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热带地区的生物多样性为何如此丰

富？长期以来，这个趣味十足的谜题吸引

了全世界生态学家和生物学家广泛关注。

近日，中国科学院西双版纳热带植物

园（以下简称“版纳植物园”）森林生态系

统结构、功能与动态研究组和美国圣母大

学等机构的研究团队针对这一谜题展开

合作研究，取得重要成果。研究人员发

现，热带地区丰富的生物多样性与树木叶

片的化学物质多样性，以及植食性昆虫选

择压力有密切关系。这一研究成果发表

于国际学术期刊《自然·生态与演化》。

研究生物相互作用

一般来说，相较于高纬度温带地区，

低纬度热带地区拥有更多物种数量，尤其

是树木种类更为丰富。树种丰富度呈现

随纬度降低而单调递增的趋势。

因此，在植物生态学和演化生物学界

存在一个提出已久但未得到充分验证的

假说，即热带地区生物间的相互作用在产

生和维护物种多样性方面，起到了比温带

地区更为重要的作用。

“这一假说的核心预测是，与温带植

物相比，热带植物承受着更大的食草动物

压力，在群落内和群落间具有更高的植物

化学物质多样性。用通俗易懂的话来说，

因为热带植物面临被食草动物啃食的更

大风险，为了适应生存环境演化出更多种

类。”论文通讯作者、版纳植物园研究员杨

洁解释，想验证这个假说，首先要研究清

楚植物群落中植物化学物质多样性与食

草动物选择压力的关系。然而，长期以

来，这方面的研究较少。

“尽管我们对生物相互作用在塑造生

物多样性纬度梯度分布格局上的重要性

有了一定认识，但许多基础理论预测仍待

验证。”论文第一作者，版纳植物园森林生

态系统结构、功能与动态研究组已出站博

士后孙露介绍。

在热带地区，植食性昆虫的种类和数量

很多，只取食特定类群植物的专食性昆虫比

例也就相对较高。因此，在热带地区，诸多

植物面临着植食性昆虫啃食的更大压力。

那么，热带地区的树种是否会因此产出

结构各异的代谢产物？这些代谢产物是否

会在森林内部和各区域间形成更多样化的

分布？同时，在外部环境因素影响下，植物

体内的代谢产物，是否会迅速演变？其演变

是否具有极高不稳定性？对这些问题，版纳

植物园森林生态系统结构、功能与动态研究

组致力于通过新的研究手段寻找答案。

解析生态适应策略

版纳植物园森林生态系统结构、功能

与动态研究组牵头，跨越西双版纳热带、

哀牢山亚热带和玉龙雪山亚高山温带三

大地理区域，建立了云南省跨气候带海拔

梯度森林样方研究平台。

杨洁带领的团队，在该研究平台的基

础上，利用非靶向代谢组学技术测定树种

叶片代谢产物组成，通过比较代谢组学、

多样性指数、系统发育比较分析等方法，

组织开展群落水平上树种化学物质多样

性沿环境梯度的分布规律研究。

研究团队还在 3 个不同海拔、气候类

型的区域，划出相同面积的森林群落样方，

探究树种叶片化学物质多样性空间分布格

局及其与植食性昆虫选择压力的相关性。

“我们发现，热带、亚热带和亚高山温

带 3 个气候区域的树种叶片，在代谢产物

组成上存在显著差异。”杨洁说，热带区域

的树种叶片化学生态位空间明显高于亚

热带和亚高山地区。化学生态位空间像

是每个物种在自然界中的“化学身份证”

