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关于 Cri ck 4 ,

遗传密码表的质疑研究

杨星阳

(美中贸易发展协会 北京 10 00 04

摘要 : 本文重
』

获报道 当前生命科学界正在通用的 Cric k 43 遗传密码表在数学排列组合计算
,

化学反应方程描述式
, “

D N A ~ 蛋白

质
”

间关系的逻辑时应
,

及其在遗传学上的应用等方面存在的系列错误
。

旨在建议科学工作者重新探索
“

D N A ~ 蛋白质
”

间化学关

系的表达
。

文尾的演练与演示部分再现 了密码子引以确立的经典化学反应
,

读者朋友可以 自行演示密码子和密码表的论证过程
,

从而发现密码表结论的各个系列错误
。

关链词 : Cric k4
,

遗传密码表; 错误
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(批注
:
偏者按

:

中国之料研
,

自始里今
,

总堆在四外研宪之后
,

这口然

有种种原圈
,

但并不能圈为这些原圈而放弃我们 自主创祈的过路
,

在

科学的过路上
,

从来娜没有通过棋仿
、

效仿而成功的
,

中国的料研共获

得成功
,

要获得突玻
,

必级有自己的忍雄! 该丈作者通过自己派入的吕

考
、

推演
,

对目谕生物学的鑫石
:
遗传密码表提出了质提

,

且不论其推

演的正确与否
,

单鱿其精神而 t
,

是位得夜国科研工作者学习和t 祝

的
。

)

目前公认的 Cri ck 4 ,

遗传密码表回避了蛋白质分子的排

列组合模型问题
,

根据氨基酸种类数 20 和 D N A 上碱基种类数

4 进行对四元素选 共元素的排列组合计算建立
“

D N A ~ 蛋白

质
”

间的一一对应
,

本质上是排列组合应用中一组排列组合对

应另一组排列组合的具体元素 (不是其应用对象 )
。

书写方式

上
,

64 个排列组合对应 64 个氨基酸分子是空间顺序对应真实

分子的逻辑错误
。

反应发生论证上
,

借用
“

遗传信息二联性
”

设

想
,

把大量
’‘

核井酸分子链 ~ 肤链
”

反应错误地拆解开描述为

64 种
“

只碱基顺序一氨基酸分子
”

形式
,

既没有反映肤链合成

的反应事实
,

也没有论证钻石形空穴密码子 ; 应用过程中
.

自

D N A 到 m RN A 到 t R N A
,

到核糖体到肤链分离出
,

再没有一

个步骤考虑并使用了排列组合计算
。

在生物遗传学的解释 卜
,

没有预先测定给定生命体的 D NA 碱基顺序及其蛋自质的氨从

酸顺序并把两者作比较
,

就把 D NA 和密码表两者指份合成的

多肤链的氨基酸顺序称为该生命体遗传得来的氨基酸顺序
,

井

以此将密码表称为生命的元素周期律在一切生命体中通川
,

是

不科学的
。

本文指出
,

密码表没有如实反映
“

D N A ~ 蛋自质
”

间的化学

反应关系
,

不能称之为客观规律
,

更不能称之为遗传密码
、

密码

表本身可能是一张普通的肤链合成技术表

Cri c k4
,
遗传密码表简介

作者简介
:

杨星阳
,

(19 71
一

)
,

男
.

本科
,

助理 〔程师
。

主要从事植物体与天然水流体两者相同或相似性比较研究
。

通讯作者
:
杨星阳

,

E
一

m a il: stars u n抖m e i@ 16 3
,

c o m
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一
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一
2 6 接受 日期 2 0 0 6

一
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一

2 9 )

195 4 年 2 月
,

美国物理学家 G a m o w 根据 w a tso n 和 C ric k

发表的 D N A 双股螺旋结构
,

提出了腺嗓吟
、

鸟嗓吟
、

胞哦吮和

胸腺啥吮等四种碱基可能就是密码子 (钻石型空穴密码 广)的

最初构想I,
一

3 }。 19 55
一

195 6 年
,

G a m o w 陆续发表文章
,

从排歹,1组合

计算认为
,

1 种碱基对应 1 种氨基酸不够
,

2 种碱从的 16 种tIl

合对应 20 种氨基酸也不够通种碱基的 2丝种组合对 )
.

