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摘　要：鉴于通信系统结构，将分子生物的信息传递过程用通信模型描述，采用最小汉明距离

译码算法，分析核糖体１６ＳｒＲＮＡ的突变对原核生物ＤＮＡ翻译效率表达的影响，仿真结果表明原

核生物以１６ＳｒＲＮＡ作为一个标准的差错校验码对ＤＮＡ全序列进行纠错，证明了运用通信编码理

论分析原核生物的遗传信息传递的可行性。
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　　根据现代分子生物学理论，在原核生物 ＤＮＡ

的转录翻译过程中，ｍＲＮＡ 与核糖体的结合是

ｍＲＮＡ翻译启动的基本因素。同时，ｍＲＮＡ与核糖

体结合效率的高低，直接影响着目标基因是否翻译

以及翻译效率的高低。结合基因组信息模型与人类

对复杂的网状通信系统进行控制的信令系统和编码

具有一定的相似性［１］的思路，美国学者 Ｍａｙ对基因

翻译表达的初始阶段建立了差错控制的通信模型，

并设计了一种基于线形分组码的编译码算法。在此

基础上，绘制了ＤＮＡ序列的码字和基于原核生物

１６ＳｒＲＮＡ的保守区域码字所设计的标准码字之间

的最小汉明距离图，以此来达到确定基因表达翻译

的准确性，诸如识别包含 ｍＲＮＡ 引导头的序列区

域、指出和识别开放阅读框的初始位置以及区分确

定翻译序列和非翻译序列等的目的。

笔者以 Ｍａｙ的工作为基础，进一步分析了当

１６ＳｒＲＮＡ发生突变时，其最小汉明距离值的变化，

以此验证 Ｍａｙ的方法可否正确反映原核生物
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１６ＳｒＲＮＡ发生突变后的生物学特性。仿真分析表