和“生活空间”的结合体。化学生态位空

间越高意味着一个物种在生态系统中具

有更高的化学多样性、更强的资源利用能

力、更大的生存机会。研究发现，热带地

区样方间的树种叶片代谢产物组成差异

性要显著高于模型预期值。和亚热带、温

带相比，热带树种代谢物多样性更高。研

究人员推测，热带地区树种叶片代谢产物

的快速变化和高度差异性，可能是热带地

区树种高化学物质多样性的关键来源。

在此基础上，研究团队研究了60个树

木群落的植物化学物质多样性和植食性昆

虫选择压力的关系。“相比其他气候区域，

热带地区树种面临的植食性昆虫选择压力

更大，具体表现为更高的植食率和食性更

为专一的昆虫比例。”孙露进一步说，在热

带雨林的群落水平上，虫食率可高达13%，

甚至在某些特定植物上高达26.7%；而在温

带针叶林的群落水平上，虫食率整体仅为

0.65%左右。这表明，在产生和维持热带地

区树木多样性方面，生物间的协同互作关

系可能发挥着极为重要的作用。

这一研究结果不仅为验证假说提供

了大量证据，也为理解植物的生态适应策

略打开了新视角，加深了对生物多样性维

持机制的理解。

假说获新证——

昆虫揭示热带生物多样性之谜

图为中国西南
部的哀牢山亚热带
常绿阔叶林。

中国科学院西
双版纳热带植物园
供图

科技日报讯（记者符晓波）记者近日获悉，厦门大学人类学研究所

和郑州大学考古与文化遗产学院等科研单位合作，成功提取了从西周、

春秋、唐代至明清时期中原地区的 38 个古人基因组并完成了测序工

作，系统论证了 3000年来中原地区人群遗传稳定性。相关论文发表于

我国综合类学术期刊《科学通报》。

研究人员将新测序的中原古人样本与之前已发表的中原新石器时

代古人、现代河南汉族基因组数据合并在一起，开展跨时间尺度下的群

体遗传学分析。

研究人员发现，自新石器时代晚期以来，中原地区未出现明显的人

群遗传结构改变，未受到印欧、匈奴和鲜卑等人群的显著影响，人群遗

传呈现相对稳定性。研究中发现的唯一遗传离群值是一个可以追溯到

明清时期的个体，该个体遗传特征与一些现代中国南方少数民族人群

相对同质。鉴于所有古代中原样本和今天生活在中原的汉族人群都没

有表现出如此高比例的东亚南方血统，研究人员认为该离群个体不太

可能代表明清时期中原地区的主要遗传谱系，更可能是来自华南的移

民，比如历史上清政府曾派遣大批被称为“闽营”的福建军民到中原进

行开垦。

此前研究表明，在与仰韶文化相关的新石器时代中期，黄河流域粟

黍农业人群从中原地区迁徙扩散至青藏高原、川滇地区。虽然学界对

中原地区新石器时代的人群迁徙扩散有了初步认识，但由于缺乏古人

基因组数据，对 3000年来中原地区人群遗传情况了解不足。此次科研

团队的研究填补了中原人群 3000年来古基因组数据的空白，拓展了对

中原人群历史的认识，为探索中华民族的形成以及中华文明的演化提

供了遗传学视角。

厦门大学研究古人基因组发现

3000年来中原人群“一脉相承”

