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基因间的同源关系
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摘要：同源是指从共同祖先的特性遗传下来的通常带有分歧的两个特征之间的关系。同源概念组成了进化基因组学的基础并对

功能基因组学有巨大作用，但基于对同源概念的不准确理解，当前对其有诸多模糊表述，因此了解其确切含义具有重要意义。本

文就同源、直系同源和旁系同源的概念和性质进行综述。
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ABSTRACT: The homology concept refers to the relationship of two divergent characteristics which were inherited from the
common ancestor. It is the solid foundation for evolutionary genomics and plays an important role in functional genomics. However,
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把现代基因组学与近代生物学相联系是基因组学的一大

突破，不同生命形式的全基因组比对分析也为基因之间的同源

关系提出新的前景，通过基因组全序列比对，原则上能够重建

每一个基因的进化历史，而基因的进化历史必须以一定形式呈

现出来，如：垂直遗传，基因重复，基因丢失，水平转移和融合。
其中，垂直遗传与基因重复被认为是基因组进化的首要事件。
所以，同源关系，直系同源，旁系同源也成为进化生物学的核心

定义。自 1970 年 Fitch[1]第一次提出同源，直系同源，旁系同源

的概念以来，在基因组比较中这些概念被广泛使用，但对其含

义的准确理解仍存在争议 [2]。本文就同源、直系同源和旁系同

源的概念和性质等进行综述。

1 同源

1.1 同源概念的历史

1843 年，Richard owen[3]提出同源关系的概念：“不同动物

中每个形式和功能多样性之下的的相同器官。”他从相似物种

的角度定义同源关系“某动物中的部分或全部器官与不同动物

中的另一部分或全部器官有相似的功能。”他把同源关系归因

于所有脊椎动物中相同结构原件的存在，但是忽略了同源器官

共同起源的因素。在达尔文的《物种起源》出版之后，同源关系

的概念得到了迅速的发展，Huxley[4]在对达尔文著作的回顾中

首次把同源关系作为一种进化证据提出来。
1.2 正确理解同源概念

基于对同源概念的不准确理解，目前出现了许多模糊的表

述，如，David Mount[5]指出“同源关系是指从共同的祖先基因遗

传下来的基因，具有相似序列是检验它们的证据。”尽管 Mount
正确的把同源作为一个进化事件来陈述，也没有使用“同源程

度性”但是，他坚持把序列的相似性作为同源的证据。这样的表

述并没有意义，判断同源基因的关键是能否找到它们的共同祖

先，而不是他们现在的存在形式。另外，我们经常看到这样的表

述[6]“两个蛋白结构同源”，依据同源的概念我们可以理解成

“两个蛋白的结构起源于共同的祖先。”但是两个蛋白三级结

构的相似性并不总是表明他们有共同的起源。如果两个蛋白有

相同的结构，另外一些统计学表明它们序列间有相似性，才说

明它们有同源关系，这种情况，真正涉及同源关系的不是其结

构而是序列相似。结构的相似性固然重要，但是我们不能因为

两个蛋白的折叠方式一样就确定他们有共同的祖先，活性、结
合位点的空间一致及稀有的结构，都能提高判断同源关系的准

确性[7，8]。
另外，在缺乏共同祖先的情况下生物特性也能进化成相同

的结构和功能，称为结构或功能的趋同，趋同现象涉及已经在

过去分化但是之后又变得非常相似的同源特征或非同源特征。
非同源特征也能发生趋同，这种情况，他们更相似但不会变成

同源基因[9]。
1970 年 Fitch[10]准确地把同源概念定义为“从共同的祖先

基因遗传下来的通常带有分歧的两个特征之间的关系。”该特
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图 1 直系同源

Fig.1 Orthologous gens

征可以表现在基因、结构、功能和行为等水平且都有特定的存

在位置，同源是指特征的同源，而不是位置的同源。如 A 和 B
是两个特征的存在位点，所以说 A 和 B 占据了同源位点比 A
和 B 是同源特征的表述更加准确。两个特征或者分享共同的祖

