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摘　要:论述了基因组整体进化过程中内含子所含的基因的进化.分析了内含子的起源方式
与内含子中的基因种类的关系 , 并结合基因组在大小 、 组成等方面进化过程中内含子的演化

趋势 , 探讨了内含子中的基因 , 特别是核仁小分子 RNA 基因的进化规律.同时 , 对于内含子

中的基因的进化 , 提出了一些可能的途径.
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基因组的进化包括在大小 、组成 、 序列 、三维结构等方面的进化 , 它是一种具有整体

效应的过程.从而 , 基因组进化的各个方面都是相互联系 , 并与基因组的整体进化密切相

关的.其中 , 基因组的大小和组成的进化就很能体现出基因组整体发展的趋势 , 而且基因

组组成成分的特点还能反映出基因组进化的大体途径[ 1] .因此 , 基因组的进化可以通过其

个别方面来进行深入研究.

内含子是基因组组成中的一种重要而又令人迷惑的成分.继在基因中发现非编码的内

含子后 , 又发现某些内含子可含有编码与它们活动有关的蛋白质的基因[ 2] , 近年更在一些

核mRNA内含子中发现编码核仁小分子 RNA(snoRNA)的基因
[ 3]
.虽然对内含子中含有基

因这种特殊结构形式已有不少研究 , 但至于这种结构是如何起源和发展变化 , 却是有待进

一步探讨的问题.无疑 , 这一方面对基因组的进化也是起着十分重要的作用.因此 , 对其

进行深入研究 , 必将能加深对基因组进化的认识.

1　内含子的起源与内含子中的基因

虽然内含子的起源仍然是一个没有定论的问题 , 但内含子中的基因或多或少是会与内

含子的起源方式有关的.因此 , 分析内含子各种可能的起源与内含子中的基因的状况 , 就

可以为后者的起源与进化问题的研究提供一些新的启示.对于内含子的起源 , 目前有 “后

起源” 和 “先起源” 两类观点.“后起源” 观点认为 , 内含子都是作为间隔序列插入到连

续编码的基因序列中而形成 , 内含子在较高级的功能基因或在真核生物出现之后才产
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生[ 4] .在发现了内含子也存于原核生物的基因组中之后 , 支持该观点的依据主要还有内含

子本身可具移动性这一点.“后起源” 观点必须面对的一个难题是:内含子最初如何能插

入到连续编码的基因中而对其功能丝毫无损 ?此外 , 该观点对内含子本身的序列是怎么产

生也难以说明清楚 , 往往只能认为它们是基因组进化的副产物 , 是一些 “自私的

DNA”[ 4] .

“先起源” 观点则认为:早期的内含子具有自催化 、 自我复制等能力 , 因此它们是原

始基因和基因组的组织与复制必不可少的
[ 5]
.内含子在原始基因组中就已存在 , 现代的内

含子则是一类进化遗迹.它们能继续存在 , 是因为具有重新组合基因组中的外显子以形成

新的基因的能力 , 即内含子能赋予其携带者更大的进化潜力.支持 “先起源” 观点的依据

很多[ 6] , 不过并不能排除内含子 “后起源” 这种产生方式.原则上 , “先起源” 观点也并

不完全否认一些内含子是 “后起源” 的.

在内含子 “先起源” 的前提下 , 对于内含子本身的序列的来源 , 则有观点认为是早期

编码序列的上下游非编码部分成为了原始的内含子[ 7] ;也有观点认为外显子是源于原始的

微型基因 , 而内含子则是这些外显子的衍生物
[ 8]
;此外 , 还有观点认为最原始的基因组是

由可自复制的生物大分子作为结构单元而组成的重复序列 , 外显子和内含子最初都是直接

起源于这样的重复序列[ 6] .在后两种观点的模式中 , 内含子与外显子实际上是同源的.

至于内含子中的基因 , 目前已知主要有两大类.第一大类是一些Ⅰ , Ⅱ类内含子和一

些原细菌 rRNA内含子中编码蛋白质的基因
[ 9 , 10]

.这些基因编码的蛋白质一般都是与内含

子本身的活动有关:如起到类似逆转录酶 、 内切酶的作用 , 参与催化内含子在基因组内[ 9]

或基因组之间[ 10]的移位或扩增;另外 , 起到所谓成熟酶的作用 , 参与催化有关内含子的

剪接过程
[ 9]
.另一大类是真核生物核mRNA内含子中的 snoRNA基因

[ 3]
.这些基因编码的

snoRNA在真核生物 rRNA的加工与修饰中起着十分重要的作用[ 3 , 11] .

在内含子中的基因种类与内含子的起源方式的关系方面 , 首先考虑 “先起源” 的情

况.如果内含子与外显子同源 , 那么在内含子中含有基因 , 特别是一些十分原始的基因 ,

是不足为奇的 , 这类基因的性质应该是由原始基因组的序列所决定.在起源上 , 编码功能

RNA的基因似乎要比编码蛋白质的基因更早产生 , 因此 , “先起源” 的内含子若含有基

因 , 最有可能就是一些编码小分子 RNA 的基因.从 snoRNA 的功能和结构看 , snoRNA 基

因应是一类相当原始的基因.在这种意义上 , 核mRNA内含子中编码 snoRNA 的基因很可

能是与内含子的 “先起源” 联系在一起的.