议20 种

氨基酸太多
,

只有 3 种碱基组成 砂种组合对应 20 种氦从酸较

合道火 (批注
:
偏者按

:
笔者正是从途传密玛表录初始的推导得 出其异

病所在
,

一定王 3种城基对应 1种氛基吐呜? 会不会 2 个
,

或者 4 个对应



l个孰基玻呢? 自偏界会以对千的方式
,

将每个氮态玻对应得城志均分

呜? 有更加尸格的但明方式呜? 这是祖将夜们生命科学工作者不断钻研

的雄月之一
,

作者将此同月提出
,

希蕊能够井洲更多人的注t
,

加入川解

决这一问趁的大军中来
。

)19 6 1 年
,

Cri ek和 B re nn e r 提出遗传信息

三联性的假说141 支持空穴密码子假说
。

19 61 年夏天
,

Ni re nb erg

用碱基尿啥吮指导合成出共聚苯丙氨酸 15气Cric k 等人随即建

议用
“UU U 苯丙氨酸

”

形式表示该实验
,

以此拉开了肤链合成

反应发生论证空穴密码子假说的序幕
。

到 19“年
,

G am
o w 提

出的
“

二维空间 6 4 种碱基排列组合在二维平面内简化为 20 种

空穴密码子
”

与
“

二维平面中 20 种氨基酸无规则重复得到的

64 个分子
”

的对应关系被密码表形式的 64 种反应方程所代

替
。

Cri c k 在此基础上排出了 m R N A 上的 4 3 遗传密码表

(19 69 )
,

如 Tab le l所示 [, 刀。

T ab le
.

l Th
e G e n etie Cod

e
《遗传密码 )

UU U 苯丙氨酸 U CU 丝氨酸 UA U 酪氨酸 u G u 半肮氨酸

UU C 苯丙氨酸 U CC 丝氨酸 UA C 酪氨酸 u oc 半胧氨酸

UC A 丝氨酸 U CA 丝氨酸 UAA 终止信号 u GA 终止信号

U U G 亮氨酸 UC G 丝氨酸 UA G 终止信号 UG G 色氨酸

CU U 亮氨酸 CCU 脯氨酸 CA U 组氨酸 CG U 精氨酸

CU C 亮氨酸 CC C 脯氨酸 CA C 组氨酸 CG C 精氨酸

CU A 亮氨酸 CC A 脯氨酸 CAA 谷氨酞胺 CG A 精氨酸

C U G 亮氨酸 CCG 脯氨酸 CA G 谷氨酞胺 CG G 精氨酸

AU U 异亮氨酸 人C U 苏氨酸 AA U 天冬酞胺 AG U 丝氨酸

AU C 异亮氨酸 A CC 苏氨酸 AA C 天冬酞胺 AG C 丝氨酸

A U A 异亮氨酸 AC A 苏氨酸 AA A 赖氨酸 AC A 精氨酸

A U G 甲硫氨酸 A CG 苏氨酸 人A G 赖氮酸 AG G 精氨酸

G U U 缘氨酸 GC U 丙氨酸 G A U 天冬氨酸 G G U 甘氨酸

G U C 缴氨酸 G CC 丙氨酸 G AC 天冬氨酸 CG C 甘氨酸

G U A 绷氨酸 CC A 丙氨酸 G A A 谷氨酸 CG A 甘氨酸

G U G 绷氨酸 G C G 丙氨酸 G A G 谷氨酸 G G C 甘氨酸

该表的生物遗传学解释M是指
: m R N A 上的 3 个连续碱基

特异地编码多肤链中的一个氨基酸分子
,

m R N A 上的每个 3 连

续碱基就是遗传密码子
。
m 丑N A 上的核昔酸序列以此决定蛋白

质中的氨基酸序列
。

这一现象在所有生命体中通用
。

所以
,

被有

些学者称为生命科学上的元素周期表l[,0]
。

国内外高校教材无一

例外地使用了该表
。

Ni re nb er g
、

肠~
a 和 H oll ey 等人因此分

获了 19 68 年诺贝尔生理学和医学奖
。

目前
,

该表已成为国内外

基因工程
、

细胞生物学
、

分子生物学
、

生物化学
、

生物遗传学等

多个领域的核心内容之一
。

运动系统中的运动属性数也不一定是常数值 64
。

问题 屯
:

