
高等学校自然科学奖项目公示信息
（2022年度）
一、基本信息
	项目名称
	中文名
	反刍动物的基因组进化及其特殊性状的遗传基础

	
	英文名
	Genome evolution of ruminants and the genetic basis of their specific traits

	主要完成人
	王文；姜雨；陈垒；李志鹏；王禹；林泽山；张晨州

	主要完成单位
	西北工业大学；西北农林科技大学；中国农业科学院特产研究所

	提名单位/提名专家
	西北工业大学

	
	不超过120不超过1200个汉字0个汉字
	


二、项目简介

	反刍动物是地球上最成功、又具有重要生态和经济价值的哺乳动物类群之一，包含6个科240以上的物种，具有丰富的物种多样性，并进化出了瘤胃和角等独特器官。瘤胃的出现使得反刍动物消化植物性食物的能力比其他食草动物提高了70%左右；鹿科动物不仅发展出了哺乳动物中唯一能够完全再生的器官——鹿角，而且还有着极低的癌症发生率。反刍动物包含黄牛、瘤牛、水牛、牦牛、绵羊、山羊和驯鹿等重要家畜，对人类文明起源和现代食品安全等方面也具有重大意义。在科学上，反刍动物有重要的历史地位，亚里士多德在《动物志》中对其独特的瘤胃和角进行了探究和推测，拉马克和达尔文对长颈鹿的长脖子进化的激烈争论则是进化论中的经典讲授案例。然而，国际上关于这些重要生命现象的本质还大多未知，甚至反刍动物6个科之间的进化关系都一直有争议。前期只有牛科中牛羊基因组得到了破译，解析其他科基因组及其进化特征，对于揭示反刍动物系统发育关系及独特性状遗传机制至关重要。本项目通过大尺度、跨物种、多组学大数据创新思路和手段，对反刍动物进行了系统的研究，重要科学发现如下：
1、破译反刍动物大量物种的基因组信息及其独特的基因组特征，在此基础上系统阐明了长期有争议的反刍动物进化历史，并发现人类活动对包括反刍动物在内的哺乳动物的种群衰减甚至绝灭可能有重要影响。

2、系统发育关系证明反刍动物的骨质角是单一起源，RXFP2基因的趋同假基因化可能导致了角在不同支系的趋同丢失。揭示鹿角快速再生和鹿抗癌能力的遗传基础，发现鹿角的快速再生招募了大量原癌基因，同时，鹿类的抗癌基因特别是p53抑癌基因通路受到强烈的正选择。首次在分子水平将鹿角快速再生与鹿低癌发生率联系起来，对再生和肿瘤医学有重要启示意义。

3、揭示了驯鹿昼夜节律丧失、高效维生素D和钙代谢等的分子机制，促进了对极地动物的环境适应性机制的理解，也为睡眠障碍和骨质疏松等症的防治提供了新启示。

项目主要成果以封面论文形式在Science上同期发表了3篇研究长文，引起了广泛关注，获得了国内外科学界的高度评价。Science配发了编辑推荐和专家点评，斯坦福大学Yunzhi Peter Yang教授在Science杂志发表述评，指出“其工作能够帮助研究人类受损组织再生并能帮助开发抗癌新药物”；美国科学院院士Harris Lewin称赞本团队反刍动物的成果“说明中国科学家不仅能成为很好的合作者，也可以是优秀的领导者”，充分展现了我国高校科学家的国际影响力和领导力。相关创新性成果受到European Scientist、Science Daily、中国科学报、科技日报、新华网和知识分子等上百家国内外媒体和科学公众号的报道，并入选2019年“中国生命科学十大进展”和2020年“中国农业科学十大进展”。


