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文/ 唐·巴顿（Don Batten）

生命
的起源也称为生命的自然发生，有时也称作化学进

化。生命的基础是富含信息的长链分子，例如 DNA
和 RNA。这些分子中带有制造蛋白质的指令，而蛋

白质则是生命的砖瓦。但要读取 DNA / RNA 中的信息来制造蛋白质，

要复制 DNA 或 RNA 以制造新细胞（繁殖是生命的标志），都需要大

量的由 DNA / RNA 编码的蛋白质。因此，在生命一开始，就必须同

时有 DNA / RNA 和蛋白质：这是生命自然发生假说一个无法解决的

“先有鸡还是先有蛋”的难题。

因此，对于那些坚持仅仅通过自然的过程（物理和化学）就能产

生生命的人来说，生命的起源是一个棘手的问题。

生命的起源：
何以会自然发生？

图1：生命是如何开始的？事实证明，仅仅通过物理

和化学过程来解释生命的起源是非常困难的。
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一些进化论者声称生命的起源

不是进化的一部分。然而，几乎每

一本进化生物学教科书都有关于生

命起源的章节。加州大学伯克利

分校的“进化 101”课程中就包含

生命起源的内容，其标题为“从

原始汤到细胞——生命的起源”。
1“万物源于进化”理论的高调捍

卫者们，例如迈尔斯（P.Z. Myers）
和尼克·马茨克（Nick Matzke）等

人都同意生命的起源是进化的一

部分，理查德· 道金斯（Richard 

Dawkins）也是如此。2

之前著名的进化论者克尔库

特（G.A. Kerkut）的确曾将进化论

分为两种：包含生命起源的广义进

化论（General Theory of Evolution，
GTE），以及仅涉及生命多样化

的狭义进化论（Special Theory of 
Evolution，STE），后者据称是达

尔文 1859 年的著作：《物种起源》

的主题。3

直到最近，一些进化论的捍卫

者才试图将生命起源与进化分开。

这可能是因为近来的生命科学研究，

即使在最简单的活细胞中，也发现

了一个又一个复杂的分子机器，使

得自然主义（生命自然产生）的问

题变得越来越困难，解决这些难题

的希望正在迅速消失。

那么，生命的产生需要什么

呢？我们可以将生命起源的问题分

解为许多子话题，以向大众解释生

命起源相关的内容（尽管这仍然可

能是比较烧脑的）。

形成活细胞需要什么材料？

活细胞能够从周围环境中获取所

需的所有资源并自我复制。第一个

细胞必须能够独立生存；也就是说，

它不能依赖于其他细胞而存活，因

为其他细胞不存在。寄生生物不能

用作“第一个生命”的模型，因为

它们需要其他的细胞才能存活。基

于这个原因，病毒之类也不可能是

“生命的先驱”，因为它们必须寄

生于活细胞内才能进行自我复制。

朊病毒，致病性畸形蛋白质，同样

与生命起源无关，因为它们的“复

制”不过就是让宿主细胞产生的蛋

白质变形。
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首先需要的是合适的 材料。这

有点像做蛋糕；如果没有香蕉或面

粉，你就不能做出香蕉蛋糕。

备齐合适的材料

“生命起源于化学汤”的假说

中存在一个主要的问题：所有的生

命材料必须存在于同一个地方，这

样才有可能组装出一个活细胞。但

生命所必需的化学材料具有羰基

（> C = O），羰基化合物与氨基酸

和其他氨基（-NH 2）化合物会发

生破坏性的反应。含羰基的分子包

括“糖”，4 糖也是构成 DNA 和

RNA 骨架的材料。在活细胞中，

羰基化合物与氨基化合物被分隔

在不同的区域内保护着，以防止这

种交叉反应，有些细胞可以在交叉

反应发生后进行修复，但是化学汤

没有这种保护或修复机制。

细胞是由较简单的化学物质组

成的极其复杂的结构。本文不打算

详述第一个细胞所需要的每种化学

物质；这需要一本书的内容或更多

的篇幅才能说 清。本文重点介绍在

任何生命起源模式中都必须存在的

一些最基本的生命材料。

a. 氨基酸

生物体中充满了蛋白质，蛋白

质是由线性串联的氨基酸组成的。

例如，酶是特殊的蛋白质，用于催

化化学反应（催化剂）。比如在我

们的唾液中的淀粉酶，可以将大米、

面包、马铃薯等食物中的淀粉分子

分解成较小的分子，然后这些小分

子可以被进一步分解成葡萄糖分子

（淀粉分子的组成单元）。我们不

能吸收淀粉，但我们能够吸收葡萄

糖并将其作为能源来驱动我们的身

体。

生命所必需的一些反应在没有

酶的条件下进行得非常缓慢，即使

有数十亿年的时间，也不能产生足
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图2：亮氨酸是最常见的氨基酸，亮氨酸的化学结构是碳（C）、氢（H）、氧（O）

和氮（N）原子的特定排列连接。图3：葡萄糖（线性构型）。图4：胞嘧啶是构成

DNA和RNA的5种核苷酸中较为简单的1种。在这种化学结构图中，环中的每个

未标记的拐角处代表一个碳原子。图5：钾转运通道。红色和蓝色水平线代表脂

质细胞膜的位置，条带代表转运蛋白，转运蛋白包含许多亚单位（以不同的颜色

表示），螺旋中的每个环约有4个氨基酸。

图2

图3

图4

图5

够的产物以供生命的需要。5

其他蛋白质组成了肌肉、骨

骼、皮肤、毛发以及细胞和身体

的各种结构部分。人类可以生产

超过 100,000 种蛋白质（还可能是

数百万种，没有人确切知道是多少

种），而典型的细菌可以产生超过

一两千种不同的蛋白质。

蛋白质由 20 种不同的氨基酸

组成（某些微生物拥有一种或两种

额外的氨基酸）。氨基酸不是简单

的化学物质，如果没有酶（酶本身

也是由氨基酸组成的），它们就不

容易正确地合成，见图 1。

几乎每一本生物学教科书仍然

在介绍 1953 年发表的米勒 - 尤里

（Miller-Urey）实验，这个实验在

没有酶的条件下制造了一些氨基酸，

因此它通常被解释为“生命起源”

的模拟实验，但这种解释要么是非

常无知，要么是存心欺骗。

虽然这个实验制造了微量的正

确氨基酸，但是这个实验所设定的
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条件从来没有在地球上发生过。例

如，烧瓶中的“大气”中如果含有

微量氧气，就不能合成任何氨基酸。

另外这个实验还同时制造了一些错

误类型的氨基酸，以及其他会发生

“交叉反应”的化学物质，它们会

妨碍任何有用物质的形成。

在自然界中，功能性蛋白质所

需的氨基酸绝不可能通过这个实

验所模拟的条件来制造。6 当斯坦

利·米勒（Stanley Miller）在 1983
年用一种稍微更现实的气体混合物

重复做这个实验时，他只得到了微

量的甘氨酸，这是制造蛋白质所需

的 20 种氨基酸中最简单的一种。7

如何才能得到正确氨基酸的

混合物仍然是一个未解之谜（而且

还有另外一个主要的问题，请看下

面“手性”部分）。

b. 糖

有些糖可以仅通过化学方法制

造，而不需要酶的参与（请记住，

酶只能由细胞制造）。然而，在没

有酶参与的条件下制造糖需要一个

碱性的环境，而在这种环境下氨基

酸是不能合成的。

在合成糖的化学反应过程中，

要求环境中没有含氮化合物，如氨

基酸，因为它们会与制造糖的中间

产物——甲醛，以及糖发生反应，

产生出没有用（非生物）的化学物

质。

核糖构成 RNA 的骨架，核糖

经改造后构成 DNA 的骨架，二者

都是所有活细胞的重要组成部分。

核糖在化学进化中是一个难题。因

为在现实世界中，在接近中性 pH
（既非酸性也非碱性）的环境中，

核糖是一种不稳定的糖（它会快速

地分解），半衰期太短。8

c. DNA和RNA的部件

在没有来自活细胞的酶的帮

助下，我们怎样才能得到 DNA 和

RNA 中的化学“字母”——核苷

酸呢？在没有酶参与的条件下，使

用化学方法制造核苷酸，就需要甲

醛（H 2 C = O）与氰化氢（HC ≡ N）

进行反应。然而，甲醛和氰化物

都是致命的剧毒化学品（特别是后

者）。它们将非常严重地破坏重要

的蛋白质（如果有的话）！

胞 嘧 啶（ 图 3） 是 DNA 和

RNA 中 5 种必需的核苷酸碱基中

的 1 种，在生命产生之前的任何现

实的情景中都很难制造，也非常不

稳定。8

DNA 和 RNA 都具有糖和磷

酸基团交替连接构成的主链骨架。

上面已经讨论了制造糖的问题。磷

酸离子会被海水中丰富的钙离子所

沉淀，或粘附在粘土颗粒的表面上，

这两种情况都会阻止磷酸被用来制

造 DNA。

d. 脂类

脂类（“油脂”）对于形成

细胞膜是必不可少的，后者包裹

细胞内容物并执行其他细胞功能。

细胞膜由几种不同的复杂脂类组成，

是独立生存、能自我繁殖的细胞的

重要组成部分。

脂类比糖或氨基酸具有更高

密度的能量，因此它们在化学汤中

的形成是任何生命起源理论的一个

难题（从热力学的角度来看，含有

高能量的化合物比低能量的化合物

更加难以形成）。

即使假设没有氧气存在（在一

个“还原性”的大气中），作为所

有细胞膜的主要成分的脂肪酸也是

很难生产的。即使产生了脂肪酸

分子，生命所必需的离子，如镁和

钙离子（每个原子具有两个电荷，

2+，即二价），也会与脂肪酸结合，

并使脂肪酸沉淀而失去作用。9 这

如同在（富含镁和钙离子的）硬水

中使用肥皂（主要成分是脂肪酸盐）

进行清洗，就会发生相同的沉淀反

应，形成“浮渣”。

有些自然发生假说的倡导人喜

欢画一个空心脂球（囊泡）的示

意图，这样的简单结构在一定的条

件下可以在试管中形成。然而，这

种纯脂质的“膜”永远不会形成活

细胞，因为细胞需要通过脂膜向内

和向外运送物质。这种进出细胞的

运输需要非常复杂的“蛋白质—脂

质”复合物，称为转运通道，其运

行方式类似于电动机械泵。出入细

胞的各种化学物质都有自己的特异

性通道（好比用于抽水的泵不一定

适合用于抽油）。许多泵能够借助

于高能化合物（如 ATP）沿着与自

然梯度相反的方向（从低浓度到高

浓度）进行主动运输。即使在顺着

自然梯度（从高浓度到低浓度）进

行运输时，也通常需要载体蛋白来

促进。

细胞膜还维持着细胞内酶活

性所需的稳定的 pH，并保持着各

种离子的恰当浓度（例如钠不能太

多）。这需要运输通道（“泵”）

在细胞的控制下特异性地运输氢离

子（质子），这些泵具有很高的特

异性。10

细胞膜的运输是如此重要，以

至“大多数生物的基因组中，20-
30％的基因所编码的都是细胞膜

蛋白”。11 已知最小的自主生存的

生物，寄生性生殖支原体的基因

组，在其 482 个蛋白编码基因中，

26 个基因用于编码细胞膜运输蛋

白 12 。

纯脂质的膜甚至不允许带正

电荷的金属离子（例如钙、钾、镁、

铁、锰等）或带负电的离子（如磷

酸基、硫酸基）被动运动出入这种

膜，而这些都是生命必需的营养

物质。纯脂质的膜会排斥这些溶
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于水而不溶于油脂的带电离子，事

实上，这种脂肪膜还会阻止水的通

过（试一下将橄榄油和水混合在一

起）！因此膜转运蛋白是活细胞所

必需的。

在 20 世纪 20 年代，生命起源

于肥皂泡（脂质泡）的理论很受欢

迎（奥帕林的“凝聚”假设），但

那时候人们还未知道生命中 DNA
和蛋白质合成的极度复杂性，也不

知道细胞膜奇妙的功能。这些假说

极端天真，但是相关的视频今天仍

然可以在 YouTube 见到，显示脂

质泡，甚至还能分裂，好像这就能

解释生命是怎样起源的（见视频：

能自我创造的细胞？当然不是！）

 e.手性

氨基酸、糖和许多其他生物化

学物质都有三维结构，通常有两种

彼此互为镜像的结构；像你的右手

和左手是彼此互为镜像一样。这被

称为手性（图 6）。

现有生物体内的生物化学物

质都是由一种手性结构成分构成的

（纯手性）：例如所有的氨基酸都

是左手性（左旋），所有的糖都是

右手性（右旋）。这就产生了一个

问题，在没有酶参与的化学反应

中（如米勒 - 尤里实验），当其生

成氨基酸时，会同时产生右手性和

左手性氨基酸的混合物。化学方法

（例如甲酸反应）合成的糖也有同

样的问题。13

研究生命起源的科研人员一直

在设法解决这个问题。他们提出了

各种可能的方案，但此问题仍未得

到解决。14 即使通过一些完全人工

的方法，获得了 99％手性纯度的

氨基酸（这通过“自然”的机制不

可能获得），也不能解决这个问题。

生命需要 100％纯左手性的氨基酸。

 原因是：若是蛋白质中的一个左手

性氨基酸被右手性氨基酸替代了，

就会使蛋白质产生不同的三维形状。

图6：典型氨基酸的手性。“R”代表氨基酸的“碳-氢侧链”，不同氨基酸的碳-氢
侧链长度不同。例如，丙氨酸的R侧链是-CH3。

而要得到生命所必需的蛋白质，这

种情况一次也不允许发生。

细胞存活的最低要求是什么？

独立生存的细胞若要使用从周

围环境中获得的化学物质和能量

来制造细胞部件并能自我复制，就

必须具有：

1. 细胞膜：该结构能将细胞与环

境隔开。细胞膜必须能够维持

细胞内与细胞外不同的化学环

境（如上文所述）。若没有细

胞膜，生命的化学过程是不可

能进行的。

2. 一种存储信息或遗传指令的方

法，来指导细胞如何复制出另

一个细胞（繁殖）以及在不同

的情况下如何进行细胞内的运

作。唯一已知的信息保存方法

是使用 DNA，使用任何其他材

料（例如 RNA）的提议尚未被

证明是可行的——如果使用其

他材料，那就还需要设法将该

系统中的信息转化为 DNA，后

者是所有已知生命的基础。15

3. 读取（2）中的信息，并在合

适的时间、按照适当的数量制

造细胞的构成材料。细胞主要

的构成材料是蛋白质，它是由

数百至数千个大概 20 种不同

的氨基酸分子聚合串联成的大

分子（聚合物）。从 DNA 指

令中制造蛋白质的唯一已知的

（或甚至可想到的）方法，需

要 100 多种蛋白质和其他的辅

助因子共同参与，至少包括：

a. 纳米机器，例如 RNA 聚

合酶（已知最小的 RNA
聚合酶大概含有 4,500 个

氨基酸）

b. 旋 转 酶： 增 加 或 解 除

DNA 的螺旋，使 DNA 中

的信息能够被“读取”（这

是些体积很大的蛋白质）

c. 核糖体：制造蛋白质的亚

细胞“工厂”

d. 至少 20种转运RNA分子，

这些转运 RNA 分子可以

选择正确的氨基酸，将其

按照 DNA 上指定的顺序

排列。已知所有的细胞至

少有 61种转运RNA分子，

因为大多数氨基酸对应着

不止一种 DNA 密码（每

个密码由 DNA 上的三个
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质和 RNA 的指令。也就是说，它

的 DNA 需要含有超过 400 个“基

因”。我们稍后会继续讨论这个问

题。

聚合物的形成（聚合反应）

生命不仅仅由氨基酸或糖组成，

而且还需要很多聚合物，它们是由

较简单的化合物以串或链的方式连

接在一起的。多糖是糖的聚合物；

蛋白质是氨基酸的聚合物；DNA
和 RNA 是核苷酸的聚合物。多糖

是三者之中最简单的，其链中连接

着的通常都是相同的糖分子，如葡

萄糖在植物中聚合成淀粉，在动物

中聚合成糖原。蛋白质比多糖复杂

得多，其链中的每个氨基酸可以是

20 种不同的氨基酸中的任何一种。

DNA 和 RNA 链由四种不同核苷

酸连接而成。

另一方面，水是活细胞的必需

成分，典型的细菌中的水占其总质

量约 75％。水作为“通用溶剂”，

是细胞各种成分的必要载体，是一

切生命活动的环境。

这就为生命起源理论带来一个

极大的难题。比如，当 2 个氨基

酸分子聚合时，会释放一个水分

子。这意味着在有水的情况下，水

会推动逆向反应，造成聚合物的分

解（水解）； 也就是说，除非水

能被主动去除，否则蛋白质会分解

而不会形成。细胞之所以能克服这

一难题，是靠着核糖体保护反应位

点，借助于能量不让水进入反应位

点，并提供能量来驱动聚合物的形

成。因此，对于所有的生命起源理

论而言，如何才能形成长度超过几

个氨基酸的蛋白质是极为困难的问

题（再多的时间也不能解决这个问

题，延长时间只能导致更多蛋白质

被水解）。

聚合物的形成还需要被连接在

一起的每一个零件（单体）都具备

两个官能团。这就意味着用于制造

图7：假如能在试管中制造生命并不证明生命可以在没有智慧参与的条件下自我

创造。

字母组成）。转运 RNA
具有根据 DNA 密码来确

保选择正确氨基酸的复杂

机制。

e. 还需要一些机制以确保

所制造的蛋白质以正确的

方式折叠成正确的三维结

构，包括以分子伴侣来保

护蛋白质避免错误的折叠，

还有称为伴侣蛋白的折叠

“机器”，新制造的蛋白

质会进入伴侣蛋白中，使

新造的蛋白能够进行正确

的折叠。所有细胞都有这

些机制。

（www.youtube.com/watch?time_
continue=115&v=LY0hZLDOb00，
英语解说）

这是一个简要的蛋白质合成动

画，其中包括 RNA 聚合酶、核糖

体、转运 RNA、伴侣蛋白和分子

伴侣的作用。所有活细胞都具有这

种蛋白合成系统。

哇！上述只是最基本的机制。

需要一种从环境中的 简单化

学物质制造细胞所需要的生化分子

的方法。这包括制造 ATP，ATP 是

生命的通用能量分子。已知所有的

活细胞都有 ATP 合成酶，一种非

常复杂和高效的电动旋转马达，可

以制造 ATP（这种马达也可以反过

来使用 ATP 产生电流，以驱动细

胞内 / 外的其他反应和运动）。

需要一种复制信息并将其传递

给后代的方法（繁殖）。最近有人

模拟了已知最简单的、能独立生存

的细菌的一次细胞分裂过程（这个

细菌“只有”525 个基因），模拟

实验需要 128 台台式电脑一起工作

10 个小时。16

以上列出一些基本条件，以帮

助读者理解第一个活细胞的生存需

要什么前提条件。

几年前有人启动了一个有趣

的研究项目，要确定能独立存活的

最简单细胞（就是一个不依赖于另

一个生物体就可以生存的最小的细

胞）是什么样的。然而，这个细

胞还是需要富含营养的培养基来为

它提供大量复杂的有机化合物， 因
此它所需要的许多生物化学物质都

不必自己合成。现在已知这个最简

单的细胞也需要超过 400 种蛋白质

和 RNA 零件，17 当然，这意味着

它的 DNA 需要含有制造这些蛋白
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蛋白质的氨基酸（或用于制造多糖

