
人类泛基因组的研究进展有助于促进

全球医疗公平。泛基因组吸纳了更多不发

达地区人类个体的样本，这意味着它比参考

基因组更适用于研究和辅助应对这些人群

的疾病。
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近日，一支中外联合研究团队在我国

新疆准噶尔盆地西北缘的志留纪晚期地

层中发现了一种新的淡水节肢动物。相

关研究成果论文发表在《古生物学论文

集》上。这项发现对陆生/淡水节肢动物

的起源与早期演化提出了新认识，也改变

了我们以往对地球早期陆地生态系统的

认知。

可能是最早的陆生动物之一

节肢动物是身体和附肢都分节的无

脊椎动物，是最为庞大和古老的生物门

类，常见的各类昆虫、虾、蟹以及我们耳熟

能详的化石生物——三叶虫等，都属于节

肢动物。全世界约有 120 万种节肢动物，

其生活环境遍布海陆空。在距今约 5.6 亿

年前的埃迪卡拉动物群中就已发现节肢

动物化石。要知道，最早的人类成员——

能人生活的年代距今才约为 180万年。

地球的初始阶段是一个火球。随着

温度不断降低，它的表面出现了水，这就

为孕育生命提供了摇篮。科学家认为，在

约 40亿年前，地球出现了单细胞生物和以

蓝藻类为主的原始藻类。原始藻类通过

光合作用为地球提供了大量氧气，使得大

气环境更加适宜生物生存。然而，在随后

的 30多亿年里，生物一直以单细胞的形式

生活在海洋里。

直到距今 5.4 亿年的寒武纪生命大爆

发，海洋世界迎来了更多物种。以节肢动

物为主的生物群闪亮登场，与它们一起诞

生的还有腕足动物和软体动物等。科学

研究推断，节肢动物的起源时间应该更

早，但目前缺乏相应的化石证据。

多 姿 多 彩 的 远 古 生 命 畅 游 在 海 洋

里，与此同时，陆地生命世界也由荒凉贫

瘠开始发生变化。一些形态简单的植物

已经默默开启了登陆之旅，化石证据表

明，在大约 4 亿多年前，陆地上已经出现

了植物。

植物登陆使得地球大气与岩石环境

都得到了改善，是生命从海洋发展到陆地

的一个重要节点，也带领越来越多的生物

向陆地迁移，生存环境不断壮大。这其

中，节肢动物天然的硬壳和气阀为其登上

陆地提供生存保障，因为硬壳可以防止水

分流失，而气阀能输送空气到体内。通过

一个志留纪晚期（距今约 4.2 亿年）的节肢

动物——呼气虫化石，科学家推断它可能

代表了最早的陆地生物之一，节肢动物也

成为最早登陆的动物。

志留纪晚期已生活在淡水环境中

现有研究表明，在寒武纪—奥陶纪时

期（距今约 5.41 亿年—4.41 亿年），节肢动

物可能已脱离海洋登上陆地，甚至遗迹化

石记录显示，在奥陶纪时期可能存在两栖

类节肢动物。然而，以多足纲为代表的陆

生/淡水节肢动物在志留纪中晚期的地层

中才存在确切的实体化石证据，且仅在劳

俄大陆南部的加里东山脉（如现今的英格

兰和苏格兰）少量几个地点出现，而在劳

俄大陆之外尚无可靠的志留纪陆生/淡水

节肢动物化石记录。到了泥盆纪（距今约

4 亿年—3.5 亿年），陆生淡水节肢动物化

石记录和多样性明显增加，古地理分布范

围扩大到其他大陆或块体。

“新疆这个化石的发现，实际上将节

肢 动 物 登 陆 的 时 间 节 点 进 一 步 往 前 推

了。”团队主要成员、中国科学院南京地质

古生物研究所早期陆生植物研究团队研

究员徐洪河向记者介绍，这次发现的赛尔

玛尔迪布拉克虫可代表我国目前已知最

早的淡水节肢动物，也是在劳俄大陆之外

最古老的陆生/淡水节肢动物实体化石记

录。此外，它的发现还将志留纪晚期陆

生/淡水节肢动物的古地理分布范围从劳

俄大陆扩展到北半球古亚洲洋中的岛弧

带上，表明在志留纪晚期节肢动物或已开

始广泛脱离海洋，迁移到陆地或河流湖泊

环境中生活。

值得注意的是，此次发现的节肢动

物 化 石 与 植 物 化 石 在 同 一 地 层 共 同 保

存。研究人员通过化学指标识别出当时

的古环境是淡水。“这是一个比较新的认

识。”徐洪河强调，“表明在志留纪晚期，

陆地上已经有了一个相对比较完整的、

植物与动物共生的生态体系，而其中的

节肢动物已经广泛生活在陆地的淡水环

境之中了。”

