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摘要 减数分裂重组是基因组进化的重要驱动力，揭示基因组在与重组有关进化压力下的进化规律是基因组进化研究领域的

重要课题．一系列证据表明基因组编码信息量在进化过程中随时间增加．重组率与自然选择效率成正比，因此，在进化过程

中基因组信息量的增加速率可能会受到重组率的影响．本文定义表征编码信息量增加速率的信息参数，以人类基因组为研究

对象，分析基因组信息量的增加速率与重组率的关系，发现二者显著正相关，表明重组可能是加快基因组信息量增长的重要

途径．
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减数分裂重组是指真核细胞减数分裂过程中同

源染色体之间发生的遗传物质的交换事件．重组的

作用是多方面的．从细胞过程来看，重组通过形成

交叉(chiasma)确保减数分裂过程中的同源染色体的
正确分离[1-2]．从进化的角度而言，减数分裂重组

对基因组进化意义深远．减数分裂是有性生殖生物

世代交替的转折点，减数分裂过程中发生的遗传重

组从分子水平上为自然选择提供途径．如果同源染

色体之间不能发生物质交换，每一条染色体所含有

的遗传信息就只能被固定在特定等位基因上，当突

变发生时有利的和不利的改变将很难分开．通过基

因重排，重组使有利的和不利的突变分开，促进有

利等位基因的扩散和扩展，同时在不影响其他连锁

基因的条件下消除有害的等位基因[3]．重组还可能

通过以下两种突变的方式影响基因组进化：a．重
组可能具有诱变性而改变突变率[4]；b．重组过程
中异源双链 DNA分子的形成会诱导偏向 GC的基
因转换[5]．上述三种作用是重组影响基因组进化的

根本途径，由于这些作用的存在，重组频率沿染色

体上的不均匀分布[6]对遗传信息的组织和构建产生

重要影响．例如，基因组 GC含量[7]、二核苷相对

丰度[8-9]、密码子偏好性[10]、重复元件的分布 [11-12]、

假基因的分布[13]、内含子的长度[14]、CpG岛分布[12]、

基因的固定概率和蛋白质的进化速率[15-16]在基因组

内的不均匀性与重组频率的不均匀性之间有不同程

度的相关性．重组也有可能影响基因组编码信息量

的扩增速率．

Luo[17-18]在大量实验发现和理论研究的基础上

总结归纳，提出以信息流为主线的基因组进化方向

的假说：在DNA、RNA、蛋白质的相互作用下，通
过序列复制、编码方式增加，以及基因在基因组间

转移等机制，生物体基因组 DNA的编码信息量在
进化中随时间增加．这里的编码信息是指功能编码

信息，它包含两方面的内容：a．蛋白质编码信息，
其载体序列就是通常意义上的蛋白质编码序列； b.
非蛋白质编码信息，是指基因表达调控信息．

揭示作用在基因组上的进化压力及其进化方向

是基因组进化研究的核心内容．基因组编码信息量

在进化过程中随时间增加的这一假说，从总体上描

述了基因组进化的方向．其中编码信息量的增加速
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率可能受到重组率的影响，因为重组率反映自然选

择效率[19-20]，而选择效率与编码信息量的增加速率

成正比．本文定义表征编码信息量增加速率的信息

参数，并以人类基因组为研究对象，在全基因组范

围内分析编码信息量的增加速率与重组率的关系，

研究基因组在重组这一进化压力下的进化规律．

1 数据和方法

1.1 基因组序列

人类基因组全序列(human build 36, reference
sequence, updated in 2006)取自 GenBank (ftp://ftp.
ncbi.nlm.nih.gov)．基于 human build 36人类基因组
Ensembl基因的注释信息(包括基因转录起始、终
止位点，外显子和内含子位点信息)是从 UCSC基
因组浏览器(http://www.genome.ucsc.edu)检索得到
的．根据位点信息，从人类基因组全序列上摘取内

