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去年春天，我国北方地区频频受
到沙尘天气袭扰，其中 3 月份发生的
特大沙尘暴被认为是过去十年来最大
的一次。沉睡多年的大规模沙尘暴卷
土重来，严重危害人们的生产生活。
那么，粉尘的起源在哪里？搬运路径
是什么？传输机制又是怎么样？

浙江大学地球科学学院杨小平团
队对这次沙尘暴事件的综合研究成
果，不久前在国际知名期刊《科学通
报》上发表，团队首次从科学角度全面
系统阐明了 2021 年春季我国特大沙
尘暴期间的粉尘释放、传输及物质交
换过程。

沙尘暴发生的第二天，国际知名
科研机构根据卫星影像发文称，本次
沙尘暴起源于中国西部的塔克拉玛干
沙漠并自西向东传播，扩散到整个东
亚地区。但是多年来致力于沙漠系统
及其环境效应研究的杨小平团队根据
已有的经验，认为这一观点并不准确。

早在沙尘天气来临之前，团队就
根据预报提前布局，系统采集粉尘样
品。杨小平介绍，他们利用高时间分
辨率的遥感数据、实时气象数据，并结
合所获珍贵样品的微量/稀土元素组
成、锶-钕(Sr-Nd)同位素比值等数
据，对这次沙尘暴事件进行了系统分
析。

而随着研究的深入，杨小平团队
确证：这次罕见沙尘暴由蒙古国中南
部向中国北方边境呈辐射状传播。

为了定量评估不同潜在沙尘暴来
源对这次降尘的贡献，浙大研究团队
对高度混合、看起来很不起眼的粉尘
样品开展了锶-钕同位素研究。他们
发现大多数样品难以仅用中国境内的
源区来解释，远源的蒙古国贡献明
显。更令人惊讶的是，逢沙尘暴必被
怀疑是“元凶”的库布齐沙漠和毛乌素
沙地对本次粉尘几乎没有贡献。

杨小平说：“包括云-气溶胶激光
雷达遥感数据分析在内的多角度研究
均证实，由于过去几十年来的国家防
沙治沙政策，使得毛乌素沙地及库布
齐沙漠的粉尘释放得到了有效抑制。”

可以说，曾经以“眼见风来沙旋
移，经年不省草生时”为特征的沙漠，
旧貌已经部分换上了新颜。杨小平认
为沙漠是岩石土壤、气候、水文等多要
素相互作用的产物。沙漠、沙尘暴研
究不仅是认识气候变化过程与机制的
关键切入点，而且能为国家防沙治沙、
改善生态环境提供科学支撑。

过去几年，杨小平团队在国家科
技基础资源调查专项资助下，建立了
比较完备的中国北方沙漠沙地球化学
组成数据库。这就像一个基因库，为
粉尘来源研究建立了对照样本。

在采集的众多样品中，有一个来
自内蒙古包头市的样品十分特殊。

根据数据库比对，他们发现，包头
沙尘暴样品的轻稀土元素相比于上地
壳富集约 3 倍，而其它样品地球化学
组成均与上地壳相似。包头被称为稀
土之都，是我国轻稀土工业中心。通
过文献调研，杨小平团队发现包头日
常背景粉尘的轻稀土元素含量相比于
上地壳富集 5-10 倍，这表明沙尘暴
期间外来源的沙漠粉尘稀释了异常高
轻稀土含量的本地粉尘。

“一直以来，沙尘暴示踪研究的一
个难点就在于物质高度混合，本地物
源的贡献难以被定量评估。”杨小平
说，正是因为轻稀土元素富集这一包
头特有的现象，团队利用质量守恒原
理和自展法抽样技术，计算了包头样
品的本地和外部物源贡献，发现本地
物源贡献约为 26%，而外源贡献可高
达74%。

这一发现十分难得。杨小平说，
这正是第四纪地质学、自然地理学研
究的魅力所在，利用不同证据相互印
证，揭示同一个“秘密”。

窥探沙尘暴
背后的秘密

记者 林婧 通讯员 柯溢能

全球蚂蚁基因组联盟计划
（The Global Ant Genomics Alli-
ance，GAGA）将构建全球蚁科属
级别代表物种的基因组图谱，提
供最全面的蚂蚁基因组多样性数
据。通过对这些基因组数据的比
较分析，科学家们将可以理解蚂
蚁演化的全球性趋势，并找到当
今蚂蚁物种的多样性及其令人惊
叹的适应性背后的遗传基础。

他们预期在系统发育框架下从
全球范围内选取约200个有代表性

行为生态特征的蚂蚁物种进行基因
组分析，将会极大促进蚂蚁（乃至其
他物种）生物学的研究，同时为未来
数十年学术界回答不同的科学问题
提供大量的基础数据。

万种鸟类基因组计划（The
Bird 10,000 Genomes，B10K）是
一项旨在从所有现存鸟类中生成
具有代表性的基因组草图的倡
议。由鸟类系统基因组学联盟于
2015 年 6 月 3 日宣布成立，该项目
将在未来5年内，收集和整合所有