科技日报讯（记者刘园园）记者近日获悉，西湖大学副校长邓力团

队在有机小分子催化实验中，实现转化数（TON）1∶100 万，即 1 个催化

剂分子，完成 100万次催化。这创造了有机小分子催化新纪录，其催化

效率可以和自然界的酶媲美。

地球生命的能量来自催化过程，生命活动本身也依赖酶的高效催

化。比如，在非酸非碱环境中，一个蛋白质断裂其一半的肽键大约需要

500年，而酶解开一个肽键仅需几纳秒。

很长一段时间，科学家认为世界上只有金属和酶这两种类型催化

剂。到 20世纪末，有机小分子催化崭露头角。与传统金属有机催化剂

相比，有机小分子催化具有对潮湿环境不敏感、原件易得、成本低、易于

保存、毒性较低等诸多优势。

有机小分子催化的出现常常伴随另一个名词——不对称。“不对

称有机催化，是在催化过程中实现精准调控，使产物只在一种空间构

型上发生，只形成需要的产物。”邓力说，不对称有机催化主要有两种

模式，共价催化和弱键催化。他和团队主要关注弱键催化。自然界

的酶，包括人体内的酶，经常利用多种弱键协同作用激发催化，并能

精准控制结果。

在亚胺极性反转相关研究中，邓力团队希望利用催化剂从亚胺化

合物中移除一个带正电的氢原子（即质子），把亚胺化合物从亲电状态

逆转成亲核状态。具有挑战性的是，催化剂夺取质子后，要能精准控制

后续的化学反应过程。

邓力介绍，经过两年多探索，研究团队找到一种策略，即利用氢氧

化钾中的氢氧根离子攫取质子，并找到了一种叫季铵盐的催化剂稳定

住中间体，引导其按预定方式进行反应。在实验中，催化剂反应效率大

幅提升，转化数达到 1∶6300。

此后，研究团队又将经过改造的新一代季铵盐催化剂用于合成

α-氨基膦酸衍生物。实验设定催化剂载量为百万分之一级别。新一

代季铵盐催化剂通过 3种弱键作用，彻底唤醒底物的活性，最高催化效

率超过百万。这种有机小分子催化物表现出比酶更广泛的底物适应

性，且分子量仅是酶的百分之一或更低。

据了解，由于这种有机小分子催化物改变了科学界对小分子催化

剂和生物酶的传统认知，研究团队将其命名为“小分子酶”。

我科研人员

创造有机小分子催化新纪录

科技日报讯 （记者吴长锋）记者 7 月 28 日从中国科学技术大学获

悉，该校教授彭新华、副教授江敏团队发现了混合原子自旋之间的法

诺共振干涉效应，提出了全新的磁噪声抑制技术，成功降低磁噪声干

扰至少两个量级。相关研究成果日前发表于国际学术期刊《物理评

论快报》。

超越粒子物理标准模型的奇异自旋相互作用，已引起精密测量领

域广泛关注。在很多精密测量实验中，奇异相互作用可以引起自旋的

微小能级移动，从而等效为作用在自旋上的磁场，极弱磁场测量技术为

检验这类微弱磁场信号提供了全新手段。然而，有关研究普遍面临一

个巨大挑战：磁场信号极其微弱，常被噪声背景掩盖，尤其容易受到磁

噪声及其他与磁场相关的系统性效应干扰。

精确测量磁场的高精度仪器——原子共磁力计提供了一个重要解

决方案，它利用两种不同的自旋来减小磁场漂移和波动的影响。然而，

以往原子共磁力计仅对低频磁噪声有效，严重阻碍了在广阔未探索参

数空间中对奇异自旋相互作用的实验搜寻。

针对上述难题，彭新华、江敏团队发展了基于法诺共振干涉相消的

磁噪声抑制方法，并在气态氦和钾原子混合体系中进行了实验验证。

在实验中，研究人员发现，通过改变施加的偏置磁场大小，同时相应调

整探测方向与外界特定频率磁噪声之间的夹角，可以实现对更高频率

磁噪声的有效抑制，并从法诺共振干涉相消这个新角度为实验现象提

供完整精确的理论解释。研究人员利用上述磁噪声自补偿效应，在实

验中展示了从近直流到高达 200 赫兹范围内对磁噪声的抑制，且抑制

倍数均在两个量级以上。在磁探测灵敏度受磁噪声限制的情形下，有

望将赝磁场探测灵敏度提升 1个量级。

这项技术对基础物理研究中的暗物质探测等领域有广阔应用

前景。

新技术可降低

磁噪声干扰至少两个量级

为什么很多东亚人喝酒会脸红？为什么每个人的指

纹是独一无二的？这些问题的答案，可以从人类表型组

学中找到。在国际生命科学界，表型组已被公认为继基

因组研究之后，生命科学研究的“最先一公里”。

精密测量人类表型并分析各个表型之间的关联，人

类表型组学有望为精准医学、个性化健康管理、新药研发

等领域带来革命性突破。

在日前举行的第二十六届中国科协年会上，由复旦

大学人类表型组研究院执行院长田梅、助理研究员刘晗

等人提出，中国认知科学学会推荐的“人类表型组微观与

整体的复杂关联及其机制解密”入选中国科协发布的

2024十大前沿科学问题。

“现代生命科学和生物医学的核心问题是揭示复杂人

体系统的微观机制。”田梅接受科技日报记者采访时说，如

何利用随着各种组学技术发展累积的海量数据，帮助科研

人员理解人体发育、增龄、衰老、亚健康及疾病发展的机

理，揭示从分子、细胞、组织、器官到整体的跨尺度、多维度

表型之间的相互影响，是当前亟待解决的关键科学问题。

整合多学科多层次研究

基因和环境相互作用决定人体的各种特征，这些人

体特征就是表型。

“人类表型组是从胚胎发育到出生、成长、衰老乃至

死亡过程中，人的形态特征、功能、行为、分子组成规律等

所有生物、物理和化学特征的集合。”田梅介绍，表型包括

微观表型和宏观表型。具体来说，转录本、蛋白质、代谢

物、细胞亚群、微生物等属于微观表型；人的影像学表征、

体貌特征、疾病病征、健康状态、环境适应能力等属于宏

观表型。

一直以来，人们尝试用多种方法了解人体奥秘。几

十年前，生物学家就尝试通过分析基因来研究遗传信息

的传递和疾病机理。随着研究的深入，人们发现实际情

况要复杂得多。生命现象不仅受基因等内因影响，还受

环境等外因影响，既是多因素共同影响下的偶然个例，也

会在大量同类样本中展现出一定规律。

面对生物学领域广泛存在的多变量难题，整合多学

科、多层次研究的表型组学提供了一个新思路。“当前研究

往往聚焦单一种类的微观表型特征，如细胞、分子或代谢

物水平的变化；在宏观表型的全景精密测量以及宏观表型

之间的关联机制方面，仍然缺乏系统性研究。”田梅认为，

想达到对生物系统的全面理解，就要增强整体性和系统性

研究，分析不同尺度、不同层次的表型组数据，从而揭示基

因、表型等多个层次之间的相互作用和调控网络。

成功绘制首张“导航图”

