
Evolution of sex determination mechanisms and sex chromosomes

吴芮封, 徐小曼 and 周琦

Citation: 中国科学: 生命科学 49, 403 (2019); doi: 10.1360/N052018-00208

View online: http://engine.scichina.com/doi/10.1360/N052018-00208

View Table of Contents: http://engine.scichina.com/publisher/scp/journal/SSV/49/4

Published by the 《中国科学》杂志社

Articles you may be interested in

Diverse and variable sex determination mechanisms in vertebrates
SCIENCE CHINA Life Sciences 61, 1503 (2018);

Studies on Mechanisms and Blockade of Carcinogenic Action of Female Sex Hormones
Science in China Series B-Chemistry, Life Sciences & Earth Sciences 37, 418 (1994);

Artificially induced sex-reversal leads to transition from genetic to temperature-dependent sex determination in fish species
SCIENCE CHINA Life Sciences

Genetic basis and biotechnological manipulation of sexualdimorphism and sex determination in fish
SCIENCE CHINA Life Sciences 58, 124 (2015);

An epigenetic regulatory switch controlling temperature-dependent sex determination in vertebrates
SCIENCE CHINA Life Sciences 61, 996 (2018);

                             

http://engine.scichina.com/publisher/scp/journal/SSV
http://engine.scichina.com/search/search?fullnameFilter=%C3%A5%C2%90%C2%B4%C3%A8%C2%8A%C2%AE%C3%A5%C2%B0%C2%81
http://engine.scichina.com/search/search?fullnameFilter=%C3%A5%C2%BE%C2%90%C3%A5%C2%B0%C2%8F%C3%A6%C2%9B%C2%BC
http://engine.scichina.com/search/search?fullnameFilter=%C3%A5%C2%91%C2%A8%C3%A7%C2%90%C2%A6
http://engine.scichina.com/publisher/scp/journal/SSV
http://engine.scichina.com/doi/10.1360/N052018-00208
http://engine.scichina.com/publisher/scp/journal/SSV/49/4
http://engine.scichina.com/publisher/scp
http://engine.scichina.com/doi/10.1007/s11427-018-9415-7
http://engine.scichina.com/doi/10.1360/yb1994-37-4-418
http://engine.scichina.com/doi/10.1007/s11427-019-1568-7
http://engine.scichina.com/doi/10.1007/s11427-014-4797-9
http://engine.scichina.com/doi/10.1007/s11427-018-9314-3


性别决定机制和性染色体的演化

吴芮封
†, 徐小曼

†, 周琦
*

浙江大学生命科学研究院, 生命系统稳态与保护教育部重点实验室, 杭州 310058
† 同等贡献

* 联系人, E-mail: zhouqi1982@zju.edu.cn

收稿日期: 2018-10-07; 接受日期: 2018-12-28; 网络版发表日期: 2019-04-15

摘要 性别决定机制和性染色体的演化一直是演化生物学的核心领域. 因为性别决定过程发生在早期发育阶段,
而性染色体的基因调控通常又牵涉非编码RNA和表观遗传学修饰, 因此这一领域又经常与发育生物学和分子生

物学成为交叉热点. 本文将从性别的重要性、起源、决定方式, 以及性染色体演化的一般模式等方面进行阐述,
总结了已经发现并报道的性别决定基因, 并介绍了性染色体在没有同源重组的条件下如何演化的群体遗传模型.
至今仍只有少数动植物的性别决定基因被发现, 却已经显示出了超出生物学家预期的多态性. 未来的研究方向将

集中在鉴定更多的动植物的上游性别决定基因和其下游的性别决定通路上. 新的基因组研究技术和基因敲除手

段将为这一方向发展新的合适的模式生物, 并最终解答为何不同的生物需要演化出如此繁多的性别决定方式, 以
及它们之间是如何相互转化的等基本生物学问题.

关键词 性别决定机制, 遗传性别决定, 环境性别决定, 性染色体演化, 演化断层

性别这一主题在人类历史文化中占据着核心位

置. 男性和女性、雌性和雄性之间的区别通常是人类

认识生物世界的最主要的视角之一. 中国道家将世间

万物归纳为阴和阳的相互作用. 圣经传说人类的性别

起源于夏娃从亚当身上分离. 人类认识性别的过程,
从这些远古哲学启蒙到清楚地了解决定人类性别的基

因,期间经历了约2500年.公元前530年,古希腊哲学家

Pythagoras提出“精源论”(spermist)的观点, 认为父亲给

后代提供了重要的性格品质, 而母亲仅提供生长的物

质基础. Nicolaas Hartsoeker在1694年描绘了一幅在精

子中蜷缩的微缩人像, 强调了精子在胎儿形成中的核

心作用. 尽管这些猜想后续被证明是没有任何科学依

据的, 却代表着人类对这个话题长久以来的兴趣和探

索. 直到近代细胞生物学的发展, Henking[1]在雄性无

翅红蝽(Pyrrhocoris apterus)减数分裂期间观察到11对
和一条单独的染色体, 这条单独的染色体只进入到一

半数量的精子中(该物种的性染色体为XX-XO系统),
他将这个未知的染色体称作“X”, 这是人类首次发现

性染色体的存在
[2]. 20世纪中叶, 人们通过研究特纳综

合征(Turner syndrome), 即女性因X染色体部分或完全

缺失而引发第二性征缺失的疾病; 以及克氏综合征

(Klinefelter syndrome), 即男性有两条或两条以上的X
染色体导致的男性不育的疾病, 发现人类的Y染色体

携带着决定雄性发育的基因
[3,4]. 30年后, 通过研究发
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生性别逆转的病例(具有XX性染色体的男性), 确定了

睾丸决定因子(testis determining factor, TDF)在染色体

上的区域
[5]. 这之后又发现了人类的雄性性别决定基

因SRY(sex determining region Y)[6]. 1991年, Koopman
等人

[7]
通过基因敲除实验证实Sry(sex determining re-

gion of Chr Y)基因所在的一段14 kb长的DNA片段是

小鼠中决定睾丸分化的基因.
性别的生物学定义主要有两个: 其一认为性别是

个体间遗传物质的交换; 另一种更为普遍接受的定义

是性别因减数分裂的发生而存在
[2]. 根据第一种定义,

有性生殖被分为对称和不对称两种类型. 不对称的有

性生殖中, 供体基因组的片段被转入受体. 比如大多

数细菌的有性生殖方式都是不对称的, 包括转导(通过

病毒或噬菌体介导细胞间遗传物质的转移)、转化(细
菌从环境中获得外源DNA)和接合(原核生物直接通过

细胞的连接传递DNA). 在对称的有性生殖中, 从配子

结合到减数分裂, 由于染色体的分离和交换, 每个新产

生的子代细胞都包含父源和母源重组的基因组. 对称

的有性生殖几乎是真核生物独有的现象
[8]. 从第二种

定义的观点来看, 病毒传播不包括在性别的范畴, 然

而自交和孤雌生殖等只要带有减数分裂的繁殖过程则

是性别的一种形式.性别的产生需要两个步骤:配子结

合, 即两个单倍体细胞融合成二倍体合子的过程, 以及

通过减数分裂还原为单倍体的过程
[2].

1 为什么存在性别?

