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内容概要

分子进化生物学是一门利用分子数据重建物种或基因间的进化关系并了解其进化过程与机制的学科，
统计模型及算法则是分子进化研究中的主要方法论工具。
    本书包含核苷酸置换和氨基酸置换模型、系统发育重建的常规方法及最大似然法与贝斯推断法、分
子钟检验与物种分歧时间估计、适应性进化检测以及分子进化模拟技术等章节，内容丰富，方法新颖
，并辅以实例说明，可作为高年级本科生和研究生教材，也可供进化生物学、分子系统学、群体遗传
学以及生物统计学和计算生物学等相关领域的研究人员阅读。
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章节摘录

　　第2章　氨基酸和密码子置换模型　　2.1　引言　　在第1章中，我们讨论了核苷酸置换的连续时
间马尔可夫链模型（continuous-time Markov chain model）及其在估计两个核苷酸序列间距离方面的应
用。
本章将讨论类似的马尔可夫链模型以描述蛋白质中氨基酸间的置换或蛋白质编码基因中密码子间的置
换。
我们直接套用第1章中介绍过的马尔可夫链理论，只是链的状态不再是4个核苷酸而是20个氨基酸或61
个有义密码子（sense codon）（通用遗传编码系统）。
　　运用蛋白质编码基因，我们可以区分同义置换（synonymous substitution，亦称沉默置换，指所编
码氨基酸不改变的核苷酸置换）以及非同义置换（nonsynonymous substitution，亦称替代置换，指所编
码氨基酸改变的核苷酸置换）。
由于自然选择主要作用于蛋白质水平，同义突变和非同义突变处于极不相同的选择压力之下，并以极
不相同的速率固定。
因而，正如分子进化研究的先驱们所指出的，DNA测序技术一经实现，同义和非同义置换率之间的比
较就成为理解蛋白质上自然选择效应的一种途径（如Kafatos et al.，1977；Kimura，1977；Jukes and King
，1979；Miyata and Yasunaga，1980）。
这种比较不需要估计绝对置换率或者有关分歧时间的知识。
第8章将详细讨论通过多条序列间的系统发育比较来检测选择的模型。
在本章中，我们只考虑两条序列间的比较，以计算同义置换和非同义置换两种距离。
　　2.2　氨基酸替代模型　　2.2.1　经验模型　　氨基酸置换的经验模型（empirical model）和机理模
型（mechanisticmodel）有一个区别：经验模型试图描述氨基酸间的相对置换率，不考虑影响进化过程
的确切因素，这些模型往往是通过分析从数据库中获得的大量序列数据而构建的；另一方面，机理模
型则考虑氨基酸置换中涉及的生物学过程，如DNA上的突变偏差、密码子到氨基酸的翻译以及接受或
拒绝自然选择筛选后的结果氨基酸。
在研究基因序列进化的动力和机制方面，机理模型的解释性更强、更有用。
对重建系统发育树而言，经验模型看起来至少是同样有效的。
　　⋯⋯
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