此次赛尔玛尔迪布拉克虫化石发现

于新疆北部和布克赛尔县赛尔山的一套

被称为“谢米斯台组”的地层。2020 年 10

月，研究人员在这一地层中探寻植物化石

时，意外发现了该化石材料。在徐洪河看

来，此研究发现带给他很多启发：“因为

动、植物有彼此共生的关系，所以我们在

研究化石的时候，不能只盯着一方面，而

应该把它们放在一起去研究。”

徐洪河补充说，系统而非片面、单一

地研究化石，才能还原生物共同生活的环

境，这对于了解过去、解读地球的环境变

迁和物种演化都很有意义。

新疆发现新淡水节肢动物化石

地球元老级“居民”登陆时间再提前

科技日报讯 （记者吴长锋）5 月 27 日，科技日报记者从中国科

学技术大学获悉，该校潘建伟、张强等与清华大学王向斌，济南量

子技术研究院刘洋，中国科学院上海微系统与信息技术研究所尤

立星、张伟君等合作，通过发展低串扰相位参考信号控制、极低噪

声单光子探测器等技术，实现了光纤中 1002 公里点对点远距离量

子密钥分发。

这不仅创下了光纤无中继量子密钥分发距离的世界纪录，也提

供了城际量子通信高速率主干链路的方案。相关研究成果论文日前

发表在《物理评论快报》上。

量子密钥分发（QKD）基于量子力学基本原理，可以在用户间进

行安全的密钥分发，结合“一次一密”的加密方式，进而可实现最高安

全性的保密通信。

然而，量子密钥分发的距离一直受到通信光纤的固有损耗和探

测器噪声等因素的限制。双场量子密钥分发（TF-QKD）协议利用单

光子干涉的特性，将成码率与距离的关系从一般量子密钥分发的线

性关系改善至平方根的水平，因此可以获得远超过一般量子密钥分

发方案的成码距离。

在这项工作中，研究团队采用了王向斌等提出的“发送—不发

送”双场量子密钥分发协议，该协议在现实条件下可以有效地提升量

子密钥分发系统工作距离。

为了进行极远距离的量子密钥分发，研究团队与长飞光纤光缆

股份有限公司合作，采用基于“纯二氧化硅纤芯”技术的超低损光纤，

实现低于 0.16分贝每公里的量子信道光纤链路。

中国科学院上海微系统与信息技术研究所发展了极低噪声超

导单光子探测器，通过在 40 开尔文和 2.2 开尔文温区进行多级滤波

抑制热辐射引起的暗计数，将单光子探测器的噪声降低至 0.02 个

每秒。

研究团队还发展了时分复用的双波长相位估计方案，避免了同

波长参考光二次瑞利散射、不同波长参考光自发拉曼散射等噪声影

响，将链路噪声降低至 0.01赫兹以下。

在上述技术发展的基础上，该工作实现了最远达 1002 公里的双

场量子密钥分发，获得 0.0034 比特每秒成码率。对系统参数进行优

化后，在 202 公里光纤距离下获得 47.06 千比特每秒成码率，并且在

300 公里和 400 公里光纤距离下，获得的成码率相较原始“测量器件

无关”量子密钥分发提高了 6个数量级。

该工作得到审稿人的高度评价，审稿人认为这项工作是“该领域

极其重要的进展，量子密钥分发技术新的里程碑”。

研究人员介绍，该工作不仅验证了极远距离下双场量子密钥

分发方案的可行性，也验证了在城际光纤距离下，采用该协议可

以实现高成码率的量子密钥分发，适合在城际量子通信主干链路

使用。

我国科学家实现

千公里无中继光纤量子密钥分发

新华社堪培拉 5 月 29 日电 （记者岳东兴）澳大利亚南极科

学卓越中心日前发布公报说，该机构参与的一项新研究显示，受

全球变暖影响，自上世纪 90 年代以来南极洲部分地区周围的深

海洋流已减缓 30%，这导致全球深海氧气含量降低。相关论文已

发表在英国《自然·气候变化》杂志上。新 研 究 由 澳 大 利 亚 南 极

科学卓越中心、澳大利亚联邦科学与工业研究组织等机构合作

完成。

公报说，由于全球变暖导致南极冰盖融化，融水使南极附近海

域海水盐度降低，这使得高密度且富含氧气的南极底层水的量减

少，从而减缓了南极附近的深海洋流。与此相关的海平面上升、深

海含氧量降低等影响可能在未来几个世纪内持续。