在具体应用中多个排列组合(给定元素
、

规则所

得到的排列组合
,

如由赵
、

钱
、

孙
、

李四个人排成的一个照相序

巫业与其应用对象(四人合影照片 )之l可是逻辑对等的关系
,

_

即

排列组合此时就是应用对象
,

应用对象此时就是排列组合
,

排

列组合计算的目的是说给定规则下有多少种应用对象存在
。

那

么
,

密码表引用排列组合计算的目的是什么? 它所表达的排列

组合(64 种碱基组合 )与应用对象(20 种氨基酸分子 )间是什么

样的关系?这是一个耐人寻味的问题
。

密码表用
“

傻学反应发生

的可能性
” 、“

遗传决定作用
”

等非常模糊的非逻辑时等的术语

来回答这个问题
,

显然
,

是不能令人满意魄 (批注
:
. 者按

:
神者

在这1 尖锐的指出了遗传 . 玛表的跳肠之处
,

也许
,

遗传 . 玛表仅说

弃的是姗畏的
,

而找寻析的密玛表
,

可能是解决一t 人类所面临洛如

烟海吞圈闷趁的根本途径
。

)

3 密码表的逻辑错误

密码表中
,

64 种碱基三联体在 4 : 4 ‘ 4 排列组合规则 卜

以彼此顺序和种类的不同互相依存
,

共同表达 叹二组合或 二几

排列的顺序相关性和种类相关性 ; 而 20 种氨基酸以化学组

分
,

结构
,

性能等各方面的不同彼此独立存在
,

不表达任何顺序

性和种类相关性 (化学上蛋白质没有关于氨基酸的个数和种类

的统一性要求
,

氨基酸没有关于碳
、

氢
、

氧
、

氮
、

硫的个数和种类

的统一性要求)
。

密码子形式
“X Y Z 某种氨基酸

”

的对应是典型

的
“

顺序与非顺序
”

及
“

种类相关性与非种类相关性
”

的错误逻

辑对应
。

比如
:
丝

、

苏
、

天冬氨酸
、

撷
、

谷氨酞胺
、

精氨酸等 6 种

氨基酸因不受蛋白质分子的顺序性和种类相关性的制约而各

自独立存在
,

而
‘

,A GC
,

A C G
,

G A C
,

GC A
,

CA G
.

CG A
”

等 6 种

碱基三联体受 4x 4x 4 排列数模型下线性顺序的制约而互相

依存
,

两者间的
‘

,X Y Z 某种氨基酸
”

关系
,

从顺序排列上看是
“

顺序性与非顺序性
”

的对应
,

从种类组合 L看是
“

种类相关性

与种类无关性
”

的对应
,

从密码子化学反应发生的结论上看是
“

有顺序的反应物与无顺序的生成物
”

的对应(用顺序性的条件

论证了没有顺序的结果 )
。

2 密码表墓本问题的提出

问题一
:

腺
、

鸟
、

胞
、

胸腺(尿 ) 四种碱基分子通过排列组合

对应甘
、

丝等 20 种氨基酸分子时
,

谁是该排列组合的应用对

象?若是
“

氨基酸分子
” .

那么
, “

氨基酸分子
”

的排列组合模型是

什么 ? G aln
o w 和 Cric k 在原始论文中都回避了这一问题I邓 ’。

问题二
:

对于 A
,

G
,

C
,

T 四个字母
,

既表示不同的化学

成分
.

又表示不同的物理属性和化学属性
,

那么
,

这四个变量的

排列组合计算值是个常数值吗?显然
,

不应该是一个常数值
。

比

如
,

按照四个字母选二个字母进行排列组合数计算考虑时
,

其

结果是 64 ; 按照四种不同反应物任选屯种反应物进行化学反

应的反应发生可能性考虑时
,

其生成物种类不一定是常数值

64 ;或者将多个 A
,

G
,

c
,

T 四种物体串联起来成物体 M (或线

M )做单一的物理位移运动考虑时
,

物体 M (或线 M )在该位移

4 密码表的数学错误

密码表由二个基本的函数关系构成
.

即 D NA (m R NA )关

于四种碱基的函数
,

蛋白质关于二十种氨基酸的函数
,

蛋白质

关于 D NA 的函数
。

4
.

1
‘.

