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分子进化规律与学说的理论综合

及其验证与应用
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〔摘要 ] 为弥补现行进化理论的不足
,

我们广泛分析了大量现存的序列数据
,

相继总结出四种分

子进化规律
,

即造血免疫生长 因子的发育相关进化
,

细胞活性因子与受体的协同进化
,

m R N A 编码

区与非翻译区的协调进化及物种演化中的分子减速进化 ; 首次提出
“

分子偶联
”

的进化学说
;
推断

并证实
:

造血细胞生成素受体的发育相关进化
、

c D 40 配基与肿瘤坏死因子同源 〔此结果纠正了美

国同行的错误结论 )
、

相互作用蛋白质间的协同进化
、

造血免疫早期细胞分化因子的序列多态性
。

根

据上述规律与学说
,

提出了发展我国基因工程多肤药物的战略性建议和寻找新型细胞活性因子的

理论原则
。

上述工作预示
,

利用大量现存数据进行理论综合的时机正在生命科学领域逐步成熟
。

理

论综合既是生命科学突破的希望所在
,

也是我国学者奋起的契机
。

仁关键词〕 分子进化规律
, “

分子偶联
”

进化学说
,

中性理论
,

达尔文学说

任一学科的发展总要经历数据积累与理论综合两个阶段
,

而理论综合是学科发展形成质

的飞跃的前提
。

进化是三大基本的生命活动之一 (另两者为发育与遗传 )
。

进化理论与细胞学

说一起并称为近代生物学的两大理论基石
。

进化理论历经了拉马克
、

达尔文
、

杜布赞斯基
、

木

村资生等人为代表的四个发展时期
。

目前公认的进化理论主要为达尔文的自然选择学说和木

村资生的中性理论
。

前者在个体和表型水平 已被反复检验
,

但未能提供其分子进化机制与分

子进化的结构基础
; 后者是现有唯一描述分子进化的理论体系

,

但它所揭示的中性进化 由于

与功能的进化无关
,

从而缺少生物学意义
,

未能提供人们对个体及表型进化机制的更深入认

识
。

显然
,

那些与功能相关的分子进化对于解释个体和表型的进化将比中性突变更为重要
。

此

外
,

目前达尔文主义与中性理论在对进化动力机制的认识上是完全对立的
:

前者认为进化的

动力在于环境对生物的 自然选择作用
; 后者则认为进化与环境无关

,

是生物群体随机遗传漂

变的结果
,

其速率与生物物种的世代长短无关而在物种演化中维持恒定
。

随着分子生物学及生物高新技术的兴趣与发展
,

人们对多种生命现象
、

生命过程的分子

结构与机制有了丰富的认识
,

积累了大量的序列数据
。

鉴于此
,

我们从 80 年代末期开始对不

同物种同一蛋白
、

或同一物种不同蛋白的序列进行了分子进化的综合分析
,

试图从中寻找并
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总结出一些带有普遍性的
、

与功能相关的分子进化规律
。

经过 5年的努力
,

已相继发现
“

发

育相关进化
” 、 “

协同进化
” 、 “

协调进化
”

等三种与功能相关的分子进化规律性
,

以及与物种演

化相关的
“

减速进化
”
现象

。

在上述规律基础上提出了
“

分子偶联
”

进化学说
,

并据此提出

了多项预测
,

其中部分预测已由国内外同行证实
,

部分由笔者自己的工作证实
,

尚有一部分

待进一步研究
。

上述规律为未来多肤因子与受体的分子生物学与基因工程研究提出了一些指

导性原则
。

l 分子进化规律的理论综合

1
.

