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摘要 在全基因组水平上，用直方图、混沌表示灰度图、距离差异度和信息熵差异度四种方法，研究了拟南芥、

线虫、果蝇的&’(内含子、基因间隔区&’(、外显子三种区域的核苷酸短序列组分及组分复杂度)结果表明：

*+不同基因组之间，不管基因数目多少，用,种方法得到的外显子部分其组分复杂度都比较接近，而非编码区

部分的组分复杂度却很大)这一点定量地说明了物种之间的复杂程度，主要不体现在编码区部分，而体现在非

编码区部分)-+同一基因组中，内含子的核苷酸短序列组分复杂度都是相似的，外显子和./01231/.4&’(部分

的组分复杂度也是相似的)4+内含子和./01231/.4&’(在转录、剪切、二级结构等方面有很大的不同，但它们在

核苷酸短序列组分上的差异却很小，说明内含子和./01231/.4&’(在转录、剪切、二级结构上的不同并不通过核

苷酸短序列组分来进行限制)
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高等真核生物，特别是人的基因组中，非编码

区占了678!6%8)对非编码区的研究是后基因

组时代的巨大挑战［!!9］)而非编码区研究，一个

最基本的工作就是它的碱基组分分析)以前对碱基

组分的分析主要集中在碱基的长程关联和短程关联

等方面［,!%］)以前工作的一个共同特点就是对非

编码区的研究不够，大多是将编码区和非编码区不

加区分，混在一起进行分析；而将非编码区分成内

含子和基因间隔区&’(（./01231/.4&’(）两个区

域的研究更少)同时它们的研究对象多集中在古细

菌和真细菌里，而复杂真核生物的相关报道较少)
基于非编码区研究的重要意义，及几个复杂真核生

物全基因组&’(序列的测定，已经有可能从一个

更高的水平上来重新审视这个问题)本文在全基因

组水平，研究了几种复杂真核生物的&’(非编码

区在物种内与物种间的共性与差异)

$ 材料与方法

选取进行本研究时已完全测序的9个真核生

物：拟南芥（!"#$%&’()%)*+#,%#-#）、线虫（.#/-’"+#$&%*%)
/,/0#-)）和果蝇（1"’)’(+%,#2/,#-’0#)*/"），以它们的基

因组&’(序列为素材，包括拟南芥的"，#号染

色体，(:##7!%"，(:##7!%9两个4;/0.3，线虫的

<条染色体，果蝇的!6条大的4;/0.3，全部数据来

自31/-*/=21>1*?1!"9+#)将其中的内含子、外显

子、./01231/.4&’(（本文指基因组中除内含子和

外显子以外的区域）分别抽取出来，以下简称9种

区域)对于一个物种，全基因组中属于同一区域的

所有数据序列的总和称为该种区域的全集，而各染

色体或4;/0.3的相应序列称为该种区域的子集)考

察核苷酸短序列，即由(、@、A、B，,个字母组

成的 字 串)比 如：长 度 为,的 字 串 有 ((((，

(((@，(((A，⋯⋯BBBA，BBBB，共,,C"7<种

排列模式)字长为-的字串共有,-种排列模式)如

下例所示计算该序列中各种字串出现的总次数：

设第%条内含子的序列长度为3%，我们研究其

中字长为-的字串，应有3%D-E!个)若某字串

F;2G在该序列中出现的次数为4%，F;2G，则它在该

内含子序列中出现的频率为5%，F;2GC4%，F;2G／（3%
D-E!）)设共有6 条内含子序列，则字串F;2G
在所有内含子中出现的概率为7F;2GC（5!，F;2GE
5"，F;2GE⋯⋯E56，F;2G）／6)

在截取内含子和外显子时，取的是编码链的序

列，./01231/.4&’(同时取了正链和反向互补链，

结果再除以"进行平均)
我们考察了上述9个物种，三种区域的全集与

全集，子集与全集，子集与子集之间字长为,!<
的各种字串组分和组分复杂度之间的关系)为了测

度这 种 关 系，分 别 用 直 方 图、混 沌 表 示 灰 度 图
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（!"#$）定性地进行了研究，同时定义了距离差