10500 种现存鸟类的基因组、生
态、生活史和形态学数据。

这些数据将为鸟类进化、生态
学、种群遗传学、神经生物学、发育
和保护的研究提供信息，还可以用
于研究禽流感等从动物传染给人
类的感染性疾病。根据鸟类分类
层次，该项目分四个阶段进行：第
一阶段收集鸟类的34个目的基因
组数据，第二阶段收集240个科，第
三阶段收集 2250 个属，最后一个
阶段完成8000种的数据收集。

21 年前，一张类似生命密码图的人类基因组精确图谱面世，让我们得以
一窥人类生老病死的遗传奥秘。

而在过去的十余年，全球蚂蚁基因组联盟计划、万种鸟类基因组计划⋯⋯
一项项令人惊叹的生命科学领域“探月工程”在国际知名演化生物学专家张国
捷的主持、参与下向高、向深迈进，突破了一个又一个的难关。

近日，这位学者来到杭州，以讲席教授的身份全职加入浙江大学医学院，将
在良渚实验室展开他的科学探索，为浙江的生命健康高地建设贡献自己的国际
视野与科学力量。

在余杭塘路866号的临时办公室，记者与张国捷对谈一个多小时，畅聊了
生命的起源与未来，揭开了那些重大基因工程项目的一角面纱。

演化生物领域“探月专家”加盟浙江大学

探寻生命演化的那些事儿
本报记者 何冬健 林婧 通讯员 许雅文

人们往往会认为演化生物学
研究的对象是古老的物种演化历
史事件。

然而张国捷认为，生命的演
化不仅关乎过去，我们当下的世
界也非演化的终点——随着新基
因组学等其他生命科学领域各种
技术的发展，我们不仅能够利用
编码生命基本信息的基因组数据
回溯过去 30 多亿年波澜壮阔的
生命演化历史，也能够捕捉到人
类在内的所有生物在当下随着环
境变化的演变过程。

“对生命现象的全面理解，不
仅需要我们知道哪个基因、哪个器
官如何调控某种疾病和表型，也需
要我们从演化的角度更深层次地
理解每种疾病和表型如何演化形
成，为什么会演化形成。”他说。

其实，我们可以把人体想象
成一辆汽车，所谓的疾病就是车
抛锚了。对于医生而言，需要检
查出哪个部位出现什么问题，甚

至是哪段基因出现什么病变，如
何对症下药。

而演化生物学恰恰是回答了
一个“为什么”的问题：为什么会
发生这样的现象？比如说，既然
可能罹患阿尔兹海默症，那么为
什么人类还会演化出一套如此庞
大复杂的记忆系统？

“一个性状的出现，往往是长
期自然选择的结果，是物种在环
境中不断适应选择淘汰的过程
中，形成保留下来的结果。”张国
捷说，科学研究发现，人类的疾病
实际上是伴随着人类特殊的演化
过程出现的。

在他看来，人类许多疾病比如
衰老、癌症、慢性病等便是如此。

对于自然界多数物种而言，
繁殖结束之后，它出现在这个世
界上的使命便完成了。在生物演
化过程中，基因会拼尽全力去保
证整个物种在个体早期发育的正
常生存与繁殖。

人类的平均寿命在过去可能
也就是三四十岁，随着近现代医
疗 卫 生 条 件 的 进 步 而 逐 渐 提
高。到了老年阶段，原来兢兢业
业工作的基因缺乏自然选择的
约束，就出现了紊乱，在人体内
出现随机的变化，这也是人类老
年阶段各种各样的疾病产生的
可能原因。

“虽然大部分生命演化规律
当下无法直接帮助治疗疾病，解
决人类社会当下最紧迫的问题。
然而，DNA 序列在生命演化过程
中的某个节点为特定物种的演化
过程提供重要的遗传基础。如果
不从演化角度思考，我们将很难
理解为何我们身上携带如此多的
基因和看似无用的 DNA 序列。
对生命演化过程和规律的深入了
解，必将加深我们对生物体每个
基因、每种功能、每种性状和每种
疾病演化历史和形成动因的理
解。”张国捷说。

演化与人类疾病演化与人类疾病

生活在南极、憨态可掬的企鹅与
栖息在美洲森林、娇小可人的蜂鸟是
亲戚？“大长嘴”啄木鸟与“大圆脸”猫
头鹰在过去是一家？

自1861年世界上第一块始祖鸟
化石被发现以后，鸟类的起源一直是
科学家感兴趣的话题。这一切要源
于约 6600 万年前，地球上庞大动物
类群恐龙覆灭之后，幸存的鸟类经历
了一次“大爆炸”式的物种演化，在
1000 万年以内出现了 1 万多个物
种，形成现今鸟类的物种格局。

“我们希望探寻物种大爆发背后
的遗传学基础。”张国捷告诉记者，万
种鸟类基因组学计划迄今已完成了
数百个鸟类物种的基因组测序、组装
和全基因组比较分析，囊括了现代鸟
类的主要分支。

他将这份图谱称为“物种树”，枝
桠分岔间，通过溯源基因的异同，一
张鸟类演化的大地图正在逐步构建
——鸟类物种出现的先后顺序、性状
演化的时间长度、甚至是在更古老的
某分子里面的遗传信息，在这一棵