含子序列、基因间序列和编码序列．这里，基因间

序列指的是上一个基因的转录终止位点和下一个基

因的转录起始位点之间的间隔序列．若注释文件中

未给出基因的转录起始和终止位点，则上一个基因

的终止密码子和下一个基因的起始密码子之间的间

隔序列被选定为基因间序列．为避免冗余，遇见基

因重叠或外显子可变剪接情况时只选取与第一转

录本对应的内含子和编码序列；基因间序列的选

取是“纯”而又非冗余的，即被选取的基因间序列

之间不能有重叠区域，并且切掉它与重叠基因的重

叠区．

1.2 重组率

人类遗传图谱数据[21]从遗传图谱服务器 MAP-
O-MAT [22] (http://compgen.rutgers.edu/mapomat) 获
取．此遗传图谱是合并人类遗传多样性研究中心

(Centre d’Etude du Polymorphisme Humain(CEPH))
基因型数据和 deCODE家系基因型数据以及单核
苷多态性数据的高密度遗传图谱，共有 14 759个
遗传标记．图谱中已给出每个遗传标记在 human
build 36人类基因组上对应的物理位置．重组率计
算方法类似于文献[23]中所述，把每条染色体上遗
传标记的遗传位置作为其物理位置的函数进行三次

样条(cubic spline)拟合，并求出拟合函数在每个遗
传标记物理位置处的一阶导数作为该位点的重组率

(cM/Mb)．计算 5-Mb非重叠滑动窗口的平均重组
率时，粗略假定相邻遗传标记之间所有位点的重组

率是相同的，则每个窗口的平均重组率为 5 Mb个
位点的重组率平均值．这样，我们得到 22条常染

色体和 X染色体的性别平均重组率．Y染色体不
重组(假常染色体区域除外)．
1.3 信息增量

对于序列，定义多样性指标

H=-N
i
移p i log2 p i =Nlog2 N-

i
移mi log2 mi (1)

定义编码信息量[17-18]：

IC=log2 sN=Nlog2 s=Hmax (2)

其中为 Hmax多样性指标 H 的最大值，mi和 p i

分别为序列中长度为 k 的特定信息符号 i出现的频
数和频率，s 为信息符号数目，N为所有信息符号
出现的总数，与序列长度 L 的关系为 N = L -k+1．
这里，我们称长度为 k 的信息符号为 k-mer．对于
DNA序列，s=4k．

定义微分信息量(或称信息增量)

h(x)= dH(x)
dx (3)

h(x)表示序列增长 dx长度时序列的多样性增量
为 dH(x)，微分信息量是与序列长度(而非时间)有
关的编码信息量的增加速率．

易证 h(x)逸0 (4)
序列的增长往往采取随机插入的方式，最有效

的是片段重复[24]．为便于理论计算，我们采取简化

模型，令序列的增长是一次一个碱基单方向增加的

过程，则微分信息量表达式为：

h(x)x=N ={ dH(x)
dx }x=N=H(N+1)-H(N)

=(N+1)log2(N+1)-Nlog2N+miNlog2miN

-(miN+1)log2(miN+1) (5)
其中位点依赖的多样性 H(x)为序列 0-x位点间

的多样性，miN为序列第 N位后的第一个碱基 i在
0-N位点之间的频数．当 N很大时式(5)可化简为

h(x=N)=N
ln(1+ 1

N )

ln2 +log2(N+1)-miN

ln(1+ 1
miN

)

ln2 -log2(miN+1)

=log2( N+1
miN+1 ) (6)

信息增量这一指标表示基因组增长的过程中编

码信息量的增加速率．从式(5)可知信息增量表示
基因组序列增长之后和增长之前序列多样性的差

值．多样性是与信息量相平行的从信息角度对状态

空间的一种描述．Shannon信息量是对信息源中状
态不确定性或紊乱性的一种描述．如果我们关心的

不仅是各个状态可能出现的概率(相对频率)，而且
是它们的绝对频数，那么，Shannon信息量就应换
成 Laxton多样性．可以证明多样性是信息量的 N
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Fig. 1 The genomic distribution of the first type of
information increment along human chromosome 4