三、论文、论著目录

	1.不超过5篇代表性论文、专著

	序号
	论文、专著

名称/刊名/作者
	影响因子
	年卷页码

年(卷):页码
	发表年月
	通讯作者/第一作者

(中文名)
	他引次数
	检索数据库
	是否国内完成

	1
	Large-scale ruminant genome sequencing provides insights into their evolution and distinct traits. Science. Lei Chen*, Qiang Qiu*, Yu Jiang*, Kun Wang*, Zeshan Lin*, Zhipeng Li*, Faysal Bibi, Yongzhi Yang, Jinhuan Wang, Wenhui Nie, Weiting Su, Guichun Liu, Qiye Li, Weiwei Fu, Xiangyu Pan, Chang Liu, Jie Yang, Chenzhou Zhang, Yuan Yin, Yu Wang, Yue Zhao, Chen Zhang, Zhongkai Wang, Yanli Qin, Wei Liu, Bao Wang, Yandong Ren, Ru Zhang, Yan Zeng, Rute R. da Fonseca, Bin Wei, Ran Li, Wenting Wan, Ruoping Zhao, Wenbo Zhu, Yutao Wang, Shengchang Duan, Yun Gao, Yong E. Zhang, Chunyan Chen, Christina Hvilsom, Clinton W. Epps, Leona G. Chemnick, Yang Dong, Siavash Mirarab, Hans Redlef Siegismund, Oliver A. Ryder, M. Thomas P. Gilbert, Harris A. Lewin, Guojie Zhang†, Rasmus Heller†, Wen Wang†.
	47.728
	2019年364卷6446期SI特刊1152-+页
	2019.6.21
	张国捷，Rasmus Heller，王文/陈垒，邱强，姜雨，王堃，林泽山，李志鹏
	70
	SCI
	是

	2
	Genetic basis of ruminant headgear and rapid antler regeneration. Science. Yu Wang*, Chenzhou Zhang*, Nini Wang*, Zhipeng Li*, Rasmus Heller*, Rong Liu*, Yue Zhao*, Jiangang Han*, Xiangyu Pan, Zhuqing Zheng, Xueqin Dai, Ceshi Chen, Mingle Dou, Shujun Peng, Xianqing Chen, Jing Liu, Ming Li, Kun Wang, Chang Liu, Zeshan Lin, Lei Chen, Fei Hao, Wenbo Zhu, Chengchuang Song, Chen Zhao, Chengli Zheng, Jianming Wang, Shengwei Hu, Cunyuan Li, Hui Yang, Lin Jiang, Guangyu Li, Mingjun Liu, Tad S. Sonstegard, Guojie Zhang, Yu Jiang†, Wen Wang†, Qiang Qiu†.
	47.728
	2019年364卷6446期SI特刊1152-+页
	2019.6.21
	姜雨，王文，邱强/王禹，张晨州，王妮妮，李志鹏，Rasmus Heller，刘蓉，赵越，韩建刚
	32
	SCI
	是

	3
	Biological adaptations in the Arctic cervid, the reindeer (Rangifer tarandus). Science. Zeshan Lin*, Lei Chen*, Xianqing Chen*, Yingbin Zhong*, Yue Yang*, Wenhao Xia*, Chang Liu, Wenbo Zhu, Han Wang, Biyao Yan, Yifeng Yang, Xing Liu, Kjersti Sternang Kvie, Knut Håkon Røed, Kun Wang, Wuhan Xiao, Haijun Wei, Guangyu Li, Rasmus Heller, M. Thomas P. Gilbert, Qiang Qiu†, Wen Wang†, Zhipeng Li†
	47.728
	2019年364卷6446期SI特刊1153-+页
	2019.6.21
	邱强，王文，李志鹏/林泽山，陈垒，陈贤情，钟英斌，杨月，夏文豪
	13
	SCI
	是

	4
	Draft genome of the reindeer (Rangifer tarandus). GigaScience. Zhipeng Li*, Zeshan Lin*, Hengxing Ba*, Lei Chen, Yongzhi Yang, Kun Wang, Qiang Qiu, Wen Wang† and Guangyu Li†.
	6.524
	2017年6卷12期gix102
	2017.11.1
	王文，李光玉/李志鹏，林泽山，巴恒星
	14
	SCI
	是

	5
	Draft genome of the milu (Elaphurus davidianus). GigaScience. Chenzhou Zhang*, Lei Chen*, Yang Zhou*, Kun Wang, Leona G. Chemnick, Oliver A. Ryder, Wen Wang, Guojie Zhang† and Qiang Qiu†
	6.524
	2017年7卷2期gix130
	2017.12.18
	张国捷，邱强/张晨州，陈垒，周旸
	13
	SCI
	是


四、完成人情况表

	姓名
	王文
	排名
	1/7

	技术职称
	教授

	工作单位
	西北工业大学
	完成单位
	西北工业大学

	曾获科技奖励情况
	2004年 获得国家杰出青年基金

2004年 “新世纪百千万人才工程国家级首批入选者”

2007年 作为首席科学家获得“973”项目的支持

2008年 获得中科院王宽诚西部学者杰出贡献奖

2008年 获得“谈家桢生命科学创新奖”

2012年 作为首席科学家获得“973”项目的支持

2012年 国家自然科学二等奖（第一完成人）

2014年 国家创新研究群体首席科学家

2019年 “反刍动物基因组进化及其对人类健康的启示”入选“中国生命科学十大进展”

2021年 “脊椎动物从水生到陆生演化的遗传创新机制”入选“中国生命科学十大进展”