“树”上一览无余。
由于现代鸟类在早期快速形成

物种，扩张的时间很短，物种间单个
基因的水平上没有演化出足够多的
序 列 差 异 ，因 此 传 统 上 仅 用 少 量

DNA序列的方法很难提供足够的信
息确定物种间的亲缘关系。张国捷
团队决定采用全基因组 DNA 序列
来推断鸟类物种树。但对如此众多
物种开展全基因组比较，对计算效率
和准确性带来了巨大的挑战。因此
团队开始建立全新的多基因组比对
和分析方法来筛选数据。

“新方法极大地提高了跨物种的
比对效率。”他说，比如，项目第二期
研究鸟类基因组构建的全基因组比
对序列总长为981兆碱基对，比此前
以鸡和斑胸草雀为参考基因组构建
的第一期鸟类全基因组比对序列在
长度上提升了149%。

张国捷介绍，新的鸟类物种树彻
底解决了今颚总目，即鸟类主干的早
期分支问题，还对一些长期争议的关
系给予确切的结论。比如，主要陆生
鸟类如鸣鸟、鹦鹉、啄木鸟、猫头鹰、
鹰和隼等都来自同一祖先——顶级
的捕食者，这类生物同时也是一种曾
生存于美洲的巨型恐怖鸟的祖先。

未来在良渚实验室，从获得样品
到分析完成，在超级计算机的支持下，
一个常规鸟类物种的全基因组建立最
快半个月即可完成。“接下来我们准备
把现存的所有1万多种鸟类基
因组完成解读，更全面地揭示
物种起源和演化的内在规律。”
谈及未来，他满怀信心。

鸟类的“物种树”

肩负种族繁衍大任的蚁后、扛起
觅食筑巢重担的工蚁、成为保卫群体
武器的兵蚁⋯⋯看似低等昆虫的小
蚂蚁却有着如此复杂的社会结构和
明确的社会分工，可见其智慧。

亲缘关系是社会系统形成的基
础，不同于人类社会系统形成受到宗
教、文化、法律等伦理的影响，蚂蚁的
社会系统是单纯生物、化学和物理反
应过程调节的结果。科学家们敏锐
地观察到这一点，将其看作一个研究
物种社会行为的动物模型。

“我们希望通过对蚂蚁这种生物
及其社会行为模式的研究，能够进一
步挖掘出影响生物寿命和社会行为
的关键基因，而这些结果将为理解人
类的寿命和社会系统组织提供一些
重要的线索与证据。”张国捷说。

蚂蚁社会分工的发育过程和多细
胞有机体的细胞分化过程高度相似：
胚胎干细胞可以分化成不同的细胞类
型，能分化出成体动物的所有组织和
器官。其中，有些细胞分化出负责繁
殖的卵巢或者精巢，也就是繁殖细胞，
那其他细胞就成为支撑这个肌体的体
细胞。生殖细胞与体细胞皆源自同一
受精卵，但细胞分化后体细胞不负责
繁殖，由生殖细胞负责遗传个体基因。

蚂蚁的社会系统就有点像这样
的一个组织：蚁后是系统里的“生殖
细胞”，而其他蚂蚁个体就是支撑系
统运作的“体细胞”。所以，科学家们
也将蚂蚁叫做“超个体”。

那么，为什么有些个体它会定

向发育成工蚁，有些则发育成蚁后，
这其中的转变又是由哪些基因来调
控的？

利用新一代测序技术，张国捷和
团队为弓背蚁和印度跳蚁两种蚂蚁
建立了基因组图谱。他们发现在蚁
群 内 部 ，虽 然 不 同 蚂 蚁 的 基 因 组
DNA 水平没有差异，但许多基因在
不同的工种间表达差异极大。也就
是说，不同工种蚂蚁的遗传信息在合
成不同的功能性基因产物时，会产生
不同的结果。

端粒酶是一种在染色体复制过程
中，维持被称为端粒的DNA-蛋白质
复合体的长度的酶，与个体衰老息息
相关。端粒变短，细胞就会老化；相
反，如果端粒酶活性很高，端粒的长度
就能得到保持，细胞的老化就被延缓。

以印度跳蚁为例，某些工蚁的端
粒酶表达水平与受精卵相似，并且远
高于普通工蚁，而这种工蚁通常在特
定条件下会变成蚁后。同时，他们发
现，普通工蚁的端粒酶活性很低，它
们的寿命也往往很短，可能只有几周
的寿命。而可交配工蚁的端粒酶却
非常高，它们的寿命也相对较长，可
达到二十余年。

“通过基因表达比较，我们还发
现，这些差异表达的基因主要参与了
神经功能及化学通讯功能，例如：味
觉受体、嗅觉受体以及与烃类代谢有
关的基因等。”张国捷补充道，“这就
提示我们，这类基因在蚂蚁社会分工
及信息交流中具有一定作用。”

小蚂蚁的“大社会”

链接

张国捷教授在库房中整理各种标本。

全球蚂蚁基因组联盟与万种鸟类基因组计划

杨小平教授（右四）团队在野外考察
期间合影


