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动物细胞基因组的 DNA 顺序结构和表达

十年以前人们对于生物体基因表达的认识主要

来自对简单的原核生物如细菌的研究，在这些生物

中，基因的表达和调节过程相对地比较简单。但是，

真核生物尤其是高等生物的基因表达和调节远比细菌

复杂得多。一个病毒的基因组通常有 2-100 X 10 6 道

尔顿的 DNA，细菌有约 2 X 109 道尔顿的 DNA，而

一个哺乳动物细胞基因组有 2 X 1012 道尔顿的DNA，

比细菌大 1000 倍。近年来，生物学家在阐明真核生

物基因表达奥秘的努力中正开始取得越来路多I的进

展。高等生物基因组 DNA 的变性一复性实验说明在

这些基因组中存在着和单拷贝 DNA 顺序间隔排列的

重复的 DNAj顺序。真核细胞结构基因内插入顺序的

存在提示了真核生物基因的不连续性。真核生物基因

组中 DNA 顺序结构的特点和基因转录一转译的特异

模式是生物体发育、分化的分子基础。

DNA 颐序排列的两种型式

真核细胞中重复顺序一般是和包括结构基因在

内的单拷贝 DNA 相间隔的。研究证明许多不同种属

的生物显然有着十分相似的 DNA 顺序结构型式，这

种型式首先在爪瞻中被证明，故称为"爪瞻型"，其

特点是比较短的单拷贝顺序和重复顺序相间排列，在

爪自信中，它的重复顺序平均长度 350 核昔酸，单拷贝

DNA 约 700-900 核昔酸。爪瞻内 70% 的单拷贝

DNA 按这种型式组成，其余单拷贝 DNA 组成较长

的顺序。而重复顺序的 75% 具有较短的顺序，其余

的至少有 2000 核苦酸。

在果蝇基因组中存在着另一种 DNA 顺序结构型

式，其重复顺序平均长度 5600 核苦酸，而单拷贝顺

序平均至少 13000 核昔酸，甚至可能多到 30000 核昔

酸。该种型式称为"果蝇型"。

大部分生物具有爪糖型的基因组结构，只有果

蝇、摇蚁、蜜蜂三种昆虫属于果蝇型的结构型式。最

近结有报告，鸡的基因组介于这两种结构型式之间。

真核生物基因组中 DNA 顺序结构的特点包含着至今

尚未被人们完全认识的重要意义。

单拷贝颐序值息 RNA 群和优势份提

就分化的动物细胞中发现的 mRNA 群之结构而

论，把它们分为三种信息类别可能是有帮助的。篝豪

言是 mRNA ， 在每个细胞中出现的水平是一到几个拷

贝 E 中篝优势 mRNA ， 在每个细胞中出现高到几百

个拷贝，坦优势 mRNA，在每个细胞中出现超过 10'

拷贝。表 1 收录了包括很广范围的生物体和细胞的测

定结果。就象表 1 申请楚地说明的那样，动物细胞的

mRNA 浓度通常是从每个细胞几个拷贝到几百个拷

贝。复杂类 mRNA 群有多种多样的顺序，足以编码

大于 10' 个不同的蛋白质。名目繁多的结构基因， 大

约有十分之一确实是表现在中等优势类 mRNA 中

的，计算双向凝肢电泳分析中观察到的蛋白质数目，

也可获得各种中等优势 mRNA 顺序数目的最小估计

值。这些凝肢至少分离开 500 种新合成的蛋白质，这

和用互补 DNA(cDNA)杂交测定中等优势类mRNA

顺序的复杂性近似相符。

超优势 mRNA 存在于某些高度分化细胞中，并

且一直是集中研究的目标。在一些特例中，细胞内全

部 mRNA 的一大部分可能由一种或几种信息所组

成。一个动物细胞含有大于 105 的 mRNA 分子，每

个细胞的超优势 mRNA 数目常常比典型的中等优势

mRNA 大一百倍以上. 例如，下蛋母鸡的输卵管，

每个细胞含有1-1. 5x105 的卵清蛋白 mRNA，小鼠

或小鸡的网织细胞， 各有 4 X 10 4 和 1. 5x105 的珠蛋

白 mRNA 分子。超优势 mRNA 显然是对特定分化

状态专一的，而且，在最终分化过程中，它们在核内

的合成速度有显著的改变。但是，正像表 1 所指出

的，超优势 mRNA 并不总是很多的，有时只占

mRNA 总量的一小部分。虽然超优势 mRNA 对特

定类的细胞是极为重要的，但它只代表了生物体所需

要的各种结构基因的一小部分， 带有超优势 mRNA

的细胞也利用许许多多属于其它优势类别的 mRNA

〈表1)。

比较各种组织的复杂类聚核糖体 mRNA，显示
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表 1 动物细胞 mRNA 辑的优势幢付费