	对本项目重要科学发现的贡献

	本人是本项目的发起和组织者。10年前，本人主持国际山羊和绵羊基因组计划时，意识到反刍动物是一类有着重要且独特性状的动物，在生物学科学史上和人类文明发展中都有要作用，但关于起源进化和独特性状的遗传基础等重大问题依然存在很多未解问题，因此2015年底开始在西北工业大学联合全球22个研究机构，包括哥本哈根大学、加州大学戴维斯分校、西北农林科技大学、中科院昆明动物所圣地亚哥动物园、哥本哈根动物园等。本人与几个核心合作者一起组织设计了整个项目的思路、技术路线和队伍安排，是代表性论文1的第一通讯作者，代表性论文2、3、4的第二位通讯作者，其中代表性论文1、3、5第一作者分别为本人指导的博士后和研究生。


	姓名
	姜雨
	排名
	2/7

	技术职称
	教授

	工作单位
	西北农林科技大学
	完成单位
	西北农林科技大学

	曾获科技奖励情况
	2019，云南省自然科学奖一等奖（“羊的进化基因组学研究”），第一完成人。

	对本项目重要科学发现的贡献

	揭示了鹿角快速再生和鹿抗癌能力的遗传基础，同时是反刍动物的进化关系和历史研究的重要参加者。是本项目代表性论文1的共同第一作者，代表性论文的2的共同通讯作者。对1、2项科学发现有重要贡献。


	姓名
	陈垒
	排名
	3/7

	技术职称
	教授

	工作单位
	西北工业大学
	完成单位
	西北工业大学

	曾获科技奖励情况
	2018，云南省自然科学奖二等奖，第五完成人。

	对本项目重要科学发现的贡献

	完成了反刍动物基因组的组装和分析，设计了系统发育基因组学分析框架，厘清了长久争议的反刍动物进化关系；对反刍动物瘤胃、角、运动能力、体型等独特性状进行了解析。同时是驯鹿极地环境适应性遗传机制分析的主要参与者。是代表性论文1的第一作者，代表性论文3、5的共同第一作者（排名第二）。


	姓名
	李志鹏
	排名
	4/7

	技术职称
	教授

	工作单位
	吉林农业大学
	完成单位
	中国农业科学院特产研究所

	曾获科技奖励情况
	无

	对本项目重要科学发现的贡献

	    揭示了驯鹿昼夜节律丧失、高效维生素D和钙代谢等的分子机制，为睡眠障碍和骨质疏松等症的防治提供了新启示。是本项目代表性论文3的共同通讯作者（排名最后），代表论文4的第一作者，代表论文1的共同第一作者（排名第六）。


	姓名
	王禹
	排名
	5/7

	技术职称
	教授

	工作单位
	西北农林科技大学
	完成单位
	西北农林科技大学

	曾获科技奖励情况
	无

	对本项目重要科学发现的贡献

	    揭示了鹿角快速再生和鹿抗癌能力的遗传基础。发现鹿角的快速再生招募了大量原癌基因，同时，鹿类的抗癌基因特别是p53抑癌基因通路受到强烈的正选择。这一发现首次在分子水平将鹿角快速再生与鹿低癌发生率联系起来，对再生和肿瘤医学有重要启示意义。是代表性论文2的第一作者。


	姓名
	林泽山
	排名
	6/7

	技术职称
	无

	工作单位
	西北工业大学
	完成单位
	西北工业大学

	曾获科技奖励情况
	无

	对本项目重要科学发现的贡献

	参与物种基因组组装和基因组注释分析，参与构建反刍动物系统发育关系，参与分析反刍动物的历史有效种群大小变化，参与鉴定了反刍动物特有的保守原件和扩张收缩基因，参与分析了反刍动物代谢途径特殊进化。参与研究了驯鹿维生素D代谢，节律和雌鹿长角等独特性状背后的遗传机制。是代表性论文3的第一作者，代表性论文1（排名第5）和代表性论文4（排名第二）的共同第一作者。


	姓名
	张晨州
	排名
	7/7

	技术职称
	无

	工作单位
	西北工业大学
	完成单位
	西北工业大学

	曾获科技奖励情况
	无

	对本项目重要科学发现的贡献

	主要参与了不同时期鹿角组织样本的采集和预处理、转录组组装注释分析、鹿科的快速进化和正向选择分析，以及鹿角文章的撰写等工作；完成了麋鹿样本采集、基因组的组装注释、麋鹿和其他物种的系统发育关系分析、麋鹿基因家族的快速进化和扩张收缩分析，以及麋鹿基因组论文的撰写工作。是代表性论文5的第一作者，代表性论文2的共同第一作者（排名第二）。


PAGE  
	
	
	


2

