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科学家利用系统表型学构建出有胎盘类动物的共同祖先

  文章来源：古脊椎动物与古人类研究所 发布时间：2013-02-20 【字号： 小  中  大 】 

中国科学院古脊椎动物与古人类研究所倪喜军研究员参与的一个国际研究小组，利用世界最大的包含形态和遗

传特征的数据集，重建了有胎盘类哺乳动物的共同祖先——这个多样性极高的动物类群包括了啮齿类、鲸鱼、人类

等。在2月7日出版的《科学》杂志上发表的研究中，这些科学家揭示出，直到大约6500万年前导致非鸟恐龙和地球

上差不多70%的物种灭绝的事件发生之后，有胎盘类哺乳动物的现生世支系才开始分化出来，这与以往普遍接受的理

论相矛盾。根据他们的形象化重建，有胎盘类哺乳动物的祖先是一种小型的食虫的动物。这些结果都是借助了强大

的基于云技术和开放的、被称为形态库的数据库才得以取得。《科学》杂志上发表的这篇文章是在美国国家科学基

金会重建生命之树计划的资助下，经过多年的合作研究而取得的一项成果。 

这项研究的主导作者、身兼纽约州立大学石溪分校医学院解剖科学系的副教授和美国自然历史博物馆客座研究

员的莫琳·奥利里指出：“通过分析巨大的数据库，我们发现有胎盘类哺乳动物并不是起源于中生代，象啮齿类和

灵长类这些物种，并没有与非鸟恐龙同时生活在地球上，相反，它们都是在恐龙消亡之后的很短的时间里，共同起

源于一种小型的、食虫的、善于跑跳的祖先。 

用来构建生命演化树的数据有两种主要的类型：一种是表型数据，也就是可观察的解剖和行为特征；另一种是

DNA所编码的基因数据。一些学者认为，构建强有力的系统树需要整合两种类型的数据，因为无论是基因数据还是表

型数据，单一采用任何一种都会遗漏另外一类有效信息。研究有胎盘类动物的演化历史就是一个例子，分析的数据

不同，结论就完全不同。一项领先的仅基于基因数据的分析推测，某些有胎盘类哺乳动物支系在晚白垩纪就已经存

在，并且在白垩纪－古近纪界线附近的生物绝灭事件中得以幸存。另一些研究推测，有胎盘类哺乳动物的起源时间

在白垩纪－古近纪界线附近，还有一些则认为完全是在生物灭绝事件之后。 

“现生有胎盘类动物超过5100种，无论是体型大小、运动能力还是脑容量，都具有极高的多样性。”文章的作

者、美国自然历史博物馆哺乳动物学系的研究馆员南希•西蒙斯这样说，“如此高的多样性，探讨这一分支最初出现

和分化的时间与方式当然是非常有意义的。” 

为了得到更完整的生命之树，新的研究合并分析了基因和表型数据。 

同是作者之一的美国自然历史博物馆资深副馆长兼科学主任、古生物学馆员迈克尔•诺瓦切克指出：“尽管在有

关物种关系的研究中，DNA序列数据起到非常重要的作用，但是表型数据在直接构建树的过程中起到主要的作用。这

些表型数据包括了保存在化石中的特征，而化石中保存DNA通常是不可能的。哺乳动物的化石记录非常丰富，我们当

然不想丢掉化石中的直接证据来构建系统树。” 

“发现生命之树就如同重建犯罪现场，故事发生在过去，你不可能重复”。奥利里这样来形容，“对于犯罪现

场，DNA这一新工具增加了重要的信息，但是其它的实体线索，比如尸体也同样重要。在科学领域，化石和解剖结构

就如同犯罪现场中的尸体，只有把所有的证据都结合起来才能对过去的事件做出信息量最大的重建。” 

这项研究建立的生命之树显示，在白垩纪－古近纪生物绝灭事件之后，有胎盘类哺乳动物快速崛起，祖先的物

种分化发生在灭绝事件之后的20到40万年间。 

“这比单纯依据基因数据推测的时间晚了3600万年”，做为作者之一的马塞洛•维克斯勒进一步指出。他现在已

经在巴西里约热内卢联邦大学国家博物馆工作，同时也是美国自然历史博物馆哺乳动物学系的客座研究员。 

这项研究结果还与基于基因数据的、被称为“白垩纪陆地革命”的理论相矛盾。根据“白垩纪陆地革命”理

论，发生在侏罗纪和白垩纪的冈瓦纳超大陆的解体，是有胎盘类哺乳动物物种分化的策动力。 



“新的生命之树显示，冈瓦纳超大陆的解体，远远发生在有胎盘类哺乳动物的起源之前，是一个不相关的事

件”。同是作者之一的、卡耐基自然历史博物馆哺乳动物学研究馆员约翰•威布尔这样解释。 

做为研究的一部分，研究者利用形态库记录了包括40个化石种类的86种有胎盘类哺乳动物的表型特征。这个形

态库主要受到国家科学基金会的支持，纽约州立石溪大学、美国自然历史博物馆、国家海洋和大气管理局也给予了

额外的支持。最终的数据库包括的特征超过了4500个，不仅详细记录了包括翅膀、牙齿和特定骨骼存在与否、体表

毛发类型以及脑中的结构等特征，而且还包括了超过12000个的图像。所有这些信息都已经在网上公开。这一数据库

比以往用于研究哺乳动物系统关系的数据库高出一个数量级（10倍）。表型数据库是建立在生物实体之上的，比如

化石，其数量是有限的，并且需要时间去发掘、修理和研究，因此，用解剖学特征构建演化树通常不会超过几百个

特征。现在，大规模地收集形态数据用于构建系统树被称为“系统表型学”。 

石溪大学和博物馆的博士后、同时也是作者之一的安德莉亚•西兰内楼说：“过去，用于处理分子生物学特征的

数码设施优于处理表型数据的设施，但是新的形态库类技术让研究表型的科学家能够处理更大、更复杂的项目，并

且可以通过加注图像、文献和评论来充实数据库。” 

通过把特征标图到表型和基因数据最强支持的系统树上，并且比较同一特征在有胎盘类哺乳动物与它们的最近

亲缘类群中的异同，这个研究团队重建了有胎盘类哺乳动物共同祖先的解剖学特征。利用这种被称为优化分析的方

法，研究者可以判断什么特征在有胎盘类哺乳动物的共同祖先中首先出现，什么特征是从远祖中继承而来并保持不

变的。他们推断有胎盘类哺乳动物的共同祖先与人类一样，具有双角子宫、具沟回的大脑皮层以及具有母体血液与

胎儿膜紧密接触的胎盘。 

另外，这项研究还揭示，被称为非洲兽类的有胎盘类哺乳动物树上的一个分支，并不是起源在非洲，而是在美

洲。现今的非洲兽类包括了大象、土豚等，是仅分布在非洲的动物。 

曾在美国自然历史博物馆做博士后、现在已经是巴西米纳斯吉拉斯联邦大学教授、也是本文作者的费尔南多•佩

里尼说：“这些动物最初如何进入非洲是一个非常重要的研究课题，这也是形态库和我们这项研究中构建的系统表

型树所要探讨的众多问题之一。” 

另一个作者，多伦多斯卡伯勒大学的人类学助理教授玛丽•西尔考克斯补充说：“这个项目并不是详尽无遗的，

但是它提供了一个模式，可以用于其它表型系统和物种的研究”。 

图1 有胎盘类哺乳动物的祖先，一种小型的食虫的动物（Carl Buell绘制） 