(各种状态出现的总频数)倍[25]．我们定义的信息增

量可以定量地表示序列增长前后的多样性增加程

度，其数值越大，说明增长的那一段序列对多样性

的贡献越大，这一点可以从式(6)看出来．在本问
题中涉及的是序列增长过程中信息符号(如 4种碱
基)绝对频数的变化，故应该用多样性．用 hk 表示

以 k-mer 为信息符号时候的信息增量．以 h3为例

说明信息增量的计算方法：公式(6)中的 N为计算
位点上游序列(称之为 bath)中所有 3-mer在单碱基
步长计数中出现的总频数， miN为计算位点的特定

3-mer在 N中出现的频数．上游序列较长时 N近似
等于上游序列长度．从染色体一端开始，每移动一

个碱基，N增加 1，直到一条染色体结束为止.
1.4 两类信息增量

用两种方法计算信息增量：a．从染色体正链
5忆端开始扫描，用公式(6)计算每一个位点上的信息
增量，取每 5-Mb窗口内的平均值作为该窗口所对
应的信息增量．计算信息增量时，随着计算程序在

染色体上扫描过程的推进，bath的长度一直增加下
去，直到扫完一条染色体为止．这样计算出来的信

息增量叫作第一类信息增量．注意，分别计算三种

序列(编码序列、内含子和基因间序列)的第一类信
息增量时，从计算位点上游的天然染色体序列统一

计数公式(6)中的 N．这种计算方法中，bath为计算
位点上游的全部序列，是三种序列的混合序列．

b．第一类信息增量的计算方法中，bath是天然序
列中计算位点上游的全部区域．DNA序列是近似
马尔科夫链，即将来发生的事情只与现在有关，而

与过去无关．相对于上一个进化事件而言的信息增

量叫做第二类信息增量．第二类信息增量的概念符

合马尔科夫链的设想．计算第二类信息增量时，

bath取每 5-Mb窗口上游的固定长度的一段序列．
本文计算第二类信息增量时 bath大小选为 50 kb．
第二类信息增量和第一类信息增量只在 bath的选
择上不同．

1.5 相关分析

研究表明人染色体重组率在 kb尺度水平上沿
染色体变化[26]，但是在 Mb尺度上人类基因组重组
率较保守[27]．因此，在相关研究中以几个Mb大小
的滑动窗口作为研究单元，能够避免重组率本身的

变化速率较快的影响．我们以 5-Mb非重叠滑动窗
口计算重组率和信息增量，并分析二者的相关性．

不同类型的序列进化规律可能有所差异，因此对编

码序列、内含子和基因间序列进行了单独分析．我

们对全基因组序列还进行了整体分析，即不区分序

列类型的情况下直接分析 5-Mb窗口序列的信息增
量和重组率的相关性．对两个变量间的直线关系进

行相关分析称为直接相关分析(或两两相关分析，
pairwise correlation)．本文采用 Spearman 相关分
析．Spearman 相关系数是对两变量等级或秩次
(rank)间是否相关的一种测度，它用两变量的秩来
进行直线相关分析，即先按两变量大小顺序，由小

到大排上秩次，再看两变量的秩次间是否相关[28-29].
为消除 GC含量对信息增量和重组率之间相关关系
的影响，采用了偏相关分析(partial correlation)[28-29].
偏相关分析是指当两个变量同时与其他变量相关

时，将其他变量的影响剔除，只分析指定两个变量

之间相关程度的过程．用偏相关系数来度量在其他

变量都保持不变时指定的两个变量间的相关程度．

2 结 果

2.1 信息增量的计算结果

从每条染色体正链 5忆端开始扫描计算每 5-Mb
窗口的第一类信息增量 hk(h1, h2,…, h8)，图 1中以
4号染色体为例给出了 h1和 h6沿染色体的分布．

