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·

专题五
·

生命科学中的跨学科前沿

与会专家建议优先发展领域如下
:

1遗传语言研究在基因组结构和序列研究基础上
,

通过数学
、

信息科学
、

非线性物理和语言学

的交叉渗透
,

揭示基因组 D N A 上控制发育和生命活动的遗传语言与程序
.

包括
:

基因信息学与语

言学 ;墓因组复杂性分析 ;基因组功能的实验研究
。

2 分子进化工程研究 在进化论思想指导下
,

应用计算分子生物学方法和基因工程手段
,

进

行分子定向进化研究
。

包括
:

生物大分子和大分子复合体系结构和功能 ;分子识别的机制及相关技

术的研究 ;定向分子进化研究
。

3 发挥我国传统医药优势加强创新药物基础研究 结合中医药学基本理论和实践经验通过

生命科学
、

化学和其他学科的交叉渗透和共同参与
,

采用现代的科学技术进行中药复方的化学成

份
、

生理活性
、

组方原则和疗效机理的基础研究
。

4 生物传感技术与仿生材料 包括
:

仿生功能薄膜的研究 ;基于微系统与分子系统的生物传

感技术的研究 ,用于神经生物学
、

细胞生物学
、

发育生物学
、

医学与生物技术等领域的在体生物传感

技术的研究
。

5 计算神经科学 通过与数学
、

物理学和信息科学等学科的交叉渗透
,

开展脑功能的理论研

究
。

包括
:

感知机制 (视
、

听等 )的理论研究 ;学习记忆及神经信息的存储
、

编码机理的研究 ;某些脑的

高级功能 (整合
、

注意等 )的理论研究 ;感觉
一

运动系统的调控原理
。

6 生物深层次信息的捕捉
、

提取与分析 依靠学科交叉的新概念
,

建立新的手段和方法
,

对生

命体系在不同结构层次的大量与丰富的信息
,

进行系统
、

综合
、

关键和动态的捕捉
、

提取和分析
。

包

括
:

建立空域
、

时域和频域相结合的活体的无创的和动态的分析手段和方法 ,基于知识集和信息集

建立与生理相一致的同胚模型 ;建立正常与异常的重要生命器宫的功能相关结构
、

信息载体和调制

物质的活体研究方法
。
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美国提出的
“

人类基因组作图和测序
”

的庞大计划
,

预计在本世纪末将完成其第一步 目标
,

读出人基因组 D N A (3 x l 护 碱基对 )的全序列
。

下一步更为艰巨的任务是读懂基因组的工作语

言— 遗传语言的破译
。

人和动物基因组结构是在长期进化过程中形成的
,

其功能则需要在发育过程中才能表现

出来
。

基因组 D N A 荷载的遗传信息的特点是信息结构和物质结构的紧密联系
。

活细胞内
,

ON A 信息的表达是受位于染色质结构上的一系列核酸和蛋白质相互作用控制的
。

因此
,

对基
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因组结构和遗传语言的研究
,

必须结合发育和进化的研究进行
。

通过对人和其他动物 (线虫
、

果

蝇
、

小鼠等 )基因组的总体结构 (基因在染色体上的排序及各组分间关系 )和 D N A 序列的精细

比较
,

将可能发现许多新的调节基因和在进化上保守的有重要功能的区域
;
再借助转基因动

物
,

还可进一步检测这些序列的功能
。

此外
,

更为繁重的任务是需要与数学家
、

逻辑学家
、

非线

性物理学家和计算机科学家合作
,

在对浩如烟海的序列资料进行比较分析和综合的基础上
,

去

破译记载在基因组 D N A 上的
“

遗传语言
” ,

从而阐明控制发育的遗传程序在染色体上的构建

和操作规则
,

以及在进化过程中发生的变化
。

最终的 目标是找到某种简明的数学形式来表述
:

记载在基因组 D N A 一维结构上的遗传信息如何控制生物体的三维形态发育
; 以及复杂性不

断增加的动态发展过程
。

这无疑是对数学 (系统理论
、

大组合复杂性和拓扑学等 )和非线性物理

学的一大挑战
。

根据研究方法和侧重点的不同
,

遗传语言研究又可分为下述几个方面
:

1 墓因信息学 适应基因组计划和蛋白质工程的需要
,

建立对基因序列数据的储存和处理的

计算机基因信息管理系统
。

如
:
( 1) 进行序列联配 (S eq ue cn

e ial g m en )t (整体
、

局部
、

多重和柔性

联配 ) ; ( 2) 基因分析
,

包括功能位点 (剪接
、

蛋白质结合序列
、

启动子
、

加强子等 )
、

调控区的搜寻

和预测
、

以及蛋白质折叠和三维结构的预测等
; ( 3) 基因组结构分析

,

包括大尺度联配
、

发育程

序
、

进化
“

遗迹
”

等方面研究
。

2 墓因组信息结构的复杂性 利用非线性物理和数学等多学科方法
,

把基因组全序列作为一

个整体系统
,

研究其信息结构 的特性 (数据信息与调控信息
、

序列频数
、

分布图式
、

长程关联
、

分

形维数和 自相似性等 ) ;
与自复制

、

自修复
、

自调控等功能相关的操作方式 (程序
、

中心指令集

等 )
,

揭示基因组信息结构的复杂性及其构建和操作规则
。

3 语言学研究 ( iL n g iu st ic ap rP oa hc ) 把基因组 D N A 序列作为一种由
“
A T C G

”
四字母构成

的书面语言
,

用语言学方法
,

对 D N A 序列进行形 式的比较分析和语义学研究
,

以发现其
“
词

法
”
和

“

句法
”

规则
。

目前以色列 已编纂了第一部遗传语言词典 (《 G n

om ic

—
A iD ct ion ar y of

G en et ic C od
e )})

,

收集了 80 0 多个有生物学意义的
“

单词
” 。

4 实验研究 利用人工染色体 (M A C )作载体
,

将重组的
“

词
”
和

“

句
”

输入到转基因动物受精

卵内
,

检测其
“

语义学
”

功能
。

这是对上述理论研究结果进行验证的必要的方法
。

人类基因组结构和遗传语言的研究将是下一世纪 自然科学的前沿和竞争的焦点
,

对未来

生物学
、

医学和生物技术的发展有根本的意义
。

目前国内随着
”

水稻基因组计划
”

的实施及参与

人类基因组的研究
,

已经在计算机基因信息管理系统和基因信息学方面开始工作
;
理论研究方

面也有人向国家自然科学基金会提出有关基因组信息结构的复杂性和动力学研究的建议
;
实

验研究方面
,

中国科学院细胞所
,

早已开始动物染色体人工合成和个体表达系统研究
,

并设想

将此系统用于遗传语言的研究
。

目前国际上遗传语言研究刚起步
,

应不失时机地及早组织多学

科力量
,

迎头赶上
,

争占一席之地
。
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