有性生殖的现象在自然界非常普遍, 所有已知的

动物中仅约0.1%的物种采取了无性生殖
[9]. 虽然植物

的无性生殖更为广泛, 但也仅有不多于1%的被子植物

通过无性生殖繁殖
[10]. 一直令生物学家疑惑不解的是

有性生殖的代价要比无性生殖大很多. 从个体水平来

说, 某一性别的个体必须耗费大量能量去寻找潜在的

配偶、与同性争斗夺取交配权和吸引潜在的配偶. 交

配过程本身往往具有被猎食者捕食或者染上性传播疾

病的风险, 同时双方个体也随之放弃了获得其他资源

的时间
[11]. 两性中需要吸引配偶的一方演化出各种性

别特异的性状(比如雄性孔雀的羽毛)和行为(如鸣叫、

求偶舞蹈), 也会在求偶期间增大被捕食者发现的几

率. 而无性生殖的物种无需花费能量寻找和吸引配偶,
其繁殖速度相对高得多. 例如在欧洲广泛分布的入侵

种大理石纹鳌虾1995年在德国首次被发现, 孤雌生殖

的繁殖方式和极高的繁殖力使得它能由少量个体很快

地产生庞大的种群, 又由于宠物贸易和人为释放到自

然环境, 它的野生种群已扩散到多个国家
[12]. 从分子

水平来说, 减数分裂要比有丝分裂花费更多的时间.
例如, 酵母细胞在进行有性生殖的接合与细胞核重组

的时间足够酵母细胞进行8次有丝分裂, 因此可以说

酵母中有性生殖相比无性生殖花费了256倍时间的代

价
[13].
然而有性生殖之所以普遍存在, 是自然选择的结

果, 它相对无性生殖可以通过染色体重组提供基因组

层面的多态性, 摆脱“希尔-罗伯特森干扰效应”(Hill-
Robertson interference)的影响. “希尔-罗伯特森干扰效

应”是指在有限的种群中连锁的基因位点之间相互影

响, 使得自然选择过程无法有效地进行. 无性生殖由于

不具有染色体的重组现象, 发生有益突变的个体的后

代无法通过重组将各自的有益突变结合到同一个体的

基因组中, 单个个体能够获得不同的有益突变的几率

非常小. 相比之下, 有性生殖则能很快地将不同的有

益突变重组到同一个基因组, 产生对环境更为适应的

个体
[14]. 最近有研究人员测量了啤酒酵母(Saccharo-

myces cerevisiae)中有性生殖和无性生殖种群的适应

度, 发现有性生殖种群对环境的适应速度明显快于无

性生殖种群. 通过对各个种群的酵母基因组分别进行

测序, 在突变比率几乎一致的情况下, 无性生殖的酵

母倾向于固定所有的包括大量有害的突变, 而有性生

殖酵母只固定了少数的错义突变, 这表明有性生殖提

升了自然选择的效率. 说明性别的优势是能够加速物

种适应的速率; 重组阻止了有害突变的固定, 同时使

得自然选择更有效地筛选和组合有益突变
[15].

另一方面正因为性别和有性生殖的存在, 地球上

的生物才演化得如此丰富多彩. 生物的表型和行为多

样性的产生主要有两个来源: 一是来自于它们适应特

定生境时所受到的自然选择, 二是驱动它们吸引异性

以增加繁殖机会的性别选择. 性别选择所作用于的性

别特异的性状, 从发育生物学的角度来说, 都来源于

早期胚胎发育过程中的性别决定过程. 性别决定在体

细胞中是指未分化的具有性别双向性潜能(bipotential)
的性腺细胞决定其未来发育成睾丸或者是卵巢细胞命

运的过程, 而在配子细胞中则表现为原生殖细胞分化

成精子或者是卵子的过程. 性别特征是如何发生的?
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雌雄异体可能由雌雄同体演化而来, 通过雌雄同体的

个体其中一种性别的不育而演化出单一性别的个

体
[16]. 如一些杨属的植物, 其分离的性别是由雌雄同

体个体的雌性功能缺失形成雄性两性异株的状态, 后

又有雌雄同体的个体获得了雄性不育的功能, 从而出

现单雌和单雄的性别; 木瓜则是通过雌雄同体的雄性

不育先出现单雌花, 后通过雌雄同体植株获得雌性不

育功能而出现单雄花
[16]. 却也有一些例子表现出相反

的现象, 即由独立的性别演化出雌雄同体. 例如葫芦

科苦瓜属的植物由雌雄异株演化为雌雄同株发生了7
次独立的进化

[17]. 性别分化发生于性腺发育的时期,
性别决定基因的表达诱导性腺分泌激素, 促使性别分

化, 该过程使个体产生性别间形状的差异
[18]. 有性生

殖是生物的一个古老的特性, 但在漫长的演化过程中,
决定生物性别的方式是一个进化速率很快的特性. 比

如哺乳动物、鸟类和蝴蝶由遗传决定性别; 很多爬行

动物和一些硬骨鱼由环境决定性别; 而另外一些爬行

动物和鱼类性别决定同时受到性染色体和环境控制.
大部分被子植物、硬骨鱼和甲壳纲动物都存在雌雄同

体的现象
[16]. 性别决定的方式不仅是多样的, 性别的

表现形式还可能是超出我们想象的. 鸟类、蝴蝶和许

多节肢动物时而出现雌雄嵌体(gynandromorphs), 即一

个个体的左右两边身体一半具有雌性特征, 另一半具

有雄性特征
[19]. 有的鱼类如黄鳝(Monopterus albus)存

在性逆转现象; 大约30种鱼类被报道存在单性的全雌

性种群
[20].

2 性别决定的机制

与其他器官发生相比, 生殖系统的特点在于它发

生于具有性别双向性潜能(bipotential)的生殖嵴, 性别

决定的基因启动表达后生殖嵴将发育成睾丸或者卵

巢
[21]. 人类对性别决定机制最初的理解来自于20世纪

40年代, Jost[22]在早期胚胎发育时期, 通过手术移除兔

子胚胎的生殖嵴, 再放回母体子宫中发育, 发现雌性表

型发育不需要性腺的存在, 而雄性表型需要性腺, 因此

提出性腺在哺乳动物中是决定雄性必须的重要器官,
而哺乳动物的“默认性别”(default sex)为雌性. 这一“默
认性别”的概念似乎暗示卵巢的发育在哺乳动物中不

需要雌性特异的基因, 并且在1990年发现Y染色体的

雄性决定基因Sry的功能以后被更广泛地接受. 因为这

一基因的发现提示其作用是可以改写默认的雌性性别

决定通路. 然而, 后续在人或者小鼠中发现的XX基因

型的个体因为Wnt4, Foxl2等基因功能的破坏引起的雌

性向雄性的性别逆转驳斥了这一观点, 证明卵巢发育

是由一些特定的雌性决定基因所控制的
[23], 这一结果

最近在鱼类中也得到证实
[24]. 尽管哺乳动物的性别决

定机制是迄今为止研究最深入的, 其已知的性别决定

基因在其他物种中通常也有类似的功能. 但通常这一

保守性只集中于性别决定通路的中游或者下游基因,
而最重要的上游性别决定基因在各物种中不尽相同

(图1, 网络版表1). 有生物学家将这一现象总结为“换
主不换仆”(masters change, slaves remain)[25]. 性别决

定作为一个对种群繁衍极为重要的过程, 相比其他发

育过程来说, 却出人意料地有极为丰富的分子机制.
总体来说,物种的性别决定机制被分为两大类: 环

境性别决定(environmental sex determination, ESD)和
遗传性别决定(genotypic sex determination, GSD). ESD
物种没有性别特异的染色体存在, 其性别在胚胎发育

过程中由周围的各种环境因素作用而决定. GSD物种

的性别由精子和卵子所携带的染色体决定.