南极底层水是南极海域水深 3000 米之下低温高密度的底层流

动水体。公报介绍，南极底层水是全球洋流的重要组成部分，参与了

热量、碳、氧气和营养物质在全球范围内的运送。

论文通讯作者、澳大利亚联邦科学与工业研究组织环境部门的

研究人员凯西·冈恩说，此前科学家对深海观测较少，“我们开发了一

种新方法，将各种观测结果与逼真的模型模拟相结合，以获得近几十

年来南极洲附近深海洋流变化的初步估计”。

参与研究的澳大利亚联邦科学与工业研究组织环境部门研究

人员史蒂夫·林图尔表示，人们已熟知南极冰盖融化会导致海平面

上升。

这项新研究还表明，南极洲冰盖融化的影响一直延伸到深海，会

影响到海洋化学成分。

研究人员认为，在南极冰盖受全球变暖的影响下，预计南极洲周

围水域盐度降低的过程将持续甚至加速。因此，深海洋流放缓及深

海含氧量下降也将持续，这种变化已经显著改变了深海的结构和化

学成分。

南极深海洋流放缓

导致全球深海含氧量降低

中国第36次南极考察队在南大洋宇航员海进行综合科考期间，
不时遇到形态各异的冰山，它们是南大洋上的亮丽风景，也是船只的
安全风险隐患。 新华社记者 刘诗平摄

5 月 10 日，国际学术刊物《自然》发表了人类泛基

因组参考序列的阶段性成果，在与之相关的 3 篇论文

当中，人类泛基因组参考联盟提出了首个人类泛基因

组参考草图，以及两个以这一参考图为基础的新遗传

学研究发现。

自 20 世纪末启动以来，人类基因组测序一直是国

际遗传学界最关注的工程之一。人类基因组计划中国

项目负责人、中科院院士杨焕明曾说，人类基因组计划

之所以引人注目，首先源于人们对健康的需求。如果

能够解码纷繁复杂的 DNA 序列，人类对于演化、医疗

的理解将更上一层楼。人类基因组因此有了“生命天

书”的称号。

2001 年 2 月 12 日，国际人类基因组计划首次公布人

类基因组图谱及初步分析结果；2003 年 4 月 15 日，人类基

因组序列草图正式公布。在之后的 20 年中，人类基因组

测序工作持续推进，并不断取得阶段性成果。其中一些

意义比较重大的阶段性成果，被人们称为“里程碑”。

今年 5 月新发布的首个人类泛基因组参考草图也是

这样的“里程碑”成果。深圳华大生命科学研究院副院长

金鑫解读说，这一成果的重大意义体现在“泛”字当中——

这份“泛”草图意味着空前的多样性，比起原先的参考基

因组序列，它具有更好的全球代表性。

生命科学的“登月计划”只是起点

基因组测序是遗传学界的一个重要研究方向，众多

科研团队围绕不同目标制订了许多测序计划，其中最核

心的是国际人类基因组计划，该计划于 2001 年 2 月 12 日

首次公布了人类基因组图谱及初步分析结果。

人类基因组计划是一项规模宏大的跨国科学工程，

旨在测定组成人类染色体的 30 亿个碱基对的核苷酸序

列，从而绘制人类基因组图谱，并辨识其载有的基因及其

序列，达到破译人类遗传信息的最终目的。

该计划于 1985 年提出，来自美、英、法、德、日和中国

六国的 2000 多名科学家共同参与了这一浩大工程，在测

序技术尚且不发达的情况下，科学家历时十余年发表了

人类基因组工作草图。

“可以说，人类参考基因组是生命科学领域最重要的

‘基础设施’之一，许多生物学和医学领域的突破性研究

都基于此产生。”金鑫说。

但是，这份“千呼万唤始出来”的工作草图依然缺失

大量难以测定的片段，准确性也受限于时代条件。因此，

在之后的 20余年中，这份图谱经历了数次重大“升级”。

2003 年 4 月 15 日，人类基因组序列草图正式公布。

2013 年，参考基因组序列（GRCh38）正式发布。2022 年 4

月，第一个完整的、无间隙的人类基因组序列问世，标志

着人类“生命天书”首次被完整写成。

人类基因组计划与“曼哈顿原子弹计划”和“阿波罗

计划”并称为三大科学计划，被誉为生命科学领域的“登

月计划”——人类基因组工作草图的完成就像是人类初

次登上月球，取得这一成就需要大量付出，但它依然只是