的单糖）至少具有两个活性位点，

以允许另一个氨基酸（或单糖）连

接到它的两侧。形成蛋白质的氨

基酸须具有至少一个氨基（-NH 
2）和一个羧基（-COOH），每一

个氨基酸的氨基与另一个氨基酸的

羧基连接，从而使氨基酸链不断延

长。仅具有一个活性位点（单官能

团）的化合物会终止聚合物链的形

成。生命起源假说的问题在于，任

何可能产生氨基酸的化学反应，也

会产生单官能团的物质，后者会阻

止蛋白质的形成。18

核 酸（ 如 DNA 和 RNA） 的

主链骨架是糖的聚合物。同样，如

果存在一些单官能团的糖就会终

止 DNA / RNA 的形成，而且在有

水的环境中，水分子会促进 DNA / 
RNA 的分解，而不是聚合。

生命的起源是编程问
题，而不仅仅是化学问题

上述科学事实足以完全否定自

然主义的生命起源假说，但我们还

未提及最重要的问题，即生命程

序的起源。生命不仅仅依赖于聚合

物，而且更依赖于聚合物中亚单位

的特定排列方式 ; 氨基酸的特定排

列产生具有功能的蛋白质 / 酶；核

苷酸碱基的特定排列产生具有功能

的 DNA 和 RNA。

亚利桑那州立大学“超越科学

基本概念中心”主任、天体生物学

家保罗·戴维斯（Paul Davies）说：

“要解释生命是如何开始的，

我们需要了解生命独特的信息管理

是如何产生的。”

“生命管理信息的方式有一种

逻辑结构，这与单纯的复杂化学有

着根本的区别。因此，单纯的化学

过程并不能解释生命的起源，就好

比对硅、铜和塑料的研究并不能解

释电脑是如何运行程序的。”19 

戴维斯明确清晰地提出了这个

问题，应该不会让他的进化论同事

感到惊讶，因为这与他十多年前的

公开言论很相似。例如“真正神秘

的是活细胞中的软件，而不是其硬

件。”他还说：“无知的原子如何

能自发地编写自己的软件呢？ ……

没人知道……”。20

任何试图解释生命自然发生的

理论，若没有解释信息处理系统是

如何起源的，若没有解释记录在活

细胞 DNA 里的信息，那都是在回

避问题。我们只需要看看最简单的

能独立生存的细胞就可以断定，在

仅依赖于物理和化学过程的理论

里（自然主义不允许智能设计的解

释），信息的起源是不可能解决的。

二十世纪最杰出的科学哲学家

之一，卡尔·波普尔（Karl Popper）
爵士意识到：

“生命和遗传密码是

怎么样自然产生的是一个

令人不安的谜团，其原因

是：遗传信息没有任何生

物学功能，除非它被翻

译；也就是说，除非其中

的遗传信息指导了蛋白质

的合成，即蛋白质的结

构由遗传信息确定。但

是……细胞（至少是现

代细胞——也是我们所

唯一知道的）翻译遗传

信息所需要的分子机器

至少由 50 个大分子成分

组成，而这些大分子本

身也编码在 DNA 中。因

此，若不是使用某些翻

译产物，就不能翻译遗传

密码。这构成了一个令人

困惑的循环 ; 对于任何关

于遗传密码起源的模型或

理论，这都似乎是一个真

正的死循环。”

“因此，我们或许要

面对一个可能性，即生命

的起源（就如物理学的

起源一样）成为科学上一

个不可逾越的界限；是在

一切试图将生物学简化为

化学反应和物理学作用的

努力之后，最终残余（无

法解决）的一个问题。” 
21

DNA密码的起源

波普尔所描述的 DNA 信息存

储系统不能源于化学过程，而必

须有一个智慧的来源。22 如果我们

考虑一下其他的编码系统，例如摩

尔斯电码或书面的字母信息，其中

的符号用于表示语言的发音，这种

编码系统只能来源于智慧。例如，

“a”在英语中通常如它在“cat”中

的发音，这是一个随意形成的惯例；

字母的形状并没有表明它应该如何

发音。同样，从物理和化学定律解

释 DNA 编码系统是不可能的，因

为代码和代码记录的信息之间没有

物理或化学关系。

用 DNA 序列来编码蛋白质可

以有亿万种方式。任何一套 DNA
密码的起源都是一个大难题，更何

况现有的遗传密码恰恰是“达到或

非常接近于错误最小化的最优总体

方案，即所有可能的代码方案中最

好的。”23 这是因为，用 64 个“密

码子”24 来编码 20 种氨基酸，几

乎所有的氨基酸都对应不止一个密

码子（有几个常见的氨基酸，如亮

氨酸，有六个密码子）。25 这些多

重密码子有时被称为“重叠”，通

常被认为是“超出了需要”或者

“多余”的设计。然而，额外的密

码子是经过优化的，使得 DNA 编

码中最容易发生的单字母错误（突

变）一般地不至于造成氨基酸水平

上的改变；即使有改变，也是变成

化学结构相似的氨基酸（因此对制

造出的蛋白质的结构破坏性不大）。

通过额外的密码子还能进行
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“翻译水平控制”，以实现蛋白质

合成数量的复杂控制。该控制系统

在细菌和高等生物中都会起作用。
26

密码系统不可能分阶段出现，

逐步优化。假设通过某种令人难

以置信的侥幸，出现了一个可以运

行的编码系统，那么在此系统出现

之后，基本代码就不会发生重大的

变化，因为代码和解码系统（读码

机器）必须同时改变，（例如，在

一些细菌的基本代码中存在一个非

常微小的变化，即使用三个正常的

“终止”密码子中的一个，编码了

一个额外的氨基酸 20）。所以除非

在生命出现之初又发生了一系列难

以置信的“自然”侥幸事件，否则

最优化的密码系统无法解释。

除了编码系统，还有信息

化学进化不仅需要解释信息存

储系统是怎么来的，还要解释存

储在 DNA 上的蛋白质信息或指令。

我们再来看最简单的细胞，科学家

通过从自主生存的微生物中敲除

基因来确定哪些是“必需的”，得

知这种最简单的细胞需要超过 400
种蛋白质和 RNA 零件。所有这些

信息必须在 DNA 上编码，否则假

想中的第一个细胞就不会制造这些

零件，更不能自我繁殖以产生另一

个细胞。若将 DNA 的四个“字母”

所编码的、最简单的细胞所必须的

信息打印出来，会是一本很厚的书。

按照保罗·戴维斯的比喻，遗

传信息的问题类似于电脑的程序。

我们如何解释电脑程序的存在？首

先要有编程语言（Python、Fortran、
C ++、Basic、Java 等），然后是

用该编程语言撰写的一套实际指令。

DNA 起源的问题同样是双重的：

编程语言的起源，以及在 DNA 中

记录的程序的起源。

从更简单的东西“进化”到最

简单的细胞，如此提议的人需要显

示从他们假设的更简单的东西进化

到第一个活细胞的途径。热衷于生

命自然发生假说的人经常使用（假

想的）“数十亿年”作为解决难题

的忽悠方法，但并不给出怎么样进

化的机制。即使加添再多的时间，

朝着错误方向（如分解）进行的反

应也不会逆转，不会自己朝着正确

的方向进行。

生命也需要纠错系统

分子生物学揭示，即使是最简

单的细胞也是极度复杂和精妙的。

如上所述，信息存储在 DNA 中，

然而 DNA 是一种非常不稳定的分

子。一份报告说：

“‘ 人 们 普 遍 认 为

DNA 是坚如磐石——非

常稳定的’，范德堡大学

（Vanderbilt University）
的生物科学副教授勃兰·艾
希 曼（Brandt Eichman）
指出，‘但实际上 DNA
反应性很高。在普通的一

天，人体细胞内的 DNA
中约有一百万个碱基被破

坏。’”27

因此，所有细胞必须具有纠

正 DNA 结构改变或编码信息错误

的系统。如果没有这些纠错系统，

DNA 序列中的错误就会累积并最

终导致细胞死亡（称为“错误灾

变”）。所有活细胞都有这一系统，

这又让生命（自然）起源的理论雪

上加霜。

假设原始汤中出现了一个带有

信息的 DNA 分子，这个 DNA 分

子必须被准确地复制，否则信息会

因复制错误和化学损害而丢失。如

果没有有效的 DNA 修复机制，遗

传信息将迅速被降解。然而，构建

这种修复机器的指令是在它要修复

的 DNA 分子上编码的，这是生命

起源理论的另一个死循环。28

当科学家发现生活在极端条

件下的细菌时，例如海洋中的深

海热液喷口，喷口附近的细菌被

称为“原始生命”，因为一些研究

生命起源的人提出生命可能是在这

些地方开始的。然而，这些被称

为“极端微生物”（因为喜欢极端

环境）具有相当复杂的 DNA 纠错

系统。例如，耐辐射奇球菌是一种

可以耐受极端剂量电离辐射的细菌，

这个剂量会杀死你、我或其他细

菌。奇球菌的 DNA 也会受到损伤，

甚至会被打成许多碎片。但是在损

伤后的数小时内，细菌能激活大约

60 个基因来修补断裂的 DNA，重

建基因组。29

热液喷口是不适宜生存的高

温环境，生活在那里的微生物的

DNA 不断受到破坏，因此它们必

须具有复杂的 DNA 保护和纠错系

统才能生存。它们一点都不简单，

对于生命起源也没有提供任何可行

的模型。30

此外，所有细菌，不仅仅是

“极端微生物”，都必须拥有复杂

的纠错系统，这些系统涉及许多基

因，当纠错系统因突变而失效时，

细菌将无法生存。这又为生命起源

提出了另一个难题。

生命起源的环境

据称生命是起源于一个温暖

的池塘（如达尔文所推测的）、深

海热液喷口附近、粘土颗粒表面？

还是在别的地方以其他方式起源

的？这么多种环境被提出来，但又

没有定论，就表示这些环境都存在

重大缺陷。

温暖的池塘和深海热液喷口

的一个主要问题是水的存在，水会

阻碍许多必需的反应，如聚合反应。

此外，深海热液喷口的热量会使任

何侥幸形成的化学分子被加速分解。

由于水的存在造成这许多问
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题，致力于研究生命起源的物理

化学家格拉哈姆·凯恩斯 - 史密斯

（Graham Cairns-Smith）提出，粘

土表面能促进一些所需的反应。

然而，在火山边温暖的水池中

进行的实验表明，粘土颗粒与氨基

酸、DNA 和磷酸基等形成生命的

组分结合得太紧密，因此粘土会阻

止这些物质之间发生必要的反应。
31

如上所述，含有 DNA、蛋白

质和 RNA 的、能够繁殖的细胞绝

不会在化学汤中偶然起源。所以，

倡导生命自然发生的学者们又想象

出另一种情况：刚开始时生命的需

求比较简单，然后逐步进化到如我

们今天所知的生命。

先出现蛋白质？

大多数研究集中在“先出现蛋

白质”的起源方式上。根据这种途

径，蛋白质首先出现，然后出现了

DNA 序列并能够产生所需的蛋白

质，随后从 DNA 序列制造了合成

蛋白质所必需的 RNA。然而，除

了获得一整套 100% 手性正确的氨

基酸材料的难题，以及氨基酸聚合

制造蛋白质链的难题之外，几乎没

有蛋白质可以作为模板来复制自己。
32 此外，正如信息理论家休伯特·约
克奇（Hubert Yockey）所指出的那

样，一个基本难题是没有任何机制

能够从蛋白质制造编码这个蛋白质

的 DNA 序列。33

先出现RNA？

在 20 世纪 80 年代，研究者发

现了一些能够催化某些化学反应的

RNA 分子，称之为“核酶”（核

糖核酸酶）。这一发现令人振奋，

导致很多人将精力花  费在“RNA
第一”或“RNA 世界”的理论上。

至少有一些酶可以根据 RNA 信息

制造 DNA 信息，也就是说，如
图8：魔方

果你能得到 RNA，就可以想象出

获得 DNA 的途径。然而，能够从

RNA 序列来制造 DNA 拷贝的酶复

合物非常复杂，这些酶复合物本身

绝不可能通过自然过程而出现。在

“RNA 第一”的理论中还有许多看

似无法克服的其他困难，凯恩斯 -
史密斯列举了其中的 19 个难题。
34 此外，如上所述，DNA 非常不

稳定，但 RNA 的稳定性比 DNA
差得多。

人们提出了许多种生命起源可

能发生的环境，这反而强化了一个

结论：研究人员其实不知道生命是

如何“自我创造”的。对于生命是

如何从简单状态开始并逐步进化

成一个真正的活细胞，没有人能提

出可行的假说。新达尔文主义（即

突变和自然选择）常被用来“跨越

无望巅峰”，但是在一个能够存活

且能自我繁殖的实体（即细胞，我

之前在“细胞存活的最低要求是什

么？”一节中已经列举了它的最低

需求）出现之前，突变和自然选择

从理论上就完全不起作用。

生命来自外太空？

弗 朗 西 斯· 克 里 克（Francis 
Crick）是 DNA 双螺旋结构的发现

者之一，也是“生命源自外太空”

的著名支持者。35 他提出外星人将

生命送到地球，称为“定向泛种

论（directed panspermia）”。 这

种想法的另一种形式，简称“泛种

论（panspermia）”，就是生命在

宇宙中的其他地方出现，并以微生

物的形式，通过陨石或彗星来到地

球，以这种方式向地球“播种”了

生命。两种版本的泛种论都有效地

将生命起源的难题推出了科学的范

围以外。关于泛种论假说，唯一可

测试的环节是微生物在冲向地球的

陨石上或在陨石中的存活能力。这

个问题已经过测试，结果对泛种论

不利，微生物无法存活。36

人们进行外星文明探索（SETI）
和太阳系外行星探索的原动力在很

大程度上是为了发现生命在外太空

形成的证据。但即使将整个宇宙作

为实验室也无法解决生命起源的问

题：生命永远不会自发形成，请见

下面的概率计算。

生命起源的概率计算

对于化学物质演化成生命的

概率，已经有许多人进行了尝试性

的计算，但所有这些尝试都使用了

简化的、让生命自发起源更有可能

性（即概率 > 0）的假设。

数学家弗雷德·霍伊尔（Fred 
Hoyle）爵士以各种方式说明了生

命自然形成的极端不可能性，甚至

连一种有功能的聚合物分子，如蛋

白质，也不可能自发形成。霍伊尔

说，“现在想象有 1050 个盲人 [ 编
辑补充：如果他们肩并肩站立，整

个行星系都容不下他们 ]，每个人

都转动着一个被打乱的魔方，试着

想象他们同时让魔方各面都转到相

同颜色的几率。如果上述目标能够

达到的话，你才有机会通过随机排

列的方式，获得生命所依赖的众多

生物聚合物中的一个。除了生物聚

合物之外，就连活细胞的操作程序

（遗传信息）也要在地球上的原始

汤中随机形成，这个说法简直是痴
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人说梦。生命必定是一种宇宙现

象。”37

实际上，我们可以计算出只

获得一个长度为 150 个氨基酸的

小蛋白质的概率，假设只存在（手

性）正确的氨基酸，并假设它们能

以某种方法聚合在一起。有 20 种

不同的氨基酸，150 个氨基酸的可

能排列的数量是 20150，或者说得

到正确的蛋白质的概率约为 10195

分之一。为了避免有人反对说：不

是每个氨基酸都必须按照确切的顺

序排列，这只是使用一种小蛋白质

进行计算，并且只计算几百种生命

必须蛋白质中的一种（现实中许多

蛋白质的氨基酸长度比 150 要大得

多），如果同时计算 DNA 序列自

发形成的概率，会使这个问题严重

地复杂化。实际上，有些蛋白质的

序列即使发生了少量改变，也会失

去全部功能。38

那时霍伊尔认为生命必须来自

外太空。后来他意识到，在没有指

导（没有智慧参与）的条件下，即

使将整个宇宙作为实验室，生命也

不可能在任何地方通过物理和化学

的过程来形成：

“从无生命物质中形

成生命的可能性是 104,000

分之一……它足以埋葬

达尔文和整个进化论。没

有原始汤，在这个星球上

和任何其他星球上都没有，

如果生命的起源不是随

机的，那么生命肯定是有

目的的智慧产物。”39

如果没有目的和智慧，那么

104,000 分之一这个数字能不能完全

排除生命在宇宙中任何地方自然发

生的可能性？我们可以这么说吗？

麻省理工学院研究员塞思·劳
埃德（Seth Lloyd）计算了所谓的

宇宙大爆炸（据称是在 137 亿年前

发生的）之后的一切可能发生的事

件（或称“基本逻辑运算”）的总

数量，结果是不超过 10120。40 这就

设定了理论上可能进行的实验数

量的上限。此上限意味着概率为

104,000 分之一的事件将永远不会发

生，即使是我们计算的一种 150 个

氨基酸的小蛋白质在整个宇宙中也

不可能自发形成。

然而，生物物理学家哈罗德·莫
罗维茨（Harold Morowitz）41 得出

的概率要低得多，为 1010,000,000,000

分之一。这是从含所有细菌基本零

件的肉汤（例如，理论上可以通过

加热含活细菌的培养液，杀死它们

并将它们分解成基本成分而获得）

自发组装而得到最简单细菌的机会。

莫罗维茨是无神论者，但他认

为生命不是偶然因素的结果，而是

出自可用之能量的某种属性，该属

性驱动了能够使用能量的实体（即

“生命”）的形成。这听起来很像

地母盖亚的神话，因它为宇宙赋予

了泛神论的神秘属性。

最近，无神论哲学家托马斯·内
格尔（Thomas Nagel）提出了类似

的旨在解释生命和思想之起源的说

法。42

只要不用相信一个超自然的创

造者，好像什么理论都可以提出来。

由于概率计算的困难，使用不

同的假设，就会计算出不同的概率。

如果我们使用了最有利于生命自然

发生的假设进行计算，其结果仍然

是极端的不可能，那么这就是一个

比使用更现实的假设更有力的论证。

更现实的假设虽然让唯物主义的说

法更加不可能，但唯物主义者会质

疑我们的某些假设。

然而，所有关于生命之化学

起源的概率计算都会使用不切实

际的、有利于生命化学起源的假设，

否则概率就会为零。例如，莫罗维

茨计算中使用的含有活细胞的所有

成分的肉汤是不可能存在的，因为

如上所述，这些化学成分会互相反

应，使得它们不能用于制造活细胞

所需的复杂聚合物。

著名信息理论家休伯特·约克

奇（加州大学伯克利分校）认识到

了这个问题：

“原始汤中生命随机

起源在概率上是不可能

的，就像永动机在概率上

不可能一样。虽然本章计

算的极小概率并不会令真

正的信徒沮丧……[然而 ]
一个明白人必会得出结论：

生命并非偶然形成的。”43

请注意，在约克奇的计算中，

他慷慨地假设生命原料可以在原始

汤中获得。但是在他书的前一章中，

约克奇证明原始汤本身就根本不存

在，所以相信原始汤是一种“信

仰”。他后来得出结论，“原始汤

理论是卫道士们基于其意识形态的

自我欺骗。”44

更多的坦承

请注意，约克奇并不是唯一一

位在这个问题上明确发表言论的知

名学者：

“如果任何人告诉你，他

或她知道 34 亿年前地

球上的生命是如何开始

的，这个人不是一个傻

瓜，就是一个骗子。没

有 人 知 道。” —— 斯

图亚特· 考夫曼（Stuart 
Kauff man）教授，生命

起源研究者，加拿大卡尔

加里大学（University of 
Calgary）。45

“……我们必须承认，关

于任何生化系统或细胞系

统的演变，目前尚没有

详细的达尔文主义的解

释，而只有各种一厢情

愿的推测。” ——弗兰
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克林·哈罗德（Franklin M. 
Harold），科罗拉多州立