图 2中给出了 4号染色体第二类信息增量 h1和 h6

(bath大小均为 50 kb)的分布．
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图 3直观地显示了 5-Mb窗口第一类和第二类
信息增量之间的相关性，可见对于基因间序列、内

含子和基因组整体来说，第一类和第二类信息增量

之间存在较好的线性关系，且前者偏大于后者．由

于少数派碱基对信息增量的贡献较大，第一类信息

增量偏大于第二类信息增量就意味着，基因组中任

意区域的碱基组分对上游的第一类 bath(相比第二

类 bath而言)而言更倾向于是少数派碱基．对于基
因编码区来说，第一类和第二类信息增量之间线性

关系明显减弱，表明编码区的信息增量对 bath的
依赖性增强．从图 3还可以看出，在三种序列中，
编码序列的信息增量较大．我们还发现，信息增量

随 k 的增加而线性增加(图 4)．这是因为随着 k 的
增加，k-mer的数量增加，信息量增加．

h1 h2 h3 h4 h5 h6 h7 h8

h1 0.98 0.99 0.99 0.98 0.97 0.93 0.80 0.56

h2 0.99 0.97 0.99 0.99 0.98 0.94 0.80 0.56

h3 0.99 0.99 0.97 0.99 0.98 0.94 0.81 0.57

h4 0.99 0.99 0.99 0.96 0.99 0.95 0.83 0.60

h5 0.98 0.99 0.99 0.99 0.95 0.98 0.87 0.65

h6 0.95 0.96 0.96 0.97 0.98 0.93 0.94 0.77

h7 0.86 0.86 0.87 0.88 0.91 0.96 0.89 0.92

h8 0.67 0.68 0.69 0.71 0.74 0.82 0.93 0.82
Data (in bold) in the diagonal line denote correlations between the first and second type of information increments．Data under the

diagonal line denote correlations among the first type of information increments．Data above the diagonal line denote correlations among

the second type of information increments. All the correlations in the table are significant (P < 0.001). Sample size n=583.

Fig. 2 The genomic distribution of the second type of information increment along human chromosome 4

从图 1和图 2可发现：不论是第一类还是第二
类信息增量，其沿染色体的分布呈现出很强的不均

匀性；染色体两端的信息增量较大，中部的较低，

换言之，在基因组序列的增长过程中，染色体两端

信息量的增长速率较快；同类信息增量的分布模式

之间以及第一类和第二类信息增量的分布模式之间

都很相似．其他染色体信息增量的分布趋势与 4

号染色体一致(数据未给出)．进一步分析表明，同
类信息增量(如第一类信息增量 h1, h2,…, h8)之间、
第一类和第二类信息增量之间均存在很强的线性正

相关关系(表 1)，前者表明 h1中已包含了其他信息

增量 hk 的大部分信息，而后者可能是因为信息增

量对 bath大小的依赖性较弱造成的．

Table 1 Pearson correlations within and between the first and second type of information
increment (hk) averaged over 5鄄Mb windows for complete human genome
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Fig. 4 Plots of the first type of information increments,
averaged over 5鄄Mb windows along the genome, against k

Fig. 3 Correlations between the first and second type of information increments averaged
over 5鄄Mb windows along the genome

The red lines are least squares lines, and the black ones are reference lines on which the abscissa and ordinate are equal.