1 分子水平上发育与进化的首次统一— 发育相关进化

发育与进化的统一是近一个半世纪 以来生物学家所追求的重大理论命题
。

早在上世纪中

叶
,

海克尔通过形态学上的观察首次发现了
“

个体发育重现种系发生
”

的生物发生律
。

一个

多世纪以后
,

人们对进化与发育 (尤其是后者 ) 的分子机制有了不少了解
,

但从分子水平上

认识发育与进化的相互关系则几乎空白
。

5 年前
,

我们首先 1[,
’ 〕以造血系统 (其发育调控的分

子机制在各系统中了解最为详细 ) 为模型
,

分析了 6 种血细胞生成素的分子进化与各自调控

的细胞发育阶段的相关性
。

结果表明
,

调控发育阶段最早 (干细胞或多系祖细胞 ) 的多系
一

集

落刺激因子 ( m ul it
一

C S F
,

即 IL
一

3 )
,

其小鼠一人种间进化距离最大
;
调控发育阶段居中 (寡系

祖细胞 ) 的粒 /巨噬系 ( G M
一

CS )F
,

其进化距离居中
; 而调控发育阶段最晚 (单系祖细胞 ) 的

G
一

C S F
,

M
一

C S F
,

嗜酸性粒系 ( E
。
)
一

C S F (即 `L
一

5 ) 和红细胞生成素的进化距离最小
,

且后四者

相近
。

以上结果揭示了
“

调控细胞发育阶段愈早的血细胞生成素其种间进化距离愈大
,

调控

对等发育阶段的血细胞生成素的种间进化距离相近
”

的
“

发育相关进化
”

规律性现象
。

进一

步分析表明
,

此规律性现象与分析所用参数和分析所用序列的物种无关
,

且在所有已知 15 种

造血免疫细胞分化因子中普遍存在川
。

这一结果不但揭示了分子的进化与其所承担的功能相

关 (非中性 )
,

而且展示了分子进化模式与细胞发育模式的相关性
,

即分子水平上进化与发育

的统一
。

上述工作我们曾分两部分分别投稿到国际实验血液学学会主办的 ((E xP
.

H e m at ol
.

》和我国

的 《科学通报 》
,

都经过两年时间的反复争论后才得以发表 仁̀
,
2 〕

。

但文章发表后迅速引起了国内

外学术界的反响
,

并两次应邀在国际会议上交流
。

为了拓展上述
“

发育相关进化
”
规律性

,

随后我们广泛分析了其它系统 ( 如神经系统 ) 生

长因子的分子进化
。

由于 目前对这些系统的细胞发育层次及其分子调控机制认识不清
,

这些

因子的分子进化与对应细胞发育的相关性研究目前尚不能进行
。

但在此类分析中
,

我们却意

外地发现了另一分子进化规律性现象—
“

协同进化
” 。

1
.

2 分子水平的达尔文选择— 协同进化

我们分别计算了 21 种细胞活性因子及其对应受体的分子进化速率
。

结果表明
,

无论是因

子还是受体
,

其进化速率跨度范围很大
,

似乎无规律可寻
。

但将 21 对细胞活性因子与受体进

行进化速率的平行比较
,

即可看到明显的线性相关 (
,
一 0

.

9 75 4 , , < 0
.

0 00 1 )
。

这种因子与受

体进化速率的一致性
,

表明了它们协同进化 ( e o n e e r t e d e v o l u t io n ) 的特征
。

鉴于进化有纵 (物

种间 )
、

横 (因子间 ) 向两种方式
,

为检验因子
一

受体间协同进化的普遍性
,

我们同时还分析了

它们间横向进化的关系
。

分析表明
,

在结构上有较高同源性的因子其各自对应的受体亦存在
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较高的同源性
,

且两组的同源性程度相近
。

统计分析揭示
,

其横向进化距离因子与受体间呈

良好的线性相关 ( , 一 0
.

99 9 2
,

p < 0
.