大学生物化学与分子生

物学荣誉教授。46 

“关于从非生命到生命的

进化途径，达尔文曾写道：

‘目前生命起源只是垃圾

思想，还不如想想物质的

起源。’我们今 天几乎

处于同样的黑暗中”——

亚利桑那州立大学超越科

学基本概念中心主任保

罗·戴维斯。47

“细胞的创造性和复杂性

远远超过当今世界上任

何无生命的东西，以至

于我们不知道它是如何

实现的。” ——克斯纳

（M.W. Kirschner, 哈佛大

学医学院系统生物学系主

任、教授）和格哈特（J.C. 
Gerhart, 加州大学研究生

院教授）。48

“结论：生命起 源的科学

课题可以归结为寻找一个

化学机制，能够实现从第

一个自动催化的自我复制

周期开始，最后演化到一

个共同祖先。目前所有的

理论都远远未能完成这

项任务。虽然我们仍然不

清楚这种机制，但我们

现在已经理解了这个问

题的广度。” 49

“进化论的最大缺口仍然

是生命本身的起源……从

这一堆分子（氨基酸和

RNA）得到即使是最原

始的细胞，差距仍然是巨

大的。”——克里斯·威
尔斯（Chris Wills），加

州大学生物学教授。50

即使是唯物论教条主义者理查

德·道金斯（Richard Dawkins）也

向本·斯坦因（Ben Stein，见电影

纪录片 Expelled）承认没有人知道

生命是如何开始的：

道金斯：“我们知道生命

起源中必定发生的一件事，

就是出现第一个自我复制

的分子。”

斯坦因：“那是怎么发生

的？”

道金斯：“我告诉过你，

我们不知道。”

斯坦因：“所以你不知道

它是如何开始的？”

道金斯：“不知道，没人

知道。”51

“我们永远不会知道

生命最初是如何出现的。

然而，对生命起源的研究

是一个成熟、完善的科学

研究领域。正如进化生物

学的其他领域一样，对于

最初生命形式的起源和本

质问题的答案，只能算是

探索和解释，而不是明确

的和肯定的。” 52

结论

若没有智慧，单凭物理过程和

化学反应就不能产生生命。创造生

命，即使是最简单的生命，所需的

智慧都远远超过人类的智慧；人类

仍然在摸索着试图完全理解最简单

的生命形式是如何运作的。即使是

最简单的细菌中也还有很多东西需

要我们研究。事实上，随着我们研

究发现的事实和规律越来越多，生

命起源的“问题”变得更加困难；

答案不是越来越接近，而是越来越

遥远。但真正的问题在于：生命的

起源大声告诉我们有一个超级智慧

的创造者创造了生命，而这正是今

天的世俗头脑所不能接受的。

若是科学能“证明”上帝的存

在，生命的起源可以说是最好的证

据。
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用基因组来骗人

的把戏

文/ 杰弗里·汤姆金斯（Jeffrey Tomkins） 和 杰瑞·伯格曼（Jerry Bergman）

本
研究汇总了多个关键研究发表的论文，分析文中概述的方法和数据，发现人类和黑猩猩的基因组所谓几

乎相同的这个主流说法是非常值得怀疑的。他们报告中所谓的人类和黑猩猩的基因组 DNA 序列有很高

相似度的估算结果主要基于预先筛选的生物样品和 / 或数据。而那些不相似而难以匹配的 DNA 序列通

常会被抛弃、掩盖和 / 或不报告。此外，最终比对时出现（不一致）的间隙序列也经常被抛弃，以进一步夸大

相似度的最终结果。这种高度选择性地抛弃数据的方法正是由达尔文教条所驱动的，这才产生了常被吹捧的骗

人把戏：“人类与黑猩猩的 DNA 相似度达到 98％”。本研究对发表的各篇论文，以及经常被引用的 2005 年黑

猩猩基因组报告中提供的数据进行分析，可以保守地作出以下结论：人类与黑猩猩基因组的相似度不超过 87％，

甚至可能小于 81％。这些修正后的相似度估算结果是基于（之前学者的）最终相似度评估中通常被抛弃的相关

数据。

近来的一些研究报告证实了上述结论，最近人类和黑猩猩 Y 染色体之间的比较虽然不能作为全基因组相似

度的估算，但发现人类和黑猩猩 Y 染色体之间的极大差异，是灵长类动物由共同祖先进化而来教条的一个不可

逾越的困难，因为 Y 染色体是至今已知人类基因组中变异最小的染色体。最后，最近一次大规模的人类与黑猩

猩基因组比较的研究报告极大地证实了本报告中提供的数据。因此所谓人类和黑猩猩拥有共同祖先的范式显然

更多地基于神话和进化论信仰的宣传，而不是基于事实。

Illustration: ©iStock.com/BlackJack3D
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经常听到一个普遍说法，称

黑猩猩（Pan troglodytes）和人类

（Homo sapiens） 大 约 有 98 ％ 的

DNA 是相似的。 这种过于简化且

经常被吹捧的估算结果实际上可

能涉及两个完全独立的概念：

1. 基因含量，比较和计算

在不同物种之间是否存在

相似类型的基因编码序

列的数量。

2. 比对不同物种之间 DNA
序列实际碱基对的相似度。 

在大多数情况下，现代相似度

比较范式是指 DNA 序列的比对研

究。

生物的 DNA 序列数据通常要

先经过几个级别的预筛选，过滤和

选择，（抛弃不理想的数据）后再

进行汇总和讨论。正如下面几个例

子，在整个比较遗传学研究领域

中，主要问题之一就是在大多数研

究中，在最终分析之前，先对可用

的生物样本和数据进行大量的预筛

选。从大的数据库中通常只挑选最

有希望的数据用于最终分析。当然，

你可以只比对你所知道那些高度匹

配的数据，否则在大多数情况下，

序列难以进行比较。生物的 DNA
序列数据经常经过几个级别的预筛

选，过滤和选择后再进行汇总和讨

论。在序列比对中完全不匹配的序

列区域以及序列的间隙通常在最终

比较结果中被抛弃，或其影响被掩

盖。如下所述，这种抛弃或掩盖数

据的方式有多种，因此必须根据每

个已发表的研究论文进行逐个评估。

人类和黑猩猩相似性的早期
研究使用了重组动力学方法

最初报告的人类和黑猩猩

DNA 的极高相似度的估算结果来

自一个称为重组动力学的研究领域。 
这些初步的报告推动了牛津大学教

授理查德·道金斯等受欢迎的进化

论名人的早期主张，他说“黑猩猩

和我们人类有 99％以上的基因是

相同的。”1 当时，这种说法是毫

无根据的，因为在那时人类和黑猩

猩的基因数量尚未清楚。人类和黑

猩猩的基因组序列初稿直到 2001
年和 2005 年才公布。2、3、4、5

而道金斯在 1986 年提及的基

因相似度是基于人和黑猩猩 DNA
混合物的重组动力学实验的间接估

算，而不是基于明确定义的基因。
1 在重组动力学研究中，使用热和

/ 或化学方法将双链的 DNA 分离

成为单链。当 DNA 链以受控方式

进行重新结合时，可以使用各种方

法对其进行分析。重新结合得越慢

的 DNA，被认为是越复杂且基因

比较密集。通常，可以区分出三种

类型的 DNA：高拷贝（高度重复，

基因含量极少）、低拷贝（中等重

复，基因较少），以及单拷贝（富

含基因）。在比较研究的时候，从

两个物种中收集 DNA 的单拷贝部

分混合在一起，再使 DNA 的双链

分离，然后使其重新结合，使人和

黑猩猩的单链 DNA 有机会结合。

结合后，人和黑猩猩的 DNA 链之

间的互补碱基的匹配水平可以通过

各种方法进行间接评估，包括测量

DNA 链重新结合的速率或水平。

需要注意的是，只有人类和黑

猩猩基因组中的单拷贝部分片段被

用于进行早期的相似度估算。 由
于基因含量高，因此科学家们专注

于单拷贝的 DNA 区域。 然而，位

于基因组的其他部分的许多基因，

却被排除在相似度分析之外。 另一

个问题是，现在已经知道事实上几

乎整个基因组（的每一部分）都是

具有某些方面的功能，而且非编码

区域已被证明有重要的作用，包括

具有许多关键控制功能以及核苷酸

模板。6、7、8

第一个 99％的相似度宣称（科

恩称之为“1％的神话”）是由艾

伦 • 威尔逊和玛丽 • 克莱儿 • 金在

1975 年使用单拷贝 DNA 的重组

动力学方法制造出来的。9 其他类

似的研究的单拷贝 DNA 重组动力

学实验结果报告的 DNA 平均差异

约为 1.5％，因此就产生了广泛流

传的“人与黑猩猩 DNA 序列相似

度为 98.5％”的说法。10-12 虽然实

际上绝大部分人类和黑猩猩基因组

被排除在早期的 DNA 比对实验之

外，但在基因组中占比较小的单拷

贝 DNA 区域存在所谓的“高度相

似”也使研究人员感到惊讶。正如

吉本斯评论的那样，进化论者得到

的最终共识是：人类与黑猩猩在解

剖和行为上的巨大差异是由于所谓

的“很小的”遗传（DNA）差异

所造成的。

基因组学研究——神话被肯定

后来的研究应用了 DNA 测序

方法，并使用了之前建立了“高度

相似教条”的重组动力学所用的单

使用被抛弃的数据对

“人与黑猩猩的DNA几乎完全相同”

的故事进行重新评估
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拷贝 DNA 序列。在另外一篇文章

中，我们讨论了在涉及关于人类与

黑猩猩相似度时，重组动力学的初

步研究已经建立了一个不言而喻的、

基于教条的（不能被挑战的）“黄

金标准”。14

创造论者托德·伍德撰写了一

篇关于人类和黑猩猩之间生物相似

度的评论文章，强调并据称证实了

进化主张的相似度，但忽略了由于

普遍存在的抛弃数据和选择性分析

而导致的严重的生物信息学问题。
15 伍德的评论几乎没有支持创造论

者的主张：人类是唯一按照上帝的

形象被创造的，而且与黑猩猩的差

异远不止在于少量 DNA 碱基对的

不同。因此，我们对 DNA 序列相

似度的研究将包括伍德的评论中列

出的论文，以及最近的几篇论文。

本文使用包括被抛弃的数据，对相

似度进行重新计算，结果见表 1。

在黑猩猩基因组计划开始时，

发表的第一篇人类和黑猩猩 DNA
序列的论文也许是最客观的论文

之一。 DNA 重组动力学的早期开

拓者之一罗伊·布里顿使用非典型

的、未公布的基于“公式翻译程

式语言”的计算机程序将源自 5 个

黑猩猩的大插入 DNA 克隆（细菌

人工染色体，或称为 BACs16）的

基因组序列与人类基因组序列进行

比较，选择这五种黑猩猩的 BAC
序列是因为它们是当时唯一可用的。
18 研究人员按照常规流程选择初始

BAC 种子进行基因组测序，因为

它们含有单拷贝 DNA，这使得它

们更容易结合并与其他物种进行比

较。 所有 5 种 BAC 的 DNA 序列

的总长度为 846,016 个碱基。 然
而，其中只有 92％的碱基可与人

类的 DNA 碱基匹配，因此最终的

统计数据仅报告了 779,132 个碱基。

值得称道的是，布里顿的论文中

包含了插入和缺失的 DNA 比对数

据，并报告了人和黑猩猩 DNA 相

论文作者
所分析的基因组
碱基对总数

能匹配的
碱基对数量

报告的 DNA
相似度

实际的 DNA
相似度 *

布里顿（Britten）， 2002 846,016 779,132 95.2% ~ 87%

埃伯斯贝格尔 等人

（Ebersberger et al.），2002 3,000,286 1,944,162 98.8% < 65%

刘教授 等人（Liu et al.），

2003

10,600,000（人，黑猩

猩，狒狒和狨猴 DNA
分析的总数）

4,968,069
（人 - 黑猩猩）

98.9%（不计算

插入 / 缺失）
?

威德曼 等人（Wildman et 
al.），2003

~90,000（97 个基因的

外显子）
? 98.4-99.4% ?

黑猩猩 22# 染色体协会

（Chimp. Chrom. 22 Consort.） 32,799,845 ? 98.5%（不计算

插入 / 缺失）

80-85%（计算

包括插入 / 缺失）

尼尔森 等人（Nielson et al.）， 
2005 ? ? 99.4%（选择基

因的区域）
?

黑猩猩基因组测序协会

（Chimp. Seq. Consort.）2005
全基因组（五倍的冗余

测序）
2.4 Gb 95.8% 81%**

 * ：基于比对中被抛弃的 DNA 序列的量
** ：与国际人类基因组测序协会（2004 年）的数据相比——[（0.9577 × 2.4 Gb） / 2.85 Gb ] × 100
? ：由于未提供（被抛弃的）数据，因此无法计算实际相似度百分比。

表1：人和黑猩猩基因组比较论文的汇总。在条件允许的情况下，使用来自报告的排除在比对之外的数据来计算实际的DNA相
似度百分比。

Email：chuangzaoyanjiu2@protonmail.com16 创造研究 01(1) 2020



似度大约为 95%。 然而，更真实

的结果应该包括所有五个 BAC 的

完整高质量序列，这与对比结果应

当包括配对中的插入和缺失同样合

理 ; 最终 DNA 相似度为 87％（表

1）。 参见图 1，用图示阐明了两

个 DNA 链之间的碱基序列比对的

插入 / 缺失和取代的概念。

在布里顿发表那篇论文的同一

年，埃伯斯贝格尔等人发表了另一

个重要的研究论文，他对黑猩猩基

因组序列进行随机剪切，选择长度

为 300 至 600 个碱基的 DNA 片段

进行研究 19。这些 DNA 序列使用

BLAT（Blast-Like Alignment） 计

算方法与人类基因组早期建立的

数据库进行比对。研究人员选择了

三分之二的 DNA 序列进行更详细

的分析，因其它三分之一的黑猩

猩 DNA 序列不能与人类基因组匹

配而被抛弃。在论文的第 19 页的

实验方法部分描述了如何进一步对

预筛选实验产生的数据组进行过滤，

以便获得最符合（研究者）期望的

比对结果。 然后对得到的数据进

行各种比较分析，但这些分析实际

上是完全没有意义的，因为用于分

析的序列数据是经过极严重的选择，

屏蔽和过滤的。结果毫无悬念，他

们报告人类与黑猩猩 DNA 的高度

相似匹配的区域仅有1.24％的差异。

基于研究人员声称在比对中抛弃的

数据量，更切合实际情况的 DNA
序列相似度不超过 65％（表 1）。

在这些初期的人类和黑猩猩

DNA 比较论文发表之后不久，一

个令人担忧的趋势迅速发展，就是

论文中仅报告最终的比对结果，并

且不再提及如何对数据进行过滤，

屏蔽和选择的具体细节。让批判性

的读者能够对人类和黑猩猩的整体

相似度进行（合理地重新）计算的

关键数据开始都被全部省略。 例
如，刘教授等人发表了人类基因

组序列与黑猩猩，狒狒和狨猴的

比对结果 20，其中省略了关于序列

的起始组和比对具体数据的重要

信息。 他们只说对上述所有物种

总共对比了 10.6 Mb 的 DNA 序列。

他们相似度比对的最终估计结果为

98.9％，此结果忽略了插入 / 缺失

和非匹配区域的数据。若将插入 /
缺失计算在内，我们得出的相似度

估计结果为 95.6％，与布里顿的研

究结果相近。 由于省略了非匹配

区域的重要数据，因此无法对其进

行评估。

另一个令人担忧的趋势是，通

常只有高度保守的蛋白质编码序列

（外显子）才被用于全基因组相似

度的评估。我们现在知道，基因组

中超过 95％的序列都是不编码蛋

白质的序列，它们对于遗传和基因

组各个方面的功能都是至关重要的。
8 这个趋势的典型操作就是仅比对

外显子的 DNA 序列，威德曼等人

发表了一项研究论文，该研究仅对

人和黑猩猩共 97 个蛋白编码区的

外显子片段进行了比较，合计共

90,000 个碱基。21 选择这样的外显

子是基于它们都存在于人类和黑猩

猩基因组中，并且已知它们是高度

匹配的。由于这些偏见以及论文中

缺乏对实验材料和方法细节的描述，

在这种情况下不可能算出被抛弃的

数据，以及可靠的真实相似度结果

（表 1）。

在 2004 年渡边等人使用多种

细菌人工染色体（BAC）文库来

进行黑猩猩代表性的 22# 染色体

DNA 测序克隆。22 然后将该序列

与对应的人类同源序列进行比对。

需要注意的是，这个研究只选择

含有 6 到 10 个人类 DNA 标记的

黑猩猩 BAC 克隆进行比对。我们

又一次看到了在相似度比对的开始，

预先进行带偏见的筛选。而且在这

个研究中，这个带偏见的筛选甚至

发生在 DNA 序列对比数据产生之

前。遗憾的是，文章或其补充信息

中并未提供关键的整体 DNA 比对

统计数据。作者指出在匹配区域的

核苷酸取代率为 1.44％，但没有提

供包含插入 / 缺失的相似度估计结

果。虽然在相似度的比对中抛弃了

插入 / 缺失的数据，但作者给出它

们的数量是 82,000 个碱基，并提

供了一个直方图，该图表显示了各

类数据的大小分布。奇怪的是，图

中没有提供插入 / 缺失的大小或插

入 / 缺失总长度的平均数据。同样，

只给出了序列间隙的数量，但没有

提供关于序列间隙总大小的数据。

尽管对相信是测序较准确的种间同

源染色体区域进行比对，但是让人

能够计算总体的 DNA 相似度的特

定数据显然是不存在的。基于图表

所提供有限的碱基取代和插入 / 缺
失的数据进行总体相似度的评估，
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图1： 显示来自两个不同物种的两条同源序列（序列上和序列下）之间假设的比对的