2.1 环境决定性别

在某些动物和植物中, 性别是由环境因素来决定,
包括温度、pH、社会因素、季节性、光周期等. 而众

多环境因素中, 温度因素最为典型. 温度决定性别的现

象首次在一种飞龙科蜥蜴(Agama agama)中被报道
[26],

而后又在许多爬行类动物中观察到不同的温度性别决

定模式. 这些动物胚胎发育过程中性别受到温度影响

的范围通常很狭窄, 一般最高和最低的温度之间不超

过5℃, 超出这一范围胚胎容易死亡. 而且温度只在胚

胎发育的特定一段时期对性别有决定作用, 这段时期

被称作温度敏感时期. 在温度敏感时期, 有些物种在

较高温度中产生雌性, 比如红耳龟(Trachemys scripta);
有的物种在较低温度时产生雌性, 比如美洲鳄(Alliga-
tor mississippiensis); 而有的物种较高和较低温度产生

雌性, 中间的温度产生雄性, 比如豹纹守宫(Euble-
pharis macularius)[21]; 也有物种如澳洲淡水鳄(Croco-
dylus johnstoni)可以在任意适宜孵育的温度下产生雌

性后代, 而雄性只在一个很窄的温度范围内产生, 且

在这个温度范围内雄性产出比例很低
[27,28].

为何自然界会演化出环境因子决定性别的模式?
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以温度性别决定为例, Charnov-Bull模型理论认为温度

决定性别机制的演化是由不同性别的个体在不同温度

下的适合度不同所导致的. 当个体的适合度受温度条

件的影响很大, 雌性和雄性获得最大适合度的温度不

同, 而对环境的温度变化又无法控制时, 温度决定性

别的机制会受到自然选择的青睐
[29]. 但是温度决定性

别的机制已经在物种中固定下来后, 气候和温度的剧

烈变化将导致种群的性比大幅度偏离1:1的状态, 严重

影响种群的繁殖率, 甚至可能导致种群的灭绝. 因为环

境性别决定很有可能是羊膜动物祖先的性别决定方

式
[30], 因此其作用机制一直都是研究的热点. 例如濒

危动物扬子鳄(Alligator sinensis)的性别由胚胎孵育时

图 1 部分已知物种的性染色体系统和性别决定基因. 图中符号表示各个物种的性染色体系统, 最右一列为该物种的性别决
定基因. TSD是指温度决定性别的机制, haplodiploids是指以蚂蚁、蜜蜂等物种为代表的通过染色体单倍体或者双倍体差异决
定性别的机制
Figure 1 Sex chromosome systems and known sex determining genes of different species. The symbol in the figure indicates different sex
determination system of each species, and the rightmost column is the sex determination gene of the species. TSD refers to temperature-dependent sex
determination; haplodiploids refers to sex determination mechanisms of ant and honey bees etc., which depends on the ploidy of the individual
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的温度所决定, 根据温度敏感时期前后的生殖嵴和性

腺的转录组分析, 其性别决定通路相关的基因已被揭

示
[31]. 美洲鳄也由温度决定性别, 研究发现TRPV4离

子通道参与美洲鳄的温度决定性别通路, 温度敏感蛋

白AmTRPV4与雄性发育相关
[32]. 最近Ge等人

[33]
发现

了红耳龟的温度决定性别的分子机理, 在红耳龟早期

胚胎内性腺刚发育时, 组蛋白H3第27位赖氨酸(histone
H3 lysine 27, H3K27)的去甲基酶KDM6B(lysine de-
methylase 6B)具有受温度影响的性别二态性的表达,
并且这种性别二态性只在温度敏感时期(胚胎发育的

第15~20时期)呈现. 这种表达模式的结果是不同的温

度使该去甲基酶表达量不同, 在产雄温度下KDM6B
高表达. 因为KDM6B通过消除H3K27组蛋白的三甲基

修饰, 会影响下游基因的表观遗传修饰状态和转录水

平. 因此温度间接地影响了下游的促进雄性性别发育

的相关基因, 包括已知的Dmrt1(doublesex and mab-3
related transcription factor 1)的转录, 从而导致胚胎发

育成不同的性别(图2).
如前所述, 除温度以外还有许多其他环境因素与

性别决定相关, 但至今很少有深入到特定基因的研究.
例如在锦龟(Chrysemys picta)中的实验发现干燥的环

境使胚胎在原本应发育为雄性的温度下发育为雌性,
表明巢的湿度可能影响性腺的发育方向

[34~36]; 还有海

洋端足目动物和一些藤壶的性别被光周期影响
[37,38];

社会因素会影响居住在珊瑚的鱼群和履螺的性

别
[39,40]. 这些例子一方面说明像任何其他的表型一样,

性别和性别决定是遗传和环境相互作用, 共同决定的

结果, 另一方面也提示环境决定性别本身的在适应上

的局限性.

2.2 遗传决定性别

遗传决定性别意味着物种的雌雄个体有着不同的

遗传信息, 即由性染色体决定性腺的发育方向. 大部分

哺乳动物演化出了雄性异配型(male heterogametic)的
性染色体(XY), 即雄性带有一对大小不同的性染色体,
而雌性则带有一对大小相同的性染色体(XX). 研究发

现, 除了单孔类(如鸭嘴兽(Ornithorhynchus anati-
nus)、澳洲针鼹(Tachyglossus aculeatus)[41])以外的所

有哺乳动物, Y染色体都携带Sry基因, 编码了能启动

性腺发育为睾丸的转录因子; 而在雌性中没有Y染色

体, 不存在Sry基因, 从而性腺发育为卵巢. 人类胚胎

发育的第6周, 性腺的分化可从形态上分辨, 接着性激

素开启其他组织器官的性别分化. 有意思的是, 像绝大

多数上游的性别决定基因一样, Sry的表达时期很短,
在XX基因型的雌性小鼠中的转基因实验证明在胚胎

发育时期E11.0和E11.25期间精确的6 h的表达对于诱

导产生睾丸至关重要
[42]. 如果这一表达窗口延后则转

基因小鼠中只会有卵巢形成. Sry将进一步开启X染色

体上Sox9基因在E11.2时期的表达和下游其他雄性决

定通路基因. 而其他雌性决定通路的Wnt5, Rspo1则会

在较晚的发育时期E11.4以后出现性别间的表达差异.
Sox9基因上游的增强子Enh13对启动小鼠睾丸发育也

有至关重要的作用, Enh13的敲除可以导致具有XY性
染色体的小鼠完全转变为雌性小鼠. 如果在人类中

Enh13同源序列所在的32.5 kb的DNA区域删除, 则患

者将表现出XY性别逆转的病征, 表明该增强子在人类

性别发育中很可能有类似的作用
[43](图2). 除人类外还

有一部分爬行动物, 小部分两栖动物、硬骨鱼, 以及节

肢动物门下的部分蜱螨目、甲壳纲、蚧科动物, 所有

的鞘翅目和大部分双翅目昆虫具有XY或XO类型的性

染色体
[16](当Y或W染色体在进化中丢失,则形成了XO

或ZO性染色体系统). 而单孔目的鸭嘴兽和针鼹尽管

也被归类为XY性染色体系统, 但特别之处在于鸭嘴兽

具有5对性染色体, 雌性有5对X染色体, 雄性有5个X染
色体和5个Y染色体

[44]; 澳洲针鼹也有类似的性染色体

系统, 不过雄性有5个X染色体和4个Y染色体
[45].