D NA《m R NA )一腺
、

鸟
、

胞
、

胸腺(尿 )
”
函数衰达的错误

从 W a ts o n C ri e k 的 D N A 双股螺旋结构 l,0] 看
,

D N A 关于

四种核昔酸的函数是一个极其复杂的连续函数
,

不是密码表反

映的关于四种核昔酸选三种的 64 种不同排列组合
。

从 m R N A

方面看
,

设 m R N A 单链为 n 个腺
、

鸟
、

胞
、

尿四种核祥酸交替相

连或重复相连的序列结构
,

则其排列组合模型是 4
” ,

不是密码

表反映的 4 3

排列组合模型下 64 个排列组合中的任意多个首

尾相连
。

4. 2 “
蛋白质~ 甘

、

丙等 20 种氮墓酸
”
函数裹达的缺失

依照化学传统
,

我们把蛋白质分子以 m 个氨基酸单位的

肤链存在形式称做氨基酸种类数 20 在平面内一维直线 仁m

个位置中的排列组合 y
,

则 y= 2。, 。

在密码表中
.

蛋自质不是以

20 种不同氨基酸的函数关系厂20 “ 的方式出现
.

而是以函数

y= 20
m

的底常数 20 的
“

20 个不同属性
”

形式出现
-

—
这个奇

怪的出现方式不表达蛋白质函数 y 的任何物属性 ! 除此之

外
.

密码表没有给出
“

蛋白质~ 20 种不同氨基酸
”

任何函数关

系
。
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3
‘

,D N A 一蛋白质
”

间关系表达的错误

设
“

D N A 一蛋白质
”

关系是复变函数 P : P = f (d )
,

从

D N A (m R NA )和蛋白质各自的结构看
,

函变量 P( 由20 种氨基

酸组成的蛋白质 )是一个复杂的连续函数 ; 自变量 d( 由四种碱

基组成的 D NA )也是一个复杂的连续函数
,

从 D NA 到蛋白质

的对应法则 f只有保证自变量 d 和函变量 P 取值的连续性
,

才

能保证绘出的函数图像符合真实 D NA 和真实蛋白质的连续序

列结构
。

而依据密码表所绘出的复变函数 P = f( d )的 P 值图

像和 d值图像都是典型的间隔函数
,

与真实 D N A 关于碱基的

序列的无间隔结构和真实蛋白质(肤链 )关于氨基酸的无间隔

结构都不相符合
。

4. 4 用四种碱基选三种的非应用性排列组合计算
,

回答
“
四种

碱基如何对应 20 种氮基酸
”

问题的错误

设化学分子式是物质分子关于原子种类与个数的排列组

合模型
,

根据数学上重复性排列组合数的规定11 ’l ,

氨基酸分子

式的原子种类与个数成为
“
四种碱基排列组合对应 20 种氨基

酸
”

的排列组合规则
,

碱基分子的原子个数与种类成为参加排

列组合的元素
,

计算得出的排列组合数与碱基和氨基酸的分子

种类与个数无关
。

另外
,

由矩阵与向量组的关系 [12] 知
,

NS CsH
S 、

N ,C 5H 5 0
、

N 3C尹
, 0

、

N ZC SHp
:

可 以分别看作 3 个 5 维向量
、

4

个 5 维向量
、

4 个 5 维向量和 4 个 6 维向量
,

用矩阵的三三相

加或三只相乘
,

都无法从四种碱基选三种的计算中得出
“

64
”

的

值
。

5 各种已发生反应的化学实验无法得出 c ri ck 4 ,

遗传

密码表
5

.

1 “ UU U 苯丙
” 、 ‘

℃CC 脯
” 、 “A AA 赖

” 、 ‘

,G G G 甘
”
四个密码

子结论的错误

以 MaI’s hal l N ire n b erg (19 6 1 )在无细胞蛋白质合成体系中

加人多聚尿昔酸合成出多聚苯丙氨酸为代表的直接合成实

验 [ ”件 I6] 为例
: “

多聚尿昔酸作用下离散的苯丙氨酸分子化学连

接成多聚苯丙氨酸
”

的反应过程描述为
“

U l」
.