0 0 0 1 )
,

从而支持了细胞活性因子与受体协同进化的规律

性
。

此外
,

继我们的工作在国际上公开发表之后川
,

在 《 N at ur e 》 和 《 ce 时 上也先后出现了

类似 的报道
〔 3

, `习 ,

支持了我们关于在因子与受体间存在上述规律性的观点
。

细胞活性因子与受体的协同进化是中性理论所无法想象和难以解释的
。

众所周知
,

细胞

活性因子与受体的基因不在染色体的相近或同一区域
,

甚至绝大部分都不在同一染色体上
,

因

而因子与受体进化速率的一致很显然不能用遗传和突变机制来解释
。

而越来越多的证据表明
,

因子与受体间的相互作用承担着重要的生物学功能
。

这一事实提示我们
,

它们间相互作用的

重要性会使得一方成为另一方的选择压力
,

而只有彼此匹配的突变 (适应性变化 ) 才能在进

化过程中固定而不被淘汰
。

为了判断上述机制的正确性与普遍性
,

我们在仔细分析这种假想

机制后提出
,

如果细胞活性因子与受体间的协同进化确是由于彼此间功能选择的结果
,

就应

该预期生物有机体中发生相互作用的蛋白质间均会呈现
“

协同进化
”
现象 〔` 〕

。

我们随后的分析

表 明
仁5口 ,

事实确如所料
,

无论是配基与对应受体
、

蛋 白酶与其多肤抑制剂
,

还是多亚基组成蛋

白质中的亚基与亚基间
,

均普遍存在
“

协同进化
” ,

而且在纵
、

横两个方向的进化方式中并存
,

从而表明
“

协同进化
”

为一种普遍规律
,

上述机制有着重要的进化意义
。

由于我们所分析的百种以上相互作用蛋 白质在生物学功能
、

氨基酸序列
、

空间结构
、

基

因定位
、

分子量及理化性质等方面均有明显不同
,

如按中性理化的随机进化模型推测
,

双方

的进化应完全独立
,

彼此间不会出现进化速率的一致
。

与此相反的事实揭示
,

此类蛋 白质普

遍以一种非随机
、

非中性的方式进化
。

而相互作用蛋 白质间普遍存在的
“

协 同进化
” ,

明确指

出了
“

选择
”

在分子进化中的重要作用
。

这种双方匹配的突变 (分子间适应 )
,

实质上可 比拟

于发生在表型— 环境 间个体与群体的适应性变化
。

据此
,

我们有理 由认为
,

进化中相互作

用蛋白质间普遍存在的这种相互约束与适应的机制
,

反映分子水平广泛存在达尔文式的适应

性选择
。

上述两规律性的存在明确表明
,

中性理论所广泛研究的
“

中性进化
”
至少并非都属 中性

,

而是与蛋白质所承担的功能 (发育相关进化 ) 和蛋白质行使功能的方式 ( 协同进化 ) 密切相

关
。

受此启示
,

我们又研究了同一分子不同功能区在进化中的相互关系
。

1
.

3 分子内功能区在进化中的相互制约— 协调进化

蛋白质的
e D N A (对应于 m R N A ) 分为编码区和非翻译区 ( n o n 一 t r a n s la t e d r e g i o n ,

简称

N T R ) [ , 〕
。

我们对随机挑选的 3 6 种
e D N A 所作的分析表明

,

各
e D N A i旬

,

其编码区
、

5 , N T R 和

l3 N T R 的进化速率明显不一
。

但根据编码 区与 N T R 间进化速率的差别
, c D N A 的进化模式可

分为三类
:

( 1) 编码区低于 N T R ; (2 ) 两者相近
; (3 ) 编码区高于 N T R

。

其中只有第一类与

中性理论的预测相符
,

第三类则与之完全相悖
。

这一事实指出
, c D N A 编码区与 N T R 间存在

非中性进化
。

我们对三种
c D N A 进化模式所作的精细分析显示

仁, 〕 ,

那些编码 区进化速率低于 N T R 的
c D N A (第一类 )

,

其编码区进化速率在所有 36 种
c D N A 中均较低

,

而 N T R 的进化速率则较高
;

与此相反
,

那些编码区进化速率高于 N T R 的
c D N A (第三类 )

,

其编码区的进化速率均较高
,

而 N T R 的进化速率则较低
。

简而言之
, c D N A 的编码区如在进化上保守

,

其 N T R 则不保守
;

如 N T R 保守
,

其编码区则不保守
。

此结果明确表明
, c D N A 的编码区与 N T R 间存在协调进化

,
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即进化快速的编码区伴之以进化较为保守的 R N T
,