2.2 信息增量与重组率

重组是基因组进化的驱动力．群体遗传学理论

认为，频繁重组的区域是选择效率高的区域[19-20]．

我们认为选择效率高的区域是编码信息扩增速率较

快的区域．若现在的染色体重组率数据能够很好地

反映在漫长的进化过程中染色体增长时的重组频率

信息，则有理由推断重组率和信息量的增加速率之

间存在正比关系．为验证这一点，本文分析了

5-Mb窗口的重组率和信息增量之间的关系，结果
列于表 2和表 3．
通过直接相关分析发现，对编码区、基因间序

列、内含子和整个基因组序列来说，除了编码区的

少数几个信息增量以外，其他第一类信息增量跟重

组率均显著正相关，编码区的相关性稍弱(表 2)．
在编码区、基因间序列和内含子序列中，编码区对

信息增量的贡献是较大的，然而其信息增量受重组

的影响却最弱(表 2)，显然这跟编码序列的表达相
关的约束有关．例如，在密码子使用、密码对使

用、密码子第一和第二位点的高保守性(非同义突
变率低)等功能约束下，编码区保持相对保守，不
易受其他因素的影响．第二类信息增量与重组率之

间同样存在与第一类信息增量相似的关联性(表 3).
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2.3 信息增量对 bath大小的依赖性很弱
信息增量与所考虑位点上游序列的碱基分布有

关，我们把它叫做“浴池”效应，意思和统计物理

中的“热浴”(bath)相同，这就是将计算位点的上
游序列称之为 bath的原因．bath的长短可能会影
响信息增量的值．为考察这一点，我们在 bath长

Window Type h1 h2 h3 h4 h5 h6 h7 h8

1-Mb Type1 0.396*** 0.397*** 0.399*** 0.401*** 0.406*** 0.414*** 0.414*** 0.383***

1-Mb Type2 0.395*** 0.397*** 0.402*** 0.415*** 0.436*** 0.464*** 0.474*** 0.437***

10-Mb Type1 0.492*** 0.507*** 0.514*** 0.519*** 0.518*** 0.510*** 0.485*** 0.413***

10-Mb Type2 0.504*** 0.521*** 0.527*** 0.538*** 0.543*** 0.543*** 0.525*** 0.487***

Two-tailed significance: *P < 0.05; **P < 0.01; ***P < 0.001．Sample sizes for 1-Mb and 10-Mb windows are 2882 and 308, respectively.

“type1” and“type2” represent the first type of information increment and the second type of information increment respectively.

h1 h2 h3 h4 h5 h6 h7 h8 GC

Genome Pairwise 0.471*** 0.485*** 0.492*** 0.502*** 0.514*** 0.534*** 0.545*** 0.512*** 0.491***

Partial -0.047 0.129** 0.169*** 0.226*** 0.262*** 0.152*** 0.286*** 0.308***

CDS Pairwise -0.033 0.035 0.060 0.068 0.081 0.124** 0.138** 0.098* 0.399***

Partial -0.093* -0.024 0.007 0.022 0.030 0.049 0.076 0.098*

Intergenic Pairwise 0.442*** 0.462*** 0.475*** 0.493*** 0.517*** 0.533*** 0.422*** 0.042 0.451***

Partial -0.072 0.125** 0.199*** 0.274*** 0.312*** 0.323*** 0.373*** 0.377***

Intron Pairwise 0.443*** 0.457*** 0.466*** 0.480*** 0.493*** 0.499*** 0.378*** 0.107* 0.447***

Partial 0.004 0.103* 0.145*** 0.195*** 0.233*** 0.277*** 0.285*** 0.258***

In the partial correlation analysis between recombination rate and information increment, the control variable is local GC content．Two-tailed

significance: *P < 0.05; **P < 0.01; ***P < 0.001．Sample size n=563.

In the partial correlation analysis between recombination rate and information increment, the control variable is local GC content．Two-tailed

significance: *P < 0.05; **P < 0.01; ***P < 0.001．Sample size n=563．

分析重组率和信息增量之间的关系时选用的窗

口大小为 5-Mb．为了消除窗口选择的人为主观性，
我们做了几个对照(表 4)，发现 1-Mb和 10-Mb窗

口的结果与 5-Mb窗口结果十分相似，趋势依然存
在．这表明，所发现的结果不是由于人为选择

5-Mb窗口造成的．

Table 2 Spearman correlation of recombination rate with the first type of information increment
and local GC content for human genomic sequences in 5鄄Mb windows

h1 h2 h3 h4 h5 h6 h7 h8 GC

Genome Pairwise 0.484*** 0.497*** 0.502*** 0.505*** 0.507*** 0.503*** 0.482*** 0.426*** 0.491***