先或者不是，这种有或无的关系就是关于同源关系中最基本的

事实。需要强调的是：同源的基因并没有相似性的要求，它们可

能非常相似也可相异，这完全依赖于它们分歧的时间和进化的

速率。另外，同源的基因并没有功能相似的要求，同源是有关进

化事件的表述，而与功能无关[11-12]。
1.3 同源和相似的区别

序列相似性是在进化不可知的情况下的一个数量，相似性

不需要由一个共同的进化起源决定，相似程度可以衡量。而同

源是描述一个特性的进化历史，除少数例外，一般都无法观测

[13]，因此一些文献将“相似比例”错误的表述为“同源比例”。只

有当一个基因的不同部分含有不同的进化历史，即基因发生融

合时才适用“同源比例”。如：肠激酶的一部分与脂蛋白感受器

的一部分是同源的，这两个蛋白都含有不同源的一部分。因此

同源关系是帮助解释可观察到的相似性的进化根源的一种推

理。但相关片断的比例在他们是否有共同祖先的判断中并没有

意义。

2 直系同源基因

2.1 概念

直系同源基因指起源于不同物种最近共同祖先的一些基

因。直系同源基因具有相近甚至相同的功能，由相似的途径调

控，在不同的物种中扮演相似甚至相同的角色，因此在基因组

序列的注释中，是最可靠的选择[14-16]。直系同源基因的概念包括

两个方面。
(1)需要一个共同的祖先基因是直系同源基因概念的核心。
(2)两个参照物中一个最近共同祖先基因的存在，而不是有

很多祖先基因。
此概念以假定有共同祖先为前提，所以它的应用对于原核

生物的高度水平转移似乎有很大难度（如图 1）。

由于直系同源基因往往有相同或相似的功能，因此有人试

图用功能的定义代替系统发生学的定义，认为直系同源基因是

不同物种中具有相同或相似功能的基因[17]，另外，直系同源基

因在序列上有很大的相似性，有人试图用序列的相似性来定义

它，这都是不准确的[18]，并非所有直系同源基因都有相似的功

能，也并非不同物种中序列相似性最高的两条序列就一定是直

系同源基因。它们相似与否，决定于它们进化的分歧率。它们也

没有功能相似性的要求，同源是关于进化事件而不是功能的。
2.2 直系同源基因的性质

（1）直系同源基因是相互的。如图 2 中，Y 是 HA1 的直系

同源基因，反之亦然。
（2）直系同源基因是不可传递的。在图 2 中 HA1 是 Y 的直

系同源基因，HB 也是 Y 的直系同源基因，但 HA1 和 HB 却不

是直系同源的关系，而是一对旁系同源基因。
（3）直系同源基因不一定是一对一的关系，它可以是一对

多或多对多的关系，因此认为某物种中每条基因在另一物种中

都有一条直系同源基因与之对应，是错误的，这仅是一种情况。
如图 2 中，HA1，HA2，HA3 是 Y 的直系同源基因，这显然是一

对多的关系，HA1，HA2，HA3 和 WA1WA2 这两组基因互为直

系同源，则这显然是多对多的关系。

3 旁系同源

旁系同源基因是指由一个共同祖先基因通过基因重复得

到的基因[19-20]。它的定义并不包括 " 旁系同源基因必须存在于

同一个基因组内 " 或者 " 关于重复时间导致旁系同源基因出

现 " 的说法。一些重复事件发生在生命进化的最早阶段，但各

自的基因仍然是旁系同源基因。如图 3 ，B1 和 B2 是旁系同源

基因。
有人把旁系同源定义为 " 在同一物种内由于基因复制而

分离的同源基因 " 这个说法是不全面的[21]，正确的定义为“由

基因重复而产生的同源特性，即指由一个共同祖先基因通过重

复而来的基因。”它可以存在于同一个物种内，也可以存在于不

同物种中，这就引出了另两个概念，“内旁系同源”和“外旁系同

源”它们是根据复制事件与物种发生事件发生的先后顺序而提

出的。对于一个给定的世系，在物种分化后发生基因重复事件

