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成都生物所在系统发育基因组学研究方法中获进展

  文章来源：成都生物研究所 发布时间：2014-03-24 【字号： 小  中  大 】 

  系统发育基因组学研究，主要是利用基因组/转录组数据和基因组学方法解决重要类群的进化关系，从而揭示物

种起源与分化以及多样性形成机制等重要问题。与传统的系统发育研究相比，系统发育基因组学具有信息量大、结

果可靠的优点。但是在这个新兴的领域，研究方法的发展严重滞后于数据量的爆炸式增长。传统的方法在处理成千

上万个基因数据时运算较慢，存在难以克服的系统误差（如速率异质性）。为此，科研人员新提出了“一个基因一

个性状”的系统发育基因组学研究方法，以更好地适应系统发育基因组学发展的要求。  

  龟在四足动物中的系统发育位置长期以来备受争议。在龟是和鸟类还是蜥蜴的亲缘关系更近的问题上，不同的

研究会存在相互矛盾的结论。  

  中国科学院成都生物研究所系统进化与保育学科组吕彬博士和傅金钟研究员通过测定乌龟的转录组，得到了

4584个同源基因，同时使用了传统方法和“一个基因一个性状”的方法进行推断。传统的系统学方法强烈地支持龟

与鸟和鳄鱼的亲缘关系最近，但是对于每个基因的研究却发现龟的系统发育位置存在大量的不一致性。“一个基因

一个性状”的方法不仅能够更加高效地使用基因组海量数据进行计算，而且能够真实地反映出这种不确定性。新方

法与传统方法相辅相成，能够更好地推动系统发育基因组学的普及和发展。  

  该研究受中国博士后基金、国家自然科学基金和中国科学院知识创新工程项目等资助，结果于近期发表在PLOS 

ONE上。  
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