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现存细胞生命共享很多核心的代谢特征, 例如利

用ATP作为共同的能量货币、使用高度一致的分子机

制处理遗传信息流(如生物学中心法则所展示), 表明

它们应该演化自一个共同的祖先(Theobald, 2010; Hug
等, 2016). 因此, 了解远古生命尤其是细胞生命的最近

共同祖先(last universal common ancestor, LUCA)的年

龄和代谢特征是研究地球生命起源及其进化历史的关

键(Crapitto等, 2022). 最近, Moody等(2024)采用了最新

的数据集和演化模型较为精确地推断出LUCA大约生

活在42亿年前(即4.2Ga), 其基因组超过了2.5Mb, 可编

码大约2600种蛋白质, 与现代原核生物的基因组大小

相当. 该研究创新性提出LUCA是42亿年前就已经形

成的地球早期生态系统的一部分, 它很可能在厌氧条

件下通过代谢H2和CO2合成乙酸, 并为其他生物提供

生态位(Moody等, 2024).
LUCA的年龄和代谢特征是生命科学和地球科学

领域共同关注的瓶颈问题. 首先, 目前普遍采用松弛分

子钟模型对系统发育树上的祖先节点进行定年, 该方

法非常依赖化石和地球化学数据的准确性(Ho和Duch-
êne, 2014). 然而, 前寒武纪的化石和地球化学信息十

分有限且充满模糊性, 会导致代表LUCA的系统发育

树根节点的年龄推断存在巨大误差(Moody等, 2022).

根据月球形成时大碰撞的时间和最早的生物化石记

录, 生命之树的根节点通常被赋予一个较大的时间范

围(4.5Ga~3.4Ga)约束, 而LUCA的年龄也被估计介于

4.5Ga和3.4Ga之间(Sugitani等, 2015; Betts等, 2018).
为了应对这些挑战, Moody等(2024)利用了LUCA前旁

系同源基因来提高分子钟的可靠性. 就像现代生物的

基因组中存在着旁系同源物, 一些基因(例如ATPase)
可能在LUCA出现之前便产生了基因复制并以旁系同

源物的形式存在于LUCA的基因组(Gogarten和Taiz,
1992). 使用这些LUCA出现前复制的基因可以将

LUCA由系统发育树上的一个根节点变成两个后代节

点, 并且相同的化石年代校准可以平行地应用在两棵

子树的镜像节点上(如图1a所示), 从而实现对时间推

断的交叉支撑(cross-bracing), 这大大降低了由序列进

化速率差异而导致的定年的不可靠性(Gribaldo和
Cammarano, 1998; Moody等, 2024). Moody等(2024)共
采用了5对LUCA前复制的旁系同源基因, 使用它们的

串联序列比对以及单个基因序列比对进行了多次分子

钟的时间校对, 给出了目前最精确的LUCA年龄推断

(95%置信区间: 4.33~4.18Ga).
Moody等(2024)也提供了关于LUCA代谢性质的

新观点. 早期研究主要基于基因家族的系统发育分布
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(也叫系统发育图谱)来重建LUCA基因组(Kunin和Ou-
zounis, 2003). 如果只考虑垂直遗传, 科学家们会根据