目前已经有研究在很多物种中发现了大量与性别

决定通路相关的基因(网络版表2). 性别决定通路在一

些模式动物中被研究得较为清晰, 比如在小鼠中, Sry
基因由3个重要的转录因子调节——GATA4 (GATA
binding protein 4), WT1 (Wilms tumor 1 homolog)和
NR5A1 (nuclear receptor subfamily 5 group A member
1)[46]. WT1在LHX9 (LIM homeobox protein 9)的作用下

结合并激活Nr5a1启动子, Sry的表达上调Sox9 (SRY-
box 9)的表达, 从而促进Fgf9 (fibroblast growth factor
9)的表达. Fgf9和Sox9形成正反馈循环, 抑制雌性特异

基因的表达. Rspo1 (R-spondin 1), Wnt4 (wingless-type
MMTV integration site family member 4), Foxl2 (fork-
head box L2)在雌性中特异表达. Rspo1是Wnt4的上游

基因, 它们协同激活β-catenin表达. Wnt4/β-catenin能够

抑制Sox9/Fgf9的正反馈环, Rspo1, Wnt4, Foxl2共同激

活Fst (follistatin)的表达, 从而保证卵巢形成通路的顺
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利运行
[18](图2). 性别被决定后性腺的分化促进睾丸或

卵巢激素的分泌, 从而导致两性结构和生理的区别.
与哺乳动物相比, 鸟类具有雌性异配(female het-

erogametic)的性染色体, 即雌性具有一对大小不同的

ZW性染色体, 雄性有一对大小相同的性染色体. 关于

鸟类性别决定的通路至今还不明确. 一种假说认为在

鸟类的Z染色体上有Dmrt1基因, 该基因在雄性中为两

个拷贝, 雌性中为一个拷贝, 因此有可能该基因的剂量

控制着鸟类的性别
[52,53]. 但自然界中出现的ZZW染色

体核型的一些鸟类物种(如鸡和珩科鸟类)都表现出雌

性性状, 这些现象支持另一假说, 即鸟类的W染色体带

有一未知的上游雌性性别决定基因. 除鸟类外还有鳞

翅目昆虫和大部分爬行动物、少数的两栖动物、硬骨

鱼、蜱螨目、甲壳纲动物具有ZW或ZO类型的性染色

体. 其中家蚕(Bombyx mori)的W染色体上的piRNA前
体序列Fem所转录的piRNA被证实具有性别决定功能,
被这个小RNA沉默的Masc基因使Bmdsx基因产生雌性

特异的剪切体, 促进雌性生殖系统的发育
[54]. ZW性染

色体系统的物种中也存在类似鸭嘴兽的多对性染色体

的现象, 如鲶鱼(Ancistrus sp.2)[55]和大头狗母鱼(Tra-
chinocephalus myops)[56].

除最常见的XY和ZW遗传性别决定系统以外, 大

部分的两栖动物、一些爬行动物、硬骨鱼、甲壳纲动

物、双翅目昆虫和一些植物有着相同形态的性染色

体
[16]. 其他遗传决定性别系统还包括单双倍体性别决

定和UV染色体系统. 前者存在于众多的社会性的膜翅

目昆虫(蜜蜂、黄蜂、蚂蚁等)中, 它们中的雌性均为

二倍体, 雄性为单倍体, 由未受精的卵发育而来
[57]. 比

如在一窝蚂蚁中, 蚁后和工蚁是二倍体, 均为雌性, 雄
蚁则为单倍体;同样在蜜蜂群体中,蜂王和工蜂是二倍

体雌性, 雄蜂为单倍体. 在同样是社会性昆虫的火蚁

(Solenopsis invicta)中, 发现了一对异态的染色体对这

种昆虫的社会多态性起重要作用. 这对染色体与性染

色体类似, 有重组抑制现象, 大部分与蚂蚁社会角色

相关的基因定位于这对染色体的非重组区
[58]. UV染

色体系统多存在于苔类和藓类中.

图 2 脊椎动物性别决定通路
[18,47~51]. A:表示在雄性性别决定通路的基因的上下游情况,深色字体的基因在雄性中表达,浅色

字体的基因在雄性中被抑制; B: 表示在雌性性别决定通路的基因的上下游情况, 浅色字体的基因在雌性中表达, 深色字体的
基因在雌性中被抑制.虚线内的基因为红耳龟、小鼠、鸡和青鳉的性别决定通路共有的基因.箭头表示促进表达,钝头表示抑
制表达. 深色线条表示雄性决定相关通路, 浅色线条表示雌性决定相关通路
Figure 2 Vertebrate sex determination pathway[18,47~51]. A: The upstream and downstream genes in the male sex-determining pathway. Genes in dark
are expressed in males, while in grey are suppressed in males. B: The upstream and downstream genes in the female sex-determining pathway. Genes
in gray are expressed in females, while in dark are inhibited in females. The genes in the dotted line are genes shared by the sex-determining pathways
of red-eared turtle, mouse, chicken, and medaka. Arrows indicate promotion of expression and bluntheads indicate inhibition of expression. Black lines
represent male-related sex-determining pathways, grey lines represent female-related sex-determining pathways
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2.3 植物性别决定

和动物一样, 植物的性别决定对其适应度同样重

要, 但植物的性别决定机制比动物更为复杂, 也与动

物不甚相同. 根据植物的性别决定系统, 把陆地植物

分为三大类: 非维管植物、无种子维管植物、种子植

物. 非维管植物包括苔藓植物和藻类, 由配子体控制

性别, 具有性染色体; 无种子维管植物包括角苔属、

石松类、蕨类植物, 由配子体和孢子体控制性别, 存

在孢子异型现象; 种子植物包括裸子植物和被子植物,
由孢子体控制性别, 存在孢子异型和性染色体

[59].
被子植物有极为丰富的性别系统, 包括雌雄同株

且同花、雌雄同株异花、雌性两性同株、雄性两性同

株、雌雄异花异株、雄性两性异株和雌性两性异株
[2].

植物由雌雄同株逐渐演化出雌雄异株一般经历两个步

骤:先由雌雄同株的个体产生雄性不育的突变,即产生

单雌花, 形成雌性两性异体; 接着雌性不育突变产生,
即有了单雄花, 最终代替了雌雄同株, 诞生雌雄异株的

植物.性染色体的演化也被认为是一个逐步的过程:原
始雌雄同株的祖先基因组中发生了雌性或雄性不育的

突变, 选择与重组抑制固定下来了这些突变, 接着一个

携带雄性不育基因的染色体使个体成为雌性, 携带雌

性不育基因的染色体使个体成为雄性, 从而形成了性

染色体. 在野生草莓(Fragaria virginiana)中的研究发

现, 它有至少两个影响性别的基因位点, 雌性和雌雄同

株共同存在于这种植物中, 它的性别决定位点不存在

重组抑制, 因此它具有最年轻的性染色体, 是研究植

物性染色体演化的模型
[60]. 雌雄异株的植物包括柿

子、开心果、野生葡萄、猕猴桃等. 以柿科的君迁子

(Diospyros lotus)为例, 君迁子的性别决定是由一个小

RNA决定. 雄性植株中OGI基因编码小RNA以抑制

MeGI基因的表达, 雌性植株中MeGI基因抑制花粉形

成
[61]. 黄瓜(Cucumis sativus)主要存在3个性别决定位

点: A(单雄)、G(单雌)、M(雌雄同株). 最先发现的基

因是雌雄同株基因CsACS2, 它在雌雄同株花和单雌株

中决定了雌花的形成. 单雌基因为CmWIP1, 它的表达

抑制心皮的形成, 该基因的功能缺失突变导致全雌株

的产生. 单雄基因是CsACS11, 在单雄株中该基因的非

同义突变导致该酶无法抑制CmWIP1心皮抑制酶, 从

而产生全雄株
[62].

