
世纪下半叶能。

直不明其理。直到 世纪中期， 的豌豆实验才打开了探索

实验的重要意义直到遗传机理的大门；遗憾的是 年才被人们

后来被称为基因，它决定了生物个体在某一方面的特重新发现。遗传单位

性。

纵向传递，基因的遗传是相对独立的；其次

遗传定律描述了两个基本的遗传规律：首先，作为信息流的

作为信息的横向表达，由于存在

多个等位基因的相互竞争，生物个体的外在表现型并不一定能反映它的内

在基因型。

生物学是研究生命现象的科学，其目的是为了了解生物体的结构与功

不仅遗传学（分析遗传功能的生物学分支）取得了巨大

的成就，而且由于显微镜的发明，细胞生物学的发展也突飞猛进。最重要的

子代之间的信息传送，一历史发展的早期，人类对遗传现象，也就是父代与

也能够在细胞内得以表达。在人类传，同时在生物个体发生的过程中，信息

生命信息不仅在细胞之间世代相信息的复杂系统

基 因 和 基 因 组

生命是存储并加工

生命的蓝图



生物学的基础。

后基因组信息学

表 基因组和基因

上。染色体上的全套基因是，人们发现遗传物质就在细胞核内的染色体 或

者更准确地说是单倍体染色体上的全套基因，被称为基因组。从生命信息

流的角度看，基因组是信息传递的结构和功能单位，而基因则是信息表达的

结构和功能单位（表

世纪发展起来的遗传学和细胞生物学规律是现代生物学尤其是分子

世纪后半叶则是分子生物学发展的黄金时期。在分子生

物学领域，实验技术的确立和迅猛发展为基因和基因组的研究建立了分子

基础，揭示了各种细胞过程中生物大分子之间的结构与功能的关系，并最终

提出了人类基因组计划。人类基因组计划的目的就是为了解读生命的蓝

图。接下来让我们快速浏览一下这些发展。

的总和都等于嘧啶译者注：原文可能有误，应为嘌呤（ ）的总和。

和分子包含两条链，每条链都是由 种核苷酸重复组成的线

腺嘧啶 ）和胞嘧啶 ）的总和）的总和都等于鸟嘌呤 。实际上，每个

得到。同时实验发现，在任何 ）和胸组成中，腺嘌呤（

的 和衍射数据中推导出来的，而这些衍射数据由

提出了 纤维结构的双螺旋模型。这一结构模型是从

和年，包含遗传信息，而蛋白质则是在细胞内合成的。

初，人们猜想蛋白质可能是遗传物质；但是到了 世纪中期，研究表明

染色体是由脱氧核糖核酸（ ）和蛋白质组成的大分子复合物。最

和蛋白质



腺

表

呤

鸟嘌呤

胞嘧啶

胸腺嘧啶

尿嘧啶

）嘌呤（

嘧啶（

任意核苷

或

或

弱键（

强键（

氨基（

酮类（

非腺嘌呤

非尿嘌呤（

非胞嘧啶

非胸腺嘧啶

或

或

或

或

或

或

或

或

或

或

或或

）

）

核苷酸代码

核苷酸和蛋白质表

递，而互补的双链则确保了信息复制的正确性。

揭示了遗传信息的传分子的复制（表子机理产生了深远的影响。

双螺旋模型对遗传的分条序列上的核苷酸序列也会自动确定因此，

酸序列编码，一旦给定某一条链上的核苷酸序列，那么根据互补规则，另一

。遗传信息由核苷连接，因而两条链缠绕形成的双螺旋结构很稳定（图

，以及（ 结构互补，而且中间有氢键与与和表性多聚体（表

此为试读,需要完整PDF请访问: www.ertongbook.com



。由多肽链折叠形成的蛋白质三维结构远比 双螺和表

（ ）

序列为“

种氨基酸组成的线性多聚体，氨基酸之间由肽键相连蛋白质是由

（ 表

构； 年，

所示，肌血球素由晶置换法。如图 个

图

模型示意图 的三维结构，