明，原核生物可能具有以１６ＳｒＲＮＡ作为一个标准

的差错校验码对ＤＮＡ全序列进行纠错检查的修复

机制。

１　１６犛狉犚犖犃的特性

１６ＳｒＲＮＡ是所有原核生物蛋白质合成必需的

一种核糖体ＲＮＡ，它能够用来鉴定所有细菌的亲缘

关系。结构分析、碱基修饰和突变证明了１６ＳｒＲＮＡ

分子中某些碱基是核糖体的功能所必需的。如用大

肠菌素（ｃｏｌｉｃｉｎ）Ｅ３切除１６ＳｒＲＮＡ的３`端５０个核

苷酸，可丧失核糖体结合ＩＦ３、识别 ｍＲＮＡ和结合

ｔＲＮＡ的能力，完全阻止翻译的起始。ｒＲＮＡ的突

变影响翻译的特异性。在１６ＳｒＲＮＡ的３`端区域存

在与ｍＲＮＡ互补的保守序列 ＵＣＣＵＣＣ，该序列的

点突变可抑制翻译的进行，说明ｒＲＮＡ和ｍＲＮＡ间

的互补对翻译的起始有重要作用。ｒＲＮＡ与ｍＲＮＡ

间的识别作用能引起移码，越过ｍＲＮＡ上的一个碱

基，表明在核糖体的移动过程中，ｒＲＮＡ与 ｍＲＮＡ

可能发生直接的碱基识别。对原核生物蛋白质翻译

的启动效率有较大影响的因素包括 ｍＲＮＡ 的

ＳＤ区、ＡＴＧ起始密码与核糖体１６ＳｒＲＮＡ的结合

性能、ＳＤ区与起始密码间的精确距离以及ＳＤ区上

游和ＡＴＧ下游区与核糖体ＲＮＡ间配对
［２］。

２　基因表达过程中的通信模型

遗传学将遗传信息的流动方向称为信息流。信

息流的方向可以用科学家ＦｒａｎｃｉｓＣｒｉｃｋ于１９５４年

提出的“中心法则”来描述。有关遗传信息的传递过

程如图１所示
［２］。

图１　遗传信息的传递过程

在翻译的起始，核糖体和ｍＲＮＡ的结合位被称

为引导头，引导头区域由起始密码子前面的上游碱

基组成。常用的初始密码子是 ＡＵＧ，标明 了

ｍＲＮＡ的编码区域开始，即蛋白质从这点开始编

码，直至遇到终止密码子为止。翻译起始阶段如

图２所示
［３］。

核糖体识别引导头区域信号和初始密码子这一

复杂的生物机制可以用通信系统模型来表征［４６］，如

图３所示。

图２　原核生物翻译的起始

图３　原核翻译初始阶段的通信模型

３　确定的编译码算法

为了应用 Ｍａｙ提出的ＤＮＡ序列编译码算法，

先将碱基序列数字化。考虑到ＲＮＡ序列中存在次

黄嘌呤Ｉ，ＲＮＡ中存在５种碱基Ｉ，Ａ，Ｃ，Ｇ，Ｕ，量化

过程在有限域５中进行。定义Ｉ＝０，Ａ＝１，Ｃ＝２，

Ｇ＝３，Ｕ＝４。数字化ＤＮＡ序列时，取犜＝４，其他

几位碱基的数字表达同ＲＮＡ
［７１０］。

Ｍａｙ提出，利用分组码模型，把基因译码模型化

为一个（５，２）线性分组码
［１１］，标准码字表的设计满

足以下条件［１２１３］：

１）以１６ＳｒＲＮＡ３`端的最后１３位碱基（其中包

含了 与 ＳＤ 序 列 互 补 的 部 分）的 互 补 序 列

５’ＵＡＡＧＧＡＧＧＵＧＡＵＣ…３’来做校验碱基。校验

位碱基对应的数值如表１。

表１　１６犛狉犚犖犃互补序列中所取出的３位碱基校验位

校验位碱基　校验位碱基和

ＵＡＡ　 　　　１　

校验位碱基　校验位碱基和

ＧＧＵ　　　　　３　

ＡＡＧ ４ ＧＵＧ ３

ＡＧＧ ０ ＵＧＡ ２

ＧＧＡ ０ ＧＡＵ ２

ＧＡＧ ０ ＡＵＣ ３
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２）标准码字满足在有限域５中和为０的校验准