Partial 0.002 0.091* 0.120** 0.136** 0.146*** 0.152*** 0.166*** 0.181***

CDS Pairwise 0.185*** 0.225*** 0.238*** 0.240*** 0.242*** 0.247*** 0.242*** 0.219*** 0.399***

Partial -0.175*** -0.116** -0.087* -0.074 -0.068 -0.067 -0.074 -0.100*

Intergenic Pairwise 0.452*** 0.466*** 0.472*** 0.475*** 0.477*** 0.472*** 0.444*** 0.378*** 0.451***

Partial 0.053 0.133** 0.156*** 0.170*** 0.172*** 0.167*** 0.172*** 0.186***

Intron Pairwise 0.437*** 0.449*** 0.450*** 0.453*** 0.456*** 0.455*** 0.436*** 0.371*** 0.447***

Partial -0.013 0.065 0.080 0.099* 0.119** 0.143*** 0.171*** 0.186***

Table 3 Spearman correlation of recombination rate with second type of information increment
and local GC content for human genomic sequences in 5鄄Mb windows

Table 4 Spearman correlation between recombination rate and information increment
for the human genome in 1鄄Mb or 10鄄Mb windows
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50-kb 5-kb 500-bp 50-bp 10-bp

50-kb 1

5-kb 0.95*** 1

500-bp 0.80*** 0.85*** 1

50-bp 0.62*** 0.66*** 0.68*** 1

10-bp 0.41*** 0.44*** 0.43*** 0.64*** 1

The information increments of different bath size were computed for a 10-kb genomic region of human (chr1: 50 000～60 000 bp)．

Two-tailed significance: *P < 0.05; **P < 0.01; ***P < 0.001．Sample size n=10 000.

Table 5 Pearson correlations among the second type of information increments (h1) of different bath size

计算结果表明(表 5)，信息增量之间的相关性
随着 bath 的减小而减弱，换句话说，bath 越小，
信息增量越受其大小影响．第二类信息增量之间的

相关系数从 bath为 50-kb和 5-kb之间的 0.95降至

50-bp和 10-bp之间的 0.64．统计学上，相关系数
达 0.8 以上的被视为强相关，因此，从表 5 可知
bath小到 500 bp以下的时候 bath的大小对信息增
量的影响较大．

Fig. 6 Information increment is independent on bath size
Two examples (h1 and h6) averaged over 5-Mb windows are given.

Fig. 5 Information increment is independent on bath size
Two examples using (h1 and h6) averaged over 500鄄kb windows are given.

度不同的情况下 (bath = 50 kb, 500 kb, 5 Mb,
window=5 Mb; bath =10 kb, 50 kb, 500 kb, window=
500 kb，window 为计算平均信息增量所用窗口)
计算信息增量．结果表明窗口大小相同的条件下信

息增量几乎不依赖于 bath 大小(相关系数达 0.98
以上，如图 5和图 6)．信息增量对 bath大小的依
赖性很弱，这就消除了 bath长度的粗略假定的任
意性．
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本文考虑序列长度从 N增至 N+1时信息量的
变化，这是最简单的模型，实际进化中是片段的组

合导致序列的扩展，重组也是发生于片段间．故更

符合实际的模型是：考虑两个片段的组合中信息量

的变化．定义片段 a和 b 的信息量分别为

H(a)=-Na
i
移pailog2 pai=Nalog2 Na-

i
移mailog2 mai (7)

H(b)=-Nb
i
移pbilog2 pbi=Nblog2 Nb-

i
移mbilog2 mbi (8)

当它们组合起来，信息量记为 H(a+b)

H(a+b)=(Na+Nb)log2 (Na+Nb)-
i
移(mai+mbi)log2 (mai+mbi) (9)

易证 H(a+b)逸H(a)+H(b)，定义 a和 b 组合中信
息增量

I(a, b)= H(a+b)-H(a)-H(b)
H(a)+H(b)

