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“穿白袜的野牛”从高山峡谷走来。

独龙牛成年牛。 中国农科院供图
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独龙牛犊牛。中国农科院供图

凸起的前额，宽且平坦的额骨，浑身黝黑，体躯健硕，四蹄雪白，甚至拥有一张白净的脸⋯⋯当
人们在高黎贡山和碧罗雪山的深山幽谷中看到独龙牛的时候，还以为看见了天外神兽。其实，它
们在中国西南的东方大峡谷已经生活了几百万年。

近日，中国农业科学院北京畜牧兽医研究所（以下简称牧医所）牛遗传育种科技创新团队发布了
珍稀牛种——独龙牛高质量全基因组组装序列，揭示了独龙牛的起源与系统地位问题、染色体融
合的分子机制以及环境适应性的遗传基础。

相关研究成果发表于《自然》系列期刊《通讯—生物》（Communications Biology）。

珍稀种质资源穿白袜的野牛

论文第一作者、牧医所副研究员陈燕介绍，从外形上看，独龙牛与家牛有明显不同，与野牛更相
近，具有野牛体形和彪悍的外貌特征和习性，角向两侧平伸后略向上弯，体质结实，丰满厚实，
四肢短劲且有独特的四白特征，即4只脚是白色的，被人们称为穿白袜的野牛；也有的具备五白
特征，即4只脚和脸都是白色。

论文通讯作者、牧医所研究员李俊雅介绍，独龙牛生活在我国最具生物多样性的海拔1000~4000
的东方大峡谷——云南省独龙江和怒江流域的高山峡谷地区，是我国唯一的半野生半家养珍稀牛
种。

据说，独龙牛是由居住在怒江大峡谷的神秘而古老的部落——独龙族驯化而来，独龙语叫阿布，
为体大而有野性之意。几千年来，在独龙族的文化中被视为牛灵，是一种图腾的象征。
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独龙牛生存环境。 中国农科院供图

由于其栖息环境海拔高，地形陡峭，常年降雨，一年时间里半年是大雪封山，使得独龙牛基本与
世隔绝，鲜为人知。

2006年，独龙牛列入农业农村部首批公布的国家级畜禽遗传资源保护品种名录。这是因为典型的
高山峡谷和亚热带高原气候赋予了它们独特的生理特征，其血红蛋白水平、血液中的红细胞和白
细胞数量，与生活在青藏高原的牦牛相当。论文共同通讯作者、牧医所研究员高雪说，与此同时
，独龙牛最突出的特征是肌肉纤维比普通家牛更细，密度更大，嫩度好，特别是肌内脂肪含量极
少（0.36%）且分布均匀，肉质特征明显。

探寻独龙牛起源之谜

农业种质资源是农业科技原始创新与现代种业发展的物质基础。我国现有104个牛品种资源，是
世界上地方牛种资源最多的国家之一。

尽管我国拥有众多的地方牛品种，但近年来大量引入的国外牛品种对本地品种造成了严重的冲击
，导致目前很多中国地方品种资源消失风险加剧，一些特殊环境的优异种质资源一旦消失将不可
复原。李俊雅说。

1986年，独龙牛种群数量只有77头，基本濒临绝迹。在政府多年抢救性保护措施下，才得以免受
灭绝的威胁，目前群体规模接近于3000头。
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独龙牛群体（母牛与犊牛），刚出生的独龙牛毛色以黄色居多，后期会变化成黑或深褐色为主。
中国农科院供图

独特的生态环境赋予了独龙牛很强的适应性和抗逆性，其耐高寒、耐粗饲，且肉质细嫩，风味独
特。因此，全面精准评价独龙牛种质遗传资源特性，对我国牛种质资源的优异种质和基因资源的
保护具有重要意义。

我国的独龙牛与东南亚及南亚国家的大额牛一样，其起源与形成史在分类地位上尚有争议，说法
众多。

陈燕介绍，早期研究表明，普通牛2号、28号染色体的罗伯逊易位可能形成了独龙牛的1号染色体
，但缺乏基因组学层面的支持。因此，构建基因组学研究平台开展深入系统分析，成为解开独龙
牛起源和演化历史之谜的钥匙。

适应高山峡谷环境的遗传基础

该研究团队利用二代、三代和10xGenomics等测序技术，获得了独龙牛高完整性和连续性的全基
因组序列。与最近发表的印度大额牛mithun基因组相比，contig N50和scaffold
N50分别提升了13.7倍和4.1倍，为独龙牛基因组研究提供了更宝贵的数据和技术支撑。

论文共同第一作者、牧医所博士生张天留介绍，通过比较基因组学分析，他们描绘了独龙牛的进
化历史。

结果表明，独龙牛与牦牛、野牛一样，在大约300万年前的上新世晚期就从Bos牛属中相继发生分
化，比家牛早了100多万年。从物种形成时间和遗传关系分析上，支持了大额牛是独立的牛属物
种的分类学地位。
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进一步，他们基于组装的高质量基因组，通过基因组、转录组、表观组等多维角度的基因表达和
生物途径分析，整合了扩张收缩、正选择和组织表达核心基因等43个参与心血管循环进化的基因
。

他们还发现，独龙牛已经进化出物种特异性MYH基因家族成员，以满足其在高山峡谷的特定环
境下心脏生理功能的需要。

该成果对我国牛种质资源的优异种质和优异基因的精准鉴定具有重要意义，并为肉牛基因组学的
深入研究和我国地方牛种遗传资源的科学评价、保护利用提供了重要支撑。

该研究得到国家自然科学基金和中国农业科学院科技创新工程等项目资助。(来源：中国科学报
李晨 付松川）

相关论文信息：https://doi.org/10.1038/s42003-022-03298-9
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