的原因，能指导我们更好地制定

对非人灵长类动物的保护策略。”吴东

东表示，“灵长类基因组计划”不仅仅对

人类有益，也同样会惠及这些基因信息

的“提供者”。

比如在吴东东团队主导的《系统基

因组学研究揭示灵长类演化》论文中就

谈到了研究人员基于基因组数据推演

了灵长类动物群体历史，发现大多数灵

长类动物群体数量在晚更新世发生快

速锐减，暗示长时程的气候变迁对灵长

类动物群体结构产生重要影响。也发

现某些灵长类物种在过去的3个百万年

期间群体大小持续下降，这些物种中高

比率是濒危种，提示该集合中那些非濒

危物种可能也是将来需要保护的对象。

此外，在本次专刊的另一篇题为

《来自233种灵长类动物的全基因组多

样性全球目录》的论文中提到，研究团

队对来自233种灵长类动物的809个个

体基因组的重测序数据进行了分析，发

现跨家族和地理区域的物种内遗传多

样性与气候和群居性有关，但与灭绝风

险无关。这表明，基因组多样性与世界

自然保护联盟划定的灭绝风险类别之

间在整体上没有直接关联，物种濒危状

态的形成很大程度上或是由人类活动、

栖息地破坏等非遗传因素导致。

《科学》网站新闻栏目的相关报道则

提到，本次发表的研究成果还表明，除了

15个物种外，科学家发现进行了基因测

序的大多数灵长类物种均保持着较高的

遗传多样性，这或许意味着人类还有更

多时间改善濒危灵长类物种的处境。

超50个科研机构参与计划

本次在《科学》及《科学进展》上发

表的丰富成果均基于一个规模宏大、跨

国跨学科的科学探索计划——“灵长类

基因组计划”，也可以说本次成果是该

计划第一阶段的收获。

这项计划始于2018年，由昆明动

物所率先提出，中国、美国、德国、英国

等多个国家超过50个科研机构及学校

院所、100多位科学家共同参与。计

划中，科学家们希望用10年时间，分

三期完成地球上已知520多种灵长类

动物的基因测序工作，测定出灵长类

每一个物种的 DNA序列，绘制灵长类

基因组图谱，破译这些人类“近亲”的

遗传信息。

吴东东接受采访时表示，在本阶

段，昆明动物所研究团队积极和动物

园、保护区等方面合作协商，对包括长

臂猿、叶猴、金丝猴、眼镜猴等珍稀濒危

物种在内的27个非人灵长类动物进行

血样采集，并利用全新的三代长读长基

因组测序技术进行分析，得到了这些物

种高质量的参考基因组，并依靠这些基

因组做了进一步的研究。

值得一提的是，在基因相关的科研

工作中，参考基因组的信息就像是研究

的基石，若想要利用对重测序的基因进

行研究和分析，必须使用参考基因组这

一“骨架”进行比对。因此，想从基因层

面对灵长类动物进行深入研究，明确更

多高质量参考基因组非常关键。采访

中吴东东表示，“灵长类基因组计划”的

终极目标就是获得全部灵长类物种的

参考基因组。

但参考基因组的信息无法简单地

通过对动物或动物标本的皮毛进行重

测序得到，而需要动物的新鲜血液作为

样本。因此吴东东认为，从中国以外获

取更多研究样本是推进“灵长类基因组计

划”的最大挑战，“灵长类都是保护动物，

有些样品很难获得，而且样品的跨国运输

需要进出口批件，程序也比较复杂。”

不过，“灵长类基因组计划”联盟的

组建，让吴东东看到了该计划能更快完

成的希望。他表示，当下联盟的成员会

定期开展学术研讨会，提升此计划的知

名度和影响力，未来随着越来越多来自

全球各地的科学家加入，获取海外样品

的难度或会有所下降，而昆明动物所也

会一直努力推进该计划。

华西都市报-封面新闻记者 谭羽清

27种灵长类基因组公布
揭示人类“近亲”演化之谜

黑叶猴母子。新华社资料图片

吴东东在仪器上进行基因测序工作。中国科学院昆明动物研究所供图

早在达尔文所处时代，猴子、猩猩这样的灵长类动物就被视为人类的“近亲”甚至“先祖”，
毕竟单从某些身体特征、日常行为看，它们和人类那么相似。“人类和这些‘近亲’有多少相

同与差异？”“‘猿猴祖先’如何进化为人？”等非人灵长类与人类的“血缘”问题，一直是科学家们努力
解开的谜团。

北京时间6月2日凌晨，美国学术期刊《科学》以研究专刊形式在线发表的8篇论文以及《科学进
展》在线发表的2篇论文，阐述了由中国科学院昆明动物研究所（简称昆明动物所）牵头发起的“灵长
类基因组计划”所取得的阶段性重大突破，公布了27种灵长类动物基因组数据，让人类离揭示这些谜
团的答案又近了一步。

《科学》专刊封面。

黑猩猩。新华社资料图片