现存生物基因组中普遍存在的基因家族, 推断出一个

过于简洁的“LUCA基因组”. 这一“LUCA基因组”仅包

含核糖体蛋白以及DNA复制、转录和翻译相关的蛋

白, 缺乏必要的代谢基因来判断LUCA的代谢特征

(Harris等, 2003). Moody等(2024)使用了最近发展的基

因树-物种树调和算法合并似然估计(amalgamated
likelihood estimation, ALE)来推断每个KEGG直系同源

基因家族(KEGG Orthology, KO)的进化历史. 具体说

来, ALE通过比较每一个基因家族的基因树和物种树

(即使用共有单拷贝标记基因的串联比对构建的系统

发育树), 估计该基因家族进化历史中的基因复制、基

因丢失和水平基因转移事件, 以及该基因家族出现在

物种树上特定节点的概率(图1b). 通过分析700个基因

组(包含350个古菌和350个细菌), Moody等(2024)推断

出399个很可能存在于LUCA的KO(存在概率≥0.75, 且
在古菌和细菌中均出现 ) . 如果降低阈值 (存在概

率≥0.5), 可能存在于LUCA的KO高达1124个, Moody
等(2024)据此进一步推断出LUCA基因组的大小约为

2.75Mb(95%置信区间: 2.49~2.99Mb). 与以往研究推

断出的较为简单的LUCA基因组(Crapitto等, 2022)相
比较, Moody等(2024)给我们展示了一个更加完整并

且与现代原核生物类似的LUCA: 它很可能栖息于海

洋表面或深海, 在无氧条件下通过Wood-Ljungdahl途
径产乙酸, 通过糖异生/糖酵解获得生长能量, 甚至拥

有早期的Cas酶免疫系统. 鉴于LUCA的复杂性和代谢

特点, 无论LUCA是自养、异样还是两者兼有, 它都不

大可能是孤立存在的, 也即LUCA应该生活于一个已

存在地球早期生态系统中.
综上所述, Moody等(2024)对LUCA年龄和代谢特

征的研究方法与结果对探索地球生命演化历史具有重

要的参考价值. 目前, 基因树-物种树调和工具已经帮

助推断了多个谱系祖先的代谢性质, 包括全体细菌、

CCTB(closely clustered thermophilic bacteria)分枝以及

古菌中的Nitrososphaeria、Bathyarchaeia、Heimdal-
larchaeia(真核生物潜在祖先)和Marine group II(MGII)
等(Coleman等, 2021; Qi等, 2021; Eme等, 2023; Leng
等, 2023; Fan等, 2024; Luo等, 2024). 结合祖先年龄的

推断, 这些研究正致力于构建一个生命与地球协同演

化的体系(Hou等, 2023). 不过, 当前的研究仍存在一

些挑战, 这包括数目有限的LUCA前旁系同源基因以

及他们未知的遗传稳定性(Zhaxybayeva等, 2005). 换

句话说, 这些基因在LUCA后是否均为稳定的垂直遗

传(直系同源), 仍需要进一步的探索. 此外, 具有较为

完善的功能描述的基因家族(被注释到KO)只占现代

细菌和古菌代表基因组中所有编码基因的一部分(平
均约55%), 并且这个比例因谱系而异(图2). 这导致我

们对现代微生物代谢能力及其多样性的认知仍然有很

大局限性, 并影响我们对祖先基因组推断的准确性

(Koppel等, 2018; Crapitto等, 2022). 例如, 尽管Moody
等(2024)推断出LUCA的基因组能编码超过2600个蛋

白, 但只有1124个功能已知(存在概率≥0.5), 而用于

LUCA代谢重构的只有其中的399个(存在概率≥0.75).
对微生物基因组“暗物质”的挖掘以及更多谱系

(尤其是那些发生了重要进化事件的谱系)的原核生物

祖先基因组重建或许将有助于逐步追溯并重构一个更

加真实的LUCA. 除了Moody等(2024)使用的交叉支撑

方法, 最近一些研究还构建了包含细菌、真核生物线

粒体和质体的系统发育树, 进而利用真核生物丰富的

化石资料校准原核生物进化节点, 以增强分子钟的精

图 1 分子钟的交叉支撑校准以及基因树和物种树调和示
意图

(a) 以物种A、B和C的共同祖先(common ancestor, CA)为例, 使用

CA出现之前复制的旁系同源基因构建系统发育树, 会产生两个通

过根节点相连的均包含物种A、B和C的子树, 这时候CA不再是系

统发育树的根节点(root), 而是两个后代节点(n2). 原本应用在n1节
点上的时间约束(根据化石年代)可以平行应用在两棵子树上的镜像

节点, 实现分子钟的交叉支撑校准(Moody等, 2024). (b) 物种A包含

一对旁系同源基因a1和a2, 物种B和C分别包含对应的同源基因b和
c. 将物种树和基因树进行调和, 推断出物种A所在的分枝发生过一

次基因复制事件(Szöllősi等, 2013)
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确度(Liao等, 2024).令人鼓舞的是, 最近一些研究利用

分子钟探索了氨氧化、厌氧甲烷氧化和富羧基氧化等

代谢特征的进化与重要地质事件之间的耦合关系(Ren
等, 2019; Yang等, 2021; Wang等, 2022; Shang, 2023),
展示了微生物进化的地质学意义. 总之, 在目前大数据

和人工智能突飞猛进发展的情况下, 不同领域科学家

们的协作有望产生更新且更准确的标准化方法, 进而

帮助更好地探索原核生物祖先的年龄和代谢特征以及

重大地质事件中生命与地球化学过程协同演化的

机制.
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