信息类别

组织或细胞 复 杂 中 等 优 势 超 优 势

(每个细胞 1-15拷贝 (每个细的胞顺15-300拷贝 (每拷个贝细的胞顺104-105 

类 型
的顺序) 序) 序)

9CC 量 SCC 量 SCC 量
(kb) (% ) (kb) (%) (kb) ( %) 

小鼠肾 2 X 104 45 0.1 X 103 45 7 10 
小鼠肝 1 X 104 40 1 X 103 35 10 25 
小民主脑 1. 1x105 47 1. 5 X 103 37 20 14 

小鼠 Friend 细胞 0.5 X 104 15 1 X 103 75 2 10 
鸡 肝 2 X 104 45 川 1 X 103 40 2[1] 15 
鸡输卵管 3 X 104 35 NA [2] NA[2] 2[3] 50 
鸡肌纤维 3.2 X 104[4] 50 0.3 X 103 30 12 20 
海胆原肠胚 1. 7 X 104[4] 20[5] 2 X 103 80 N_O_[7] 

爪瞻蜂}虫斗 3 X 104 40 1 X 103[6] 60 N_O_[7] 

[ 1 ]可能是白蛋白 mRNA。

[ 2 ]作者们报告另外一个小的05%)mRNA成分，由每个细胞内存在 4000 次的顺序组成。这个成分
的复杂性是 15kb 。

[ 3 ]卵白蛋白 mRNA。

[ 4 ]这些测Æ从单拷贝 DNA 饱和方法得到，其它数据系用 cDNA 测定。

[ 5 ]在所引的参考资料中，估计复杂类是 10%. 但新的关于高盐浓度在 RNA 与过量 RNA 反应中
的动力学效应的数据说明比较确当的估计是 20% 。

[ 6 ]作者们报告两种间隔的中等优势类 mRNA. 由每个细胞内存在 110 和 630 次的顺序组成。这些
类别的数据已被合并起来。

[ 7 ]没有测定。

它们是受到严格调节的。在海胆中，胚胎的复杂类

mRNA 顺序群里，有不到 20%的顺序是普遍存在

的，而在卵母细胞、胚胎和成年组织的 mRNA 顺序

里，有相当于成千个结构基因量的单拷贝顺序是不相

同的。在某个聚核糖体 mRNA 样品中，被记为"缺

失"的 mRNA 顺序可能是在每个细胞中存在小于

0.05 个拷贝，而不是通常的一到几个拷贝。最近对编

码海胆卵母体 mRNA 顺序的无性繁殖系研究中，有

两个特定复杂类结构基因调节的例子是很有意思的，

这些无性繁殖的顺序以一般复杂类信息的水平出现在

早期胚胎聚核糖体中，但是它们的转录物以后基本上

从细胞质里泊失。在成年小肠细胞的 mRNA 中也发

现一个这类的特别信息。用哺乳类和鸟类材料所作的

一些研究也表明分化细胞的复杂类 mRNA 顺序群的

调节有变化。复杂类 cDNA 探针在同小鼠肝和肾

mRNA 反应时，显示 10-20%的差异。在鸟类肝及输

卵营单搭贝 mRNA 顺序群之间，有同样的相当于几

千个基因的顺序之差别。同样，小鼠脑 mRNA 的总

cDNA 和 L细胞 mRNA 交叉反应仅是 45 %，和肾

mRNA 交叉反应是 75%(见下面)。在这些例子中，

不发生交叉反应的，大部分显然属于复杂类mRNA。

在不同组织和发育阶段中，特异的复杂类mRNA

群的存在表明这些信息的翻译和细胞分化的状态

有关。也有例子说明，肝脏专一的酶是由复杂类

mRNA 编码的。虽然结论决没有定局，但我们主张

这样的观点=成千上万个复杂类结构基因的调节是

动物细胞功能和分化的基本分子活动。

用双向凝胶电泳比较哺乳动物和海胆胚胎发生

时合成的蛋白质，表明中等优势类信息至少在应量水

平上被调节，也就是，发育时某些特定的蛋白质出现

了，而另一些消失了。"消失"意味着 mRNA 顺序

浓度降低到复杂类信息的水平 J "出现"则反之。确

实，在 cDNA 杂交研究中看到几个明显的例子， 表

明 mRNA 顺序浓度有很大的变化。
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核 RNA 颐*辑

