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背景

(Xia et al. 2023) (Xia et al. 2023)

➢ 气候驱动的适应性进化 ➢ 家牛的气候适应性分化 ➢ 现有研究的局限



亮点



旧大陆家牛的全基因组遗传特征和气候复杂性
          

   

    

   

  

  

   

   

   

    

   

      

    

      

         
        

                  

                  
        

         

     
        

       

      
     

       

        

        

       

       

       
        

      

     

        
      

        

          

          

    

      

        
    

      
     

    

      

           

        

      
           

       

       

       

        

         

    
        
      

      

        

                        

        

     

     

       
               

          

       

      

         

         

         

      

     

         

                 
      

       

         

          

       

              

       
      

     

           
     

     

      
        

       
          

      

  

    

   

   

   

   

    

    

   

   

  
  

        

               

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

     

    

    

                           

          

 
 
 
  
 
  

 
 

   

    

     

        

   

    

   

    

   

   

                           

          

 
 
 
  
 
  

 
 

             

   

      

   

 
 
 
 

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 

  

 
 
 

 
 

 
 

  

 
 
 
 

 
 

 

 
 
 

 
 
 

 
 
 

 
 
 
 
 

 
 
 

 
 
 

 
 
 

 
 
 

 
 
 

 
 
 
 

 
 
  
 

 
 
 

 
 
 
 
 

 
 
 

 
 
 
 

 
 

 
 

 
 
 
 
 
 

 
 
 
 

 
 
 
 

 
 

 
 

    

    

    

    

     

    

    

   

   

   

   

     

   

   

   

   

   

    

     

   

     

   

    

    

      

    

    

    

   

   

 

   

   

   

   

   

   

   

   

   

 

(A)全球牛品种/群体地理分布示意图。图中展示了85个牛品种/群
体的采样位置，包括：非洲瘤牛（AFI）、非洲普通牛
（AFT）、欧洲普通牛（EUT）、东亚普通牛（EAT）、藏牛
（TB）、欧亚普通牛（EUAT）、南亚瘤牛（SAI）、东南亚
瘤牛（SEAI）、华中地区牛（CC）及东亚瘤牛（EAI）。

(B) 牛群体遗传混合分析结果，展示了K=2和K=7时的祖先成分比
例。

(C) 主成分分析（PCA），显示全部744个个体的PC1与PC2分布，
以及(D) PC1与PC3的分布。

(E) 系统发育网络图，使用 SplitsTree4 构建，展示了各品种间的遗
传关系。

(F) 28个气候因子年均值的斯皮尔曼等级相关系数绝对值热图。



气候适应性基因组变异的鉴定

➢ 分析方法：联合GEMMA、LFMM、BayPass三种模型，控制群体结构干扰。

➢ 关联位点统计：共鉴定3,165个与28项气候变量显著相关的SNPs。

➢ 基因组分布特征：>50%位于内含子区，外显子区SNP富集度较低。

➢ 气候变量关联强度差异：雪盖与霜冻频率关联SNP最多（1,269个），湿润日频率与云量关联信号
极少。



温度适应性遗传变异的群体地理分布

(A)雅库特牛与藏牛适应性基因中群体
特异性位点的频率分布。

(B) 牛18号染色体上霜冻频率的关联分
析结果及候选区域的单倍型结构。

(C) 等位基因rs460983591在牛群中的地
理分布频率。

(D) 在不同环境温度下生存的牛群中，
rs472613982位点周围扩展单倍型纯合
性的衰减情况。

(E) 不同环境温度下生存牛群的连锁不
平衡。

(F) 通过集成基因组学查看器绘制18号

染色体候选功能变异区间的调控效应。
以及通过RNA测序获取的海福特牛与
涠洲牛骨骼肌中基因表达水平。



湿度适应性遗传变异的群体地理分布

(G) 恩达马牛适应性基因中谱系特异性位点的频率分布。

(H)牛5号染色体上降水的关联分析结果。基于群体θπ的选
择清除信号，并标注了显著区域的单倍型结构。

(I) NR4A1基因中rs466258385等位基因在全球牛群中的地
理分布频率。rs466258385位点在非洲普通牛、非洲瘤牛与
欧洲普通牛中的扩展单倍型纯合性衰减情况。



与eQTL的结合

脑垂体中的 FARP2 基因的eQTLs以及牛在 BTA3 染色体上的 PDSI 的全基因组关联分析结果

通过ATAC-seq技术分析的海福特牛、婆罗门牛与鲁西牛骨骼肌和肝脏中FARP2基因rs476116768

位点的染色质可及性图谱。

海福特牛在肌肉组织中的 ChIP-Seq 信号



结论

1.系统性解析：成功构建并应用多组学整合分析框架，系统揭示了家牛适应多样气候的

遗传与调控基础。

2.关键机制发现：

（1）阐明了编码区与非编码区变异在适应性中的差异化贡献。

（2）发现了趋同进化的证据（如PTK2基因在高海拔物种间的普通进化）。

3.重要遗传资源：鉴定出如CDK10（耐寒）、FARP2（抗旱）等关键候选基因，为分子

设计育种提供精准靶点。
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