反之亦然
。

而 c D N A 分子不同功能区域在

进化中的协调反映出分子不 同功能部分在分子进化中相互制约与相互适应
,

而不是以
“

中

性
”

方式随机变化
。

如果说
“

发育相关进化
”
和

“

协同进化
”

两规律性从蛋白质水平揭示了分子进化受其所

承担的功能和行使功能的方式制约与选择
,

那么
, “

协调进化
”

规律性则从核酸水平反映出生

物大分子的各功能区域在进化中的制约与平衡
。

它们的存在直接违反了中性理论
,

而提示选

择适应在分子进化中普遍发挥作用
。

1
.

4 分子进化钟的错误— 减速进化

分子进化钟假设是由 z u e k e r k a n d l 与几
u zin g 于 1 9 6 5年首次提出〔 8〕

,

并迅即成为木村资生

建立中性理论的主要支柱图
,

在考古学
、

分类学与分子生物学等领域已产生广泛影响
。

但这一

假设自诞生以来就一直存有争议
,

而由于反驳者均采用相对分子进化速率进行判定和用作反

驳的论据
,

未能让对手诚服
。

我们帅弓巨过分析 m ul it
一

sC F ( 10 对物种比较 ) 和 G M
一

CS F ( 15 对物种比较 ) 的分子进化
,

表明相对进化速率随所分析物种的不同而出现大幅度变化 ( m ul it
一

C S F 与 G M
一

cs F 分别相差 10

与 4倍 )
,

进而揭示这两种 C S F 均不遵守分子进化钟 (进化速率恒定 )
。

进一步的分析表明
,

比

较物种均为低等哺乳动物 (如小鼠和大鼠 ) 时
,

相对进化速率较高
;
均为高等哺乳动物 (如

长臂猿和人 ) 时
,

相对进化速率较低
,

一者为低等
、

另者为高等哺乳动物 (如小鼠
一

人 ) 时
,

则

介于其间
。

此结果提示
,

不同物种 m ul it
一

C S F
,

G M
一

C S F 可能具有不同的绝对进化速率
。

为计

算之
,

我们尝试建立了三元一次方程组
: ` ,
十 k Z

一凡
2

/叭
2 ,

k Z

+ 、 。
一凡

3

/外
3 , k ,

+ 、 3
~ K

, 3

/少
, 3 ,

下

标 1一 3 代表 3 个物种
,

无为绝对进化速率
,

K 为物种间进化距离
,

, 为物种间分歧时间
。

借此

计算出不同物种 m ult i
一

cS F , G M
-

C S F 的绝对分子进化速率
,

所得之值误差分别小于 25 %和

12 %
,

且为物种
、

蛋白质的特征性常数
,

基本与分析时其它两物种无关 ( 即从不同种属 比较

组得出的某一物种 C S F 的进化速率值基本一致 )
,

从而检验了所建计算方法的实用性与准确

性
。

比较不同物种 m ul it
一

C S F 的绝对进化速率后得知
,

正如前所料
,

m ul it
一

C S F 绝对进化速率在

不同物种中有着明显的不同
。

意外的是
,

其绝对进化速率随物种进化程度的提高而降低
,

即

越是高等的动物 m ul it
一

CS F 其绝对进化速率越低
。

此结果提示 m ul it
一

C S F 在纵向进化过程中呈

现 “
减速进化

”
( s l o w in g

一

d o w n o f e v o l u ti o n ) 现象
。

6 种生物 G M
一

e s F 亦普遍存在这一现象
,

提

示分子水平的
“

减速进化
”

可能为一种较为普遍的规律
。

实际上
,

随后我们的分析表明〔 , `〕
,

“

减速进化
”
不仅存在于调控蛋白中

,

亦广泛存在于结构蛋 白与酶中
,

其存在的物种范围可从

最简单的单细胞生物 (大肠杆菌 ) 到最复杂的灵长 (人类 )
。

更令人感兴趣的是
,

当初用以分

析并提出分子进化钟概念的血红蛋白和细胞色素
,

其绝对进化速率亦是随着物种进化程度的

提高而逐渐降低
,

而不是精确地遵守分子进化钟
。

2 分子进化规律的验证与应用

2
.