苔类和藓类具有UV染色体系统, 分离的性别只存

在于个体生活史的单倍体阶段, 雌性仅有U染色体, 雄
性有V染色体. 雌雄分别通过有丝分裂产生卵子和精

子, 卵子受精后成为具有U和V染色体的二倍体, 而二

倍体阶段时个体没有性别之分. 二倍体的UV个体经过

减数分裂产生仅有U染色体的雌性孢子或仅有V染色

体的雄性孢子, 之后发育为成熟的具有分离性别的个

体
[63]. 褐藻的UV染色体上有较为保守的性别决定区

域, 但也存在一定程度的基因丢失、获得和重排. 由

于重组抑制导致的选择放松, UV染色体上的性别决定

区域进化速率较快.

2.4 不同性别决定机制之间的转换

与恒温动物(鸟类和哺乳类)的遗传决定性别不同,
变温动物的性别决定由遗传因素或环境因素决定, 又

或者是两者共同控制. 在脊椎动物系统发生树上相同

的性别决定机制并未集中聚集在一个或者多个物种

中, 而是呈现随机的分布, 说明性别决定机制很有可能

独立演化了多次. 即使是亲缘关系近的物种性别决定

机制也会大不相同, 说明不同系统间转换的阈值并

不高.
在龟鳖类和蜥蜴的演化过程中, 遗传决定性别和

温度决定性别的两种机制频繁地相互转变
[64]. 而且这

两种机制的转换并不止在不同物种中被发现, 最近学

者们在鬃狮蜥(Pogona vitticeps)中发现了正在进行中

的两种性别决定机制间的变换
[65]. 具有雄性ZZ性染色

体的鬃狮蜥胚胎在较高温度环境中孵育时性别逆转为

雌性, 并且能与其他雄性正常交配和繁殖, 从而使W染

色体在一代的生殖过程中丢失, 完成了从遗传决定性

别的物种到温度决定性别物种的转变. 而雪蜥(Niveos-
cincuso cellatus)在不同环境中具有不同性别决定方式:
低海拔地区每年温度变化不大, 这里的雪蜥性别由环

境决定; 而高海拔地区温度变化颇大, 遗传决定性别

的系统使它们更容易存活下来
[66].

鱼类的性别决定方式更为复杂, 遗传决定性别和

环境决定性别的机制共存. 遗传决定性别的鱼包括有

XX/XY性染色体系统的青鳉(Oryzias latipes)、虹鳟鱼

(Oncorhunchus mykiss)、尼罗罗非鱼(Oreochromis ni-
loticus), 还有ZZ/ZW性染色体系统的半滑舌鳎(Cyno-
glossus semilaevis)、奥利亚罗非鱼(Oreochromisco
aureus)等. 有的鱼类同一区域的野生种群中既有遗传

决定性别的方式, 也有温度决定性别的方式存在, 例
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如银鲫(Carassius gibelio)[67]. ZW染色体的雌性半滑舌

鳎也会在温度高的时候发育成雄性, 这期间性别决定

通路上的基因是甲基化修饰的主要目标
[68]. 而包括蓝

头濑鱼(Thalassoma bifasciatum)[69]、波氏刺尻鱼(Cen-
tropyge potten)[70]、燕尾鲈(Anthias squamipinnis)[71]在
内的许多鱼类都有雌雄同体现象, 它们的性别会在成

年的某个时期根据发育时间、环境因素或者社会因素

而转换. 总的来说, 性别在生物的演化史里是一个进化

得很快的特征.
同态性染色体系统和异态性染色体系统间的转换

由新产生的雄性化或雌性化突变推动. 同态性染色体

由于性别决定位点导致的重组抑制, 使性染色体逐渐

分化, 并使Y或W染色体丢失大量基因而退化, 从而形

成异态的性染色体系统. 而ZW性染色体系统向XY性
染色体系统的转变由雄性化突变的获得而推动. 例如

一个具有ZW染色体的个体在常染色体上获得了一个

雄性化的突变而发育为雄性,这个突变相对ZW染色体

的雌性决定基因是显性的, 那么该常染色体就有可能

演化成为XY性染色体. 相反, 当XY性染色体系统的

常染色体获得雌性化突变时, 就有可能演化为ZW性

染色体系统
[16].

3 性染色体演化的一般模式

在遗传决定性别的物种中, 性染色体通常呈现以

下特点: 它们染色体大小不同(heteromorphic), 相互之

间重组抑制; 性别特异性的Y/W染色体发生功能退化,
且所有类型的性染色体都会积累与性别特异功能相关

的基因和显示出性别特异的基因表达
[72]. 性染色体通

常被认为是从一对普通的常染色体演化而来, 由于突

变使得原始常染色体上的某个或某几个基因获得了性

别决定的功能(如SRY, DMRT1基因)[2,63,73,74]. 随后, 与

性别决定基因相关的性别拮抗基因(sexually antago-
nistic alleles)(即对一种性别有益但对另一种性别中有

害的基因, 例如控制雄性孔雀羽毛的基因可以提高雄

性的繁殖竞争力, 却可能使雌性更容易被捕获
[75])在其

周围聚集, 逐渐沿Y/W染色体扩散, 形成广泛的重组抑

制——这种现象被认为有利于这些基因与性别决定基

因连锁在一起于某一性别中遗传下去
[2,76]. 此外, 重组

抑制还可能通过转座子的积累或者染色体倒位(chro-
mosome inversion)发生

[73]. 在Y染色体和W染色体上,

大多数区域已停止了和X或Z染色体之间的重组, 但多

数已知物种的性染色体, 为了保证在减数分裂过程中

能够正常配对, 仍然在一端或者两端保留了可以重组

的区域, 被称为假常染色体区域(pseudoautosomal re-
gion, PAR). 群体遗传理论预测, 非重组基因组区域很

容易因为“希尔-罗伯特森干扰效应”导致有害突变大

量累积, 有益突变难以快速固定, 表现出较低的适应水

平
[77]. 这些过程导致了Y/W染色体上多数基因功能丧

失, 发生功能退化. 然而, X/Z染色体在同型配子体

(XX/ZZ)中仍然可以重组, 同型配子体有两份位于X染
色体上基因的拷贝, 这势必会引起在不同性别中X/Z
染色体与常染色体之间基因表达量的失衡. 许多物种

通过独立地演化出不同形式的剂量补偿(dosage com-
pensation)机制来解决此问题(见下文), 因此大多数X/Z
染色体基因尽管在某一性别中只有一个拷贝, 但其活

性在雄性和雌性中实际上是相同的
[78](图3).

性染色体在不同物种间表现出高度的多样性. 主

要体现在性染色体的类型: 从哺乳动物的XY染色体

到鸟类的ZW染色体, 再到单倍体UV染色体; 性染色

体对之间分化的程度和其性别特异染色体的退化程

度, 以及剂量补偿的机制都各有不同
[16,79]. 随着测序技

术的爆炸性增长, 我们对不同物种性染色体及其演化

的探索和理解已经远远超出了经典遗传模式物种的

范畴.