异度和信息熵差异度进行定量研究%第一种方法见

文献［&］，第二种方法见文献［’］，后两种方法分

别描述如下%
距离差异度：设!()"，表示字长为"的所有

字串的花样数目，第#和$个集合间字串组分的距

离差异度定义为：%#$(（!&#，*+&$，*!,!&#，-+&$，-!
,⋯⋯,!&#，!+&$，!!），其中&#，-表示第二种花样

的字串在第#个集合中出现的概率%可见%#$表示

字长为"的各种字串在#，$两个集合中的概率分

布差的绝对值之和%%#$在表*!.中简记为%%
信息熵差异度：设!()"，表示字长为"的所

有字串的花样数目，第#个集合中字串概率分布的

信息熵为：’#(+（&#，*/0&#，*,&#，-/0&#，-,⋯⋯,
&#，!/0&#，!），则第#和$个集合的信息熵差异度为：

(#$(!’#+’$!%这样定义的差异度可以衡量两个集

合的组分复杂度差异%(#$在表*!.中简记为(%
以上)种方法分别从不同侧面对组分进行分

析：直方图侧重于直观地表示各字串的概率分布，

!"#$能清楚地给出小于或等于字串长度的各字串

概率分布灰度图，距离差异度是一种不加权重的距

离量度，信息熵差异度是加了以各字串概率分布为

权重的一种距离量度%它们均分析了123序列集

合之间的组分共性与差异%

! 结果与讨论

以下给出了字长为)的分析结果，字长为&，

4的分析结果与之类似%所有相关数据，感兴趣的

读 者 可 以 通 过 匿 名 !56 从 网 址 *（789：／／

*&:;--4;**’;*<&）获取%
!"# 同一物种内三个区域间的比较

图*、图-和表*分别从不同侧面揭示了：同

$%&"# $’()*+!"#$%&’()%)*+#,%#-#
（=）8>?=@@=0A?B?08C7D8@E0AC7*!)0FG/?C8EH?E0I/CGJD；（I）K08@C0，E08?@=0H?LC0@?9@?D?08D?9=@=8?/M8>?8>@??@?AEC0D%

$%&"! ’*,-*.%/%*01%./*&23,*+/4/2305674*/%84.*942/124424&%*0.*+:*2,612*,.*,4!308"
5>?C@H?@C78?8@=0FG/?C8EH?DED3333，3335，333"，333#，3353，3355⋯
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一物种内，内含子和!"#$%&$"!’()*的组分差别很

小+图,中，拟南芥的内含子与!"#$%&$"!’()*的

混沌表示灰度图的花样差不多+它们与外显子的差

别就较大+图-.，图-/中每一个的后两个子图间

的差 别 都 比 较 小，即 线 虫 的 内 含 子 与!"#$%&$"!’
()*的直方图形状差不多+表,中，拟南芥的内

含 子 与 !"#$%&$"!’ ()* 的 距 离 差 异 度 最 小

（01-234），内 含 子 和 外 显 子 的 距 离 差 异 度 最 大

（015656），!"#$%&$"!’()*和外显子之间的距离差

异度界于二者之间（017-20）+线虫和果蝇的结果

类似（其余数据和图表见网址,）+

!"#$%& ’()*+%,"-*./01()2"-*%（!）"-1%-2+/,.（"）

#%23%%-+%4(/-)3(25(-/+4"-()6)

8"#%9":!"#$%

! "

8"#%9":$;9"

! "

8"#$%:$;9"

! "

*< 01-234 010-65 015656 01-5,7 017-20 01--=2

>9%? 01-3,5 01,302 013,5= 016325 0164=3 015605

@AB 01-,6, 01775, 013,5= 01,70= 0172=, 015454

787 同一物种内同一种区域间的比较

同一种区域中，同一物种内的组分及其复杂度

都非常相似，这种相似性以往是未见报道的+
图-（.）的每一个子图和图-（/）的相应子

图的差别都很小，表明线虫!、"号染色体的外显

子组分差别很小，内含子、!"#$%&$"!’()*的组分

差别也很小+其余染色体之间以及染色体与全集之

间的结果类似（网址,）+
表-中，线虫内部，3条染色体与全集之间内

含子的距离差异度均小于010420，!"#$%&$"!’()*
的距离差异度均小于0105,=，外显子的距离差异

度均小于010=77+3条染色体与全集之间内含子的

信息熵差异度均小于0106-5，!"#$%&$"!’()*的信

息熵差异度均小于0104,,，外显子的信息熵差异

度均小于010,52，从这些数值看出，它们之间非

常接 近+我 们 还 研 究 了 各 区 域 中，各 染 色 体 或

’9"#!&之间组分及其复杂度的关系+结果表明：它

们之间的差异也相当小+拟南芥和果蝇也有类似的

结果，相应的图和具体数据见网址,+

!"#$%7 ’()*+%,"-*./01()2"-*%（!）"-1%-2+/,.（"）#%23%%-%"*5*5+/6)/6%"-135/$%)%2)/03/+6

CD%9?9E9?$!

! "

CD%9?9E9?$"

! "

CD%9?9E9?$#

! "

CD%9?9E9?$$

! "

CD%9?9E9?$%

! "

CD%9?9E9?$&

! "

!"#%9" 010657 010072 010-=2 010005 0107=5 010-64 010--6 010,74 010,-0 0100,= 010420 0106-5

!"#$% 0106,= 010=00 010,4- 010-53 01066, 010632 010,4, 010376 010605 0104,, 0105,= 010525

$;9" 010637 010037 010-70 01003, 01077= 0100,, 010-75 010,,5 010=77 010,54 0103,7 010,52

789 同一种区域不同物种间的差异

表6中，外显子区域，三个物种之间的信息熵

差异度均小于0103,=；而内含子和!"#$%&$"!’()*
区域，三个物种之间信息熵差异度均大于01,-=,+

!"#$%9 ’()*+%,"-*./0%-2+/,.（"）#%23%%-/+4"-()6)

