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人类基因组的结构和功能

核酸结构

切割

“分子生物学”一词系指核酸生物学。分子生物学方法是将自然发

生的机制用于体外实验，例如转录和转化。大多数分子生物学技术基于

两个基本原理：

核酸修饰酶的应用

核酸两条互补链之间的杂交（碱基配对）。

在聚合酶的帮助下，

序列。杂交方法、重组

修饰酶通常用于特异位点（限制酶消化）

片段（连接）或扩增和测定

允许人们用确定的探针通过碱基配对对感兴趣的核酸片段进行特异的选

择。为检测相应的杂交片段，利用放射性或非放射性方法标记探针

个核苷酸单倍体人类基因组的大小（即它的复杂度）约为

图

的蛋白支架残迹。这个结构为我们在研究个体

表明中期染色体电子显微镜图：用去污剂处理过的仅留下从染色

体骨架散落的带有

个核苷酸。下面，从最小结构成分

核苷酸序列时所论述的大小给了一个印象，就一条完整人染色体的结构

而言，它约有 核苷酸开始讨

双螺旋结构、论人类基因组结构，接着依照增加的复杂度依次描述

核小体、染色体结构和全套染色体。最后概述人类基因组的一些功能

核苷酸

一个单核苷酸由一分子含氮碱基、一分子糖和一分子磷酸组成

一磷酸残基，二磷酸残基，三磷酸残基

，核糖（脱氧核糖（糖：

罕见的碱基：尿胸腺

嘧啶：胞；鸟嘌呤嘌呤：腺嘌呤含氮碱基（图

嘧啶 嘧啶 嘧啶
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见表

）的基本结构单位。核酸的命名单核苷酸是构成核酸（

磷酸腺苷

， 腺 苷 ＋ 三 磷 酸 ＝ 三二磷酸腺苷，腺苷＋二磷酸

核 苷 ＋ 磷 酸 ＝ 核 苷 酸 ［ 即 ， 腺 苷 ＋ 单 磷 酸 ＝ 单 磷 酸 腺 苷

腺苷）呤＋核糖

图 表明核苷酸成分图解：含氮碱基＋糖＝核苷（即，腺嘌

修改）。的蛋白支架残迹（从参考文献带有

图 中期染色体的电子显微图，用去污剂处理后仅留下从染色体骨架中散落的



核酸的命名

碱基

腺嘌呤

鸟嘌呤

胞嘧啶

胸腺嘧啶

尿嘧

量供其反应所需。反应结果表明于图

进行。如惯例，核苷酸序列从左边 端到右边

中，这个规则用于上排链的编写。

二级结构

在自然状态下，一个完整的

核苷

腺苷

鸟苷

胞苷

胸苷

尿苷

核苷酸

腺苷酸

鸟苷酸

胞苷酸

胸苷酸

尿苷酸

双螺旋（图

列。不同的构象状态最可能有调节功能。扫描隧道电镜可直接观察

的构象依赖于它的水合作用状态和核苷酸序手螺旋（图

型结构中，双螺旋转换为左型结构中大沟是短的，在罕见的化。在

个碱基对。因为碱基的糖苷键能够自由旋转，所以双螺旋会发生构象变

。每转角有（图双螺旋在水溶液中最常见的构象称

互作用识别特异的碱基（图

（图 结合蛋白，如限制酶和转录因子，主要通过与大沟相

键实际上并不是平行排列的，所以双螺旋显示出一个大沟和一个小沟

。因为核糖和碱基之间的糖苷和 个氢键连接（图之间仅通过

通过和 个氢键连接，而梯。两股长链上的碱基是互补配对的。

个互相盘旋上升的楼分子的骨架，这个结构类似酯键连接构成

走向（图 。核糖与磷酸二走向，而另一股链中的则为

脱氧多核苷酸链组成，即两股链走向相反，一股链中的磷酸二酯键是

于 二级结构为右手双螺旋模型，由两股反向平行的年提出的

和分子结构呈双链。

双链

。在端编写（图

。核酸合成从 端端开始向

羟基相互作用，并与焦磷酸裂解后的磷酸二酯键连接，这个过程产生能

位碳原子上的水成键结合形成的三磷酸残基与另一个核苷酸戊糖环第

在图 位碳原子的羟基缩中，三磷酸分子与腺苷五碳糖的第

一级结构

缩写

表



图 和一级结构。详见原文（从参考文献 修改）。



三级结构

如果一段双链

为例，说明负超螺旋结构。如中，以细菌质粒的松环状双链

，一个过度弯曲的电话线作为超螺旋的形象例子）。图（在普通实验中

是未缠绕的，则超螺旋的三级结构即将出现

和图 修改）二级结构详见原文（从参考文献
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超螺旋消失并再形成松环状