在内含子 “后起源” 的情况下 , 它们则不大可能含有十分原始的基因 , 但却有可能含

有一些次生性的基因;或者 , 含有一些有利于内含子本身移动 、扩增的基因.一些 Ⅰ , Ⅱ

类内含子似乎就是属于这种情况.当然 , 这只能说明部分移动性较强的Ⅰ , Ⅱ类内含子是

“后起源” 的.而且 , 这些内含子所编码的蛋白质种类较多 , 编码序列的位置也多变 (如

Ⅰ类内含子[ 9]), 因此它们所含的基因也比较有可能是在内含子的进化过程中才产生.

综合起来 , 有理由推测:内含子这种结构在原始基因中就已存在 , 而且当时内含子的

序列与外显子序列有一定的同源性 , 也可以含有一些原始的基因;在进化中 , 仍有一部分

内含子继续保留并发展其内的基因 , 还有一些内含子获得或形成了次生性的基因 , 可移动

性增强 , 在基因组中移位或扩增 , 产生了 “后起源” 的内含子.因此 , 在现代基因组中 ,

“先起源” 和 “后起源” 的内含子是同时存在的.对于含有基因的内含子来说 , 其内基因
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的种类就可以在一定程度上反映出其起源.

2　基因组进化中内含子的进化

内含子在基因组进化中无疑是起着相当重要的作用.另一方面 , 它们又是基因组组成

中的一种独特成分 , 或者说是一种 “非必需成分” (原始基因组中的情况除外).因此 , 随

着基因组的进化 , 内含子的进化除了其本身的进化 (包括各类内含子的产生及其进化关

系), 还有内含子在基因和基因组中的地位的进化.

根据各类内含子的结构与剪接方式的相似程度 , 可以把它们归纳为 3大类:① Ⅰ类

内含子;② Ⅱ , Ⅲ类内含子与核 mRNA内含子;③核 tRNA内含子与原细菌的内含子

(主要是 tRNA和 rRNA基因中的内含子)[ 10] .其中 , Ⅱ , Ⅲ类内含子以及核mRNA内含子

之间的进化关系已有比较多的事实依据支持[ 9] , 而Ⅰ类内含子与它们的差别主要是在剪接

过程的第一个步骤 , 在其他方面还是有不少相似之处[ 10] ;核 tRNA内含子与原细菌的内含

子则很可能是有共同起源的[ 10] , 但它们与其他内含子却似乎没有什么进化关系.因此 ,

目前在内含子本身的进化问题上 , 基本上公认的是核 mRNA内含子源于原始的 Ⅱ类内含

子 , 对Ⅰ类内含子与 Ⅱ类及核 mRNA内含子是否有进化关系则有不同的意见[ 9 ,12] .

作为一种 “非必需成分” , 内含子在基因和基因组中地位的进化可以从其含量的变化

趋势体现出来 , 而后者又是与基因组大小的进化有密切联系[ 1] .在核 (类核)基因组 、 线

粒体基因组和叶绿体基因组中 , 都有 “小基因组” 型与 “大基因组” 型两种结构形式.这

3大类基因组的 “小基因组” 型总的来说都以基因组相对较小(对于同一类基因组而言),

基因排列紧密 , 不含或只含较少量内含子与重复序列为特点;而 “大基因组” 型则以基因

组相对较大或很大 , 含有大量的非编码序列 (基因间隔 、 内含子和重复序列等)为特

点[ 1 , 6] .类核基因组 、 动物型线粒体基因组 、 大多数藻类和高等植物的叶绿体基因组就分

别是 3大类基因组中所对应那一类的 “小基因组” 型;而核基因组 、 植物型线粒体基因

组 、以伞藻属为代表的叶绿体基因组则分别属于所对应基因组类别中的 “大基因组”

型
[ 1 , 6]

.“小基因组” 型与 “大基因组” 型的存在说明 3大类基因组在大小和组成方面的

进化都有两种与其结构特点相应的途径 , 即 “小基因组” 途径和 “大基因组” 途径[ 1] .在

原始基因组中就有内含子和重复序列的情况下 , 那么 , “小基因组” 进化途径就是以丢失 、

残留内含子和重复序列为特点 , 包括属于 “小基因组” 型的各种基因组的进化;“大基因

组” 进化途径则以保留 、 发展内含子和重复序列为特点 , 包括属于 “大基因组” 型的各种

基因组的进化[ 1] .因此 , 内含子在基因组进化过程中 , 既可以被淘汰掉 , 又可以得到扩增

和发展 , 至于是哪一种情况则取决于基因组在大小方面的进化趋势.