3.1 演化断层

早在1999年, Lahn和Page[80]通过比较X和Y染色体

上基因对(gametolog)相互之间的演化速率就发现, 染

色体上不同区域基因的速率呈现明显的像地质年代梯

度一样的变化模式, 他们称之为性染色体的“演化断

层”(evolutionary strata)现象. 根据他们的推测, 这是由

于X和Y染色体之间重组在不同的时间点发生抑制的

结果: 在越早时间点抑制的区域, X和Y等位基因之间

的差异就越大
[80,81]. 目前已发现人的Y染色体上具有

可能由X染色体和常染色体形成的的融合, 以及Y染色

体上发生倒位导致形成的5个演化断层
[82], 并且其中3

个演化断层在所有真兽亚纲的哺乳动物(除了袋鼠、

鸭嘴兽等以外的哺乳动物)之间共享
[73,76,80,81,83~85]. 之

后的研究发现演化断层在动植物的性染色体上是广泛

存在的现象. 例如鸟类性染色体非重组区域有明显的

演化断层, 它们所有物种共享了一个由染色体倒位形
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成且包含雄性决定基因DMRT1的演化断层. 之后重组

抑制继续扩散, 分别独立在今颚总目(Neognathae, 包

括鸡、斑马雀等90%以上的鸟类物种)部分鸟类中形

成了3个演化断层, 在古颚总目(Palaeognathae)部分鸟

类中形成了1~2个演化断层
[86]. 除此之外, 鸡(Gallus

gallus)W染色体连锁基因的部分注释数据里, 暗示其

至少有3个演化断层
[81,85,87]. 同时, 在白花蝇子草(Silene

latifolia)的性染色上也发现了明显的演化断层
[88].

3.2 Y/W染色体的退化

Y/W染色体上非重组区域的延伸, 将导致有害突

变和转座子序列更容易聚集, 造成基因功能的丢失,
Y/W染色体发生异染色质化和功能退化, 在许多物种

内形成高度分化的性染色体
[2,89]. Y/W染色体退化的

区域通常表现为富集重复序列和转座元件. 通过对年

轻(通常起源时间在500万年以内)的Y染色体系统的研

究, 例如果蝇(Drosophila miranda)、三刺鱼(Gasteros-
teus aculeatus)、青鳉鱼(Oryzias latipes)和木瓜(Carica
papaya)的年轻Y染色体序列分析表明, 它们在重组抑

制以后比同源X染色体连锁区域更快地积累重复元

件
[90~95]. 此外, 它们的蛋白质编码基因容易积累破坏

氨基酸读码框的无义突变, 改变氨基酸序列的错义突

变, 甚至因转座子序列插入发生大规模染色质结构变

化——而这都是由于重组抑制以后, Y/W染色体序列

受到的自然选择作用降低导致的
[90,95]. 同时在极为年

轻(起源时间在10万年左右)的果蝇(Drosophila albomi-
cans)Y染色体上的研究发现, 大部分年轻Y染色体的

基因尽管氨基酸序列没有发生改变, 但它们的表达水

平发生了下调, 表明在Y染色体退化的过程中基因调

控区的有害突变可能比编码区发生得更早
[96].

尽管对Y/W染色体如何退化的研究取得了大量进

展, 但关于它们为什么会发生退化仍待深入研究. 如前

所述, 通常认为Y/W染色体上有害突变的积累, 以及长

期的完全退化, 是Y/W染色体上积累的有害突变和与

其连锁的没有突变或带有有益突变的序列之间的互相

干扰(希尔-罗伯特森干扰效应)所致——这一过程与该

染色体缺乏重组相关
[95]. 通常群体遗传模型有3个重

要组成部分: 突变、选择和遗传漂变(genetic drift). 自
然群体不同个体的基因组中容易积累有害突变以及极

少量的有益突变, 前者在染色体重组区域将受到自然

选择负选择的作用, 按其有害程度大小(即选择系数)
被清除, 后者则会受到正选择的作用在群体中被固定.
然而在重组率降低或没有重组的性染色体上, 一个基

因座中的有害或有益突变的自然选择作用将受到连锁

图 3 性染色体演化的一般模式. 图中性染色体上的黑色横实线代表性别决定基因, 黑色横虚线代表性别拮抗(sexual antago-
nistic)基因,灰色代表停止重组的区域, PAR是指假常染色体区域,在PAR性染色体仍然可以配对重组. A:性染色体通常被认为
是从一对普通的常染色体演化而来. B: 突变导致原始常染色体上的某几个基因获得了性别决定的功能. C-D: 性别拮抗基因在
性别决定基因周围聚集并逐渐沿Y/W染色体扩散, 形成广泛的重组抑制区域, 导致Y/W染色体上多数基因功能丧失, Y/W染色
体发生功能退化. E: Y/W染色体完全退化, 形成高度分化的性染色体. F: 许多物种演化出剂量补偿机制来平衡不同性别中X/Z
染色体与常染色体之间的基因表达量
Figure 3 General pattern of sex chromosome evolution. The black horizontal solid line on the sex chromosome represents the sex-determining gene,
and the black horizontal dotted line represents the sexually antagonistic gene, the gray area represents the region where the recombination is
suppressed. PAR refers to the pseudoautosomal region, and sex chromosomes still have recombination in PAR. A: Sex chromosomes are usually
presumed to have evolved from a pair of ordinary autosomes. B: Mutations cause certain genes on the original autosome to acquire the sex-determining
function. C-D: The sexually antagonistic alleles are expected to accumulate surrounding the sex-determining gene and gradually spread along the Y/W
chromosome, driving more events of recombination suppression and resulting in the loss of most gene functions on the Y/W chromosomes. E: The Y/
W chromosomes are completely degenerated, forming highly differentiated sex chromosomes. F: Many species have evolved dosage compensation
mechanisms to balance the gene expression between X/Z chromosomes and autosomes in different sexes
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区域其他突变的干扰, 选择效率降低, 从而导致Y/W染

色体的退化
[95]. 至今关于Y/W染色体的退化主要有以

下4种模型
[95]. (i) 通过背景选择(background selection):

具有强烈有害突变的等位基因会在自然群体中被迅速

清除, 导致无法重组的Y/W染色体多态性下降, 有效群

体大小变小, 从而不断地积累弱有害突变, 致使长期内

Y/W染色体不断退化
[97,98]. (ii) 穆勒齿轮(Muller’s

ratchet): 没有突变或携带最少数量有害突变的Y/W染

色体在群体中随机丢失
[89,99,100], 在不能重组的情况下

该过程不可逆, 导致Y/W染色体上有害突变的固定及

不断积累
[101]. (iii) 通过对有益突变的正选择而产生遗

传漂移(genetic hitchhiking)效应: 通过对非重组的Y/W
染色体上有益突变的正选择, 使与其连锁的其他有害

突变也固定在了染色体上
[102,103]. (iv) 非重组的Y/W染

色体相比X染色体适应性下降: 自然选择将清除非重

组的Y/W染色体上的严重有害的突变, 但这一过程将

同时清除与之连锁的其他有益突变, 从而相对于可以

自由重组的的X染色体或常染色体, Y/W染色体发生

适应性进化的速率会降低
[104,105]. 这些模型表明Y染色

体退化可能是以牺牲染色体上大多数其他基因为代

价, 来使少数基因座(通常是性别特异性功能功能基

因)得到保留
[95](图4).

