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“遗传密码摆动识别”的分子基础被揭示
。近日，四川农业大学动物医学院动物医学免疫学研究团队在《核酸研究》在线发表研究论文，
系统揭示了蛋白质翻译过程中一个关键但精妙的“摆动”机制。该研究利用量子力学计算，阐明
了tRNA通过修饰进而“摆动识别”遗传密码的底层原理，为理解基因中遗传密码解码为蛋白质
的翻译控制提供了新视角，为后续研究tRNA修饰异常与疾病（如神经系统疾病、代谢病等）提
供了结构生物学的新认知。

基因组中的遗传信息（即遗传密码）通过转录传递给信使RNA，将特定的遗传密码的组合转换
为蛋白质中的氨基酸序列，但这一蛋白翻译过程存在“不匹配”的可能，即RNA的密码子有61种
，而细胞中携带氨基酸的“转运工具”tRNA却少于61种。

科学家曾提出了著名的“摆动假说”，tRNA上反密码子的第34位碱基能与密码子第三位上的多
个碱基发生非经典的配对，从而实现“一把钥匙开几把锁”。本研究首次从微观物理层面，揭开
了第34位碱基上化学修饰如何赋予这种自由的“摆动”，即一定程度摆动解码，但不发生错误解
码。研究团队通过量子力学计算，发现这些修饰不仅能锁定配对结构、诱导额外氢键，核糖体解
码区的信使RNA也会通过微小构象调整提供柔性支持，创新提出“协同与动态互补”模型，揭
示tRNA第34位的化学修饰、碱基本身的电子云状态，以及核糖体解码中心的微环境三者协同作
用，从而实现“摆动配对”的识别机制。

相关论文信息：https://doi.org/10.1093/nar/gkag299
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