产生的基因称为“内旁系同源”反之称为“外旁系同源”。
我们使用直系同源与旁系同源描述基因产物之间的关系，

通常喜欢把现有的词加以改造来定义新的环境，而不是再创造

一个新词汇，这个术语起源于进化生物学领域，并且涉及与物

种或基因重复相关的序列差异，但都没有涉及功能方面，所以

正确使用这两个概念需要掌握产生生物功能差异进化途径的

详细知识，Jense[22]指出：“决定直系同源还是旁系同源最好的方

法就是把任一个基因追溯到它们结合的地方。”直系同源和旁

系同源分别是由于祖先基因的垂直遗传和基因重复进化而来

的。所以，把任何一对基因通过追溯到他们的结合点，或者是一

个颠倒的“Y”（直系同源基因）或者是一条水平线，（旁系同源

基因）。
如图 2 所示：发生了两次物种事件和一次基因重复事件，

形成了三个物种的八个基因，“人类”基因和线虫基因都是酵母

菌 Y 的直系同源基因，它们都是由第一次物种分化而形成的。
反之亦然，“人类”的基因 HA1，HA2，HA3 和线虫的基因 WA1，

WA2 互为直系同源基因，因为他们是由二次物种分化而形成

的，即：在一个物种中因基因重复产生了一套基因，而它们又都

与另一个物种中的基因为直系同源关系，则由基因重复产生的

一套基因。HA1，HA2，HA3 互为内旁系同源基因,WA1 和 WA2
也互为内旁系同源基因。如前所述，即基因重复发生在物种形
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图 2 3 个物种 8 个基因的同源关系

Fig.2 Homologous relationships of eight genes of three species

图 3 旁系同源

Fig.3 Paralogous gens

成之后，由于形成晚，所以相似度一般较高，相应地，HA1 和

HB 是一对外旁系同源基因,因为基因重复产生 A 和 B 的过程

发生在“人”和“线虫”的物种形成之前。当进化中出现基因横向

转移，趋同进化，基因丢失或基因融合时，以上方法对于正确确

定基因间的同源关系是不够的。如，分析在高度分化的蛋白中

结构蛋白功能的相关性，并不能从以上方法中获益。

4 直系同源与旁系同源概念的推广

直系同源，旁系同源的概念不仅适用于基因，它还可以应

用于几个基因，甚至单个核苷酸。如：通过内在基因的复制而产

生的染色体片断是同源的基因范围，在两个物种中，在他们共

同祖先之后仍持续完整的序列也能被叫做直系同源基因范围
[23]。原则上说，可以把直系同源的概念推广到任何单独的领域，

从任何长度的核酸序列到单个碱基，但基本的描述仍然相同，

“两个物种的基因组元件是从他们最近的共同祖先的基因组中

相同的基因元件遗传而来的，则它们被认为是同源的。”更广的

范围来说，只要每个基因组中碱基对相应的直系同源和旁系同

源关系被确定，我们就能推测出基因组每个位点的进化关系。
但这个目的，只有在近缘基因组间才能实现，在远缘物种间似

乎不能实现。

5 小结

同源关系指出了任何有共同祖先的实体间的一种关系，而

不是有关进化事件的一个详述。该实体特别是基因，被称为同

源基因[24]。直系同源与旁系同源的概念是进化学与功能基因组

学最基本概念的核心部分，由此派生的概念如内旁系同源和外

旁系同源，虽然还没有广泛使用，但有助于准确且简洁的描述

基因功能的多样性及进化过程。直系同源是指与物种事件相关

的基因，旁系同源是与基因重复相关的基因。把物种事件与基

因重复相关联的是水平转移和基因丢失，从而把它们放在一个

复杂的关系网中。直系同源与旁系同源之间的明显不同主要用

于基因进化分类的构建和一个新基因组序列功能的可靠注释。
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