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昆明动物所等揭示罗伯逊易位在牛属物种
形成中的作用
。罗伯逊易位又称着丝粒融合，是指两条近端着丝粒异源染色体在进化过程中发生着丝粒染色体
融合，形成一条中部或近中着丝粒染色体。罗伯逊易位是核型进化的主要驱动因素之一，传统观
念认为这种类型的核型进化会抑制减数分裂以及降低重组率，从而促进生殖隔离和物种形成。但
是，物种内的罗伯逊易位多态现象表明其对生殖隔离和物种形成的影响有待商榷。

牛属物种中广泛存在着罗伯逊易位，其中Rob(2;28)（祖先2号染色体和28号染色体易位融合）在
独龙牛中已固定下来。独龙牛是一种半野生半家养的珍稀牛种，栖息在高山陡坡环境中，具有十
分优秀的攀爬能力，其肌纤维以细长著称，因与当地黄牛杂交频繁，种质资源受到了严重威胁。
其独特的生活环境和频繁的杂交历史为研究核型变化和罗伯逊易位提供了理想的研究材料。

近日，中国科学院院士、中科院昆明动物研究所研究员张亚平学科组和云南大学动物遗传与分子
进化省创新团队研究员李艳课题组等，在Molecular BiologyandEvolution上在线发表题为Large-scale
chromosomal changes lead to genome-level expression alterations,environmental adaptation and speciation
in the gayal (Bos frontalis)的研究论文。

该研究利用二代、三代和HiC等测序技术，组装了独龙牛染色体水平基因组，从单碱基水平揭示
了独龙牛Rob(2;28)的分子特征（图1）。基于牛属物种群体基因组数据，研究通过系统发育分析
、群体遗传结构分析、主成分分析和遗传渗透分析等分析显示罗伯逊易位并未降低融合区域的重
组率和遗传渗透程度（图2），而是形成了新的TAD结构域（图3）。同时，在原先的2号和28号
染色体间发生了大量的远距离互作，染色质开放状态在融合区域也发生了显著性变化，大量富集
在这两条染色体上的与肌肉性状相关的基因在独龙牛中产生了特异表达（图3）。这些罗伯逊易
位引起的变化，连同基因组范围内肌肉相关基因的结构变异和表达变化（图4），可能导致了独
龙牛肌肉性状的快速变化，从而可能使之适应山地环境。上述研究结果表明独龙牛中的罗伯逊易
位可能通过染色质三维结构重塑去改变易位染色体上的基因表达，驱动生物学功能发生快速进化
，促进物种对地理隔离的新栖息地的适应，进而引发物种形成，为深入理解核型进化和物种形成
之间的关系提供了新的见解。

相关研究工作得到第二次青藏高原综合科学考察研究、国家重点研发计划、中科院战略性先导科
技专项、国家自然科学基金委、昆明市高层次人才培养计划的支持。
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论文链接

图1基于碱基分辨率水平解析独龙牛的罗伯逊易位【Rob(2;28)】

图2群体遗传分析
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图3独龙牛和普通牛的三维基因组比较

图4独龙牛中与肌肉相关基因的进化

研究团队单位：昆明动物研究所 
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