双 螺旋

一段合成

旋结构复杂。氨基酸序列又称为蛋白质的一级结构； 年，

用蛋白质晶体

改善了

第一次测定了胰岛素的氨基酸序列。蛋白质三维结构又称为三级结

衍射方法，第一次测定了肌

衍射方法，创造出著名的同血球素的三维结构。

螺旋组合而成。

于

螺旋最初由

年提出，本来是用来解释单个氨基酸的同聚物的；

还预言了蛋白质中

双螺

螺旋的存在。越来越多的蛋白质三维结

构被解析出来，同时也发现了一个蛋白质功能的基本原理：就像

旋的互补结构一样，正是由于蛋白酶和底物结构上的互补使得蛋白酶能够

成功地识别底物并对其发挥作用。蛋白酶与底物结构的互补关系就像锁与

钥匙的配对关系，不过两者之间的相似性并不严格，因为分子结构相当灵活



丙氨酸

精氨酸

天冬酰胺酸

天冬氨酸

半胱氨酸

谷氨酰胺酸

谷氨酸

甘氨酸

组氨酸

异亮氨酸

亮氨酸

赖氨酸

甲硫氨酸

苯丙氨酸

脯氨酸

丝氨酸

苏氨酸

色氨酸

酪氨酸

缬氨酸

天冬氨酸或天冬酰胺酸

谷氨酸或谷氨酰胺酸

硒代半胱氨酸

未知氨基酸

氨基酸代码表

并且可以被诱导。正是两个分子之间结构骨架的互补最终决定了两者的相

互作用。



（核糖核酸）；然后， 被翻译成蛋白质。为了同其他类型的

被转录为信息并不是直接转化为蛋白质信息的。首先，

列出了这些不同之处。不同的地方，表

初，人们以为所有的物种都通用这张遗传密码表，但是现在已经发现了许多

列出了基酸。表 种密码子翻译成为 种氨基酸的遗传密码表。最

译；在翻译过程中，每 个核苷酸编码（称为一个密码子）被翻译成为一个氨

这是遗传信息得以表达的至关重要的一步。这一步转化的分子机理就是翻

列能够将 种氨基酸编码的蛋白质序列种核苷酸的编码信息转化为

序在细胞中真正执行功能的是蛋白质因此，需要有一种机制，使得

储了遗传信息，而 复制则是遗传信息传递的分子机理。与此相比较，

种核苷酸组成的 序列编码并存复单元组成的线性多聚体（表

和蛋白质是活细胞中发挥关键作用的生物大分子；它们都是由重

中心法则

图 维结构（抹香鲸肌血球素的



和核糖体 即即 被

十分相像；也是一种线性大分子 同

。从序列符号上看，转录只表 和表

序列。因此，从 到就得到了

）相区别，这一类（如转运

即称为信使

的骨架糖链由核糖而不是脱氧核糖组成，另外，尿

）取代了胸腺嘧啶

二者的区别仅在于

嘧啶

序列上的是把 转化成

流同

然后再到蛋白质的信息表达过程是一个单向信息流。这个单向信息

之间的信息传递一起构成了分子生物学的中心法则（图

年， 首先提出了中心法则。

表 标准遗传密码表

此为试读,需要完整PDF请访问: www.ertongbook.com



扁形虫线粒体密码： 赭虫核密码。

码； ，棘皮动物线粒体密码 整倍体核密码； 可选的酵母核密码 海鞘线粒体密码：

粒体密码以及支原体和螺原体密码 ，纤毛虫，无脊椎动物线粒体密码； 粗枝藻和六鞭虫的核密

，标准密码； ，脊椎动物线粒体密码； 酵母线粒体密码； 霉菌、原生动物和腔肠动物线

其他的遗传密码表



改变了 信息加工的复杂程度

方向的角度看，这些 转录后加工过程同中心法则并不矛盾，但是毕竟

如插入或者取代一些特定的核苷酸，这些操作被称为 编辑。从信息流

仅仅剪切掉一些核苷酸（ 拼接），还包括一些更为复杂的加工过程，比

基因也会发生剪接。另外，在某些物种中，对于 的后加工并不局限于

和被运送到核外，在核糖体上被翻译成蛋白质。某些物种的