二 U飞J * 苯丙一

苯丙⋯苯丙一苯丙
”

即可 ; “U U U 苯丙氨酸
”

反应式既不表达苯

丙氨酸共聚反应的发生
,

也不表达序列气几卜二U U
, ,

的碱基长

度
。

事实上
, “U U U 苯丙氨酸

”

写法是 Cri ck 遗传密码三联性假

设对 Ni re n b e rg 肤链合成实验的一种错误总结t4J 问
。

另外
,

单一

元素的组合序列
“

U IJ
.

二U U
I’ 、 “

Cc. 二 CC’
’ 、 “

AA
.

二 AA
, ’

和
“

G G
.

二

G G’
,

在数学的序列上没有内联性
.

外部因素引起的序列中的三

连续字母的断裂不属于序列本身的结构问题
。

序列中每连续三

个字母间的空间的一维性也与 D N A 双链上的每四碱基选三个

所围空穴空间的多维性不同
。

所以
,

该四类组合序列不适用于
G a m o w 的空穴密码子构想和 Cric k 遗传信息三联性假设

。

5
.

2
‘

,A CG 苏
” 、 “ G CA 丙

” 、 ‘

℃A G 谷氮酞胺
”

等 24 个含三个不

同碱基的密码子结论的错误

以 H
.

G o bi n d
.

Kh
。

诩a( 19 64 )为代表
,

用一定重复顺序的

多核昔酸链
“

PQRP QRP QR’
’

做模板
,

导致
“

aa 一aa 一aa
”

肤链合成

的实验队以 l刀为例
:
反应物(核昔酸链 )是 3 类物质 9 个分子关于

9 个位置的排列组合数模型 9 ! / 3 ! 3 ! 3 ! [ , ’] ,

应该进行 16 80 种

不同组合顺序的实验和得出 16 80 种结论
,

不是
‘

,PQR’
’

的 3 类

物质 3个分子关于 3 个位置的顺序排列数模型 3 ! /l ! 1 ! 1 !
,

不应该是从 P 点
、

Q 点
、

R 点分别读起进行 3 种不同组合顺序

的实验和得出 3 种结论
。

而生成物(肤链 )是多类物质多个分子

关于多个位置的顺序排列
,

不是统一的 1 类物质的 1个分子的

非排列组合
。

Kh
o

ran
a 从第 1 个三碱基的二个位置分别读起

,

实现了三条不同肤链的合成
,

这一结果与密码表
. ’

碱基信息不

联性不交塔阅读
”

的生物学解释相矛盾
。

且
“

PQRP QR PQR’
’

链

中 的碱 基
“

三 种性
”

混 淆 了 Cric k 万几联性假 设中的
“
PI QZR3 P4 QSR 6 P7QSRg

”

序列中的
“

碱基编号的砚联性
” 。

特

别地
,

链中的一 P一Q一R一
、

一 Q一R一P一
、

一 R一p一习一是

非独立碱基分子中的原子和功能基的排列
,

密码表中的 PQR
、

Q即
、

RP Q 是按照 4 ‘ 4 “ 4 的排列组合计算出现的独 众的碱基

分子水平上的排列
,

两者所含元素的成分和功能完全不同
,

不

能互相论证
。

5. 3
‘

,G G U 甘
” 、‘.

G G C 甘
” 、 ‘

℃G A 甘
”

等 36 个含有两个相同碱

基的密码子结论的错误

sev e ro
·

o c ho a (1963 )用 U (0
.

7 6 )和 G (0
.

2 4)的随机共聚体

中 8 种二三组合的几率的比值与以之为模板所得不同氨基酸

针对苯丙氨酸的质量上的比值做比较
,

根据
“

高几率一多质量
”

原则测得的密码子结论10.1 3,1 8] 与密码表的现状相矛盾 比如
.

用

0. 48 摩尔的 A
,

G
,

C
,

U 相应碱基做配定比率实验时
.