另一方面 , 由于核基因组本身大小的变化范围很大 , 在基因组组成上也有类似 “小基

因组” 型与 “大基因组” 型的分化.例如 , 酵母的核基因组是真核生物中最小的 , 只有约

1 000万碱基对 , 以至与个别原核生物的基因组大小差不多[ 13] .在结构组成上 , 它们也具

有类似 “小基因组” 型的特点[ 14] .至于绝大部分真核生物 , 它们的核基因组都很大 , 在

结构组成上自然就属于 “大基因组” 型了.因此 , 在绝大部分真核生物的核基因组沿 “大

基因组” 途径进化的同时 , 也有小部分真核生物的核基因组是基本上按照 “小基因组” 进

化途径的模式发展的 , 这就使得真核基因组中的内含子也可以有两种进化趋势.
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3　内含子的进化与内含子中的基因的进化

随着内含子在基因组中的种类和含量的进化 , 内含子中的基因也会相应地进化.一方

面 , 内含子本身的进化有可能为内含子中的基因提供进一步发展的机会 , 或者使内含子中

的基因特异化.核mRNA内含子出现后 , 其中一些就很适合 snoRNA基因的存在;现代的

Ⅰ , Ⅱ类内含子则比较适合含有一些编码与其活动有关的蛋白质的基因.另一方面 , 内含

子含量在基因组进化中的变化使得内含子中的基因必须适应或服从这种变化.

在内含子 “先起源” 的模式中 , 若基因组沿 “大基因组” 途径进化 , 则内含子中的基

因原则上可以继续保留并进一步发展 , 也有可能由于序列的分化而失去编码能力或由于移

位而成为独立的基因;但是 , 若基因组沿 “小基因组” 途径进化 , 则内含子中的基因就要

面临被淘汰或被移位的命运.在后一种途径中 , 如果原来内含子中的基因除了与内含子的

活动有关外 , 并没有什么其他功能 , 那么它们就会随着内含子的消失而消失 , 从而一般只

能在残留的内含子中继续存在.Ⅰ , Ⅱ类内含子中的某些基因在 “小基因组” 进化途径中

就很有可能属于这种情况.相反 , 如果原来内含子中的基因是生命活动所必需或是具有一

些与内含子本身无关的功能 , 那么它们就必须在内含子消失之前被移位到基因组的其他区

域 , 成为独立的基因或以其他方式继续存在.对于 snoRNA基因 , 情况很可能就是这样.

在高等真核生物中 , snoRNA基因只有少数种类是独立基因或成基因簇 , 而大部分都

在内含子中[ 3 , 11 ,15 ,16] .酵母的 snoRNA基因却大部分是独立基因[ 3]或成基因簇 (待发表),

只有小部分在内含子中[ 3] .很明显 , 这些状况是与核基因组的相对大小密切相关的.有理

由设想:snoRNA基因最初是起源于原始内含子中的片段并作为内含子中的基因而存在.

其后 , snoRNA基因在 “大基因组” 进化途径的生物中仍主要以内含子中的基因的形式存

在 , 并可通过扩增 、 在内含子之间的移位等来进一步发展.而在酵母这些相当于 “小基因

组” 进化途径的生物中 , 大部分 snoRNA基因则随着内含子的消失而移位 , 成为独立的基

因.snoRNA基因这种进化模式基本上能说明它们在现代真核生物中的各种状况.

在内含子 “先起源” 和 snoRNA基因源于内含子模式中 , snoRNA基因似乎应该在所有

生物中都存在.而实际上 , 在原核生物中至今还没有发现 snoRNA或类似的基因.原核生

物是沿 “小基因组” 途径进化的 , 其内含子中的基因在进化中或者随内含子的消失而消

失 , 或者移位成为独立的基因.原核生物的内含子如果曾经含有 snoRNA 或类似的基因 ,

那这些基因为什么不像酵母那样进化成为独立的基因呢?在原核生物中没有发现 snoRNA

基因的事实是否与上述关于 snoRNA基因起源和进化的模式相矛盾 ?这样的问题必须从现

代原核生物中 rRNA的情况加以分析.现代原核生物中 rRNA 的加工和修饰机制与真核生

物的并不一样[ 11 ,17] , 有关的过程完全不需要 snoRNA 的参与.因此 , 不管原核生物中

rRNA的加工及修饰机制是原始或是次生的 , 原始基因组中 snoRNA (基因)的祖先在原核

生物的进化中都会成为一类 “非必需成分” , 从而在 “小基因组” 进化途径中就会被逐渐

淘汰[ 1] .由此看来 , 在原核生物基因组中是有可能找到类似 snoRNA基因的进化遗迹的.

本文论述的只是内含子中的基因进化的一些较有可能的情况 , 必须进一步研究各种与

内含子和内含子中的基因有关的结构及其相互关系 , 才能得出更明确的结论.
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Genome Evolution and the Evolution of Genes in Introns

ZHANG Shanghong
 
, QU Lianghu

Abstract:This paper is mainly on the evolution of genes in introns during overall genome evolution.

First , the relationship between the ways by which introns originated and the kinds of genes in introns

was discussed.And the evolutionary characteristics of genes in introns , especially snoRNA genes ,

were studied in terms of the tendency for the variation of the amounts of introns during the evolution of

genomes in size and in composition.With this consideration , some possible pathways for the evolution

of genes in introns are proposed.

Keywords:genome evolution , intron , genes in introns
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