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许多生物体的性染色体具有较大的非重组区域，这些区域已经逐步扩展，产生了分化的“进化层”。造成这种情况的原因仍然知之甚少，但迄今为止提出的主要假设是基于由于性别差异而导致的拮抗选择。然而，事实证明，很难获得性拮抗选择在延长重组抑制中的作用的经验证据，并且拮抗选择已被证明不太可能解释在真菌交配型染色体上观察到的进化层。
2022 年 7 月 19 日，巴黎萨克雷大学的Paul Jay等人在PLoS biology杂志在线发表题为“Sheltering of deleterious mutations explains the stepwise extension of recombination suppression on sex chromosomes and other supergenes” 的研究论文，该研究结果表明，重组抑制对性染色体、交配型染色体和一般超基因的逐步扩展。
但是，在2025 年 3 月 27 日，该文章被撤回，主要原因是对文章的有效性及文章内容提出担忧。
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在本文 [1] 发表后，人们对主要结论的有效性以及对文章中描述的保护过程的推论的支持提出了质疑。PLOS Biology 文章 [1] 建立在先前的发现之上，即如果抑制重组的倒位危害小于平均值 [2]，则可能会传播，并声称由于 Y 染色体从未经历纯合性（因此隐性有害突变被“保护”），Y 染色体上的倒位固定传播率高于常染色体，因此在广泛的实际参数值范围内。因此，保护模型据称可以解释广泛参数空间内的重组抑制。有人担心是否已经证明了所声称的参数值范围。
具体而言，有人提出，宽广参数空间的说法依赖于图 3C，该图采用了一种排除 20 代内丢失的倒位的方法（如图 3C 的图例中所述），而对完整的起源到固定模型（包括前 20 代）的分析与广度说法并不明显一致 [3]。特别是，当考虑中性突变（s = 0）的完整起源到固定模型时，在这种情况下不会发生掩蔽，许多参数空间的结果与声称支持掩蔽过程的结果相似 [3]，因此质疑在掩蔽是因果过程（而不是漂移）的情况下参数空间广度的推断是否有效。
PLOS Biology 与作者讨论了这些问题，作者表示，当分析包括前 20 代时，固定的绝对频率较低，但在参数值范围较大的情况下，Y 染色体上的倒位固定率仍然高于常染色体。此外，他们还指出，当有害突变分离时，s = 0 不是研究倒位动力学的标准或适当控制。
PLOS 就这些问题咨询了该领域的两位专家，他们评估了文章 [1]、Olito 和 Charlesworth [3] 提出的科学批评以及作者的回应。
第一位专家得出结论，[3] 中提出的担忧是有效的。具体来说，他们同意批评 [3] 中提出的分析，并建议 s = 0 的情况与支持以下推论有关：常染色体和 Y 染色体上倒位固定相对率之间的差异可能归因于掩蔽过程，s = 0 建立了不能用掩蔽效应作为解释的界限。需要指出的是，文章 [1] 没有报告一个数字来捕捉拟议的掩蔽过程的实际界限，读者可能会错误地解释结果。尽管咨询的专家没有发现文章 [1] 中报告的数学结果有任何错误，但他们表示，文章中的重要主张和推论没有得到支持。他们进一步表示，作者的回应并没有令人满意地解决这些问题，而这些问题对于文章关于保护过程可以运行的参数空间广度的主要主张至关重要。
第二位专家同意对所声称的参数空间广度的担忧，并表示文章 [1] 中公布的数字不足以量化保护过程的强度和普遍性，研究向中性情况 (s = 0) 的转变并包括中性情况是有用的。
PLOS Biology 编辑得出结论，文章中报告的一些发现可能是有效的，但结论的关键方面没有得到已发表分析的充分支持，因此文章不符合 PLOS Biology 的出版标准。因此，PLOS Biology 编辑撤回了这篇文章。
所有作者都坚持文章的发现，不同意编辑评估或撤稿决定。
注意：有关此事的更多论述可在其他地方找到 [3–5]。PLOS Biology 的编辑评估采用了以预印本形式发布的详细评论 [3]；关于庇护假设的进一步讨论后来发表在一篇观点文章 [4] 中；[1] 的作者最近发布了一份预印本 [5] 以回应 [3] 中提出的问题。PLOS 不支持 [3–5] 中的任何指控或论述。
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