出现在任何一类细胞或组织 nRNA 中的单拷贝

顺序，仅仅一小部分也出现在它的 mRNA 中。在海

胆胚胎中(取决于阶段)， nRNA 顺序复杂性的 10一

值约为 11%，小鼠脑申大约 18%，培养的果蝇细胞

约 4-6%。最近在海阻和小鼠两个系统的研究中都

取得一个惊人的结果s 某类细胞的聚核糖体 mRNA

顺序群，在其它类细胞 mRNA 中虽然是完全缺失

的，但却出现在它们的 nRNA 中(表 2 )。同样地，

20%组成胚胎的 mRNA 顺序F 在大鼠肝中，这个数 上面提到过的无性繁殖的海胆母体 mRNA 顺序，虽

褒 2 海胆和1)、鼠不同组织 mRNA 21. nRNA 中结构蕃因巅'馨的比较

和亲本 mRNA 反应[1] 和其它 mRNA 反应 和 nRNA 反应
探 针

mRNA I % I ~RNA r，-~I 刷A I % 

与海胆原肠胚 mRNA I =0"''''''' .ftft I 小肠 1 12 I 小肠 I 97 
| 原肠胚 100 I _:""':':".L I :~ _ I __:._"::.._,_ I 

互补的单拷贝 DNA I V"W",- I ~UU I 胚腔细胞 l' <13 I 胚腔细胞 I 101 
一一一一 一

与小鼠脑 mRNA I ι | …^ I ._ I __ I .._ I 
|脑 100 I 肾 I 78 I 肾 I 102 

互补的总 cDNA I N问 川 U I ..." I . U I ..." I 

与小鼠脑稀有信息 I ~ I • ̂ ^ I ._ I _ " I ._ I I ~ I 100 I 肾 I 56 I 肾 I 100 互补的 cDNA(2) I ,,= I ~UU I ..." I uu I ,-. I 

[ 1 ]海胆探钟和亲本 mRNA 的反应为78% ，以 100%表示，其他 RNA 样品的反应以相对百分率表示
[ 2 ]此 cDNA 探针是一个复杂类信息探针，常j备方法z 从脑聚核糖体 poly(A)-RNA 转录得到

cDNA，并和亲本 RNA 反应到 Cot 20，不反应部分〈总 cDNA 的38%)收集起来即是，它和脑
mRNA 的反应力是 90% 。

然只是在早期胚胎的聚核糖体才有，但却是也存在于

晚期胚胎的 nRNA 中，并达到和其它单拷贝顺序转

录物同样的水平。另有报告，在不生成红血球的组织

之 RNA 中存在着低水平的珠蛋白 mRNA 顺序，在

脾脏和肝脏 RNA 中出现卵清蛋白 mRNA 顺序，虽

然相反的结果也有报道。上述资料的解释是，每个分

化了的细胞核不仅包含着生物体曾经用过的所有基

因，而且还有着几乎所有这些基因的转录物。

虽然表现为信息的那些结构基因顺序的转录物

确是普遍都有的，因此每组 nRNA 都是全套的，但

这些可能只是总的 nRNA 复杂性的一小部分。在海

胆中，估计这一部分最高约 25%。不同类细胞的

nRNA 并不包含有一模一样的顺序群，比较海胆的成

年和胚胎期 nRNA，证明它们共同有一个单拷贝顺序

核心，它占了总 nRNA 顺序复杂性的约 80%，我们

预测这共有的顺序核心包括了结构基因转录物中的

单拷贝插入顺序。然而，成年海胆小肠 nRNA 的

20%并不出现在胚胎 nRNA 中，海胆其它 nRNA}顺

序群的差别更小些。哺乳类各组织的 nRNA 也具有

一个很大的共同的单拷贝顺序群。如果不包括脑

nRNA，其数量达到总 nRNA 复杂性的 40%. 如果

包括脑，则为约 20%。因此， 比起海胆来哺乳类的

每一类细胞有较多 nRNA 的转录是细胞专一的。小

写在脑 nRNA 中相当多的单拷贝转录物显示不含有结

构基因顺序。概括起来，从现在所引用的实验结果得

出一个令人惊奇的结论:单拷贝结构基因顺序可能是

普遍地存在于各种 nRNA 中的矿而至少某些非结构

基因顺序却是被专一地转录的。

海胆胚胎的不均- nRNA，大部分以约 20 分钟

的半寿期进行转换，在原肠胚期，大部分的快速转换

nRNA 是由每个核内存在一个的单拷贝顺序转录物

组成的，海胆 nRNA 中的复杂类结构基因顺序转录

物之稳定态浓度和总的单拷贝顺序转录物浓度是一

样的，不论这些转录物中是不是有那些要被输送到细

胞质里去的。将 nRNA 单拷贝顺序的平均合成速度

(例如，结构基因转录物平均)和 mRNA 在细胞质聚

核糖体中出现的速度相比较，在海胆胚胎中，复杂类和

中等优势类 mRNA 的转换速度常数差不多是相等的

(半寿期， tllu 约 5 小时)，所以，正如以前所指出

的，它们的优势性的差别只是和 mRNA 在细胞质内

出现的速度相平行。中等优势类 mRNA 出现的速度

是典型的单拷贝 nRNA 转录物合成速度的两倍之内，

而细胞质内复杂类 mRNA 出现的速度比每个顺序

nRNA:合成速度远远低得多。所以，在海胆胚胎中，

nRNA 结构基因转录可能有一个近于一致的速度，并

且取决于要被加工和输出的核内前身物部分，使中等
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优势类和复杂类 mRNA 具有稳定悉的浓度。