图 4 Y/W染色体退化模型. 目前关于Y/W染色体的退化原因主要有4种模型, 其中灰色条形代表保留下来的序列, 白色条形
代表被清除的序列. A: 背景选择, 具有强有害突变的等位基因在自然群体中被迅速清除, 导致无法重组的Y/W染色体多态性
下降, 有效群体大小变小, 致使弱有害突变不断积累引起Y/W染色体的退化. B: 穆勒齿轮, 没有突变或携带最少数量有害突变
的Y/W染色体在群体中随机丢失, 在不能重组的情况下该过程不可逆, 导致Y/W染色体上有害突变的固定和积累. C: 遗传漂
移, 通过对非重组的Y/W染色体上有益突变的正选择, 使与其连锁的其他有害突变也固定在了染色体上. D: Y/W染色体适应
性降低, 自然选择将清除非重组的Y/W染色体上的严重有害突变, 但同时也会将与之连锁的其他有益基因清除掉, 导致Y/W染
色体相对于仍可以自由重组的X染色体或常染色体适应性进化速率的降低(改编自Bachtrog D Curr Opin Genet Dev 2006[95])
Figure 4 Models of Y/W-chromosome degeneration. There are currently four models for the degeneration of Y/W chromosomes. Gray bars represent
the retained sequences and white bars represent the sequences that are removed from the population later. A: Background selection: Alleles with strong
deleterious mutations are rapidly purged in the natural population, resulting in a decrease in the polymorphism level of the Y/W chromosomes that
cannot be recovered. Because the size of the effective population becomes smaller, deleterious mutations start to accumulate and cause the
degeneration of Y/W chromosomes. B: Muller’s ratchet: Y/W chromosomes without mutations or carrying the least number of deleterious mutations
are randomly lost in the population. This process is irreversible in the absence of recombination, resulting in the fixation and accumulation of
deleterious mutations on the Y/W chromosomes. C: Genetic hitchhiking: By positive selection of beneficial mutations in the non-recombination
regions of the Y/W chromosomes, other linked deleterious mutations are also fixed on the chromosomes. D: Maladaptation of Y/W chromosomes:
natural selection will eliminate severely deleterious mutations on the non-recombination regions of Y/W chromosomes, but will also remove other
linked beneficial mutations, resulting in a slower rate of adaptive evolution of Y/W chromosomes compared to X chromosomes or autosomes with
recombination (Modified by Bachtrog D Curr Opin Genet Dev 2006 [95])
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需要指出的是, 尽管有些生物完全失去了Y染色

体(例如蟋蟀和鼹鼠)[106,107], 但并非所有的性染色体都

会高度分化, 比如鸵鸟(Struthio camelus)和蟒蛇(Py-
thon bivittatus)[2,16,108~111]. 部分学者认为Y染色体最终

会消失
[112~114], 但目前在人类Y染色体上报道了越来越

多的蛋白质编码基因, 以及在某些物种中发现基因数

目大致相同的性染色体能稳定地长期保持, 这些结果

都在不断修正Y, W染色体一定会消失的观点
[16,115].

3.3 剂量补偿效应

在Y/W染色体退化后, 具有同型配子的性别(XX/
ZZ)有两份位于X/Z染色体上基因的拷贝, 而具有异型

配子的性别(比如哺乳动物的雄性或者鸟类的雌性)仅
有一份拷贝, 但两种性别常染色体上基因拷贝数却是

相同的. 这会导致异配性别中X/Z染色体上基因表达

量相对于常染色体上基因表达量的比值不同, 进一步

影响两种性别中的基因表达网络
[116,117]. 因此为了平

衡性染色体与常染色体之间的基因表达量, 生物体采

取了剂量补偿(dosage compensation)的机制
[116,117]. 这

一术语最初由Muller[118]在1947年提出, 指在不同性别

中平衡性染色体或常染色体连锁基因表达的过程
[119].

经过剂量补偿后, X/Z染色体上的许多基因在两性中

表现出经常具有相同的表达水平
[78].

剂量补偿是一种常见的生物现象, 在哺乳动物、

鸟类、蛇中都可不同程度地观察到
[120]. 剂量补偿可通

过多种方式实现, 且不同的生物体中常常有不同方式

和程度的剂量补偿机制. 例如雄性果蝇(Drosophila)中
X染色体的转录增加2倍[120,121]; XX雌雄同体的秀丽隐

杆线虫(Caenorhabditis elegans)有效地将每个X染色体

的表达减半
[122]; 雌性哺乳动物中的两条X染色体有一

条随机失活
[120,121](图5). 这些物种中的剂量补偿为全

局剂量补偿(global dosage compensation), 即几乎整条

X或者Z染色体的基因的表达量都受到了影响. 但同时

也有研究表明哺乳动物X染色体上大约有15%的的基

因不存在剂量补偿效应
[123].

与全局剂量补偿不同的是, 在许多其他物种, 尤其

是雌性异配的ZW性染色体系统中,大都只存在局部剂

量补偿或者单个基因的剂量补偿(partial or gene-by-
gene dosage compensation)[124]. 对鸡(Gallus gallus)和
斑马雀(Taeniopygia guttata)的研究发现, 它们仅有一

部分性染色体上的基因被单独剂量补偿, 623个鸡Z连

锁基因中有479个基因至少在一个组织中显示出雄性

偏向表达, 斑马雀被研究的52个基因中有36个Z连锁

基因在雄性中表达水平较高
[125,126].此外,在家蚕(Bom-

byx mori)中也发现其仅在特定的发育时间和组织中对

某些基因进行局部剂量补偿, 但在不同组织的579个基

因中分别有21%~65%不等比例的Z连锁基因却是雄性

偏向的
[127](图5). 相比于ZW性染色体系统, 全局剂量

补偿通常更容易发生在XY性染色体系统中
[124]. 有可

能的一种解释是性别选择更容易发生在雄性中; 且由

于雄性的突变速率通常比雌性高(“雄性驱动进化”效
应, male-driven evolution)[128], 导致Y染色体比W染色

体更容易积累有害突变发生退化
[63], 这两个因素的作

用导致许多ZW物种没有像XY物种那样广泛地演化出

全局剂量补偿机制
[124]. 但目前还没有实验数据可证明

该解释. 总之, 越来越多的研究表明, 我们对剂量补偿

机制的认识仍然是不全面的, 全局剂量补偿机制有可

能不是必需的且并不必然伴随性染色体的演化
[129].

3.4 性染色体的特化

性染色体与常染色体的演化方式不同
[130]. 在性染

色体和常染色体之间可以观察到许多差异, 许多爬行

动物、大多数鸟类和哺乳动物在异配性别中具有染色

体大小和基因组组成相差很大的性染色体对. 这些差

图 5 不同物种的剂量补偿机制. 不同生物体中采取不同方
式和程度的剂量补偿机制. 果蝇、秀丽隐杆线虫和哺乳动物
采取全局剂量补偿: 雄性果蝇中X染色体的转录增加2倍,
XX雌雄同体的秀丽隐杆线虫有效地将每个X染色体的表达
减半, 雌性哺乳动物中两条X染色体有一条随机失活. 家蚕
仅在特定的发育时间和组织中对某些基因进行局部剂量补
偿
Figure 5 Dosage compensation mechanisms for different species.
Different strategies and degrees of dosage compensation mechanisms
are employed in different organisms. Drosophila, Caenorhabditis
elegans and mammals have global dosage compensation: the transcrip-
tion of the X chromosome in male Drosophila is doubled, the XX
hermaphroditic C. elegans effectively reduces the expression of each X
chromosome to half, and one of the two X chromosomes is randomly
inactivated in female mammals. Bombyx mori has partial dosage
compensation for certain genes only at specific developmental time
points and tissues

中国科学: 生命科学 2019 年 第 49 卷 第 4 期

413

Downloaded to IP: 192.168.0.213 On: 2019-12-18 11:10:43 http://engine.scichina.com/doi/10.1360/N052018-00208



异是Y/W染色体的退化和特化,同时也是X/Z染色体的

特化共同造成的结果
[131].