1
“

造血细胞生成素受体的发育相关进化
”

推论及其验证

根据
“

造血细胞生成素的发育相关进化
”
和

“

细胞活性因子与受体间的协同进化
”

两规

律性
,

以下推论应成立
: “

调控造血细胞发育阶段愈早的造血细胞生成素受体其种间进化距离
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愈大
,

调控对等发育阶段的造血细胞生成素受体其种间进化距离相近
” 。

1 9 91 年 7 月
,

我们在

第二届全国比较生理学会议上首次正式提出上述推论
,

直到 1 9 9 2 年上半年各种造血细胞生成

素受体才相继被克隆
。

随之所作的分子进化分析表明
,

结果与推论完全一致 〔” 〕
。

.2 2 C D 40 酉己基与肿瘤坏死因子同源

C D 4 0 配基是一种 B 淋巴细胞分化抗原
,

其分子克隆 ( 19 9 0 年 ) 表明
,

它与肿瘤坏死因子

受体 ( T N F R ) 有 3 9
.

5%的同源性
。

根据
“

协同进化
”

规律
,

我们预期
“ C D 4 0 配基 ( C D 4 0 L )

应与 T N F 同源
,

且同源性程度接近 C D 40 与 T N F R 间的同源性百分数
” 。

1 9 9 2 年 5 月
,

rA m i t ag e

等 ls[ 〕在 《 N at ur
e 》 上发表了 C D 40 L 的

c D N A 序列
,

但指出它不与任何已知蛋白质同源
。

为判

断是非
,

我们直接进行了 C D 4 0L 与 T N F 序列的比较
,

结果与原作者的结论相反
,

而与我们的

预期完全一致
,

即两者不仅同源
,

且同源性亦与预期一致
。

此结果于 1 9 9 2年 8 月公开发表〔“ 〕
。

此外
,

本文前部分曾介绍的
“

相互作用蛋 白质间协同进化
”

的存在也是源于
“

细胞活性因子

与受体协同进化
”

规律预测的证实
。

2
.

3
“

造血早期细胞分化因子的序列多态性
”

预测及对发展我国基因工程多肤药物的启示

根据我们发现 的
“

发育相关进化
”

规律
,

造血早期细胞分化因子 (如 I L
一

3
, 一

6
, 一

4
,

G M
-

C S F ) 由于其进化速率很高
,

在不同人群 (如东西方人群 ) 中会存在序列多态性
。

目前四种因

子中国人来源的
c D N A 均被克隆与测序

。

比较结果显示
,

它们与西方人群来源的对应 因子
c D N A确实存在序列差别

,

即序列多态性
,

从而表明与预期完全一致
。

这种序列差别提示
,

长期在中国人身上使用西方人群来源的此类因子很可能会因产生抗

体而使药效降低并诱发药物抗性与其它副作用
。

而恰巧
,

目前我国用来构建高效表达此类因

子的
c D N A 基本都来源于西方人群

。

显然
,

此类问题将比知识产权对我们的限制更严峻
。

在

1 9 9 2 年
“ 8 6 3” 年会上

,

我们提 出了此问题
,

迅速引起了有关机构与专家的重视
。

不久我们在

特邀文章 l[ ” 〕中提出了相应对策
,

即利用常规 P c R 技术扩增
、

克隆并测定中国人此类因子
c D

-

N A
,

并尽快申请特殊序列的专利保护
。

同时还指出
,

不同人群中此类因子序列上的差别还给

我国带来机遇
,

即利用这种序列上的差别理直气壮地拒绝西方此类重组产品打入我国的市场
,

从而保护我国高技术产业而不用冒
“

贸易保护主义
”
之不题

。

2
.