64 种 二

气组合的几率都是 48 3
,

不同二三组合的儿率的比值都为 l
,

而

作为实验结果的密码表所显示的不同氨基酸分子间的比位则

大不一样
,

比如
: “

亮氨酸
:

赖氨酸 = 6 : 2
” , “

精氨酸
:

色氨酸

=6
: l”

。

那么
,

究竟
“

亮氨酸(CU U )
:

赖氨酸(AA G )
” = 4 8 , : 48 , 二

6 : 2 同时
,

配定比率的实验系统中
,

各种组合间的儿率比值是

一个相对稳定值
,

不因方法上增加或减少 l个碱基儿率的运算

而改变 ; 各种氨基酸针对苯丙氨酸的质量比也是一个相对稳定

值
,

也不因方法上增加或减少 1 个碱基几率的运算而从该种氨

基酸变成它种氨基酸
。

这与 Cri ck 遗传信息只联性实验l’l的
“

增

加或者减少 1 个碱基
,

遗传结果的氨基酸种类发生改变
”

相矛

盾
。

设尿嗜吮 U “ {U a ,

Ub
,

U e ,

U d }
,

鸟嗓吟 G 二 {G a ,

G b
,

G e ,

G d
,

G e ,

G式G g }
,

其中
,

子元素表示不同化学属性
。

则 Zu 一。 和 lu ZG

分别表示 % 个不同属性的二 只组合(如 U a U a G a 等 )和 144

个不同属性的 IU ZG 组合(如 U a G a G a 等 );另有撷氨酸 l
、

撷

氨酸 2
、

半胧
、

甘
、

亮和色等 6 种不同氨基酸
。

那么
,

因为撷氨酸

l
、

亮和半胧三者不具有 ZU IG 组合的 % 个不同属性
.

而撷氨

酸 2
、

甘和色二者不具有 IU ZG 组合的 14 4 个不同属性
,

日
.

6 种

不同氨基酸没有统一的
“

二点性
”

规则
,

所以
,

ZU IG 和 1U ZG 两

种组合不能分辨出 6 种不同的氨基酸
。

比如
:

密码表显
, J又的

ZU IG 组合和 IU ZG 组合分辨到的
“

撷氨酸 1
”

与
“

撷氨酸 2
”

是

同一种撷氨酸
。

总的来看
,

没有一例经典反应论证了
“

1 个氨基酸可以恰

好放人到三碱基所围的该空穴而非其他二碱基所围的空穴中

去
” ,

却借用 Gam
o w 的构想将所有反应结果都描述为 1 个氨基

酸分子 ! 若将序列中的三连续碱基和各个氨基酸单位编号
,

则

反应式为
“

(pQR )l (PQR )2⋯ (PQR )n一 a a l一 aa Z
- -

⋯⋯ a a

n- 1

~
n ” ,

那么
,

实验结论的
“

PQR 在 n 个不同位置 !
一

的氨从

酸相同
,

没有顺序性
”

恰与
“

序列法的单个碱基在 D N A 和

m R A N 序列中有明显的顺序性
”

相矛盾 ! 就肤链合成事实看
,

“

氨基酸
”

在不同实验体系和不同场合以化学的和数学的变量

的形式出现
,

可能是人为约定的肤链合成成功的主要原因
。

6 遗传信息三联性假设是虑拟的概念 (
“

皇帝的新

装
”
)

设给定有限多个数学元素 M (M 之 D N A 分子中的碱基的

种类数 4)
,

M 个元素分别带有 F 多个属性 (F = o
,

1
.

2
,

3
,

⋯⋯
,

总能够满足各个元素发生化学反应的需要 )
,

从 M 中任

选 N 个 (N 值总大于 D NA 分子的碱基个数 )分别进行有重义

(或没有重复 ) 的排列或组合
,

得到 s一 M N (或 s一 PN M
,



S = CN M
,

S=c N M+N
·

1 )个不同的排列组合
。

考察这些排列组

合发现
.