是未缠绕的，然后两链端共价再被切割，导致的线状果质粒

态下的

连接，结果形成能量上最优构象：右手超螺旋或左手螺旋。大多自然状

是以这种负超螺旋形式存在。如果仅单链被切割，那么负

。这些结构的电镜图表明于图

可能出现于显示二重对称的核苷酸序列中。如果一个序列跟随着逆互补

链呈“发夹”式结构的一个例子，这种结构表明级结构。图

）能自动形成能量上较稳定的二（和单链酸分子内经碱基配对

。在相同的单链核之间最重要的结构差异强调于表与

结构

修改）结构。详见原文（从参考文献三级结构和转移图



的二级结构广泛呈

（例如：

化学稳定性

与表

最丰富的自然发生

戊糖

核苷酸

染色质组织

染色质结构

染色体

，它是以花束样结构排列的分子组织染色质形成螺线管（

）形成一个多聚体蛋白复合体，称核小体（图（图 。双链

围绕核小体外围转 圈，相当于 个碱基对的长度。电镜下，连

续串排的核小体酷似所谓“串珠”或“ 纤丝“（图 在

高盐浓度下， 纤丝凝集形成“ 纤丝”（图 。组蛋白

（即 对均一常染色体：

个核小体的聚合体（图

染色体

有丝分裂期间，在非组蛋白影响下，发生染色质高度凝聚并且导致

中期染色体（ ）形成（图 。细胞遗传学技术

区域（黑）或富含可使代表染色体上富含 的区域（亮）的特异染

中，每条人染色体的左半表示中期染色体染色，色体带型着色。图

而在右半则表示较高分辨度，因它在前中期可见。虽然这种带型是种属

特异的，但在整个进化过程是高度保守的。

图 表示染色体的电镜图谱（用去污剂处理过）。虽然长环

从支架流出，但蛋白支架的残迹仍可见。

人类基因组的大小

条，性染色体人类染色体为二倍体，

一些特征的差异

双链

脱氧核糖

脱氧腺苷酸

脱氧胞苷酸

脱氧鸟苷酸

脱氧胸苷酸

室温下相当稳定

单链

核糖

腺苷酸

胞苷酸

鸟苷酸

尿苷酸（罕见）

室温下相当不稳定（可被

和与组蛋白有关。每两个分子组蛋白

酶和碱水解）

状分子（图

作为原核细胞的转录终止子而发挥作用（图 。转移

）那么该序列的二重对称则存在。“发夹结构”可



和 修改）。染色质结构。详见原文（从参考文献图

的结构实体指出研究其分子结构的适合的方法学。

。图 表明用碱基对标示人类基因组 结构的大小。为不同大小

万个表达基因。人类基因组中约有

单倍体人类基因组的长度是 碱基对（

条来自父亲， 条来自母亲，加上 条性染色体： 或



或厘摩。 ）各种诊断技术相应的应用范围（从参考文献 修改）。

图 单位大小范围：核苷酸）人类基因组的信息诊断技术和人类基因组。

图 染色体结构。详见原文（从参考文献 修改）
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。每

个姐妹染色单体在着丝粒处连接组成。复制发生于细胞周个二价体由

条，性染色体染色体优先复制（加倍）。所谓二价染色体有

基因组

磷酸基末端与新合成的子代链的

激酶

人类基因组的功能

复制

有丝分裂期间的细胞分裂和减数分裂期间的配子发生均要求单倍体

期。期的

如下原理适用于基因组 的复制（图

的复制为半保留复制，即各新形成的双链 由一条新

合成子代链和一条原亲代链组成，原亲代链在复制过程充当碱基配

对的模板。

）的多酶复合物结合到聚合酶（来自粒细胞的

分子上并拆开双链时，复制开始。

当含有

双链 聚合酶（图

利用原来的亲代链的核苷酸序列作为合成互补链的模板，子代链经

顺序添加与亲代链互补的三磷酸脱氧核糖核苷

的现磷酸二酯键位于

基末端之间。聚合酶总是要求单核苷酸引物的存在，以提供

末端组并开始聚合作用。聚合酶仅能以

）和另一条链上的后随链（

因为两个模板链呈逆方向的。因此，复制导致在一条模板链上的前