“测一切之可测，并使不可测为可测”，用伽利略的这

句名言来概括人类表型组研究恰如其分。

“对人类表型组的一站式检测与分析是表型组研究

的主要趋势之一。”田梅介绍，复旦大学已建成全球首

个跨尺度、多维度、一站式人类表型组精密测量平台。

该平台可以集成测量 23 大类不同尺度的人类表型，包

括蛋白质组、代谢组、核酸组、细胞等微观表型，以及生

物医学影像、人体外观、皮肤、睡眠、生物电、心理等宏

观表型。

“基于多维度、跨尺度的数据测量与系统解析，我们

成功绘制出第一张人类表型组‘导航图’，发现 150 余万

个表型之间的强关联。其中，约 39%为跨尺度关联，且大

部分关联是科学界首次发现。”田梅说。

通过这张特殊“导航图”，研究人员可以大规模发现

基因—表型—环境以及微观—宏观表型之间的跨尺度关

联与相互作用。目前，研究人员已取得多项生命健康相

关研究成果，包括精准评估“免疫年龄”，发现断掌纹与唐

氏综合征之间的关联，筛选出多个阿尔茨海默病的新表

型标志物，找到高原脑水肿潜在新药靶点等。

例如，对一些东亚人喝酒脸红这一现象，研究人员

发现，背后的原因是微观表型乙醛脱氢酶 2 的失活。具

有这一表型特征的人，又具有食管癌、高血压的易感

性，并且对硝酸甘油片不敏感。从健康管理的角度说，

喝酒脸红的人，平时不宜饮酒，如果发生急性心梗，常

用的舌下含服硝酸甘油片治疗对其无效，需使用其他

治疗方案。

随着“人类表型组微观与整体的复杂关联及其机制

解密”等问题的深入研究，研究人员将进一步解析复杂生

命过程的机理。科研人员综合运用生物学、医学、计算科

学、工程学等各领域的工具方法来理解大量数据中包含

的丰富信息，将有力推动对这一问题的探索。

多项“第一”奠定引领优势

作为具有前瞻性、先导性和探索性的领域，人类表型

组学日益受到国际学界重视。

2015年，多位专家学者在香山科学会议上提议发起“国

际人类表型组计划”。此后，人类表型组学获得更多关注，被

视为对生命科学未来发展具有重大影响和引领作用的关键

领域。2018年，在第二届国际人类表型组研讨会上，“国际人

类表型组研究协作组”正式发起成立，标志着国际科学界实

质性启动“国际人类表型组计划”的先期探索。“中国人类表

型组研究协作组”也在会议期间正式成立。

“我国已在人类表型组基础科研领域奠定引领优

势。”田梅介绍，我国科研团队目前已达成 4 项“全球第

一”。除了人类表型组精密测量平台和人类表型组“导航

图”这两项“第一”之外，还完成了第一个自然人群深度表

型组队列，以及研发了第一套多组学标准物质“中华家系

1号”，开创了生物医学“度量衡”新体系。

要解锁更多生命奥秘，还需进一步加强研究。由于进化

历程和生活环境不同，人群表型存在巨大差异。测量成本较

高、采样要求不同、标准尚未统一等问题，也成为数据库间比

对和表型组间关联分析的障碍。“我们要建立表型组数据汇

交和分析平台，更好保障表型组学研究持续开展。”田梅认

为，表型与生活环境、生活方式密切相关，开展各种人群在多

个地点、多种环境影响下的数据比较分析至关重要。

揭示人类表型组微观与整体的复杂关联，有助于厘

清疾病发生和发展机理，为疾病预防与干预提供关键线

索与指引。“随着人类表型组精密测量技术和表型组大数

据解析的发展，相信我们能解析更多疾病机制。”田梅说。

人类表型组学：为破解生命密码提供全新思路
——“聚焦前沿科学问题”系列报道之一

编者按 中国科协日前发布了 2024 十大前沿科学问题，其中包括人类表型组微观与整体的复杂关联及其

机制解密、情智兼备数字人与机器人的研究、作物高光效的生物学基础等。本版即日起推出“聚焦前沿科学问

题”系列报道，介绍这些领域当前研究进展及未来应用前景。

复旦大学人类表型组研究院的工作人员正在测量人体三维数据复旦大学人类表型组研究院的工作人员正在测量人体三维数据。。 受访单位供图受访单位供图