众多研究表明, Y和W染色体由于其性别特异的

遗传方式而受到独特的进化压力
[130], 性别特异性适应

可能驱动了早期性染色体的进化. 例如, Y染色体失去

了大部分曾经和X染色体共享的原始基因并积累了大

量的重复序列
[132]. 但是同时, 人类的Y染色体含有大

量的回文序列, 这些序列可以介导Y染色体内部自身

序列的重组, 以延缓功能的退化过程
[133]. 另外最近对

小鼠Y染色体全基因组序列的测定显示, 有少数几个

基因通过串联重复的机制发生大规模复制, 产生了几

百个拷贝——而这些基因都专一地在雄性睾丸中表

达
[134]. 这一结果揭示雄性特异的遗传模式有利于Y染

色体上大量雄性相关基因的获得(“雄性化”)[134]. 类似

的结果也在果蝇D. miranda年轻的Y染色体上发现, 对
于雄性有利的基因相比其他基因更可能经历适应性的

进化, 而一些在果蝇睾丸或者附睾中特异表达的基因,
在Y染色体上不但没有发生退化, 反而显示出表达量

的升高
[135]. 相比之下, X染色体仍在雌性中重组, 且相

比于常染色体X染色体通过雌性传播的频率高于雄性,
将导致雄性相关基因的丢失(“去雄性化”)[136,137]. Stur-
gill等人

[138]
对多种果蝇物种的X染色体进行了研究,

发现相比其他染色体这些物种的X染色体上都欠缺雄

性偏向表达的基因. 而在鸟类中Moghadam等人
[130]

通

过研究不同驯化模式下的鸡的品系, 尤其是将被驯化

具有优良产蛋性状的品系和被驯化用于斗鸡的品系相

互比较, 揭示了雌性特异的选择模式将对W染色体基

因的表达产生更严重的影响. 在具有优良产蛋性状的

鸡的品系里面, 其W连锁的基因都发生了基因表达量

相对于其他品系的上调
[130].

3.5 新性染色体的研究

绝大多数物种(包括所有的遗传模式物种人类、

鸡、黑腹果蝇等)的Y或者W染色体都经过超过5000万
年以上的漫长演化历史, 已经丢失了绝大多数的基因,
其DNA序列变得高度重复, 因此无法研究它们退化的

历史和机制. Y或W染色体如何退化只可能在最近形

成的性别决定系统, 或者是最近与性染色体发生融合

而获得性染色体演化模式的常染色体, 即“新性染色

体”(neo-sex chromosome)系统中进行研究. 鹿科动物

黑麂(Muntiacus crinifrons)、果蝇(Drosophila)和三刺

鱼中都有发现有新性染色体的存在. 黑麂是我国珍稀

保护动物, 其雄性中携带特异的染色体倒位, 从而无

法与同源染色体进行重组. 而其同源染色体又与古老

的X染色体发生了染色体融合. 这一系列的染色体变

化在黑麂的近缘物种赤麂(Muntiacus muntjak vagina-
lis)中不存在, 基于两个物种的分歧年代估算, 这样的

新性染色体系统起源的年代仅仅只有50万年不到. 因

此黑麂是研究哺乳动物Y染色体进化难得的模型
[139].

先前的研究发现, 在如此短的进化尺度中, 有一些新Y
染色体上的基因积累了改变氨基酸序列的错义突变,
也有一些在基因启动子区域的突变导致了Y染色体基

因表达水平的下调. 类似地, 关于棘鱼(Gasterosteidae)
的实验证明, 新性染色体的形成有可能驱动新的物种

的形成. 日本海三刺鱼携带的新性染色体起源时间大

概在距今150~200万年内, 是X1X2Y性染色体系统, 其

中X1来自祖先的X染色体, X2是来自祖先常染色体的

新X染色体, Y来自祖先一个性染色体与一个常染色体

的融合. 有意思的是, 与雄性交配攻击性行为关联的基

因位于这一新X染色体上, 而该物种的攻击性交配行

为使其近缘物种的雌性棘鱼避免与之交配, 同时这

两种群体的后代是不育的, 从而导致该群体逐渐成为

一个新物种
[140]. 同样, 在研究Y染色体演化的经典模

型——果蝇(Drosophila miranda)中发现, 其新性染色

体起源于距今100万年内, 不仅提供了关于Y染色体早

期如何演化的信息(见上文), 也提供了X染色体上如何

演化出剂量补偿效应机制的信息
[141].

4 总结

性别决定机制和性染色体演化是演化生物学的核

心研究领域. 由于性别决定的过程发生在早期发育阶

段, 而性染色体通常携带剂量补偿效应这一调节整条

染色体的表观遗传基因调控机制, 所以这一领域的研

究还经常与发育生物学和细胞分子生物学领域发生交

叉形成研究热点. 而Y染色体和W染色体不能进行重

组, 因此又是群体遗传学家研究基因和序列如何在无

法重组的条件下演化的独特模型, 对于我们理解同源

重组和性别本身的意义非常重要. 但是前人通过对大

量性染色体演化研究的总结发现, 许多关于性染色体

演化规律的结论都是基于具有高度分化的性染色体的

模式生物中, 例如果蝇和人类
[79]. 这提示我们对性别
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决定机制和性染色体演化的理解可能更偏向于哺乳动

物类似的XY系统, 并且很大程度上受到模式生物学研

究的影响
[142]. 但是理论模拟提示, ZW性染色体系统有

可能对性别选择效应更加敏感
[143], 这解释了为什么在

鸟类或者蝴蝶等这些物种的雄性中, 我们经常能够观

察到多样性远远高于哺乳动物或者果蝇的性别性状.
因此, 大规模测序技术的革命性应用在未来将使研究

更多物种不同类型的, 以及不同演化阶段的性染色体

系统成为可能. 这也是我们进一步丰富对性染色体演

化的认知方向. 尤其需要指出的是, 在人类基因组计

划草图完成之后, 至今大量哺乳动物的Y染色体序列

包括人类、黑猩猩、大猩猩、猕猴等等已经被完全测

定
[144~147]. 而目前ZW染色体系统的物种仅有鸡的W染

色体序列在去年被正式公布
[148]. 其中的原因一方面是

由于先前提到的物种选择的偏好性, 另一方面是由于

性染色体的高度特化——Y/W染色体的重复序列含量

通常都在50%以上, 这对于现在主导基因组学研究的

二代测序技术来说是几乎不可能完成的组装任务. 但

单分子实时测序技术, 如PacBio, Oxford Nanopore等第

三代测序技术, 将改变这一现状. 因为它们的读长通常

都可以达到10~100 kb之间, 这对于重复序列的组装有

着非常大的优势, 从而可以使我们获得更加完整的

Y/W染色体的全基因组序列
[149]. 由此, 我们也可以更

进一步验证在性染色体演化中转座元件和大规模的结

构变化所扮演的角色
[73]. 与此同时, 新的功能验证实验

技术, 例如基因组编辑技术CRISPR/Cas9在更多的非模

式物种中得到应用. 这对验证鉴定候选性别决定基因

至关重要, 将为研究性染色体演化翻开新的一页
[79].
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Evolution of sex determination mechanisms and sex chromosomes
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The evolution of sex determination mechanisms and sex chromosomes has always been a central research topic in evolutionary
biology. Because the sex determination process occurs during the early stage of development, and the regulation of sex-linked genes
often involves non-coding RNAs and epigenetic modifications, this topic is an interdisciplinary hotspot with developmental biology
and molecular biology. This review elaborates on the importance and origin of sex, numerous ways of sex determination, and the
mechanisms of sex chromosome evolution. We will summarize the reported sex-determining genes and introduce the population
genetic models under which the sex chromosomes evolve without homologous recombination. To date, only a few sex-determining
genes have been discovered, but they have already exhibited a great diversity beyond biologists’ expectation. Future research
directions will focus on identifying more upstream sex-determining genes for plants and animals and their downstream sex-
determining pathways. New genome research and gene knockout techniques will develop other appropriate model organisms in this
area, and to ultimately address the basic biological questions that why different organisms need to evolve such a great variety of sex-
determining ways and how they transit to each other.
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