生物中十分普遍，一般在转录发生后就在核内进行。然后，成熟的

子被剪切掉，剩余的外显子拼接成为成熟的 的拼接在高等

必须经过加工过程，内含是所谓的外显子／内含子结构。转录后的

参与下一步的翻译。人们发现，编码蛋白质的基因被分为若干个片断，这就

到了 并不全部年，又出现了一项惊人的发现。转录后的

，然后才能进行先从 复制。反转录为

里。因此，遗传信息的传递需要首而不是通常的传信息存储在

（艾滋病）病毒，它们的遗感兴趣，这一类病毒包括了许多致癌病毒和

年得到鉴定。逆转录病毒令人很而执行反转录功能的反转录酶也在

预言了这种反转录现象，也可以转录为流

但是，人们很快发现，在一种很特别的逆转录病毒里面存在着反向信息

图 中心法则及其演变



组模板中生产出催化分子的。在像

在我们这个星球上，几乎所有物种的基因组信息都存储在 ，并

进行信息传递，而基因信息都通过蛋白质这样的功能分子得以且通过

表达。那么是不是 的主要作用就像中心法则所描述的那样，只是仅仅

和蛋白质做信使呢？结论恰恰相反。人们普遍相信，生命为更重要的

始于 。在还没有 和蛋白质的时候，存在着一个 的世界。

必然发挥着双重作用，既充当信息传递的基因组，又充当信息表此时，

达的功能分子。实际上， 可以行使基因组的功能 而现在还存在一些

也可以发挥功能分子的作用。首先，

在

中

那么，

作为基因组的。病毒是以

和 都是基因表达得到的功能分子，而更重要的是，

年发现了一类新的 分子具有催化活性。以往，人们一直

认为只有蛋白酶才能催化化学反应，而核糖酶的发现推翻了这一观点。从

那时起，越来越多的具有催化作用的核糖酶被发现，其中一部分是天然存在

的核糖酶，但是绝大部分都是通过体外分子进化实验设计并筛选得到的人

工核糖酶。

世界确实存在，那么中心法则的进化过程就应该像图如果

确实比所显示的那样。就信息存储的稳定性和复制的准确性而言，

更有优势；就催化功能的多样性和特异性而言，蛋白质也确实比

和蛋白质会取代更有优势。这也可能是为什么

信息存储（模板）和信息加工（催化）的功能，而在此之前，

，分别独自执行

同时承担了

这两项功能。像 剪接和

基因加工的痕迹，而

编辑这样奇怪的现象很可能就是当初

加工的本来目的是要从世界里

这样的具和辅酶

世界的痕迹。遗传密码的多样性（表

有生物活性的化学分子中，核糖比脱氧核糖更加常见，这也可以看做是

也说明了中心法则是在不同

的物种中独立进化得到的。

到世界是如何变迁到 ／蛋白质世界的呢？从

世界



细胞

的转化是可以理解的，因为这两种分子十分相像，而且它们存储信息

的方式是一样的。与此相比较， 和蛋白质的差异就非常大了。然而值

向蛋白质的转换中，需要保存的是加工信息的能力，得注意的是，在从

向蛋白而不是存储信息的能力。因此，只要催化活性能够得以保存，

钥匙”关系必须在两个

质的转换就能够发生在生命的进化之中；这就好比在计算机发展的早期，晶

体管取代了阴极射线管一样。因为催化活性依赖于发生相互作用的分子之

间的结构与化学互补性，因此二者之间接触面的“锁

世界的转化过程中保留下来。

正如我们所看见的，生命的本质在于信息的存储与加工。信息存储在

分子之中，并且也在分子中进行加工。对存储的信息进行复制，这样的信息

加工就是信息传递；从存储的信息模板中生产出催化剂，这样的信息加工就

是信息表达。虽然中心法则巧妙地总结了参与这两种信息加工过程的分