导链（ （图

方向进行，故后随链不得不落后一

。因为复制在两条链上以相同方向进行，但子代链对后随链的

聚合作用如在前导链是从

引物作为结合后随链的聚合酶的引物（图段时间。短

聚合酶的作用下，

从这些引物开始聚合所谓的冈崎片段。为最终连接单个冈崎片段，

在展示有外切核酸酶活性的 替换了

，如电镜所证明的（图

引物。最后，连结酶连接冈崎片段。

复制导致一个移动的复制叉（图

个核苷酸。这个相对低的错误率是由于

修复酶类的存在。

复制错误率约为

半保留复制和

图 酵母菌的周期。细胞周期的进展受

（

表明真核细胞的代表

所谓“细胞分裂周期基因” ）调节。例如，图

）的表明在有丝分裂中期，直到成熟促进因子（

活性降低，最后细胞周期重复。

成分被激活，细胞周期蛋白浓度才增加。然后当细胞分裂时，细胞

周期蛋白降解并且

）而延长。发

羟

基

方向进行合成新链，



细胞代谢之间的连接。遗传信息从基因组

复制是细胞分裂的前提并允许在生物体中生长。基因组

，接着 翻译成蛋白质，随后遗传信息和

到蛋白质流动顺序已被

，亦）在分子生物学的中心法则中详细说明（图

和图见图

转录成信使

转录和翻译

和图 修改）复制机制。详见原文（从参考文献



聚合酶的多酶复合物和转录因子所识别。然后，

表明，转录从启动子开始。启动子是一段特异的

它可被含

转录为信使合酶催化 。如惯例，与

的 ）链或反义链。链称为（＋）链或有义链，而互补链称（

转录

图

，

序列相同

聚

序列，

图 修改）。转录机制。详见原文（从参考文献



和多肽之间呈共线性关系。在真核细

中。内含子（氨基酸序列的外显子（ ）且其存在于成熟

剪接体在剪（或间插序列）不能编码蛋白序列且缺乏成熟

接供体和剪接受体识别序列剪接内含子，临近的外显子相互连接。异核

）尾被

帽。这两个机制导致成

熟

离开核进入细胞质前，在 ）聚合酶作用下，

加到 甲基鸟嘌呤保护端。 端，构成所谓

高度稳定。然后成熟 在核糖体上利用遗传密码翻译成多

肽。真核细胞中的核糖体停靠在内质网上。在一些例子中，蛋白质翻译

后，接着进行修饰，例如信号肽的切割或糖基化。从转录到基因产物

（蛋白质）的全过程称基因表达。

在原核细胞中，基因、

环”的条件，可观察到外显子和内含子的界线（图

胞中，这种共线性关系由于内含子的插入而被打断。此外，这种共线性

的规律可由于另一种的剪接和翻译后的修饰而被打破。在电镜上应用所

谓“

）产生。异核转录最初导致未成熟异核 含有编码

外显子，钩状表示内含子。

图 基因和基因产物之间的共线性方面。详见原文， 启动子，箭号表示



始位点在所谓

或抑制子（

异的调节

转录调节。详见原文。图

转录的调节

）高度调节。转录因子是识别特转录受转录因子（

序列的蛋白分子，在大多数例子中，称增强子（

）的那些调节序列位于转录开始位点的上游，转录开

侧翼区。细胞中的这些蛋白因子的存在和缺乏，导致组

对邻近基因具有增强子的功能。

织特异的基因表达并允许细胞以组织特异形式起作用。此外，这些因子

赋予细胞有改变基因表达能力，以适应对外源信号的应答。糖皮质激素

受体作为一个实例：结合类固醇激素后，细胞质受体转位到细胞核并结

合糖皮质激素的效应元件（



和

相同基因的不同转录物

通过应用可变启动子（

见图

达。

翻译和遗传密码

翻译（蛋白质生物合成）（图

，

修改）。翻译机制。详见原文（从参考文献图

上的占据，其与位由含有反密码子的翻译期间，核糖体

在核糖体上进行（图

，基因产物的多样化的经济学意义在自然界中得以充分表

和）以及可变剪接（可变剪接
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