科学探索的起点而非终点。

金鑫表示，人类参考基因组就像是大树的主干，是一

切后续研究的基础，但它并不完美，依然存在局限性。科

学家围绕这一主干开展了许多“添枝加叶”的工作，泛基

因组就是其中之一。

泛基因组样本扩大

人类参考基因组是人类遗传学中使用最广泛的资

源。但是，它目前的结构是 20 多人基因的合并单倍型的

线性组合，其中，来自欧洲人种的单个个体提供了大部分

序列。

尽管全世界人类的绝大多数遗传物质都是相同的，

只有少数基因决定了个体差异，但是相对单一的样本意

味着人们依然对这些创造差异的基因缺乏洞察，因此现

有的人类参考基因组无法完全代表全球人类。

此外，由于人类基因当中存在结构变异和替代等

位基因，人类参考基因组更加无法涵盖人类物种的遗

传多样性。金鑫把人类参考基因组的局限性归纳为两

方面，一是完整性不足，二是代表性不足。2022 年，完

整无间隙基因组序列的诞生很大程度上改善了完整性

不足的问题，但是参考基因组的代表性仍未得到充分

提高。

为了让基因测序具有全球代表性，人类泛基因组参

考联盟应运而生，这个组织的宗旨是构建高质量的人类

参考基因组。目前，人类泛基因组参考联盟的目标是以

350人的样本为基础，创建一个质量高、完整度高、准确度

高的基因组，这 350 人来自世界各地，可以代表人类 95%

以上的遗传多样性。

今年 5 月发布的新研究进展就是这一计划的阶段性

成果。目前，研究者组合了 47个个体的遗传物质，为原有

的参考人类基因组（GRCh38）添加了 1.19 亿碱基对和

1115个基因重复。

“相对于主要基于欧洲人种遗传物质建立的参考基

因组，泛基因组把样本扩大到了来自世界各地的人类个

体，具有更好的全球代表性。对于欧美白人以外的广大

人群，这项工作的意义举足轻重。”金鑫说。

将更好为人类健康服务

相比人类参考基因组，5月新发布的泛基因组检测到

结构变异的数量增加了 104%，相对之前翻了一番，这一数

字不仅代表着庞大的数量，还意味着拯救更多生命的可

能性。此外，目前的成果还只是人类泛基因组研究的一

个阶段性收获，如前文所述，研究目标是对 350 人的遗传

物质进行测序，但截至目前仅完成了 47人。

2010 年，6 岁的美国男孩尼古拉斯·沃尔克成为世界

上第一个被基因测序技术拯救的儿童。这个男孩患上了

严重的肠道感染病，经历了约百次手术但病因依然无法

确定。最终，医生们通过基因测序，发现沃尔克的疾病来

自一个罕见的基因突变。在此基础上，沃尔克接受了脐

带血细胞移植后终于痊愈。

除了沃尔克，世界上还有多例被基因技术治愈的病

例，人类参考基因组是这些病人得到准确诊断的重要基

础之一。泛基因组测量出来的结构变异不仅使人们对人

类基因组遗传多样性的理解更加完整，还让更多患者得

到了诊断和治疗的可能性。

来自美国加利福尼亚大学圣迭戈分校的研究者指

出，基于这些成果，人们将更容易确定促成生理特征或临

床特征变异的遗传因素，并在此基础上造福更多人。

“人类泛基因组的研究进展有助于促进全球医疗公

平。泛基因组吸纳了更多不发达地区人类个体的样本，

这意味着它比参考基因组更适用于研究和辅助应对这些

人群的疾病。”金鑫说。

金鑫还强调，泛基因组研究能实现不同人群的遗传

信息对照，这会让所有参与计划的人群都从中受益。

金鑫所在的深圳华大生命科学研究院曾与多国科学

家共同发起国际千人基因组计划，这一计划与泛基因组

计划类似，目标都是在参考基因组的基础上创建一个全

球代表性更好的人类基因组图谱。

“中国是个有 14亿人口的大国，中国人的遗传多样性

十分丰富。中国学者同样致力于建立代表性更强、更多

样化的基因组，为我国乃至世界的基因研究与医疗公平

作出贡献。目前我国科学界已有不少相关成果发表，预

计近期还会有一系列重要成果问世。”金鑫透露。

人类泛基因组首个草图发布人类泛基因组首个草图发布

让让““生命天书生命天书””更具全球代表性更具全球代表性