4 新型细胞活性因子或受体的寻找与克隆的指导原则

依据
“

发育相关进化
” ,

我们可根据某一新型因子所调控的分化时期推测其物种间序列同

源性程度
,

进而确定用低等动物
c D N A 筛选人对应

。 D N A 的杂交条件
;
反之亦然

,

在仅知某因

子序列但不知其分化调控时期时
,

可根据其种间同源性程度推测之
。

依据
“

协同进化
” ,

在知

道因子与受体 (或相互作用蛋 白质间 ) 一方序列和其种间同源性程度时
,

可推测另一方的种间

同源性程度
,

进而确定 由低等动物筛选人对应
c D N A 的杂交条件

。

对于那些因编码区进化速率

高而不能用此序列筛选其它物种对应
c D N A 的因子来说

,

则可以借助
“

协调进化
” ,

利用其 N T R

序列筛选出完整
c D N A 进而达到克隆编码区这个 目的

。 ·

从上可见
,

上述规律性不仅概括反映了分子进化的某些普遍原理
,

揭示了分子水平适应

与选择的普遍意义
,

同时提出并验证了多项预测
,

对 目前正进行的基础与工程研究亦发挥了

一定的指导作用
。

此外
,

从下述内容可看出
,

它们还奠定了一种新的分子进化学说的基础
。

ǐ注ù八̀
了宙卜去̀
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3一种新的分子进化学说

3
.

1 生物分子的相互作用与
“

分子选择
”
及

“

分子适应
”

现代生命科学以无可辨驳的事实告诉人们
,

生命活动均以分子事件为其结构
、

能量或信

息基础
。

而无论是生化反应的循环 (如三梭酸循环 )
、

级联反应与酶的高催化特性
,

遗传信息

的传递
、

表达与调控
,

还是细胞增殖
、

分化
、

衰老
,

免疫中的信号
、

物质传递与调控等
,

均

离不开生物分子间 (或分子 内 ) 的相互作用
。

近年来整个生命科学的主要焦点之一— 信号

转导途径所逐渐阐明的磷酸激酶
,

磷酸醋酶和转录因子相互作用系列集中体现了这一点
。

这

种机制普遍见于胚胎发育
、

神经信号传递
、

细胞增殖与分化调控
、

免疫应答
、

生理与药理反

应等几乎各种生命活动
。

生命系统各层次在时空中所表现出的结构
、

功能的完美性与高效性
,

主要基于这种生物大分子间
“

神奇
”

的相互作用
。

因此
,

我们认为任何一种有生命力的分子

进化理论或学说都不能忽略这一生物系统中大分子行使功能的方式— 相互作用
。

生物大分子的相互作用主要有两种方式
:

( l) 在功能 (亦为时间向度 ) 上的重叠与继承

(如 C S F 系列 ) ; (2 ) 在空间结构上的直接接触
。

由于 c s F 系列及其它多种造血生长因子有着相似的空间结构
,

其间普遍存在的发育相关

的进化速率差别显然是
“

分子选择
” ,

而非中性进化的随机漂变所致
。 “

分子选择
”
在相互作

用蛋白质间的
“

协同进化
”

与
c D N A 编码 区与非翻译区的

“

协调进化
”

中的存在更是一 目了然
。

此外
,

从这两种规律中还可清楚地看到分子选择的最终结果—
“

分子适应
” ,

即在进化中相

互作用的分子间或同一分子的各部分间为维持功能而在突变中的协同或协调
。

.3 2 一种新的分子进化学说

根据我们系列研究的结果
,

综合达尔文的自然选择学说和 中性理论的随机漂变原理
,

我

们提出 l6[ 〕 :

在有机体的多样性与适应性两类变化中
,

前者仅提供进化选择的原材料
,

后者才

是真正意义上的
“

进化
” ; 而表型和形态上的适应性变化

,

应以分子水平新的结构和功能体系

的出现而不是序列的多态性为基础
。

这种新的结构和功能体系往往由相互作用的生物分子系

列组成
。

它们来自如下过程
:

