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华南植物园揭示锥属物种基因组变异的驱动机制。

遗传变异的形成与维持机制是进化生物学研究的重要议题。已有研究表明，不同物种间的基因组
变异模式存在一定的相似性，并受到多种进化力量的影响。然而，关于不同进化机制对相似基因
组变异景观形成的贡献以及不同机制间复杂的互作模式尚不清楚。此外，已有研究多是基于近期
快速辐射产生的物种或者少量分化时间较长的物种对，缺乏在长期进化尺度上对基因组变异景观
的系统研究。

中国科学院华南植物园组装了高质量的甜槠参考基因组，进而对我国亚热带常绿阔叶林中广泛分
布的12个锥属物种进行群体水平取样，通过基因组重测序获得了5千多万个单碱基核酸变异位点
。群体基因组学分析发现，这些物种的基因组变异格局高度相似，遗传变异水平与重组率和基因
密度相关，说明长期的连锁选择和保守的基因组特征共同塑造了相似的基因组变异景观。进一步
，研究通过追踪多个遗传参数间相关性随着物种分化时间增加的变化趋势证实，除背景选择外，
反复的选择性清除也是导致基因组相似变异模式的重要驱动力。该研究通过对不同物种基因组上
等位基因分布模式、遗传负荷积累程度以及正选择信号的综合分析，揭示了种间渐渗特别是适应
性渐渗对锥属物种基因组变异模式的影响。

上述研究揭示了多种进化力量共同驱动基因组变异格局的复杂过程与机制。

近期，相关研究成果发表在《分子生物学与进化》（Molecular Biology and
Evolution
）上。研究工作得到广东省基础与应用基础研究旗舰项目和广东省重点实验室项目的支持。
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