(10)

计算人类基因组每两个相邻的 50-kb片段 a和

b 组合中的信息增量 I(a, b)，并在 5-Mb窗口对应的
信息增量平均值和重组率之间进行相关分析，结果

表明二者是显著正相关的(相关系数 r=0.13, P=
0.002)．这表明微分信息量 h(x)= dH(x)

dx 只是组合信

息增量的一种特殊情况，同时还表明本文单核苷酸

信息增量模型为实际基因组进化与重组率关系的研

究提供了有价值的线索．

减数分裂重组是基因组进化的重要驱动力．通

过本文分析发现，基因组信息量的增加速率与重组

率正相关，表明重组可能是调控基因组信息量增长

速率的重要因素．下一步我们将以基因组中进化水

平不同的段落为研究对象，深入探究信息量的演化

规律及相关的进化压力，以期在人类基因组中获得

的结果能在其他物种中得到印证，揭示进化机制的

普适性．

All the correlations in the table are sighificant (P < 0.01)．Sample size n=563.“type1” and“type2” represent the first type of

information increment and the second type of information increment respectively.

3 讨 论

从信息增量的计算公式(6)可知，信息增量 h(x)

随 N
miN
的增大而增大，即若碱基 i在 bath中的含量

少，则它对计算位点的信息增量贡献就大，这说明

“少数派”最能产生多样性，而“多数派”碱基产

生的多样性就低．一段序列包含较多的“少数派”

碱基，这段序列的信息总增量就高．本文分析结果

显示重组率与信息增量成正相关，表明重组是一种

让“少数派”碱基表现出多样性的途径．重组可能

会通过选择作用导致重组率和信息增量之间的正相

关．例如，高重组区 Hill-Robertson 干涉较少，
选择效率较高，从而导致这个区域的信息增长速

率快．

重组过程中发生的偏向 GC的基因转换会导致
序列 GC含量的增加[5, 7]．对于人类基因组来说，全

基因组平均 GC含量约 42%，在重组相关的偏向
GC突变效应的影响下序列 GC含量向 50%漂变．
因为 4种碱基等概率分布时信息量最大，偏向 GC
的突变效应显然会导致序列信息量的增加．重组率

与信息增量的相关性是不是由偏向 GC的基因转换
造成的呢？通过分析发现，GC含量与信息增量之
间的确存在较强的相关性(表 6)．偏相关分析结果
(表 2、表 3)表明，控制 GC含量时信息增量与重组
率的关系变弱，甚至变得不显著(P > 0.05)．然而，
这并不能表明信息增量与重组率的相关性肯定由基

因转换的 GC偏向效应引起，因为 GC含量和信息
增量本身就是具有内在关联的两个参数．重组率与

信息增量和偏向 GC的基因转换皆相关，因此，从
二元线性回归结合协方差分析可能会得到更好的结

果，进而才能对重组率、信息增量和偏向 GC基因
转换之间的关系进行更全面的讨论．

Table 6 Pearson correlation between local GC content and information increment
for the human genome in 5鄄Mb windows

h1 h2 h3 h4 h5 h6 h7 h8

Type1 0.984 0.976 0.970 0.963 0.951 0.915 0.808 0.613

Type2 0.997 0.992 0.988 0.982 0.969 0.925 0.795 0.560
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Abstract Meiotic recombination is driver of genome evolution. It is important to explore the rule of genome
evolution under the control of evolutionary pressure linked to recombination. The coding information quantity of a
genome (CIQ) always grows during evolution. Recombination rate is proportional to selection efficiency, thus the
growing rate of coding information quantity of a genome (GRCIQ) might be mediated by recombination rate. In this
study, a parameter is defined to characterize GRCIQ , and the correlation between GRCIQ and recombination rate is
analyzed in the human genome. The results show that there is a positive correlation between them, indicating
recombination is likely to be an important pathway to increase GRCIQ.
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