
 

研究揭示植物基因组倍性变化和适应性进化机制
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研究揭示植物基因组倍性变化和适应性进化机制。 近日，中山大学生命科学学院教授施苏华、
副教授何子文团队以红树植物杯萼海桑所在支系为对象，全面分析基因组进化轨迹，探索倍性变
化（多倍化-重二倍化过程）在基因组进化中的作用，研究全球气候变化背景下的植物适应性进
化机制。相关成果发表于《自然-通讯》。

该研究基于高质量的基因组数据，使用共线性分析、非同义突变率分布以及系统发育分析等方法
多管齐下，准确鉴定千屈菜科多倍化事件的特征和位置。结果表明，杯萼海桑和大叶紫薇的共同
祖先在距今约六千四百万年前经历了全基因组三倍化事件，与白垩纪-
古近纪生物大灭绝事件时间重合。

研究人员通过整合多个物种的基因组数据，进一步将该全基因组三倍化事件锁定在两次相近的物
种分化事件之间较为狭窄的一段时间内，这一模式与核心真双子叶植物早期多样化相关的γ-全
基因组三倍化事件特征相似（均为全基因组三倍化）。相较于简单的全基因组加倍事件后的一份
或两份拷贝，全基因组三倍化复制基因在基因组上存在更多的保留形式（一份、两份或三份拷贝
），这使得其进化过程可被逐对比较分析，因此全基因组三倍化是研究多倍化的理想模式。

进一步的染色体演化分析结果表明，红树植物相对于近缘陆生种在全基因组三倍化之后经历了更
大规模的染色体重排、融合和断裂事件，以达到当前的结构。在基因层面，通过多组织比较转录
组学和分子进化分析，研究人员发现近期全基因组三倍化保留基因在序列分化外也出现了较大程
度的表达分化，这意味着其发生新功能化和亚功能化。而保留多份拷贝的同源基因被检测出经历
过更强的选择作用，且与根系发育和高盐耐受等适应性状密切相关，更具适应潜力，加速植物在
新环境下的适应性进化。

考虑到倍性变化在基因组进化中的潜在作用，研究人员结合新发现的基因组学证据，进一步提出
了一个关于多倍化-重二倍化过程的框架模型，用以阐明植物在全球气候环境剧变和恢复期间的
适应性进化，通过基因组冗余减少、基因分化和染色体重排等方式，重二倍化能使多倍化后的植
物基因组恢复稳定，为之后被子植物类群的生物多样性发展奠定基础。

该研究整合了高质量的基因组、转录组和群体基因组数据，分析了红树植物杯萼海桑所在支系的
基因组进化轨迹，并在基因组学证据的基础上，提出了多倍化-重二倍化过程的框架模型，揭示
全球气候变化背景下的植物基因组倍性变化和适应性进化机制。（来源：中国科学报 朱汉斌）
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