子，但是并没有说明信息加工发生的时间和地点。实际上，生命不能脱离细

胞而单独存在，细胞为生命提供了信息加工的时间和空间。

早在 世纪早期的时候，人们就建立起这样一个概念：细胞是所有生

物体的结构与功能单位。细胞内含有更小的亚细胞单元，比如存储遗传信

息的细胞核。传统上，根据细胞的组织结构，生物体被划分为两大类：真核

生物，其细胞内含有细胞核；原核生物，其细胞内不含细胞核。但是值得注

意的是，根据分子层面的组织结构

核生物又可以被分为细菌和古细菌。图

生物体也可以被划分为三大类，因为原

是一个真核细胞的结构示意

图，其中包含细胞质、细胞核、内质网、高尔基体、线粒体以及其他一些细胞

器。整个细胞以及每个细胞器都被特异性的膜包被着，这些膜只允许特异

性的分子穿膜运输。细胞的组织结构对于分子执行信息加工功能提供了关

键性的空间环境。

除了空间环境，细胞还提供了时间环境。根据细胞内部时钟或者对外

部刺激发生反应，一个细胞会分裂为两个细胞。细胞分裂有两类：减数分裂

此为试读,需要完整PDF请访问: www.ertongbook.com



两类分裂。减数分裂产生了生殖细胞或者配子

真核细胞示意图图

描述了这和有丝分裂，分别对应于纵向信息传递和横向信息表达图

然后配子结合成受精卵，受

精卵通过有丝分裂发育成为一个新的生物个体。因此，对于我们这个星球

上存在的或者曾经存在过的生物而言，都必然存在着引发生命起源的细胞

连续性，这就是所谓的生殖细胞系。

从传统的角度看，基因组是生命的蓝图：如果给定一个固定的环境，那

么基因组就决定了生物发育的方方面面这种观点暗中假定了基因组是生

命的指令系统，而其他的一切都归为环境因素。但是，必须强调指出，在生

命的纵向信息传递中，被传递的不仅仅是基因组或者细胞核，而是整个细



衍射数据；直到

高解析度的

世纪

一部分子生物学发展的历史就是一部技术发展的历史，尤其是测定生

和蛋白质）序列与结构的技术发展。新的测定结构信物大分子（

列

衍射数据。只有在得到

息

功能关系的基本原理。图

息的实验技术极大地促进了生命科学各个方面的发展，因为分子结构信

为了解分子功能提供了线索。这是结构

出了一系列分子生物学的历史中测定分子结构的里程碑事件，其中一些我

们已经提及过。

的

短片段的单结晶才能得到

双螺旋结构模型的基础就是低解析度的

年代末期，合成

原子级的 结构解析图之

分子生物学技术的发展

胞。如果指令系统存在于细胞的其他部位，那么一切又会如何呢？我们将

在本章的后面讨论这一点。

图 生命的双向信息流：纵向的遗传信息传递和横向的遗传信息表达



图 测定核酸与蛋白质结构信息的历史



具有自身互补的年。

的 型　

级结构的多样性图

型 型；；

年测定的分子一级结构的是 在

测序方法早了，这比

碱基配对结构；正如图 所显示

形成了三叶草形状的二级结构。而后 在 年，通过

的三维结构证实了这一结构模型；此

型结构。人们次三维结构的测定还揭示了三维结构上的碱基配对稳定了

年左右建立起来的

结构的多态性远比原先设想的要多，图 显示了这

结构被称为 型 是右手螺

个碱基对，还形成了一个大沟和一个小沟；碱基对

的方向基本上垂直于螺旋的轴方向。在含水量较低的情况下， 采取构

型结构；另外，在高盐环境下，某些特定的序列会形成左

型结构。而且，即使是 型双螺旋结构，局部结构也

结构有所不同，呈现出显著的序列依赖性。

同蛋白质一样，特型结构。双螺旋结构采取的是