显然不必用假定结构基因转录起始速度各不相同

来说明海胆胚胎 mRNA 优势理度之差异。从小鼠 L

细胞也能得出这些结论来。 L细胞的申等优势和稀有

信息之出现速度与测出的任何 nRNA 单拷贝顺序转

录物合成速度相比，或是相同或是低一些。为了进行

这一计算，从总的不均-nRNA 合成速度和由小周

其它细胞测量值推算的 nRNA 复杂性，来测定每一

个这种转录物合成的大概速度。非诱导的小鼠Friend

细胞提供一个这方面的例子，和在细胞质内优势程度

相差犬于 30 倍的各种 mRNA 互补的 cDNA ， 却是

以基本上单一成分的动力学特性和 nRNA 起反应，

也就是说， nRNA 中所有的结构基因转录物几乎是

达到同样的稳定浓度。这个结果意味着，如若它们在

核内的半寿期没有很犬差别的话，它们是以同样速

度转录的。其它一些 cDNA 研究也获得相似的结

果。

结掏基因囊这是否有转最水平的调节?

上面的论述表明，在结构基因转录中，只有超优

势类 mRNA 的基因转录才被证明具有细胞专一的变

化。最近的资料表明，在分化时这一类数量不多但很

特别的结构基因的转录起始速度有很大的提高。还不

知道这些基因究竟是从完全"关闭"状态还是从低

水平"打开"状态被调离起来的。

没有确切的证据说明动物细胞中大部分结构基

因有转录水平的调节。虽然我们从所引用的不太多的

资料，推想复杂类和中等优势类结构基因顺序是普遍

地存在于所有 nRNA 中的，但是，这一点也并不一

定要求这些基因仅仅是在转录后水平上被调节的。普

遍存在的 nRNA 基因顺序转录物可能有着另外的核

内功能，它们和确实在转录水平___È被调节的真正的

mRNA 前身物，在结构上可能是有区别的。但是，

目前的资料的最简单解释是带着结构基因顺序的

nRNA 分子全部是 mRNA 的潜在前身物。根据上

面的结论，我们认为产生复杂类和中等优势类mRNA

的单拷贝结构基因是以差不多相同的速度连续地转

录的。 我们称这个平均速度为每个顺序 nRNA 合成

之"基本"速度，它对每类细胞或生物体是特征性

的。直截了当的解释是，细胞质 mRNA tt干lll{_J~j:[}我在

性质和数最上都是受转录后控制的，这个拎制作用决

定了从每个活跃墓因产生的 mRNA 前身物有多少百

分数被加工和输送到细胞质中去。这个观点将编码超

优势类 mRNA 基因的控制机制和所有其它结构基因

的控制机制区分开来，依据其转录速度是不是明显超

过基本速度。和杂交数据相一致，核内转录复合物的

电镜观察表明强烈地转录的区域是非常少的，在任何

某一时刻，犬多数转录单位仅仅只有一个转录物，或

是没有。两栖类卵母细胞的灯刷染色体是一个例外，

那里的基本速度显示出最大的提高，因为几乎所有的

转录单位都被新生的转录物紧紧地包裹着， nRNA合

成的总速度约为一个典型的体细胞核的 100 倍。

nRNA 中的重复颐序转最精

虽然前面只是谈了 nRNA 里的单拷贝顺序转录

物，但大多数快速转换的 nRNA 分子也还包括了重

复顺序成分。海胆胚胎、 HeLa 细胞和大鼠腹水细胞

的 nRNA 都显示出和基因组 DNA 非常相象的间隔

的顺序结构。用海胆基因组重复顺序的无性繁殖系进

行研究，表明在不同类细胞的 nRNA 中，特定重复

顺序转录物的浓度可能相差至少一百倍，因此，在原

肠胚 nRNA 中，某些重复顺序家族在 nRNA 转录物

中有很高的浓度，而其它重复家族仅有低水平的表

达。在成年动物小肠 nR.NA 中， 不同的重复顺序家

族都被高度地表达，而且每个重复家族的两个互补顺

序都存在 nRNA 中。从这些发现引出一个重要的假 ‘ 
设: nRNA 中互补的重复转录物之间在核内生成的

二联体可能对基因表达起一种顺序专一的调节作

用。

E中国科学院上海细胞生物学研究所

徐永华编译根据 E. H. Da vidson 和 R. J. 

Britten , Seience , v. 204 , N! 4397 , 1052~ 

1059 , 1979 ，等文]
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