则，即从序列中取到的信息位碱基犝ｇｅｎｅｔｉｃ和表１中的

校验位碱基犝 Ｐａｒｉｔｙ之和为０。∑
犓

１

犝ｇｅｎｅｔｉｃ＋∑
狀－犽

１

犝ｐａｒｉｔｙ＝

０。满足上述２个条件的所有码字构成系统的标准

码字表犛犮。

３）研究对象是起始位置前后各３０位碱基，即

［犫－３０　犫－２９　…　犫－１　ＡＴＧ 　犫＋３　 …　犫＋２９］，

共取狀条，狀＞１００。

对其中一条序列所取的第狆个５位码字为

狉狆＝ ［犫狆　犫狆＋１　犫狆＋２　犫狆＋３　犫狆＋４］（－３０≤

狆≤＋２９）。

依照最小距离译码犱ｍｉｎｐ＝ ｍｉｎ［犱（狉狆；犛犮）］，比

如第一个５位码字为

狉－３０＝ ［犫－３０　犫－２９　犫－２８　犫－２７　犫－２６］。

将在此位点上所取的每个码字和每个标准码字

的不同位数的个数记为汉明距离，取其中最小的一

个记为此位点的最小汉明值犱ｍｉｎ－３０ ，下一个码字则

从犫－２９ 开始取，得到

狉－２９＝ ［犫－２９　犫－２８　犫－２７　犫－２６　犫－２５］，重复上

述步骤得到犱ｍｉｎ－２９ ，以此类推，取完６０个碱基，得到

此序列上的所有码字位点的最小汉明距离值。依照

此方法，求出所取的狀条序列的每个碱基位点的最

小汉明距离值，最后把所有对应位点的汉明距离值

取平均，获得最小汉明距离平均值 犕，仿真结果如

图４所示
［１２］。图中横轴代表碱基位置；纵轴代表平

均最小汉明距离 犕；０点代表起始位点。幅度动态

变化越小，表明ＤＮＡ和１６ＳｒＲＮＡ之间的结合力越

大，结合紧密，可以保证整个序列的翻译能正常进

行。２个波谷发生的位置正好分别是ＳＤ序列和翻

译的起点位置。两者之间相距１２，这正好是ＳＤ序

列和翻译起点之间距离的最佳值。

图４　平均最小汉明距离译码的基因表达

４　仿真实验分析

Ｍａｙ把上述算法用来区别确定翻译序列、理论

预测翻译序列和非翻译序列。标明原核翻译初始阶

段的ＳＤ区域和 ＡＴＧ起始密码子。笔者则将这个

算法拓展运用到了１６ＳｒＲＮＡ发生突变时对确定基

因的翻译表达所产生不良影响的分析中，通过仿真

印证了生物学实验所证实的相关理论，进一步说明

用通信编译码理论来分析生物体遗传信息的传递过

程是可行的［１４］。具体仿真实验和结果如下。

仿真分析所用数据来自于ｈｔｔｐ：∥ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．

ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／下载的ＤＮＡ序列的确认基因。基因

包括理论预测基因和确定基因，所谓理论预测基因

是没有在实验上完全确定的。在基因的注释中带有

诸 如 “ｐｕｔａｔｉｖｅ，ｐｏｓｓｉｂｌｅ，ｐｒｏｂａｂｌｅ，ｐｒｏｂａｂｌｙ，

ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌ，ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ，ｌｉｋｅ，ｏｒｆ，ｕｎｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚｅｄ，

Ｓｉｍｉｌａｒｔｏ”之类说明的 ＯＲＦ，又把理论预测基因分

为标有基因名称的和标有ＯＲＦ的基因；而确定基因

就是在实验上得到完全确认的基因。使用这些确定

基因的优势在于：它们和１６ＳｒＲＮＡ 之间的结合关

系是经实验证明其正确性的，同时它们的突变特性

也是经过实验证明了的。运用确定基因，有利于体

现实验特性。

确定了研究对象后，再运用ＧＥＮＥＭＡＲＫ分析

软件确定每条确定翻译的基因序列的翻译起始位

置，对每个确定的起始位置前后各取３０个位点作为

研究对象。

当１６ＳｒＲＮＡ中的保守区域ＧＧＡＧＧ分别突变

为ＧＵＧＵＧ（Ⅰ型突变）和ＣＣＵＣＣ（Ⅱ型突变）时，对

基因序列号为ｕ０００９６的大肠杆菌Ｋ１２的确定翻译

的ＤＮＡ序列运用上述算法仿真分析，所得结果如

图５、６所示。

图５　Ⅰ型突变后最小汉明距离的平均值变化

由图５、６可知：１６ＳｒＲＮＡ发生突变后，平均最

小汉明距离值曲线的最低点的位置发生了改变，由

正常的０位变成了－１位，次低点的位置也由正常

的－１２位，变成了－９位和－７位。把图中的变化

对应翻译成生物学的语言就是由于突变的产生，起
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图６　Ⅱ型突变后最小汉明距离的平均值变化

始密码子和核糖体结合力最大的这一点的位置（最

低点位置），由０变成了－１，意味着翻译的起始位点

也发生变化，变成了从－１位开始翻译。其次受突

变的影响，ＳＤ区域与核糖体结合的起始位置也发生

了改变（次低点位置），所以ＳＤ区域与起始密码子

间的精确距离变小，这对整个翻译过程的准确性而

言，也产生了不良的影响。再次发生突变后在ＳＤ

区域起始位置和翻译起始位置的最小汉明距离的平

均值变大，对应的生物学意义是核糖体和ＤＮＡ的

结合力的减弱，使得翻译过程极易终止。综合上述

因素的影响，突变最终导致的结果就是翻译阅读框

错位，翻译出的蛋白质错误，翻译提前终止。笔者所

得结论与美国生化专家 Ｈｕｉ和Ｂｏｅｒ研究证明当

１６ＳｒＲＮＡ的保守区域中的第４ ８位由 ＧＧＡＧＧ

突变为ＣＣＵＣＣ或ＧＵＧＵＧ时，会导致生物体的蛋

白质合成翻译错误［１５］相符，也与德国学者Ｚａｈｅｒ

Ｄａｗｙ在文献［３］中基于１６ＳｒＲＮＡ的逐步移位码

表，利用碱基的最小自由能所得到的结果相符，验证

了１６ＳｒＲＮＡ对ＤＮＡ分子表达效率的校验和识别

作用。整个研究方法表明，用通信编译码理论来分

析生物体遗传信息的传递过程是可行的。

５　结　语

实践证明用通信的编码理论来正确分析原核生

物遗传信息的传递是可行的。随着人们对分子生物

学知识的不断了解，相信通信的理论和知识在分析

生物分子的信息传递过程中会发挥更大的作用。
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