各自对应的祖先基因首先在基因组内扩增
,

随后累积突变
,

直

至不能与原有效应分子发生作用
,

但能结合新的效应分子以形成新的生物分子相互作用系列
。

如果此系列能够导致生物有机体对环境的适应
,

将导致正向的达尔文选择
,

即个体或群体的

生存优势
;
纵使不然

,

此系列亦会在群体中由于接近
“

中性
”
而被随机固定

。

已经形成的系

列则通过
“

协调进化
”

与
“

协同进化
”
而将功能维持

。

简而言之
,

此过程包括基因扩增与突

变
、

分子选择与偶联
、

分子适应与功能行使
、

自然选择
。

我们认为
,

结构相似
、

功能不同的许多造血生长因子及其对应的受体很可能就产生于上

述过程
,

对其起源机制的研究将有助于对上述进化模式的检验与修正
。

令人可喜的是
,

在上

述进化学说公开发表 ( 19 9 3
.

12 ) 后 〔`芍〕 ,

美国 M
o y le W R 等人于 19 9 4年在 (( N a t u r e 》 上也提出

了类似的进化学说与模型闭
。

味

f乙日\J

叶小飞
、,

.

卜

4 启示

4
.

1 现代生命科学的飞速发展呼唤新的理论

随着分子生物学 的问世
、

发展及其向各个生物学科的渗透
,

现代生命科学正以突飞猛进
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的速度向新的深度与广度前进
,

如潮的新现象
、

新物质
、

新序列
、

新机制
“

铺天盖地
”
而来

,

让人 目不暇接
。

但是
,

这种数据
、

信息量的
“

爆炸
”

并未带给人们理论上的重大突破和质的

飞跃
。

究其原因
,

应该同 目前在生命科学界普遍存在的
“

理论分析综合与实验研究进展极不

相称
”

的现象有关
。

再远之
,

则主要是由于近代生命科学
“

重视实验研 究
,

轻视理论综合
”

这

一传统与现实的不适
。

科学发展史告诉我们
,

经典与现代物理学两次大的突破
,

虽是基于大

量实验数据的积累
,

但其主要动力还是新的理论 (分别为牛顿 的力学理论与量子力学 ) 的问

世
。

我们认为
,

生命科学的长足发展亦将不会例外
,

实际上 D N A 双螺旋模型
、

中心法则
、

操

纵子模型对现代生命科学的巨大影响已是无可争辨的事实
。

正是基于上述考虑
,

我们近年来借助大量 已经公开发表的序列数据进行了广泛的分子进

化分析
、

综合
、

归纳与反复验证
,

最后总结出上述规律性
。

我们认为这项系统工作对生命科

学的方法论
、

认识论有一定参考价值
。

此外
,

虽然其学术价值还有待未来研究的进一步检验
,

但有一点是不容置疑的— 它们孕育于中国
、

诞生于中国
、

并在中华大地上不断成长
。

4
.

2 中国的年轻生命科学工作者可抓住时机
、

另辟新径
,

走出自己的路

现代生命科学已积累的大量实验数据是进行理论分析和综合所用材料的丰富宝库
。

总体

来说
,

它们至今还是一座未曾开垦的
“

科学金矿
” ,

但正蓄集起新世纪生命科学的曙光
,

依笔

者之见
,

这也正是中国年轻的生物科学工作者赶超世界的契机
。

我们不难看到
,

依靠我国现有的经济实力与技术贮备
,

从实验研究上全面赶超世界是异

常艰难的
。

但我国的数学和理论物理学界在这方面为我们提供了成功的经验
,

这就是
,

我们

完全可以在经费不足
、

设备较差的条件下
,

利用国际学术界 已经积累的大量数据进行理论分

析与综合
,

寻找新的规律性
,

据此作出预测
,

进而设计简单而精致的实验进行验证
,

并在此

基础上建立新的理论体系或对旧的理论体系提出修正与补充
。

我们认为
,

这不仅是现代生命

科学走向新世纪的希望所在
,

也是中国年轻生命科学工作者走 向世界的希望所在
。

书
.̀月月,臼.互
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