说明图示。首先需要说明的是，在几乎所有序列比对中，在匹配的区域之外通常存在

不匹配的部分，这些序列会被忽略，但是这些被忽略的序列却反映了两个物种间真实

的差异。 比对中的“插入和缺失”（indels）代表这个物种与另一个物种的DNA序列

相比，存在插入或缺失。 插入或缺失的DNA序列大小范围从单一个碱基到数千个碱

基不等。这些插入或缺失在有些序列比对中被计算，在某些比对中会被忽略。“取代”

是两个DNA序列之间存在不同的碱基，在大多数情况下“取代”会反映在比对结果中。
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粗略且相当保守的相似度估计结果

是 80-85％（表 1）。

在所有人类与黑猩猩相似度研

究中，最模糊不清的研究之一是由

尼尔森等人发表的论文。23 为了与

已形成的误导公众的趋势保持一致，

他们只使用了高度保守的外显子进

行比对，并且没有给出可以用来计

算任何真实整体相似度的数据。在

分析开始时，基因序列的总数量

（20,361 个碱基）中，研究人员决

定抛弃其中的 33％（6,630 个碱基）

的序列，含糊其辞地说是为了“非

常保守地进行质量控制”。换句话

说，在黑猩猩与人类的基因序列比

对的一开始，就有三分之一的序列

不能匹配，因此它们就被抛弃了。

实际上，报告中没有给出具体的数

据可用于评估之后比对的三分之二

黑猩猩 DNA。 作者仅报告了“沉

默位点”之外的序列中取代的差异。 
这些被抛弃的“沉默位点”序列数

据代表遗传信息差异的区域，进化

论者称它们是对基因组功能几乎没

有影响的区域。由于现在证明基因

组的大多数不编码蛋白质的非编码

区域是具有活性功能的，因此这个

错误预设是需要被重新检讨的。重

要的插入 / 缺失数据也被完全忽略。

遗憾的是，在这个非常模糊不清的

报告中没有提供足够的数据来进行

真实相似度的粗略估算。

黑猩猩初步的基因组数据与
人的基因组有 81％相似吗？

在人类与黑猩猩基因组研究

中，里程碑式的重要论文是 2005
年国际黑猩猩基因组测序协会发表

在《自然》杂志的论文。不幸的是，

这论文也是遵循了先前形成的趋势，

即大多数比较数据是经过高度选择

的，并以模糊不清的方式描述数据，

且没有关于比对的详细信息。论文

中的大部分内容主要涉及对各种变

异率和选择力进行各种假设的进化

分析，并且小心避开了整体相似度

的关键问题。

然而，基于黑猩猩基因组论

文中提供的数据，我们可以通过包

括来自人类基因组计划公布的信息

来粗略计算人类和黑猩猩总体基因

组之间的相似度。作者指出，关

于总体基因组的比对，“黑猩猩基

因组和人类基因组的高质量测序

的 DNA 序列，在核苷酸水平上大

约有 2.4 Gb 的序列是能较好地匹

配的”。24 此时，人类的常染色体

基因组数据库估计完成 99％，核

苷酸数量为 2.85 Gb，测序的错误

率为 100,000 个核苷酸中有 1 个错

误。 黑猩猩基因组论文的作者表

示，“基因组之间的插入 / 缺失总

共约为 90 Mb，这个差异占两个物

种基因组的 3％，而核苷酸取代导

致的差异占基因组的 1.23％。”26

总的来说，只有 2.3 Gb 的黑

猩猩 DNA 序列与高度准确和完

整的人类基因组 DNA 序列（2.85 
Gb）匹配，这一比对方法屏蔽了

低复杂度 DNA 序列数据。对于能

与人类基因组匹配的黑猩猩序列，

如计算取代和插入 / 缺失的相似度

结果为 95.8％，这是一个不包含被

屏蔽区域的、带偏见的结果。使用

这些数字进行保守估计，黑猩猩全

基因组与人类全基因组相比，总体

相似度为 80.6％。2005 年，已经

完成了黑猩猩基因组五倍的冗余测

序，得到的 DNA 数据应该占整个

基因组序列的 95％以上。

伍德的报告主要为分析和验

证 2005 年整个黑猩猩基因组数据

库的数据。27 伍德使用人类与黑猩

猩中已知比较相似的种间同源基因

所翻译的氨基酸序列，因此可进

行比对。然而，使用已知种间同源

基因的计算机翻译的氨基酸序列的

比较结果，几乎不能作为全基因组

DNA 序列相似度的准确指示数据。

“种间同源基因”是不同物种中的

基因，假定它们是从共同的祖先基

因进化而来的，主要是因为它们在

两个物种中具有相同的功能和相似

的序列。已知种间同源基因的计算

机翻译氨基酸序列比较并非全基因

组序列相似度的准确指示，首先因

为事实上只有少于 5％的人类基因

组含有蛋白质编码序列。使用计算

机翻译产生的氨基酸序列数据进行

比较的第二个问题是，大多数哺乳

动物基因会进行选择性转录，选择

性的翻译起始 / 终止位点，另外还

有外显子剪接、基因调控 RNA 编

码区域、增强子元件和许多其他

复杂的编码转录和剪接机制。28、29 
鉴于我们目前对基因组实际功能的

了解，使用计算机翻译的氨基酸序

列数据进行基因组间的比对方法需

要被进化论者和创造论者认真重新

检讨。

人类和黑猩猩相似度
的范式开始崩溃

在伍德对人类与黑猩猩相似

度神话相关的一些主要论文的总结
15 发表之后，出现了几个重要的论

文，这些论文质疑人类—灵长类动

物进化范式的教条。第一个是埃伯

斯贝格尔等人的研究，其中大量的

人类，黑猩猩，猩猩，恒河猴和大

猩猩基因组序列被用于构建系统发

育树（以进化树形式进行的多重比

对分析）。30 最初的 DNA 序列库

实际上经过了几个级别的选择来进

行预分析，修剪和过滤，以实现最

佳匹配。 首先，一组 30,112 条序

列的数据被选择，这些序列 在五

个物种之间具有同源性（重叠相似

度）。对这些 DNA 序列进行比对

时，仅保留那些匹配度≥ 300个碱

基的序列用于另一系列的比对，并

且在最终分析时仅使用那些能够产

生优异统计结果（相似度 > 95％）

的序列。这个预先选择的过滤方法

去除了超过 22％已知的同源序列。

虽然为了得到最好的匹配度并建立
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（最好看的）进化树，已经对所有

这些数据都进行过滤，但比对结果

并没有清晰显示黑猩猩或任何类人

猿是人类的亲缘祖先。结果反而显

示人类和灵长类动物 DNA 序列非

常独特，没有任何明确的共同祖先

的进化路径。也许最好的研究总结

正如作者自己所说的：

“ 根据我们基因组中

大约 23％的序列比对结

果，我们与最亲近的黑

猩猩之间没有直接的亲

缘遗传关系。”

“ 因此，在三分之二

的家谱研究案例中，人

类和黑猩猩不是彼此最

亲近的遗传亲属。相应

的家谱分析结果与物种

进化树（所表示的进化

关系）并不一致。实验

数据表明人类基因组并

没有单一进化历史。相

反，人类基因组好像是将

不同的，按照自己谱系发

展的动物拼凑而成的。”31

作者补充说，人类和其他灵长

类动物之间的基因组相似度不支持

一致和清晰的进化树的原因是“比

对没有包含清晰的系统发育信号”， 

32 这是一个重要的陈述，表明他们

使用极高水平的数据过滤和选择的

目的就是为了提供极高水平的“系

统发育信号”。

令人震惊的 Y 染色体

最近几年发表的最能打破进

化教条的论文之一是人类和黑猩

猩之间的 Y 染色体比较 。33 在这

项研究中对人类和黑猩猩的 Y 染

色体的一个大区域——男性特异区

域（MSY）进行了比较。为了实

现这一目标，必须进行大量的重新

测序，因为黑猩猩该区域的 DNA
序列数据是零散且不完整的。最

终测序结果得到了在 8 个连续片段

中分布的高度准确的黑猩猩 Y 染

色体 DNA 序列，合计 25,800,000
个碱基。黑猩猩 Y 染色体与人类

Y 染色体相比，差异是巨大的。作

者指出，“大约一半的黑猩猩扩增

子序列在人类的 MSY 中没有同源

的、对应的可匹配区域，反之亦

然。”34 扩增子序列包含丰富的重

复单元（称为回文单元），它们向

前和向后读取都能读到相同信息。

一些基因家族分散在这些回文序列

中，它们主要在雄性睾丸中表达。

在 Y 染色体中不但有 50％的扩增

子序列不能在人类和黑猩猩之间匹

配，而且人类的总基因数量超过黑

猩猩的两倍（ 人类为 60 个， 黑猩

猩 为 25 个 ）。在人类中发现了 3
个完整类型的基因（基因家族）在

黑猩猩中甚至不存在。 对于这种

基因含量的巨大差异，作者指出，

“尽管黑猩猩的 MSY 结构精细，其

基因库确实比人类的 MSY 小得

多，而且简单得多，”35 另外“与

人类 MSY 含有的基因相比，黑猩

猩 MSY 中仅有三分之二的独特基

因或基因家族，只有人类的一半的

蛋白质编码转录单元。”35

除了这些雄性特有的基因外，

还有一个称为“X 简并基因”或

“X 染色体退化基因”的包含基因

的特征区域，这是一个带误导性的

术语，因为它是源于一个进化论的

假设，即 X 简并基因与雌性 X 染

色体有同源性，假设它是由 X 染

色体演化而来的。在对人和黑猩猩

之间的X简并基因区域进行比较时，

除了基因含量的差异之外，基因的

组织结构和位置也明显不同。事实

上，人类有三种类型的 X 简并基因，

黑猩猩中甚至不存在。

在人类和黑猩猩 MSY 区域除

了基因的含量存在巨大差异外，整

体的结构差异也是巨大的。 请注

意作者的一些补充意见：

 “ 而且，保留在两

个物种谱系中的 MSY 序

列已经被反常地重新排列：

黑猩猩和人类 MSY 的整

个染色体的点图比较显示

出它们的总体结构有显著

的差异。”

“ 黑猩猩扩增区域

特别庞大（比人类的大

44％），而且结构上更

加丰富，有 19 个回文序

图2：染色体
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列（人类中只有 8 个），

并且在染色体的短臂和

长臂之间存在精致的核苷

酸镜像序列，这个特征

结构在人类的 MSY 中是

不存在的。”

 “在 19 个黑猩猩

的回文序列中，在人体

的 MSY 中也发现了 7 个

（与其相似的回文序列）; 
另外 12 个是黑猩猩特有

的。与人体 MSY 不同，

几乎所有的黑猩猩 MSY
回文序列都存在多个拷

贝。”34

在对人和黑猩猩 Y 染色体研

究中，发现了其 DNA 特征性的结

构排列和基因含量均存在巨大差异，

这个发现对人类和黑猩猩 DNA 相

似度的神话，以及灵长类动物进

化的教条产生了巨大的打击。 事
实上，作者令人震惊地指出“…… 
600 万年前分开进化的黑猩猩和人

类，今天它们之间的 MSY 基因含

量的差异程度，接近于 3.1 亿年前

分开进化的鸡和人类中的常染色体

基因含量的差异程度。” 35

主要的问题在于进化论教
条无法解释人类和黑猩猩 Y
染色体之间的巨大差异

主要的问题在于进化论教条无

法解释人类和黑猩猩 Y 染色体之

间的巨大差异。一项关于人类基因

组遗传变异的大型研究结果表明，

Y 染色体非常稳定，遗传变异比常

染色体少 5 倍。36 这一结果非常合

理，由于 Y 染色体在基因组中没

有相似的同源染色体，所以它在减

数分裂过程中与 X 染色体发生的

重组极少。由于 Y 染色体缺乏重

组和序列多样性，灵长类动物的

进化模型遇到了严重的问题，因为

（进化模型预测）人类和黑猩猩的

Y 染色体的相似度应该更高。进化

论者认为 DNA 序列的高水平变异

表明基因组中该区域快速进化。而

Y 染色体应该具有这种快速进化的

特征，因为人的 Y 染色体与黑猩

猩的明显不同，但实际上它并没

有快速的变异。相反，它事实上是

非常稳定的，全世界男人的 Y 染

色体的结构差异很小，序列多样性

很少。与人类基因组的其他染色体

相比，Y 染色体的稳定性已经得到

证实，再结合人类和黑猩猩 Y 染

色体之间的巨大差异，这问题对于

人类与黑猩猩拥有共同祖先的范式

来说，是一个无法解释的谜团。

一些高度相似的结果
可能是由于污染

在人和黑猩猩相似度讨论中还

要考虑的另一个因素就是一些序列

高相似度的结果可能是由于污染造

成的。不仅因为黑猩猩的基因组的

构建仍主要以人类的基因组框架为

基础，另外已知，非灵长类动物基

因数据库大范围受到人类 DNA 的

污染，成为一个严重的问题，在某

些情况下可能高达 10％。37 这是

由于实验室 DNA 克隆片段的测序

过程中，污染了人类的 DNA 导致

的，例如实验室空气中含有来自咳

嗽，打喷嚏以及受污染手指的接

触带来的人体细胞，会产生人类

DNA 的污染。而灵长类动物基因

数据库中的人类 DNA 污染的检测

和确定可能是一项困难而且非常主

观的工作，因为灵长类动物的进化

理论是高于一切的教条。还有一点

值得注意，黑猩猩基因组的测序工

作是在基因组数据库大范围受到人

类 DNA 污染的问题未被充分暴露

的时期进行的。 使用人类基因组

框架进行黑猩猩基因组序列拼接和

标注也加重了污染问题的复杂性。

实际上，污染不仅可能由实

验室错误产生，而且在黑猩猩基因

组拼接和基于进化论教条标注基因

组期间被故意引入的。在最近的

Ensembl 数据库网站 （EMBL-EBI

和 Wellcome Trust Sanger 研究所之

间的生物信息学合作项目）上，一

个名为“Chimp Genebuild”的网页

提供了以下一种使用人类基因组作

为参照，来拼接和标注黑猩猩基因

组的指南：

“由于蛋白质数量较

少（其中许多分布在与

人基因组相同的位置），

因此可将人类基因的位

置点投射到黑猩猩的基因

组上。人类基因组高质

量的标注，以及人类与黑

猩猩基因组之间的高相

似度使我们能够通过将人

类基因投射到黑猩猩基

因组中的相应位置来识

别黑猩猩的基因。”

“人类蛋白质编码基

因的结构通过 WGA [ 全
基因组拼接 ] 投射到黑

猩猩基因组的染色体上。

通过在结构中插入‘移位

框’内含子来纠正那些干

扰转录阅读框的小插入 /
缺失。”38

不仅黑猩猩的基因组使用人类

基因组作为构建的框架，在黑猩猩

的基因组中的人类序列污染也被承

认是存在的，因为人类基因组序列

的计算机数据被填充在假定缺失的

黑猩猩序列中。基于进化论的神话

和教条，人类的 DNA 被认为几乎

与黑猩猩的相同，人类 DNA 的碱

基和片段已被整合到黑猩猩基因组

的空隙和各个区域中，使它看起

来更像人类。 因此，当研究人员

下载黑猩猩基因组序列的数据库和

标注用于进行独立研究时，没有像

正常所期望的那样得到 100％无偏

见的黑猩猩基因组序列。相反，得

到的是基于人类基因组进行构建、

对齐和调整后的，人类 DNA 和黑

猩猩 DNA 序列的拼凑体。
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结论：人类和黑猩猩的
DNA 并不那么相似

黑猩猩基因组数据库的最终标

注和构建结果显然是一种偏见的产

物。此外，几乎所有人类与黑猩猩

DNA 相似度相关的研究论文都省

略了大量不匹配的，以及代表序列

间隙的数据。事实上，大量的论文

甚至没有包含足够的数据，让独立

的读者能够在最终的经过高度过滤

的相似度结果给出之前，计算数据

被最初筛选前存在多少的不相似度。

从已公布的论文中提供的数据（但

经常被掩盖），可以肯定地说，估

计人类与黑猩猩基因组的相似度不

超过 81-87％，甚至可能更低。

为了支持这一结论，一项大规

模的人类与黑猩猩基因组比对研究

项目最近刚刚在一份独立的期刊上

发表。39 这项研究的结果完全支持

并证实了本报告中提供的数据。在

这项研究中，作者汤姆金斯使用

了 30 种不同参数组合下进行 blastn
比对，得到了 40,000 个随机黑猩

猩基因组序列与 4 种不同版本的人

类基因组的两两比对数据。这项研

究工作总共进行了 120 万次尝试性

比对——如果以四种不同的人类基

因组版本的比对来计算就是 480 万

次。 不包括大量无法匹配的黑猩

猩序列数据，汤姆金斯报告了能匹

配区域中的人类与黑猩猩 DNA 相

似度的非常保守估计的结果为 86-
89％（使用不同的算法和参数结

果有所不同）。 通过这项广泛且

非常客观的研究，结果明确地表明

人类和黑猩猩的基因组的相似度与

通常宣称的相似度相比，至少低

10-12％。 人类与黑猩猩拥有共同

祖先的进化范式宣称：“人类与黑

猩猩的 DNA 序列几乎完全相同”，

显然更多是基于神话和进化信仰的

宣传，而不是基于真实的事实数

据。
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文/ 彼得·W.V·格尼

对
于脊椎动物，光线到达眼睛的感光细胞之前，必须先经过几层视网膜神经层，这种“倒

置的”视网膜结构，长期以来一直是进化论者的嘲笑对象，他们声称这种结构效率低下，

因而是反驳上帝设计的证据。本文研究了我们的视网膜倒置的原因，并讨论视网膜正置

（即感光细胞位于最内层，也就是接受入射光线的第一层）可能会让这些动物的视觉效果更差。我

认为，在脊椎动物中，视网膜需要被保护免受光的损伤，特别是波长较短的光，并免受会聚光线

产生热量的伤害，这就需要生物拥有“倒置”的视网膜结构。
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前言