年代，人们发现了限制性酶。这一发现直接导致了

测序方法。

重

型组技术的发展，其中包括了

世纪

异性的三维结构决定了特异性的功能。

已经了解到

衍射得到的苯丙氨酰转运

的那样，

部分序列，能够形成自身的

丙氨酰转运

第一个测定

型

同平均的

手螺旋结构，被称为

象上比较倾斜的

旋结构，每个螺旋包含

一点。

后，人们才发现



是 序列片段长度的不同用电泳测序方法，这两种方法都是根据

方法和序列的扩增，只需要特定的聚合酶。 方法都

母细胞中得以扩增。 技术（聚合酶链式反应）则不需要细胞就可以完成

片断引入载体，然后在细菌或者酵分子克隆技术是指把一段特异性的

另一项针对 序列的重要手段是能够制作某条序列的多个拷贝。

酶，经由限制性酶剪切过的序列易于识别，能够进行特异性的序列连接。

用来同其他的 序列相连接。因此，限制性酶是一种选择性很好的剪切

链的剪切末端形成一段单链的末端，这就是所谓的粘性末端；粘性末端可以被

双链具有二元对称性，因此，说， 经过限制性酶剪切过后，会在每条

行的方式聚合在一起，而且彼此之间通过自身互补的方式进行识别，也就是

双链是以反方向平”和“，然后在“ ”之间发生剪切。因为

能够识别序列模式切两条链。例如，从大肠杆菌中分离得到的

双螺旋中的特异性模式，然后在识别位点附近剪限制性酶能够识别

的三级结构（酵母苯丙氨酰转运

的一级结构和二级结构；酵母丙氨酰转运

图 转运



）的全基因组大约包含物，如线虫（

基因组被完全测序，它包含大约病毒（ 个核苷酸， 个基因。

年，在而到了

含了

个基因，并且利用这些信

年

测序技术发展了 年后，第一个自由生物体被完

。流感嗜血杆菌的全基因组包全测序，它是流感嗜血杆菌（

万个核苷酸，大约

亿个核苷酸和大约

个基因；在此之后，掀起了一股全基因组测

序的浪潮，其部分原因是科学家们有计划地合作测定一系列生物体的全基

因组，范围从细菌一直到高等真核生物。人类基因组计划的最终目的在于

测定人类染色体上的

世纪

世纪头几年完成。

息为生物医学服务，以期获得更多的发现。这项计划启动于

代末期，而测序本身可望在

图

到

比较了几个基因组的大小以及不同物种的全基因组测序历史。

一般来说，病毒的基因组大小大约在 个核苷酸范围内，而自由生物

的基因组大小则在 到 个核苷酸范围内。大体上，越高等的生物，其基

因组也越大，但是人类基因组并不是最大的基因组；也许，用基因组中能够

编码并转录为功能

个核苷酸菌和古细菌的基因组大小大约在

和蛋白质的序列总和更能表明生物是否高等。细

个核苷酸左右，平均每

）的全基因大约就有一个基因。单细胞真核生物，如酿酒酵母（

个核苷酸，大约每组约为

个

个核苷酸就有一个基因。简单多细胞生

个核苷酸，大约每

核苷酸就有一个基因。因此，从中可以发现一个很明显的趋势：基因组越

大，非编码序列区域所占的比重也越大。

由于人类基因组计划的启动，计算生物学，或者叫做生物信息学已经成

为分子生物学的一个组成部分。生物信息学的首要功能就是要有效地组织

的方法将它们分离开来。随着

不断发明，以及其他各种技术的不断进步，比如分离大的

最终导致了人类染色体解码成为可能。

片段的技术，

，一个很小的年，在 测序方法刚建立不久的情况下（图

人类基因组计划

测序方法的不断发展，新的克隆载体的
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