数学的集合
、

数列
、

线性方程组
、

三角函数
、

排列组合概

念木身等一切可能的数学方法都无法找到所有这些序列的任

意一个序列的驻点值
。

而且
: 1

、

D NA 碱基序列没有三三碱基断

裂的结构特征 ; 2
、

每个连续三碱基的组分和化学反应功能没有

呈现关于某一属性的计数上的不同 ; 3
、

除肤链合成外
,

找不到

其他探测碱基序列内联性的方法 ; 4
、

化学上没有用反应发生方

式检查排列组合的内联性的习惯
。

5
、

m RN A
、

t
RN A

、

核糖体
r

RN A 上的 A 位点
、

各个氨基酸分子
、

各种氨基酸的功能基等

所有从事生物信息传递的分子都没有该
“

遗传信息的三联性
” 。

7 对密码表的错误应用

密码表先是将 D NA 的 r维空间几何体(螺旋结构 )未经计

算错误表达为相邻四碱基中的二个所围成的空穴 ; 转录时
,

未

经计算就用 m RN A 的 U 替换 D N A 的 T
,

将三碱基所围成的空

穴错误表达为 m RN A 的 64 种二联体碱基 ; 翻译时
,

还未经计

算就将三联体碱基错误表达为 t RN A 上的氨基酸残基 ;肤链合

成时
,

也未经计算就将氨基酸分子残基错误地放到了核糖体上

的某个空间位置
,

就这样
,

把 D NA 分子的相邻三碱基所围的钻

石形空穴套在了肤链的 1 个氨基酸分子上
。

其全部错误在于
:

川 D N A 的 4 种碱基到蛋自质的 20 种氨基酸的一步 (个 )4 x

4 X 4 排列组合计算替代了实际应用中从 D NA 到肤链合成的

多步(个 )物理化学计算
。

如
:

密码表应用基础的
“

中心法则
”

(C ri ck
,

19 7 1 ) 11圳如下图所示
:

有着自身复杂的化学路径的函

数模型
,

该模型完全背离密码表存在木身的四选三排列组合数

模型
。

蛋白质

8 大型演练与演示

沿用 G a m o w 的空穴密码子
、

Cri ck 的遗传信息三连性瑕

设
、

Ni re n be rg
、

O c hoa
、

Kho ra na 等人的思路和方法
,

把分子模

型放大百万倍并赋予所需的化学反应属性
,

模拟各个经典反应

发生过程
,

察看能否得出如密码表所示的各个密码子结论或构

想
。

该活动可以分成密码子和密码表两大类进行
:

第一大类
,

密码子引以确立的几个经典化学反应发生实验和试验的演练

与演示
。

第二大类
,

密码表 4 x 4 X 4 数学结构确立的演练与演

不
。

举例
:

l
、

D NA 信息流向 m R NA 到 r R N A 到肤链合成的演示
:

各

选 6 00 0
、

4 00 0
、

20 00 名六类不同的学生扮作腺
、

鸟
、

胞
、

胸
、

尿和

似尿等各种碱基
.

并分别赋予相应的化学功能
,

按照 D N A
、

m R
-

N A
、
t RN A 分子的一级结构形式站成学生序列 ;其中

, “
t RN A

”

学生序列的
“

副密码子
” , “

T 平 C
” , ’‘

CCA 核什酸序列段
”

要明

确 ; 设立
“ r R N A

”

场所
,

划资11
“

A
” , “‘

p
” . “

E
”

等仄域
。

安排足够多

名二十类不同的学生代表游离的氨基酸分子和反应所需的其

他引物在演练场内游动
。

同时
.

演练场内设置细胞体系状的水

流运动以指导各类学生的运动方向
。

规则
:

在水流方向指示下
,

D NA 学生序列的每相邻只个
,

经 m R N A 学生序列的三个
,

t

R N A 分子学生序列
,

把场内游离的
“

氨基酸
”

学生有序地放置

到
“

核糖体
”

场所
,

排出一个有序的
“

氛基酸
”

学生序列
。

目的
:

考

察
“

学生三联性假设
”

和 64 个密码子能否成立
。

2
、

G am
o w 的口袋密码子 1181 的演练与演示 : 选择甲(持长

矛 )
,

乙(持长矛 )
,

丙 (持坚盾 )
,

丁 (持坚盾 )4 国不同的士兵数

千分两排按照
“

矛 ~ ‘ 矛
” “

盾 ~ ‘ 盾
”

对视站立
,

呈 D NA 结构

形
。

另有三角形等 20 种具有 2n +l 个角的多角器物数千
。

规

则
:

把 2 0 种不同外形的器物依次放人每相邻四个士兵站立的
“

矛矛盾盾
”

四角空穴中去
。

结论
:

兵器属性和国别属性分别定

义的四角空穴种类为 2 4 和 4 4 种
,

共同定义的四角空穴的

种类有 6 4 种
。

根据多角器物种类 20 与国别属性空穴 4 4

以
’‘

矛矛
” “

盾盾
”

规则简化所得的种类 20 两者数值相等的思

路
,

不能得出
‘

,3 国排序 X YZ ” 1 种多角器物
”

的结论
。
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