进化论者经常认为，脊椎动

物眼睛视网膜的特征表明它不是被

设计而来的，因为它的结构似乎不

合理。他们指出，光在到达感光细

胞之前必须穿过视网膜大部分神经

纤维层，并假定在感光细胞水平上

形成的图像会因此减褪或扭曲。这

种视网膜结构的生物学术语是“倒

置”了，因为感光细胞的感受端远

离入射光（图 1）。这种“倒置的”

视网膜在脊椎动物中是常见的，但

在无脊椎动物中比较罕见，在一些

软体动物和蛛形纲动物中才有发现
1。

在无脊椎动物中，更常见的

是“正置”的视网膜结构，即是感

光细胞正面接受光的信号（称为垂

直结构）。许多进化论者认为这种

视网膜结构更有效，嘲笑脊椎动物

的视网膜结构“安装错误”。然而，

著名的无神论进化论者道金斯，承

认在光穿过倒置的视网膜进入感光

细胞的过程中没有受到明显的干扰，

他写道：

任何一个生物学家

都会自然而然地认为感

光细胞应该向着光线，它

们的传入神经应向后延伸

到大脑，若感光细胞向着

远离光的方向，它们的传

入神经向着离光最近一侧

的结构会遭到嘲笑。然

而，这正是所有脊椎动

物视网膜的情况。实际

上，每个感光细胞都是倒

装的，其传输神经伸向

光的一侧，神经纤维汇聚

后再从视网膜表面一个称

为盲点的孔穿过，然后连

接视神经。这意味着光不

是直接到达感光细胞，而

必须先穿过一个传输神

经网，在此过程中，应

该至少出现一些损耗和扭

真的是 糟糕的设计吗？

视网膜
我们倒置的

Email：chuangzaoyanjiu2@protonmail.com22 创造研究 01(1) 2020



曲（实际上，可能不太多，

但仍旧成为可能冒犯头

脑精明的生物学家的重

大问题）。我不知道如何

确切地解释这种奇怪的

状况，因为相关的进化时

期是很久以前的事了。2

在讨论进化论的观点之前，我

们先简要回顾一些眼睛解剖结构和

相关术语（图 2）。

光通过眼睛的前窗户——透明

的角膜进入眼内，角膜相当于一个

强力的凸透镜。光通过瞳孔（虹膜

形成的光圈）后，会被晶状体进一

步折射。由此，外界物体的像聚焦

在视网膜上，视网膜是眼后部三层

结构的最内层（最靠近眼球几何中

心的那层），能将光信号转化为神

经信号。眼后部的另外两层膜中，

最外层的是白色坚韧的纤维巩膜，

其向前连接于角膜。脉络膜是夹在

视网膜和巩膜中间的一层，有色素

沉着，富含血管。

视网膜由 10 层组成（图 3），

最外层（靠近脉络膜）是黑色的视

图1：眼睛中感光细胞的两种排列方式。图中箭头指示入射光线的方向。图2：眼睛截面的示意图。图3：视网膜层次结构的示

意图。

图1

非倒置型视网膜

倒置型视网膜

图2 图3

网膜色素上皮层（RPE 层），含有

黑色素，所以不透光。RPE 细胞内

表面有细小的毛发状突起，形成微

绒毛，位于感光细胞外段的顶端之

间，并覆盖顶端。因此，视网膜色

素上皮层和感光细胞之间存在一个

潜在的裂隙，当视网膜神经感觉层

和色素上皮层分离，即视网膜脱落

时会出现（损伤可引起这种情况）。

感光细胞包括视杆细胞和视

锥细胞，每一个感光细胞都是由一

个内节和一个外节组成的，内节具

有制造视色素的细胞器（细胞内机

器），视色素存在于外节中。视杆

和视锥层及向内的其它八层视网膜

结构层（不同于 RPE 层）组成了

几乎透明的视网膜神经感觉层，光

传到感光细胞，产生电脉冲，电脉

冲经处理后，由视网膜神经感觉层

繁复的神经连接传输到视网膜神经

纤维层，然后再经过视神经传到大

脑。

对于许多需要在光照水平非

常低的情况下运用视力的动物，在

RPE 或脉络膜中有一层叫“绒毡

层”的反射晶体材料十分重要。3

当光线在感光细胞之间通过后，绒

毡层像一面镜子一样反射光线，从

而增强了感光细胞接受的光线。因

此，眼睛在黑暗中能看到微弱的光

线，俗称“猫眼”。

视网膜色素上皮层

了解 RPE 的关键作用是认识

视网膜倒置结构的基础。RPE 的许

多重要功能现在已经广为人知 4、5。

每一个 RPE 细胞都与 20 个或更多

的感光细胞外节的顶端紧密接触。

感光细胞外节数量超过 1.3 亿，如

果没有 RPE，感光细胞和视网膜

神经感觉层的其余部分就不能正常

工作，并会最终萎缩。6 因此，如

果视网膜神经感觉层与 RPE 分离，

受影响区域的视网膜视力将逐渐恶

化，并可能最终失明。

感光细胞外节由一堆含有感

光色素的膜盘组成。这些膜盘不断

地由感光细胞内节产生，并不断

向外移动到外节朝向 RPE 的部位，

被 RPE 中的吞噬细胞吞噬并回收

其化学成分（图 4）。7
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RPE 储存视色素的前体维生

素 A，并参与其再生。有四种视

色素在光照下都被脱色：视紫红质

（存在于视杆细胞中，用于夜间视

力），其他三种视色素分别存在于

三种不同类型的视锥细胞，分别对

应三原色（红绿蓝）中的一色。它

为感光细胞间的基质合成粘多糖，

该基质即位于感光细胞之间并分隔

感光细胞的物质。

除氧气外，RPE 还选择性地

从脉络膜输送营养物质，以供应视

网膜的外部的三分之一，从感光

细胞运走代谢产物至脉络膜循环并

将其清除。通过选择性地泵送代谢

产物以及细胞间存在的紧密连接，

RPE 充当一个屏障，称为血视网

膜屏障，可以阻止大的或有害的化

学物质进入视网膜组织，从而有助

于维持视网膜稳定并维持最佳的视

网膜环境。8、9、10

RPE 有复杂的机制来处理由

光作用产生的有毒分子和自由基。

超氧化物歧化酶、过氧化氢酶和过

氧化物酶等特异酶可催化潜在有害

分子（如超氧化物和过氧化氢等）

的分解。抗氧化剂如生育酚（维生

素 E）和抗坏血酸（维生素 C）可

用于减少氧化损伤。

因此我们的感光细胞从已被

RPE 消化的旧膜盘中回收物质，不

断合成新的外节膜盘和特定的视色

素。这就产生了一个问题：“为什

么会有如此复杂的过程？”因为这

是一个生物更新的过程，通过这种

方式，暴露在有害的化学物质、辐

射、机械创伤等环境中的组织才

能够保存下来。如果没有自我更新，

皮肤、肠道内壁、血细胞等组织会

迅速积累致命缺陷。同样，通过不

断更换膜盘，感光细胞可以对抗由

有毒物质，特别是短波长光产生的

破坏性分解作用。11、12

RPE 细胞含有可以吸收分散

的和过量的光线的黑色素颗粒，从

而提高视力（指视觉敏锐度或分辨

两个相近点的能力）。25%-33%
进入眼内的光线被 RPE 和脉络膜

中的色素颗粒吸收。13 光波波长越

短能量越大，而黑色素对光谱的

吸收随波长的减小而增大。14 因

此，它也能保护感光细胞免受光损

伤，可起到抑制有害的光敏化分子

（包括单线态氧 15）和自由基的作

用。11 此外，RPE 和脉络膜的黑色

素还能屏蔽通过巩膜进入眼睛的光，

避免感光细胞受到干扰。

RPE 中如此密集的代谢活动

需要充足的血液供应，与之接触的

脉络膜则起到了这一作用。

脉络膜散热器

已经观察到，在实验模型中感

光细胞的损伤与温度密切相关 16，

其他研究也证实热量加剧了光化学

损伤。因此，任何要防止光化学损

伤的机制，都要防止温度过高。17

1980 年的一篇论文首次对脉

络膜的一些已知情况做出了解释。
18 例如，尽管视网膜的代谢活性很

强，但其极高的血流速度远远超过

了视网膜的营养需求。文中提到了

早期的实验，这些实验表明，与活

的动物相比，少量的光就会导致已

死动物的视网膜烧伤。

论文接着描述了在动物身上的

实验，实验证明减少脉络膜血流会

使视网膜更容易受到光产热的损伤。

脉络膜血流量占眼血流的 85%，

在体内所有组织中，脉络膜每克组

织的血流量竟然是最高的，是肾皮

质的 4 倍。作者还注意到，在流经

脉络膜的血液中，只有很少的氧气

被使用。

图4：视杆细胞示意图。图5：人类眼睛中央凹的截面图。

图4 图5
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脉络膜毛细血管形成一个丰

富的血管丛，位于 RPE 的正外部，

主要是其中心区域，并仅由一层很

薄的膜（玻璃膜 / 布鲁赫氏膜）与

之隔离。RPE 吸收多余的光会在外

层视网膜产生热量，为避免对其自

身和邻近的精密复杂的生物组织造

成热损伤，必须进行散热。

这项研究的作者有说服力地指

出，脉络膜具有快速的血流，并接

近 RPE，它的一个重要功能是充

当散热器和冷却装置。更令人惊叹

的是，同一批工作人员的进一步研

究结果表明，有些中枢神经（通过

大脑）在光照的条件下能提高脉络

膜的血流，这些中枢是按照光强度

调节脉络膜血流的神经反射。19、20

因此，很明显，RPE 和脉络

膜对于保护人类视网膜的功能是

很重要的。但是 RPE 由于其黑色

素、脉络膜由于其血液和黑色素，

这两种结构都是不透明的。因此，

为了让光能到达感光细胞，RPE
和脉络膜都必须位于视网膜神经感

觉层的外部，因此我们可以得出结

论，人和脊椎动物视网膜的倒置结

构有合理的原因。21、22 接下来，我

们讨论与视网膜倒置结构相关的其

他两个设计特征。

吸
光

度

黑色素

波长（nm)

400 500 600 700

叶黄素

图6：色素的吸收光谱

黄斑中央凹

除极细血管中的血液之外，

视网膜神经感觉层几乎是透明的，

但在其中心区域（称为黄斑）还

有一种精细结构。视网膜向枕部大

脑皮层（称为视觉皮层）23 传输视

觉信息，由二者的组织结构决定视

觉在视轴上达到最佳效果（视轴

即视线见图 2）。视轴直穿黄斑中

心带有倾斜壁的圆形凹坑——中央

凹，（图 2 和图 5）。离中央凹越

远，越靠视网膜边缘，视力越差。

因此，红色、绿色，可能还有蓝色
24 的色觉感光细胞——视锥细胞在

直径仅为 300-330 微米 26 的黄斑中

央凹的密度最大，为每平方毫米

150000 个。25

此外，中央凹的视锥细胞与其

他地方的不同，它更高、更细、完

全笔直，并且相对于入射光而言，

精确地轴向排列，以获得最佳的

视力。这个区域无血管，视网膜更

薄，只有感光细胞（视锥细胞）和

最小的支持组织。视网膜神经感觉

层内部的神经元件从中央凹向外放

射状排列，以使光线畅通无阻地进

入（黄斑的位置），并消除其他地

方出现的少量光散射（图 5）。中

央视网膜主要作用是感知颜色和形

状，而周边视网膜主要感知光、运

动以及夜视。与这些功能一致的是，

中央凹处的感光细胞与神经节细胞

的比例很低（≥ 1:1.2）27，在这里

光学像差也很小。视网膜的其他部

位的比率与此相反，为每 4-6 个视

锥细胞或高达 100 个视杆细胞对应

1 个神经节细胞。28、29

叶黄素

人眼的光学系统构造让落在视

网膜黄斑的光线峰值最强，而视网

膜边缘光的峰值强度则要小得多。

因此，重要的是，因黄斑区 RPE
细胞比其他地方更高，单位面积

的数量也更多，黑色素更丰富，不

仅如此，视网膜的中心区域还有黄

色色素：叶黄素。30 在视网膜的中

心区，叶黄素在其两个限制膜之间

（视网膜内界膜和外界膜之间）渗

透到神经感觉视网膜的所有层，并

集中在视网膜细胞中，包括神经

元和支持组织细胞。31 最近，人们

注意到在中央凹的内表面上有一组

视网膜支持组织细胞（以首次描述

它们的人命名为缪勒细胞（Müller 
cells）），它们形成一个圆锥体，

锥尖扣在中央凹处（图 5）。32 除

了为中央凹提供结构支持外，缪勒

细胞还被认为充当叶黄素的贮存器，

特别是在中央凹的缪勒细胞。

视网膜叶黄素是一种类胡

萝卜素，在化学上与维生素 A 有

关，其吸收光谱范围从 480nm 到

390nm，峰值约为 460nm（图 6）。
33、34、35、13、36、37 它通过吸收许多有

潜在破坏性的较短波长可见光（即

蓝色和紫色）来保护视网膜神经

感觉层，而蓝色和紫色的光更容易

被小的分子和结构散射。38 研究表

明，视网膜对光损伤的敏感度随

波长的减小呈指数级增加，对紫外

线（uvr）敏感度是对蓝光敏感度

的 6 倍。39 然而，几乎所有波长小

于 400 纳米的非电离辐射都被角膜
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看到东西，但在其他某些方面我们

超过了猫，例如，猫没有色觉。人

眼的功能在数量和质量之间表现了

出色的平衡，这使得人类在历史上

取得了惊人的技术成就。

近代，人类制造望远镜观察遥

远的地方，并制造显微镜观察微观

的世界，以及在最黑暗的夜晚能看

得见东西的设备，扩大了我们的视

野，使人类的能力超过任何其他生

物的能力。

无脊椎动物的垂直视网膜

一些进化论者声称，头足类动

物（如鱿鱼和章鱼）的垂直视网膜

比脊椎动物眼睛的倒置视网膜更有

效。46 但这个观点能成立的前提是

倒置的视网膜首先被证明是低效的。

如上所述示，进化论者未能证明倒

置的视网膜是一个糟糕的设计，也

不能证明它的功能很差；他们忽略

了很多优秀的设计因由。

而且，他们从未证明头足类动

物的视力确实更好。相反，它们的

眼睛的功效仅仅“接近一些低等脊

椎动物的眼睛”，47 而且它们可能

是色盲。48 此外，头足类动物视网

膜除了“没倒置”外，实际上比

脊椎动物的“倒置”视网膜简单得

多，正如布德尔曼所说，“头足类

动物视网膜的结构比脊椎动物的眼

和晶状体联合阻挡，40 留下光谱中

蓝色部分波长为 420-450 纳米的危

险波段，而叶黄素是剩余波段的有

效的屏蔽层。41

这种色素的作用在实践中得

到了很好的证明，当眼科医生最

初使用氩激光时，发出的蓝光没有

被减去，叶黄素因吸收这些蓝光并

在视网膜神经感觉层上产生有害的

烧伤。因此现代的眼科氩激光被

制作成只发射绿光。35

盲点

由于视网膜的倒置结构，将数

据传输到大脑的神经纤维——轴突

穿行于视网膜内表面下方并汇聚到

一个小区域，即视乳头，在那里作

为视神经一起离开眼睛。视乳头没

有感光细胞，因此无感光能力，从

而在视野中产生一个小的盲点。这

也是进化论者批评的一个对象，进

化论者认为这明显使生物处于劣势。

正如威廉姆斯所说：

“我们的视网膜盲点

很少会造成任何困难，但

‘很少会’与‘从不会’

不一样。当我用手遮盖一

只眼睛以抵挡一只昆虫时，

一个重要事件的影像可能

正好投射在另一只眼睛的

盲点上。”42

尽管如此，这一问题还是必

须对比来看待：盲点的中心位于

距视轴 15°的位置（距中央凹 3.7 
mm），相对于眼睛的视野来说非

常小，占不到 0.25%。43 如前所述，

视网膜上离中央凹越远的点，其视

力和灵敏度就越低。视乳头周围的

视网膜，在光适应状态下，其视力

仅为中央凹的 15%。44 我们可以保

守推断，威廉斯所提到的单眼人盲

点产生的理论风险可以忽略不计，

因此，单眼人驾驶私人汽车（即非

职业目的）被认为是安全的。

由于两眼的视野有很大程度的

重叠，所以一只眼睛的生理盲点被

另一只眼睛的视野所补偿。确实，

当一只眼睛被遮挡或缺失是一种障

碍，但这种障碍并不是主要由于上

述视力盲点所导致的。在视力起重

要作用的情况下，相比之下，更会

威胁生存的是失去视觉的立体感

（双眼视或深度知觉）及周边视野

的减少。45

然而，假设创造者为了避免

威廉姆斯所描述的情况，而制造

了一个非常大的单眼，即两个相同

的光学系统能够会聚视轴，并且两

个相距足够远的中央凹，以达到我

们所满意的立体感水平，显然这一

尝试是不切实际的。事实上，如果

此时一只眼睛受伤或被遮住，这种

假想的生物会更脆弱。

人与动物视觉

人眼的视力虽然很好，但不如

某些动物（如鸟类）的视力高，它

们的视网膜也是倒置的。但不同的

视力能力与动物的生活方式所需相

匹配。

人类的视觉系统不能像苍蝇那

样准确、灵敏地跟踪运动，但如果

人有那样的视觉系统，我们就会看

到所有的荧光灯和电视都在不停地

闪烁。我们不能像猫那样在黑暗中

图7：苍蝇的视觉系统准确而灵敏
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睛简单得多，只有两种神经成分，