" *<>9%? *<@AB F9%?@AB

!"#%9" 01-423 01,755 01-205

!"#$% 0166-- 01-05, 01,-=,

$;9" 010-32 010674 0103,=

说明不同物种间，外显子区域的组分复杂度最接

近；内含子、!"#$%&$"!’()*区域组分复杂度的差

别较大，比外显子区域的组分复杂度大一个数量

级+从直方图、混沌表示灰度图、距离差异度方面

也可以看到这一点+

综上所述，我们的研究结果可概括为：.1同

一物种内，内含子和!"#$%&$"!’()*的组分很接

近，与外显子相比，差别较大+其中，内含子和外

显子的差别最大，!"#$%&$"!’()*和外显子的差别

次之+/1内含子、!"#$%&$"!’()*、外显子这三个

区域的同一区域中，同一物种内各染色体或’9"#!&
之间，任一染色体或’9"#!&与它们所组成的全集之

间组分和组分复杂度的差别很小，说明它们之间具

有很强的相似性现象+’1不同物种之间，外显子

之 间 的 组 分 复 杂 度 最 接 近， 内 含 子 之 间 和

!"#$%&$"!’()*之间的组分复杂度的差别都较大+
编码区和非编码区的组分复杂度在信息熵差异度定

义下相差一个数量级+

9 讨 论

.1结论暗示了：内含子和!"#$%&$"!’()*可
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能受到相似的限制，反映了整个非编码区对整个选

择压力的反应!内含子和"#$%&’%#"()*+在转录、

剪切、二级结构等方面有很大的不同，但它们在核

苷酸短序列组分上的差异却很小，说明内含子和

"#$%&’%#"()*+在转录、剪切、二级结构上的不同

并不通过核苷酸短序列组分来进行限制!这一点从

不同侧面验证了文献［,，-.］的结论!
/0结论表明同一物种各染色体或(1#$"’之间

具有某种自相似性现象，这种自相似现象是以往文

献未见报道的!它的一个潜在应用价值是，由已完

全对编码区和非编码区进行定位的区域，来推测那

些没有经过实验验证的计算机预测定位是否准确!
我们认为果蝇的数据少部分有例外，就是因为现在

还有很多基因没有完全定位的原因!
(0结论中外显子之间的组分复杂度最接近，

这是因为编码区受到三联体密码子的限制!内含子

之间和"#$%&’%#"()*+之间组分复杂度的差别都较

大，表明它们不受一种简单的规律所限制!不同物

种之间，外显子之间的组分复杂度远远小于内含子

和"#$%&’%#"()*+之间的组分复杂度，这一点定量

地说明了物种之间的复杂程度，无论是动物（果

蝇、线虫）还是植物（拟南芥）主要不体现在编码

区部分，而体现在非编码区部分!
到目前为止，已完全测序的真核基因组还有酵

母和人，由于酵母的内含子相对较少，而人的大量

基因和非编码区还没有完全定位，所以本文没选

用!但我们从人的已定位的部分数据中也得出了与

本文类似的结论!由于全基因组数据运算量较大，

本文没有分析2个字串以上的组分!下一步工作就

是要改进计算方法，提高运算速度，改变存储方

法，研究2到几十字长的字串规律!同时将选择的

物种范围进一步扩大到未完全测序的物种中去!由

于非编码区中存在着很多调控元件和编码3*+的

)*+序列，通过研究不同物种间组分的差别，有

可能揭示出这些有价值的部分，同时为基因识别算

法和进化研究提供一定的依据!
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欢迎订阅)**+年《动物学杂志》

《动物学杂志》是由中国科学院动物研究所、中国动物学会主办的科技期刊，亦是中国自然科学核心

期刊，;JJI年入闱“中国期刊方阵”6《动物学杂志》是以普及与提高相结合、基础性和应用性并重为宗

旨的综合性学术刊物6力求及时报道动物科学领域具有创造性和重要意义的最新研究成果，介绍有创见的

新思想、新学说、新技术、新方法，开展学术交流与争鸣。主要栏目有：研究报告、动物资源与管理、珍

稀濒危动物、动物养殖、有害动物防治、技术与方法、研究简报和快讯、基础资料、自然保护区、综述与

进展、学术论坛、专题知识讲座、科技动态、新书评介等6读者对象为：动物科学领域的研究、教学、技

术、管理人员及广大业余爱好者6
《动物学杂志》为IH开，双月刊，;JJ?年增到RH页，每册定价IK元，全年GK元6国内外公开发

行，国内邮发代号：;EK;;；国外发行代号（A+/)=+6）：STLG，全国各地邮局均可订阅6如未能在当地邮

局订到，亦可与编辑部直接联系订阅6
联系地址：北京中关村路IR号IJJJGJ，《动物学杂志》编辑部

电话：JIJEH;LGIKQL；传真：JIJEH;LHRHG;；ME#%"$：U+2&-%$!9%-/%6"+V6%.6.-
欢迎订阅《动物学杂志》；欢迎您在《动物学杂志》上刊登广告6
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