即感光细胞和传出纤维”。49 它是

由“带微绒毛的感杆长柱状感光细

胞组成的波状结构”，50 因此头足

类动物的眼被描述为“单透镜复合

眼”。51 感杆起着导光的作用，它

们的微绒毛的排列使动物能够检测

到偏振光的方向（以此克服本来会

因动物基于反射的伪装机制造成的

干扰）。

最后，与大多数脊椎动物相比，

头足类动物生活的自然环境中，光

强度要低得多，而且它们通常最多

只能活两三年。人们对巨型乌贼的

寿命一无所知，但无论如何，人们

都认为它经常出现在光线很少的深

海。52 因此，对于头足类动物来说，

保护其免受光照损伤的需要较少。

不同的眼睛设计适用于不同的环境，

因此可以很好地与“没倒置”的视

网膜配合使用。53

总结与结论

乍一看视网膜的倒置设计有缺

点且效率低下，但事实上，这些反

对意见毫无分量。甚至进化论者也

承认，倒置的视网膜很好地服务于

那些拥有它的生物 41，给它们提供

极好的视力。我们已经回顾了这种

结构的必要性，并揭开了感光细

胞的秘密。

总结

不同波长的光对生物体可能产

生非常有害的影响。视网膜，不仅

是一个非常复杂的传感器和图像处

理器，也明显地是为了可以承受光

的伤害和热效应而设计的。眼睛有

保护视网膜免受日常生活中常见的

辐射伤害的精妙设计。除了角膜和

晶状体几乎完全排除紫外线辐射之

外，视网膜本身还被赋予了许多额

外的机制防止这种损害：

• 视网膜色素上皮产生的物

质可以对抗光辐射产生的

有害化学物质。

• 视网膜色素上皮是维持感

光细胞的重要组成部分，

通过回收和代谢它们的产

物，使它们在受到光刺激

的不断磨损时得以更新。

• 中央视网膜充满了过滤并

吸收短波长可见光的叶黄

素。

因此，感光细胞需要与不透明

的视网膜色素上皮密切接触。反过

来，视网膜色素上皮需要与同样不

透明的脉络膜密切接触，以满足其

营养需求，并通过脉络膜大血流量

产生的散热效应，防止视网膜因为

会聚光而过热。

如果人类的视网膜是以另一种

相反方向的结构排列（正置，即

“未倒置”），如进化论者道金斯

提出的，2 这两个不透明层将不得

不挡在光到达视网膜感光细胞的路

径中，这将使感光细胞无法接触光！

因此，我认为，保护视网膜免

受光损伤是视网膜倒置的主要原因，

而在我们的自然环境中，正置设计

的视网膜无法提供相同程度的保护

机制。

更新

本文的更新工作只是为了证明

其论点的正确性。例如，其他研究

人员从分析婴儿斑马鱼的眼睛中引

用了一句话：“有证据表明倒置的

视网膜实际上是一种更好的节省空

间的解决方案，特别是在小眼睛

中。”54 而在感光细胞前面的缪勒

胶质细胞起到了纤维光学板的作用，

吸收更多的光线，提高图像清晰度，

并减少来自杂散光的扭曲，因此

是“最佳结构”。55，56 这种结构也

有助于分离颜色，使绿光特别是红

光指向对这些波长更敏感的视锥细

胞，而高能蓝光则指向对它们反应

更强烈的视杆细胞，从而优化我们

的色觉。57
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显示

文/ 流萤

2018年斯多克尔（Stoeckle）和泰勒（Thaler）在《人类进化》杂志（Human Evolu-
tion）上发表了一篇文章，题目是“为何线粒体能定义物种？”（Why Should 

Mitochondria Define Species?）。1 文章挑战了人们对地球生物历史的认知。两位作者分析了近

十年累积的DNA条码资料，得出以下结论：

1. 现存动物物种都是“在最近几十万年内从小群体发展起来的”；

2. 动物界各个物种之间在基因序列上有空白区。该文引起了大众媒体的注意，我们作为创造

论者如何看待这些发现？

该基因是否有代表性？

上述文章研究的DNA序列比较

短，本不是用来做谱系（所谓的

“进化”关系）分析的，而是用来

鉴定物种的，类似于商店里识别商

品用的条码，所以被称为“DNA
条码”。然而随着DNA条码数据

的日益增多，斯多克尔和泰勒得以

从中寻找谱系发生方面的踪迹。

动物DNA条码都取自同一个

基因，即线粒体内的细胞色素氧化

酶第一亚单位（COI）。细胞色素

氧化酶是细胞在分解食物的时候直

接与氧分子发生作用的蛋白质。虽

然动物细胞中大部分的DNA保存

在细胞核内，但是线粒体内也有

少量DNA，即线粒体基因组。该

DNA分子是通过母系遗传的，没

有父母之间的混合，其序列比核

内DNA稳定，而且物种之间也有

较强的一致性（同源性），不同

物种的COI序列可以用同样的试剂

盒来分析。线粒体DNA的同源性

也方便进行谱系分析。尽管COI基
因只占线粒体基因组的5%，不到

人体总基因组的百万分之一，但是

根据该基因建立的谱系树与根据

整个线粒体基因组建立起来的谱系

树良好地吻合。根据COI序列进行

的动物分类也与分类学专家根据总
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体性状的分类结果一致。创造论遗

传学家纳撒尼尔·詹森（Nathaniel 
Jeanson）也认为根据线粒体DNA
建立的谱系树是准确的、有意义

的。2

动物都经历了近期的族群瓶颈？

这篇文章报告的一项重大发

现，就是不同物种内部的个体之间

在COI基因都是惊人地相似，平均

差异在0.0%到0.5%之间（人与人

之间的平均差异是0.1%）。种内变

异主要是突变造成的。斯多克尔和

泰勒认为这些突变并不影响繁殖

能力（中性突变），不受选择，所

以能够随时间而累积。线粒体基

因的突变比核内基因突变更不容

易被自然选择所识别，因为线粒体

内的基因读码系统比较简单，同义

tRNA比较少，而且没有选择性剪

接。无论这些突变是中性还是近中

性，自然选择都不会终止突变的累

积。3

随机突变的累积可用作一种分

子钟。虽然历史上不同物种的突变

率可能有所变化，但是突变的数目

还是和时间相关的。既然所有的动

物种群都累积了相同数目的突变，

这就强烈提示所有动物群体都是在

同一时间内发展起来的。所以，斯

多克尔和泰勒得出如下结论：

“就是说，现存的动

物族群，不管它们目前

的规模有多大，也不管

它们与哪一个时代的化石

相似，都是在过去 20 万

年以内发展起来的。20
万年前，线粒体 DNA 没

有种内差异。” 

这两位作者提议，线粒体

DNA的种内一致性可以用“瓶颈、

始祖效应、世系重整或基因取代”

来解释。所谓“世系重整”，就

是一种基因形式通过随机漂移排除

了其他形式（类似于人类社会中某

些姓氏因偶然因素而消失），“基

因取代”则是强力的正向选择的结

果。“世系重整在小群体中的效果

最强”，而基因取代则需要“群体

中所有的线粒体基因组都从同一个

母亲重新发源。”

然后作者们推测：

“不知道是否发生了

一系列的事件，为动物界

各个物种带来了类似的

后果，还是只发生了一个

事件，影响了整个动物

界。根据简约原则（奥卡

姆剃刀），应该只用一个

过程来解释。”

同样是这两位作者，在几年以

前还在反对这种想法：

“如果限制变异的是

瓶颈效应，那么所有种

类动物存在的历史都不

长，那就意味着不久前

所有的物种都经历了群

体数量的锐减。这不太可

能——几乎就指向了挪

亚方舟的假说——尽管长

时期气候变化循环也可

能造成广泛的周期性瓶

颈。”4

他们已经捅开了这层窗纸！数

据完全符合年轻地球和全球性洪

水，尽管还不能区分这到底是创造

的始祖效应还是洪水的瓶颈效应，

因为创造和洪水之间间隔的时间并

不长。

分子钟可靠吗？

至于线粒体分子钟在历史上是

否恒速运作，线粒体DNA的突变

率具体是多少，我们无从知晓，但

是我们可以根据作者估算时间的方

法对这篇文章所给出的时间跨度做

出评价。既然现存人类和动物群体

是在同一时期起源的，斯多克尔和

泰勒便根据公认的人类历史来估算

动物的历史，而人类历史又是基于

以下研究，包括“数千人的基因组

分析、数万个线粒体基因序列、古

生物学、人类学、历史学和语言

学”。化石（古生物学）在分子钟

校对中起了重大作用，5、6 但是对

化石的年龄争议很多。相反，詹森

只考虑目前观察到的线粒体DNA
突变率（每代每人5-8个突变），

发现人类线粒体基因组的变异情况

更符合圣经记载的六千年左右的历

史，而不是主流科学家认为的20万
年。7、8

林奈和达尔文

斯多克尔和泰勒的另一个重要

发现是动物族群之间缺乏基因序列

上的连续性。虽然种内个体之间的

变异很小，但是种间的序列差异却

很大。他们指出：

“DNA 条码的分布有

两个重要特点：1. 群内变

异低；2. 群间存在序列

上的空白区，没有过渡序

列。”

这本不足为奇，因为条形码

就是用来区别物种的。如果物种

之间在序列上有严重的重叠，COI
基因就不能当区分物种的条码用

了。然而斯多克尔和泰勒强调这种

不连续性是很有道理的。分子谱系

分析本来就是要把物种间的相似性

和差异性做定量分析，而DNA和

蛋白质序列一直给人一种印象，就

是物种之间只有量的差异。与宏观

性状不同，人们很难在分子序列中

看出质的区别。由于今天大多数

谱系树都是基于序列比较，分子进

化论对此方法有强烈的依赖性，尽

管这些谱系树与古生物学分类会有

冲突，不同的分子谱系树之间也会

相互矛盾。9 然而随着DNA条码资

料的大量积累，斯多克尔和泰勒却

看出了线粒体基因组的种内变异被

“限制在狭窄的范围内”。
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他们正确地回答了林奈与达

尔文之争，这两位作者引用艾夫斯

（Aves）等人的说法：

“艾夫斯和他的同事

们在关于谱系地理学的一

篇开创性著作中，提到

了生物学上的一个长期争

论，即林奈学派与达尔文

学派之间的争论，林奈学

派认为物种  是各自独立

的，而达尔文学派则强

调种内的渐进的变化产生

了新物种。”10

卡尔 ·林奈（Carl  Linnaeus, 
1707-1778）从亚里士多德时代留

传下来的“自然等级”出发，撰写

了他的《自然系统》，开创了生物

分类学和双名法，强调物种分别，

物种间有不可逾越的鸿沟。同时

代的布丰（Comte de Buffon, 1707-
1788）则反对这一观点，撰写了

《自然史》，倡导自然界有“看不

见的过渡”。11 关于物种间是连续

还是间断的争论一直延续到今天。

斯多克尔和泰勒指出：

“种内条码紧凑成簇，

种间却一片空白，这些

都是动物界的关键事实，

进化论必须予以解释。”

他们甚至为此提出了一个假

说：

“最亲近的现存物种

之间的差距或大或小，这

可能反映了不同数量的

已经灭绝的过渡序列。”

（下划线是本文作者加上

的）

进化论的新定律？

斯多克尔和泰勒认为空白区可

以用灭绝来解释，他们引用了1973
年范瓦伦（Leigh Van Valen）提出

的“进化论的新定律”，又叫“灭

绝定律”。范瓦伦写道：“现有资

料表明，所有的族群都以特有的、

恒定的速度走向灭绝。” 12

这一定律主要是基于化石记

录。按照范瓦伦的说法，灭绝的主

要原因是种间的生态互动，所以灭

绝的概率与物种的年龄无关。范瓦

伦和他同时代的多数人一样，相信

新物种在不断地出现。

既然没有一个物种能长期生

存，那么从历史上的任何时侯去

看，所有的物种必然都是新的。

然而，该定律认为不同种群走向灭

绝的速度不同，所以不能解释为什

么现存动物种群的线粒体年龄都差

不多。 

值得指出的是，灭绝定律得

到了当代生物学的支持。植物遗传

学家圣弗德（John Sanford）在他

的《基因熵》一书中，提出所有的

物种都有一定的寿命，不是由于外

在因素，而是由于基因组因随机突

变的累积而最终瓦解。3 圣弗德不

认为新的生命形式会自然发生，所

以整个生物界的历史也不是很长。

下一步

斯多克尔和泰勒指出，还有

23个小型无脊椎动物门，其DNA
条码的分布尚不明了。随着条码分

析资料的日积月累，它们的历史轨

迹也会越来越清晰。

创造论生物学家一直试图为圣

经上讲的“受造类”做出明确的定

义。这些“类”是现存的和已经灭

绝的一切物种的祖先。斯多克尔和

泰勒的研究虽然显示多数动物属内

缺乏种间连续性，但是也有一些个

别的属，比如熊属，种间变异相对

不大。这不难解释，熊属内的各个

种可能都是同一个受造类的后代，

至今种间还可以杂交。或许DNA
条码数据可以帮助我们鉴定受造

类并了解大洪水前后受造类的历

史。

结论

斯多克尔和泰勒的文章之所以

能一石激起千层浪，是因为他们

所发现的事实挑战了统治学术界多

年的达尔文渐进主义思想。虽然动

物种群的绝对年龄值得讨论，但是

普遍年轻的线粒体基因是与近期创

造或者大洪水所造成的基因瓶颈是

一致的。这些发现不仅不支持漫长

进化的信条，而且DNA序列数据

的不连续性也驳斥了新达尔文主义

者一贯倡导的突变过渡机制。
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蛋白质家族：
是随机产生的?
还是被设计的？

文/ 罗尤·杜鲁门和迈克尔·海西希

摘要
：进化的计算机模

型假设自然选择可

以通过连续地对有利的突变基

因进行选择来进化出新的遗传

信息。1、2 我们证明新的基因

家族必须先解决统计上“不可

能”的困难，然后达尔文的自

然选择过程才能发挥作用。

如果一个分子机器无法在现

实中通过偶然的过程出现，那么一

个由数百个生化过程精妙配合来构

成的细胞也就永远不会偶然出现。

就如一头牛不能跳过一座大楼，那

么它就永远不能跳过月球。

单个存在的基因是没有生物功

能的，因为所有细胞都需要多种由

不同基因编码的蛋白质来共同执行

细胞的多个流程。当进化论者被问

及基因是如何同时出现的时候，他

们有时会引用“共同进化”这个概

念，即一个基因的拷贝进化出一个

新的序列，并且与其他已存在的

基因一起发挥作用。由于当前的生

物功能A（图1）需要有多个基因，

其祖先的功能可能是A-1，A-2……

现在的基因假设是由之前的功能基

因突变产生的新基因。

方框表示特定功能所必需的基

因组合。按照进化论的推测，修

改基因可以进化出一种新的功能。 
它们以前的功能是怎么样来的（基

因是如何起源）这个问题仍然需要

回答。（黑色：今天存在的蛋白质

部分；深灰色：蛋白质被修改的部

分，浅灰色：假设的之前蛋白质功

能所需的部分。）

这种解释造成了更大的困境，

因为这就需要先解释该单一基因之

前的多个有功能的基因是怎么样来

的。这样一来，就引入了一个更大

的难题（图1）。3 然而，唯物主义

的框架假设生物的复杂性是源于更

简单的状态。

一个细胞功能往往是由成千上

万的蛋白质互相配合完成的，比如

特异酶的催化作用。4 因为没有证

据表明这一类蛋白质之前具备其它

功能。所以认为自然界中所有的基

因或者蛋白质都是源于单个生物体

祖先是不合理的，因为蛋白质的序

列长度的范围可以从几十个氨基酸

到30000个氨基酸，5 这表明蛋白质

是源自于许多序列不相关的蛋白质

家族。

我们在这里先忽略生命自然

发生的问题，假设存在一些能够成

功繁殖而且不会自我消亡的简单

生命形式。神导进化论者可能会认

为上帝用了进化的过程（使万物出

现），且在进化过程中没有进行积

极的干预。 那么自然遗传过程能

否在漫长的时间里进化出新的、差

异极大的蛋白质呢？

生成一个新的蛋白质家族

让我们只考虑这一难题的一部

分：假设产生了新的基因，此基因

能够编码具有足够的（任何种类）

有生物功能的蛋白质，让达尔文

的自然选择可以发挥作用，开始对

基因序列进行微调。这是如图2所
示（见“功能失效点”）。进化不

可能预见未来，不可能像进化论期

待的那样，选择带有与有用的基因

相似度这么小的随机基因序列的生

物体。1

我们知道的所有进化计算机

模型都忽略了随机DNA序列能产

时
间

功能A

-1功能A

-1-1功能A

-2功能A

-2-1功能A

图1：进化论的共同进化产生基因的假设
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生最小功能  的、正确折叠的蛋白

质几率是极低的。1、2、6 进化论者

诉诸于“之前的基因”根本不能

解释这个问题。新的无相互关联

的基因家族必须有个源头。认为大

自然通过不断复制一个原始基因从

而产生了今天观察到的大量的不相

关的基因，这种想法是愚蠢的。针

对我们正在研究的问题，使用亚基

因部分“蛋白质结构域洗牌”的论

点也是没有说服力的。在进化论的

理论框架中也没有人会争辩，目前

（截至2001年3月1日）所知的31474
个已知蛋白质结构域在最早的生物

基因组都已存在。7 而且，从中选

择一个或多个成员，组织并将它们

装配到基因的正确位置，是一个永

远不可能完成的任务。8

进化论假设我们的祖先可能是

类似于细菌的生物。但请注意，这

些类生物通常不会有大量多余的可

用于进化试验的DNA。

最小功能的多肽

广泛存在于不同生物中的最长

序列的蛋白质是细胞色素c。将不

同物种的细胞色素c基因序列排列

好后，发现在一些位置上某些氨基

酸缺失了。假设这缺失的氨基酸

是非必要的，在所有生物体中，我

们就找到了110个氨基酸的共同序

列。9 一个平均序列长度的蛋白质

比细胞色素c要大得多，一般由约

350个氨基酸组成。10 让我们来看

看功能最小的新基因是否能独立进

化产生。首先，需要有一些不受关

键生物功能限制的基因，用于任

意修改，我们暂且不讨论这些基因

的起源问题，简单地假设能从已存

在的基因复制后产生一个与其简单

相似的基因（可用于任意修改），

不然我们需要探讨的就是其母本基

因的起源。

让我们将这个DNA新的部分

视为随机碱基对序列。在可以使用

达尔文的自然选择来加速进化到

新的基因之前，这个序列的改变

需要一个反复试错的过程，以产生

一个可接受的最小功能基因序列。

 生殖选择是取决于即时的生物学

价值，而不是取决于这个序列是否

像一个遥远的（进化）目标基因。
1、2、7

进化到第一个细胞色素 c 的机会

在附录1中，我们总结了约克

奇（Yockey）基于细胞色素c的概

率计算。由于一些氨基酸在自然界

中很少使用，因此，要产生功能蛋

白质的真实范围比产生特定长度的

多肽的全部可能性要小。推理结果

是，由氨基酸随机组成有功能的多

肽的可能性极低，几乎不会随机产

生。

由于进化论者认为这个基因

家族超过十亿岁， 12 所以有无数

机会生成各种不会影响生存的突

变基因。约克奇按照由Borstnik和
Hofacker开发的模型，13、14、15 慷慨

地扩展已知细胞色素c序列的清单

甚至假设许多在自然界中找不到的

序列也是可以接受的。估计可接

受的细胞色素c蛋白序列如附录1
（20）所示。

最小功能的细胞色素 c多肽

与长度为110个氨基酸的所有序列

（不包括那些概率非常低的）16 的
数量比例，使我们可以估计进化和

选择可以发挥作用之前的最小功

能的细胞色素c的比例：

=2.3 × 10
1.15 × 10

93
-44

137 2.0 × 10 （1）

另外两种合理评估的计算方式

另外还有两种方法可以估算这

个比例， 都比较容易理解。第一

种方法，我们先确定获得一个在蛋

白质中每个位置编码的可接受的氨

基酸密码子的几率，然后将每个几

率相乘。回顾一下遗传学的知识，

每种氨基酸可以由1至6个遗传密码

子代表。从附录2的表2底部的第二

栏，我们得到：

-442.7 × 10 （2）

另外一种算法是忽略同义密码

子的比例并使用每个氨基酸的通用

遗传密码子，只考  虑从20种候选氨

基酸中可接受的氨基酸数量来进行

估计（见附录2，表2底部的最后一

栏）的

-456.9 × 10 （3）

后面这种估算方法对于自然

发生的假说而言是更加合理的，这

种假说假设氨基酸是存在的，并且

（在没有遗传密码的情况下）随机

连接起来，并且假设那些存在的氨

现在看到的部分

通过突变的微调后成功
从失效变为有功效

达尔文的选择可以起作用之前
所有生物功能失效

种群中
进化出
新基因
的个体
的比例

时间

图2：假设从重复基因中进化出新基因群体的基因频率变化。
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基酸都只为L-型的氨基酸。

随机试错的可行次数

最有利的进化情景是在无性繁

殖的生物中发生，例如通过出芽生

殖或分裂机制繁殖。为确保细胞色

素c 能够转移到整个生物圈，我们

的进化场景假设了一种类似细菌的

生物。这场景必须发生于寒武纪生

物大爆发之前的至少十亿年前（进

化论者认为寒武纪生物大爆发在大

约5.5亿年前发生），以确保所有

生命形式都可拥有细胞色素c。在

附录3中，我们提出了以十亿年进

化出一个新基因的最大可能的进化

随机试验次数：2×1042次（25），

但是我们不得不使用不切实际的、

数量巨大的、同源的生物群体；

快得难以置信的平均每代繁殖时

间；以及一个非常快速的突变频

率，并能以某种方式避免突变过快

而失控造成自我毁灭。

最大试错次数（25）和110个
氨基酸序列长度能产生最低功能

细胞色素c的比例（1）让我们可以

计算碰巧随机产生有用的细胞色素

c突变体的概率：

1 -（1 - 2 × 10   ）        = 0.04-44 2 × 10E42

（4）

讨论

按照在（4）中使用的对进化

模型有利的假设，提出：在10亿年

间一个数量大得荒唐的生物群体，

进行高速的繁殖，并有很高的突变

率。在进化出最小生物功能的细胞

色素c之前，此时不能假设存在任

何繁衍优势。在达尔文的进化论能

派上用场前，从无到有以产生单一

个体的生化过程的最低要求究竟能

否得到满足，目前的分析结果对此

提出很大质疑。

我们将在后面的文章中讨论

群体遗传学和基因序列微调的细

节。

从（4）看来，即使是一种非

常小的蛋白质在所描述的最佳条件

下也不太可能自发地偶然产生。这

种违背统计学几率，即使真的发生

了，进化的流程必须在图2中的启

动点之后才会开始微调步骤。带着

一个小优势的幸运的生物现在与一

个极大的生物群体竞争，其群体中

个体数量计算见附录3的（22）×

（23）：

（4×10  ）

（5）

20 （1×10  ）11 31× =4×10

费舍尔对有性繁殖生物体的分

析结果表明，使用不切实际的高选

择系数s = 0.1对有利的突变进行选

择，在10000或更大的生物群体中，

有利突变只有2％的几率能在群体

中被固定下来。17

我们只要求随机突变找到一个

允许达尔文的选择能起作用的最

小功能的细胞色素c，因此非常慷

慨地假设选择系数s = 0.01。请注

意，在每一代中都至少有一个突变

后代必须存活下来，否则这个进

化过程将完全失败， 我们可以设

想一个分裂或出芽生殖的模型：平

均每10分钟原始细菌就会分裂或

死亡（因为这个种群在其环境中已

经达到最大化，不能容下更多的

数量）。非突变体复制的概率是

p0=0.5。而突变体复制的概率是

p0×（1+0.01）=0.505。假设这个

预设的庞大种群数量将允许一个成

员的轻微地、局部地（至少是暂时

的）增加，即突变体存活1代的概

率是p=0.505。

越过了这个障碍之后，新突

变体数量n=2，使用二项式概率分

布计算死亡的概率，使用x=0：

pn!
x!（n-

2
1（2-

（6）

x（1-p）n-x 2= 0.2450.495

因此，新突变的生物存活的

概率仅为

（0.505）×（1 - 0.245）= 0.381
（7）

新突变生物经过2代的存活的

概率是0.381，这个概率在庞大的

生物种群中并不是太好。

另一个考虑因素是突变体的积

累，开始的时候是非常缓慢和随机

的，如图2所示。由于成功地分裂

产生2个子细胞，预期经过t代后的

突变体数量计算如下：

（8）t
0 （1 + s ）（2 × p ）

其中p0=0.5。

若使用s=0.01，经过100代后

我们平均预期只能得到2.7个突变

体；若使用s=0.001，这是一个更

接近现实情况的选择系数，这意

味着我们需要经过1000代才能平均

得到2.7个突变体。

然而，随着时间的推移生存

机会可能会大大偏离平均水平，特

别是在局部区域，且由于几个外

部因素的原因。在任何一升的水

中，在数百万年中，细菌数量将改

变几个百分点。假设最初在每升水

（23）中有1×1011个非突变体，在

世界范围内这些细菌不太可能全部

死亡。

但由于突变体的数量很少，只

有1或2个突变体，它们所面对的局

部竞争困难也能在几代时间中将它

们轻易全部清除掉，即使我们期待

较高的平均s值能使它们不断增加。

这种情况只需要在突变体数量累积

的时期内发生一次就足以摧毁所有

进化的进程。这类似于投资股票，

假设多年来的股票市场呈现出上升

态势，价值增长约为每年10％。最

初投资1美元，每10分钟观察这个

股票的表现。该进化就好像如果它

只是一次价值低于1美元，你必须

（放弃之前的）用新的一代再开始，

全部重头再来。事实上，即使是每

年增长10％的股票，即使经过无数
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股票和很多年的尝试，都并不能

保证，不会在每10分钟的观察频率

内出现低于原始投资价值 （1美元

或1个幸存生物）的情况。

我们所知道的所有计算机进

化模型简单地默认那些突变体肯定

存活，并定能进化出复杂的生物功

能1、2、6 而忽略了不断出现从零开

始进化的要求。

值得注意的是，在新基因的精

确位点获得有利突变的概率要远远

低于在基因组其它位置累积的破坏

性突变的概率。精调的基因被破坏

的概率远远大于功能齐全的新基因

形成的概率。

图2说明了另一个非常重要的

难题，我们从未看到在进化模型中

讨论过这个问题：在DNA进化试

错的过程中，进化中的带无用基

因的生物，在每代时间很短的“简

单”生物的群体中占比是不断下降

的。 我们已经知道没有或减少多

余的无用的基因组材料会产生可

衡量的繁殖优势。19、20、21、22 复制

DNA所需的材料和能量更少，这

样复制错误的几率更少，繁殖周

期较快。对生物体来说，不制造

没有价值的多肽是非常重要的：因

为能节省材料和能量，而且避免

干扰必要的生物功能。如果有20-
30％的细胞质由没有正确折叠的

蛋白质和多肽组成的话，这些无用

的蛋白质会通过疏水相互作用和结

合，而使细胞内乱套。23 朊病毒就

是一个由缺陷的多肽造成危险的例

子。

弗雷德·霍伊尔已经研究出芽

繁殖或二分裂繁殖的详细信息：24

x e
1+x [e   -1]

（9）

0

0

（st）

（st）x = 

其中x是尝试进化出一个新基

因的生物群体数量的比例；s是选

择性因子；t是每代繁殖的时间。

举例说明，假设在十亿年的开

始时或过程中，大自然正在寻找最

小功能的细胞色素c，而99.99％的

生物具有“非必要的”DNA材料

可供进化试错：即x0 = 0.0001。在

这种“简单”的基因组生物中，不

带“非必要”额外基因的生物，与

带额外基因的生物相比，前者基因

组约小0.01％到1％的数量级。不

携带额外的基因组的优势，可以

转换为更快的繁殖速率。或许，它

们每代的时间从10分钟可以平均缩

短0.1秒。我们不能通过实验来确

定自然条件下的选择系数s是多少，

让我们假设一个非常妥当的优势，

s=0.000167（基于缩短的每代时间，

即0.1秒/600秒）。

现在，我们假设一个非常短

的每代时间，以增加随机试错的可

用次数来提高通过随机突变产生出

的最小功能的新基因的几率。但

是，供细胞色素c进化所需的非必

要DNA占了基因组相当大的比例，

因而产生较大的繁殖劣势。事实

上，从（9）平均来看，若某一个

体的繁殖速度稳增0.01％，经过3
年之后，它的后代将在这个种群中

占比99.99999％！25 此时将没有多

余的DNA供进化过程试错。无可

否认，自然选择并不完美，而且局

部幸存者有可能坚持更长时间。新

的遗传意外突变可能会偶尔重新引

入非必要的DNA。这些突变必须

大小合适，而且不干扰有功能的基

因。此后，自然选择将继续稳定

地选择那些能够一块一块地丢弃新

垃圾（无用的DNA）的后代。

我们假设的每代时间缩短了

0.1秒，只用一个实验上已知的事

实就可以证明。大肠杆菌中有2个
（DNA复制的）生长叉，每个生长

叉每秒可以复制不到1000碱基对

（bps）的DNA。26 新的类似细胞色

素c大小的基因，包括其调控区域，

长度大约400bps。若使用两个复制

叉来复制该基因组，就会多要0.2
秒。在其他条件不变的情况下，在

快速繁殖的微生物中，携带供新基

因进化的额外DNA的突变体，繁

殖效率会较低。

在基因组非常小的生物群体

中，若某个基因不是快速复制所

急需，就会被自然选择淘汰。因

此，在我们假定的十亿年进化时间

中，供进化细胞色素c的、大小位

置都合适的遗传材料，很快就会被

淘汰。

这些假设是否切合实际？

我们使用了慷慨的假设，以便

做出明确的判断。很容易证明，与

小群体相比，在庞大的生物群体中

一个新的基因出现并被固定的可能

性更大，虽然在较小的群体中新基

因能更快速地固定，但不足以弥补

小群体的每代的可用试错数量少的

劣势。

进化论者将突变视为近似是

随机的，以避免目的论的风险。 
此外，促进“最优”基因从零开始

进化的任何因素都会降低其它不

相关序列出现的概率。唯一的潜在

问题在于（1）计算中得到的最小

功能的细胞色素c与无功能的多肽

链的比例为2.0×10-44是否被低估

了。

或者我们可以继续深入地来讨

论，2.0×10-44的概率是基于蛋白质

的序列计算出的，当我们以进化的

模式考虑编码这段蛋白质序列的基

因时，与实际情况相比，这个概率

实在太慷慨了，原因有以下几点：

1. 细胞中的各种蛋白质必须按

照合适的比例来合成：单个

蛋白质是没有价值的，而过多

的蛋白质又是致命的。蛋白质

转录的调控涉及激活蛋白或

阻遏蛋白，它们会与基因附

近特定的DNA序列（即A、C、
G、T的不同组合）结合。每

Email：chuangzaoyanjiu2@protonmail.com 35创造研究 01(1) 2020



个（激活蛋白或阻遏蛋白的）

识别序列通常为5至40个碱基。

有些识别序列必须是完全正确

的，有些识别序列的某些位

置允许2个或更多个碱基替换。

由于结合序列的错误识别导致

调节蛋白的过多结合或不正确

的结合是极其有害的。在进

化过程的无数次试错试验中，

必须确保基因组的其他位置不

会生成太多的调节序列——这

种情景下最好的结果是需要过

量的调节蛋白，最坏的结果是

这些序列会阻止正常的基因

表达。除了需要具备合适的

调控序列以控制基因转录、以

及识别基因开始/结束的位置

以外，结合位点相对于基因编

码区的位置也是有限制的。

 我们假设，新进化的基因附

近仅仅需要2个结合位点，每

个位点长度是5个碱基，而且

不变，以让合适的2种表达调

节蛋白质结合。27

 我们忽略了基因调控的空间

要求、特异性的调节蛋白的

来源以及需要从基因组中消

除产生错误结合的序列。要

计算总几率，仅需要将获得最

低功能基因的概率乘以这两个

结合序列随机形成的概率：

 4 （10）-2（5） -6≈1×10

 即使有通过之前的一个基因

复制产生另一个新的基因，也

必须考虑到以下问题。新的基

因不但必须通过突变之前存在

的序列来创建新的有用功能，

而且还需要改变之前基因的调

节蛋白的结合序列，以改变基

因转录的调控计划。 所有这

些改变必须通过随机突变，并

且需要同时通过共同进化改变

调节蛋白相应的三维结构，以

便适合我们新的基因所需的

相互物理作用。

2. 现在已经知道在广泛的不同生

物体中细胞色素c蛋白质的生

物功能。但是否所有生物都可

以利用全部这些多样性的细胞

色素c是值得怀疑的，约克奇

也指出了这个问题。28、29

3. 约克奇进一步假设即使所有种

类的细胞色素c理论上是相互

兼容的，最后带不同的替代

氨基酸的细胞色素c的三维蛋

白质结构可能真的是一致的。

但并不确定所有这些可能的

细胞色素c是否能折叠到产生

预期的可接受的蛋白质结构。
46

4. 虽然在蛋白质中没有“停止转

录”或“终止子”的三个密码

子表达，但它们必须放置在基

因的正确位置。DNA序列转

录的多肽长度若不是约110个
氨基酸，就不会产生功能最小

的细胞色素c，但这也减少了

可接受的候选基因的比例。

进化框架的可信度

我们现在对自然或随机过程

是否能产生一个非常小的蛋白质的

新基因家族已经提出了相当大的

疑问。而且还有比细胞色素c变异

更小的基因，如组蛋白和泛素，另

外大多数基因长度都大于细胞色素

c。人们也可以只分析蛋白质的一

部分，30 如高度保守的蛋白激酶核

心部分，其长度为260的个氨基酸。

这些例子的最小功能成员的比例远

远小于在（1）中计算的2.0×10-44，

并且最小功能成员不可能通过随机

试错试验来产生。

当看到细胞的过程需要多种不

相关的蛋白质一起才能执行，就

需要认识偶然产生这些蛋白质的几

率是将每个单独的蛋白质自然出现

的概率相乘。例如，细菌操纵子是

连续基因的簇， 基因簇整个地进

行转录，再从中产生多种蛋白质。

色氨酸的操纵子产生五种蛋白质，

当需要制造色氨酸时，它们一起由

一个细胞流程产生。这个方案确保

蛋白质产生的相对比例一样。31 偶

然进化出含n个基因的操纵子大致

几率是，进化出一个平均序列长度

基因的几率的n次方。32 我们至今

还不知道任何宣称：未同时具备所

有n个基因成员的操纵子，而能够

具有生物学功能。操纵子似乎带有

“不可简化的复杂性”，不能逐步

进化产生。

由于与其他蛋白质的复杂相互

作用，有功能的蛋白质序列的比例

在某些情况下是非常小的。33 或者

使用以下这个例子更容易理解，成

千上万特异的蛋白质——酶：必须

有特异的三维腔，形成适合特定化

学反应的中间产物的空间和电子结

构，好像手和手套那样契合。这降

低了生成（决定反应速率的）中间

产物所需的能量，因而能加快整

个反应的速率达数百万倍。不需要

直接参与催化作用的蛋白质部分也

是有重要的作用，有些能稳定酶的

结构以确保其催化效果；有些部分

确保酶随着时间的推移还能正确地

折叠，而保持其成熟性；其他部分

可能用来确保与其他蛋白质进行正

确的相互作用，或将酶定位于细

胞的特定位置。

所需基因的最小数量

虽然寄生性支原体是不能独立

生活的细胞，但其被用于估计生物

体生存所必须基因的最小数量，它

至少要在实验室的生命支持系统中

进行小心的培养。这些支原体的

基因被故意地敲除，看看哪个基

因暂时是可有可无的。研究结果

表明，生存至少须要250-400个基

因。34 通过随机（进化的方法）获

得多个不相关的基因（这些基因是

生物生存的最低要求）的总体概率

大约相当于将随机形成每个基因的
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概率相乘。如果这些基因具有细

胞色素c类似的长度和多样性的特

征，要满足最小的勉强生存的要求

（必须已在合适的膜中，而且为它

们提供能量和营养需求，某种程度

上的翻译和转录功能已经具备）的

生物随机进化出来的几率是1×10
（-44）×（300）的数量级，可以十分有

把握地说通过随机试错试验的进化

方法，是永远不可能发生的（假设

一个最小的细胞必须至少有300种
蛋白质）。

给进化论者带来大麻烦的预测

进化论要求如果成千上万的不

同基因家族不能同时出现在原始的

共同祖先中，那么这些基因必定是

在漫长的时间中逐渐进化产生的，

“基因正处于产生新功能的进化过

程中”的证据应该随处可见。

如上所述，人们不能证明每一

个细胞和生物功能都与之前的一个

细胞或功能有关。但理论上基因

进化应该是这样的，拥有一项现在

的功能，并且正在准备下一个新的

功能。然后在一眨眼的时间内，这

个基因中止了A-2功能，并专注于

A-1功能。但是，很多细胞的过程

与任何其他已知的过程没有任何相

似之处。没有找到这些流程之间的

过渡桥梁，同时这些桥梁也是不可

能存在的。按照进化理论预测当一

位分子生物学家发现一个新的基因

时，没有理由期望它已具备生物

功能。按照进化论的基因历史观

点，基因将主要处于预备新的功能

的状态。请留意进化的信念会限

制科学的发展。因为，按此观点，

大多数的基因都尚未具备功能，科

学家就不会有动力去探索新发现的

基因的功能了。然而，有趣的是

要注意到这一点，生物学家都很自

然地假设一个新发现的基因将被证

明具有某种功能。

创造论理论模型需要解决各种

科学问题（图3）。在挪亚洪水后，

我们尚不清楚在基因家族内和圣

经所定义的类之间的基因组存在多

少多样性基因。我们认为生物种内

已经存在很多的多样性，以适应不

同的需求和环境。人的堕落会引入

基因的缺陷。挪亚洪水产生了严重

的瓶颈 （它毁灭了许多具有更好

基因的成员），并且在洪水期间和

洪水之后有害的环境因素也会促

进许多破坏性突变的扩散。我们认

为生态位的缺失，以及生物种群的

迅速增长，使具有缺陷基因组的生

物群体可以形成较大的种群。而地

理的隔离使遗传库逐渐分化。自然

选择只能淘汰较大的遗传缺陷，并

将在一个洪水后的世界环境下发挥

作用。与均变论所预期的相比，创

造论预期上述因素的整体效果是在

更短时间内产生更大的基因变异，

以及基因缺陷的序列。

自然选择不能确保淘汰每一个

缺陷原始基因组。特异性较小的

基因序列的比例总是大大超过特异

性较大的基因序列。生物能生存下

来是一种（受到多因素影响的）非

常随机的效应，在我们看来突变净

效应是会破坏特异性和基因功能

的。按照这个观点来预测，我们

确实会找到一个不再执行功能的基

因。通常这些基因将不再产生m-
RNA。与进化所预测的情况相反，

在自然条件下很多基因序列是随机

变化的，而并非趋向改善的。即使

在理想的实验室条件下，使用加速

诱导突变，经过无数的果蝇遗传实

验和快速复制的大肠杆菌实验，突

变都未能产生（增加）有功能的基

因信息，突变反而导致了严重的基

因退化。

结论

与细胞色素c相近似的，具有

最小生物功能的基因序列，与等

长度的所有可能的DNA序列比例，

估计为1比5×1043（来自（1）式

的倒数）。因此，我们需要许多突

变试错试验来支持进化模型，通过

假设单一种类的类似细菌的生物

群体，它们每代繁殖时间很短，群

体数量众多，无性繁殖，丰富的营

养，以及非常高的突变率（我们

忽略突变对基因组的其余部分的影

响）。理论上前寒武纪的生物，如

三叶虫或贝类的祖先，有更大的基

因组，它们的每代时间（a）比我

们假设的10分钟要长许多个数量

级，种群数量（b）会小许多个数

量级。 这些事实大幅降低了试错

试验的数量。所以，如果我们假设

的类似细菌的生物都不可能通过这

种随机的进化机制进化出新的基因

家族（那么前寒武纪的生物就完

全没有可能按照进化方式形成新基

因）。

我们对细胞色素c这个蛋白质

的起源不感兴趣，但试图确定是什

么样的多肽可能随机进化出不相关

的基因家族。35 人们通常认为有功

能的蛋白质由超过100个氨基酸组

成，大小接近于本研究的蛋白质。
36、37 平均来说，超过20种氨基酸

的一半可能可以用于（蛋白质的）

任何氨基酸位点的情况十分罕见。

细胞色素c甚至可能是从更简单的

祖先基因开始吗？只有在可以减少

限制条件的情况下，才可能对进化

论者有意义，不然会很快变成荒诞

的遐想。如果多个生物的功能允许

太多的灵活性的话，自然选择就没

有一致的标准来发挥作用了。

此外，假设一个更简单的祖

先基因来进化，是否能进化出任何

有用的基因是值得怀疑的，产生最

小功能的蛋白质的试错试验数量确

实会比我们计算的更小。但现在随

机进化确实需要很多代的生物才有

可能突变进化出这种有用的基因，

与其他基因一起产生一种全新的生

物功能，如现在的生物所拥有的功
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能。与其在无休止地回顾（更简单

的基因），不如接受一个最小功

能的基因也必须有一个（智慧设计

创造的）起点吧。

今天对生命细胞的研究揭示了

生命极度的复杂性，这个复杂性是

达尔文及其之后的进化理论家无法

想象的。例如，DNA分子的阅读

机器38 执行特定的生物功能，由多

个独立的部分以高度协调地方式一

起工作。

最 近 报 道 了 嗜 热 栖 热 菌

（Haloarcula marismortui）的核糖

体的大亚基的完整原子结构，它由

超过3,000个核苷酸和27个特异蛋

白质组成。39 它是核糖体发挥作用

的不可缺少的组成部分，在每个

细胞中有多个拷贝。这个分子机器

对每个信使RNA进行多次解码以

决定连在一起的氨基酸的顺序以制

造蛋白质。此外还需要额外的配

件，例如，在翻译一个mRNA的密

码子时，40、41 必需得到一个可靠的

能源供给，在正确的时间，以合适

的水平输送到正确的位置。

贝希教授发现了很多生物学功

能的例子，都具有“不可简化的复

杂性”的特点，42、43 即除非所有组

成部分都齐备，并且被精细地装

配，否则不会具有任何的生物学

功能。

然而，相对于长度相近却无

功能的DNA的序列，有功能的基

因序列的占比非常小。对于细胞

色素c，一种远小于平均水平的蛋

白质，我们已经计算出有功能的基

因序列的比例仅为2×10-44，但是

对于已知的最大的蛋白质（其几率

更低）。萨奥尔使用盒式诱变的方

法进行研究，44、45 来估算多肽能够

正确折叠的比例，正确折叠是一个

蛋白质发挥功能的前提条件。46 其

研究结果估计几率大约为10-65，但

在该研究组（的多肽）中甚至被证

明均没有生物学功能。这与本研究

中统计学上的估算一致：其几率就

如一个原子与整个银河系的原子相

比的几率那么小。

另外，基因表达必须在其附近

有特定的碱基序列，以允许预先存

在的调节蛋白与之结合。突变试错

试验必须随机产生这些结合序列并

同时从基因组中消除随机产生的不

正确的序列。

即使我们用了慷慨得不切实

际的假设，宣称能在类似细菌的

生物中通过突变（不论用设计还是

用随机的方法）产生大量蛋白质家

族都是不合理的。我们的结论仅仅

基于在进化的选择机制能够开始发

挥作用之前，一个单一的，新的

基因不可能自然地发生。我们的计

算不是为了优化出最佳表达的良好

基因序列，而只是计算在达尔文的

微调理论发挥作用之前能够克服障

碍的可能性。

我们观察到的细胞内多种没有

进化关系的蛋白质精确地配合，产

生了数千种不同的细胞功能，最

合理的解释为这是被智慧地和有计

划地创造而产生的。
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Appendix 1.

The size of the polypeptide search space.

The number of possible sequences using n amino acids is given by 20×20×20 ...  n times.  For the subset of n=110 residues of 
cytochrome c this indicates

（20）110 = 1.3 × 10143          （11）

candidate amino acid sequences.
Now, the proportion of each amino acid used by proteins varies significantly.  Yockey1 showed that to a good approximation the 

number of synonymous codons allows a good estimate for the frequency each amino acid is used by proteins, except for arginine 
（Table 1）.  Then the probability, pj, of  finding an amino acid at a specific position, j, is affected by an existing genetic code and to a 

first approximation,

pj = rjpi             （12）

where rj represents the number of codons （between 1 and 6） coding for amino acid j and pi = 1/61, the codon probability, as 
explained in Table 1.

Polypeptides composed mostly of amino acids of low occurrence 
are very unlikely to exist.  The odds of obtaining a polypeptide 
n=110 residues long based on only residues represented by 1 codon 
（such as trp and met, with chances of ca. 1/61） compared to one 

based on only residues represented by 6 codons （such as leu and 
ser, with odds of 6/61）, is:

（0.0164）
（0.0984）

110
-86

110 = 2.5 × 10 	 	 （13）

For n greater than 110 residues this proportion drops rapidly.2

Treating the genetic code as given, it appears that the search space 
given by （11）, in the absence of intelligent guidance, is exaggerated 
since many worthless, but highly improbable, candidates would not 
be tested by chance.  One can define two collections of sequences, 
one consisting of those polypeptides which as a collection possess 
negligible chance of being generated compared to the second, higher 
probability set.

We avail ourselves of some mathematics developed by Shannon 
for telecommunication purposes and applied by Yockey to the 
analysis of gene and protein sequences.3

The entropy, H, for each residue position of a protein can be 
calculated by:

 ∑ =
−=

20

1
2log

j
ji ppH
	 	 	 （14）

which gives H = 4.139 ‘bits’ using pj from （12）.
The number of different polypeptides using n amino acids, 

neglecting the set of those belonging to the very low probability 
class, is given by

anH     （15）

where a = 2,  if we choose to work with base 2 logarithms, which 
is mathematically convenient. This reduces the potential search 
space suggested by （11） to 

2（4.139 × 110） = 1.15 × 10137   （16）

candidate polypeptides of length 110 amino acids. Were the 
probability of obtaining any amino acid identical, meaning 1/20 for 
every position, then equations （14） and （15） would predict the 
same number of candidate sequences, （20） 110, as found in （11）.

Table 1.  Calculated and experimental amino acid frequencies, 
pi (King & Jukes analyzed 5492 amino acid residues from 
53 vertebrates). (a)

Reside Probability, 
Pi

Calculated 
Value

King & 
Jukes

Goel et 
al.

leu p1 6/61 = 0.0984 0.076 0.0809

ser p2 6/61 = 0.0984 0.081 0.0750

arg p3 6/61 = 0.0984 (b) 0.042 0.0419

ala p4 4/61 = 0.0656 0.074 0.0845

val p5 4/61 = 0.0656 0.068 0.0688

pro p6 4/61 = 0.0656 0.050 0.0494

thr p7 4/61 = 0.0656 0.062 0.0634

gly p8 4/61 = 0.0656 0.074 0.0748

ileu p9 3/61 = 0.0492 0.038 0.0458

term p10 0 = 0 (c) 0 0

tyr p11 2/61 = 0.0328 0.033 0.0345

his p12 2/61 = 0.0328 0.029 0.0222

gln p13 2/61 = 0.0328 0.037 0.0413

asn p14 2/61 = 0.0328 0.044 0.0535

lys p15 2/61 = 0.0328 0.072 0.0605

asp p16 2/61 = 0.0328 0.059 0.0555

glu p17 2/61 = 0.0328 0.058 0.0538

cys p18 2/61 = 0.0328 0.033 0.0230

phe p19 2/61 = 0.0328 0.040 0.0402

trp p20 1/61 = 0.0164 0.013 0.0153

Met p21 1/61 = 0.0164 0.018 0.0155

(a) Table from.1  3 codons are used for the terminator, leaving 64 - 3 = 
61 codons to
 distribute among the other amino acids.
(b) In nature arginine (arg) is coded almost exclusively by 2 (AGA and 
AGG) of the 6 codons available.
(c) 3 codons are used in the Universal Genetic Code.
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The set of functional cytochrome c sequences.

We restrict ourselves now to single protein family, cytochrome c.  The entropy, H, of the probability distribution of the synonymous 
residues at any site l is given by

 ∑= j
jjl ppH 'log' 2           （17）

where

jp'
jp

jp∑
=            （18）

The summation in （18） includes only the synonymous residues, based on available sequence data, at position l on the polypeptide.  
pj was defined in （12）.  The effective number of synonymous residues at each site l is calculated as:

2H
l = Nl

eff

where Hl is defined in （17）.  Finally, multiplying these values for all 110 sites provides the number of known functional cytochrome 
c variants:

Functional sequences l
eff

110

l = 1
∏ N          （19）

It is possible additional sequences will be discovered, may have gone extinct, or would be functional but have not been produced 
by mutations.  This potential was estimated using a prescription developed by Borstnik and Hofacker.14  20 amino acid physical 
properties were used, from which 3 orthogonal eigenvectors were sufficient to describe the data adequately.  This differs from an 
earlier approach1,3,4 which was based on Grantham’s5 prescription.  

The estimated functional sequences reported6 are

2.316 × 1093            （20）

Appendix 2.

Alternative calculations of probability to obtain a funtional cytochrome c protein

The amino acids presumed to be tolerated at each position on the protein is used, along with the probability of generating the 
acceptable amino acid （based on synonymous codons from the universal genetic code）.  Then it is straightforward to calculate the odds 
of finding an acceptable residue for each position.  This is provided in the column labelled ∑pi at the bottom of Table 2.  Multiplying 
the  individual probabilities leads to an overall probability of 

2.71 × 10-44            （2）

of obtaining a minimally functional cytochrome c protein.
This simplification could be justified by that fact that generally the proportion of a particular amino acid in proteins does parallel 

fairly well the number of codons assigned to it, see Table 1.  Yockey‘s more rigorous mathematics, which removes from consideration 
polypeptide sequences of very low probability, leads to an estimated of 2.0 × 10-44 , see （1）.

A simpler alternative ignores the number of synonymous codons used by the universal genetic code and considers only the number 
of acceptable amino acids at each protein site.  This leads to an estimate （last column, bottom of Table 2） of

6.88 × 10-45            （3）

As a back-of-the-envelop estimate this later approach is useful as a rough orientation.  It has relevance for abiogenesis scenarios 
when: only the 20 amino acids are present; in relative proportions reflecting usage in proteins; in the absence of interfering reactants, 
including water; only L form amino acids are present; no chemical side-reactions occurs （such as intramolecular rings, condensation 
of side chain carboxylic acids, oxidation reactions, etc.）.  

Appendix 3

Trials available to chance.

How many opportunities might chance have to stumble on a functional cytochrome c sequence?  We permit all random mutational 
processes able to generate a new sequence on a suitable portion of DNA not needed for other purposes.  Let us assume some generous 
settings from an evolutionary perspective to avoid argument:

Email：chuangzaoyanjiu2@protonmail.com 41创造研究 01(1) 2020



5×1013 generations           （21）

based on 1 generation per 10 minutes on average for 1 billion years.  For comparison, ‘In ideal growth conditions, the bacterial cell 
cycle is repeated every 30 minutes’.7 Our proposed value is surely about a factor of 10 too generous on average.

4×1020 liters living space          （22）

based on an assumed primitive ocean of volume 20,000 × 20,000 × 1 km.  The current oceans are believed to contain about 1.4×1020 
liters of water:8

Since the ancient earth framework assumes water accumulated from comets and water vapour from volcano eruptions over billions 
of years, the putative aqueous living space would actually have been on the order of only 1/10th the volume we are using.

One evolutionist would like to enlighten us9 that such a primitive ocean would have contained 1 × 1024 liters of water, conveniently 
stocked full of just the right  20 amino acids.  Which is more probable, his claim or （22）?  Post French Revolution the circumference 
of the earth was measured at 40,000 km.  1 thousandth of a km became the definition of a metre and a cube of 1/10th of meter full of 
water became the definition of a kilogramm.  A liter is a cube having length 1/10th of meter.

If the earth were a perfect sphere the measured circumference would indicate a radius of about 6,366.2 km.  Using the accepted 
radius54 of 6,378.15 km and assuming a perfect sphere provides an estimate of the earth’s total volume:
（4/3）πr3 = （4/3）π（6378.15×104 dcm）3 = 1 × 1024 liters.  For the evolutionist’s statement55 to be true the whole earth would have 

to consist of water, clearly absurd.
As an alternative calculation to see whether （22） is reasonable let us assume there were no continents and the ocean had an average 

of 1 km depth.  The outer radius r1 is 6378.15 km and the inner radius r2 is （6378.15 - 1） km This would provided a volume of water:

（4/3）πr1
3 - （4/3）πr2

3 = 1.2 × 1020 litres.

Table 2. Effective number of amino acids for iso-1-cytochrome c (g).  Explanation of the data from Yockey 17 based on data from 
Hampsey, Das & Sherman 18,19 derived from 92 eukaryotic cytochromes c. 20

Site
Nr（b）

Ala Arg Asn Asp Cys Gln Glu Gly His Ile Leu Lys Met Phe Pro Ser Tyr Trp Thr Val

pj:
(a) 4/61 6/61 2/61 2/61 2/61 2/61 2/61 4/61 2/61 3/61 6/61 2/61 1/61 2/61 4/61 6/61 2/61 1/61 4/61 4/61

23 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1

36 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1

...

34 1 1 1 1 1 1 1 1

38 1

40 1

...

17 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1

35 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1

Site
Nr ∑pj

(c) H1
(d) 2H

l = Nl
eff AAs(e) Prob.(f) (a)pj = rj/61  where rj is the number of codons （1 to 6） coding for 

amino acid j
(b) 1 means residue is known at that position; 1 （in italics） means 
residue is predicted to be allowed at that position
(c) ∑ of probabilities, using known and postulated amino acids at that 
position
(d) Hl = - ∑ （p‘

j）log2（p‘j）,   where p‘j=pj/∑ （pj）
(e) Number of amino acids （AAs） assumed to be tolerated at that 
position of the protein
(f) Probability of getting a tolerated AA by chance
(g) The calculations21 were checked with an Excel spreadsheet.  Some 
typographical errors appear in Dr Yockey‘s book.  For example, for 
Nl

eff, residue position #17: the reported was 15.908, the correct value 
is 15.098; residue position #80: reported was 6.420, correct is 6.240.  
In private correspondence, Yockey confirmed that in the text several 
residues were accidently left out, but had been taken into account for 
the final calculations.  To complete his table 9.1, transfer the following 
residues from his Table 6.2: 5, 43, 60; 67, 73, 75, 82, 91, 102, 103 and 105.  
Our careful calculations, using an Excel spreadsheet, confirm almost 
exactly the reported value of H

l

2
 = 310 bits （our value is slightly higher）. 

23 0.787 3.7563 13.513 15 0.75
36 0.787 3.7563 13.513 15 0.75
...
34 0.328 2.8464 7.192 8 0.4
38 0.066 0 1 1 0.05
40 0.098 0 1 1 0.05
...
17 0.885 3.9163 15.098 17 0.85

35 0.541 3.2559 9.553 11 0.55

Prob.: 2.71×10-44 310.1508 bits Prob.: 6.88×10-45
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This confirms that （22） has been deliberately exaggeraged to favour the evolutionary scenario.

1×1011 members per liter          （23）

based on 10% of the levels available for concentrated E. coli under optimal laboratory conditions.10  We assume sufficient nutrients 
are available in nature during the billion years and that this high concentration was maintained from water surface to a depth of 1 km.  
On average over a billion years this is probably at least 100 times too generous.

Note that the maximum number of organisms thus estimated agrees almost precisely with other work performed independently.11

1 novel mutation per cytochrome C protein per 1000 generations     （24）

Estimates of error rates during DNA duplication vary.  Yockey12 suggested between 10-7 and 10-12 per nucleotide.  Other literature 
indicate between 10-7 and 10-10.13,14,15,16  Using the fastest mutation rate proposed in the literature above indicates about 3.3 × 10-5 base 
pair changes per generation, based on:
（330 bases per cytochrome c gene）（10-7 mutations per base per generation）.

Let us by generous and use a mutation rate of 1 per 1000 generations, which is about 30 times greater than the fastest estimate 
proposed to avoid argument.  Furthermore we will neglect the effect such random mutations would have on the rest of the genome.

These assumptions offer a generous maximum number of attempts possible:

（5×1013） × （4×1020） × （1×1011） × （1×10-3） = 2×1042      （25）

mutational opportunities.
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现今主流的学术界已经将未经证实的进化论假说视为事实，并且掩盖很多反对进化假说的事实和发现。

因而很多人只能接触到经过“筛选”的信息，以为进化论大部分的问题已经解决了，只是个别少量

的问题还没有完满的解释，就将进化看作已被证实的真理，而将创世记当为神话。

但真实的情况是随着现代科学研究越来越深入，覆盖面越来越广泛，进化

论在自然科学各个领域面临的挑战是越来越严重，而且发现越来越多证据支持

创世记是真实记述。

为了让知识背景较强的读者能更深入、更全面和更详细地明白进化论的问

题和创造论最新的科学研究数据和成果，我们精选了创造论科学家近期

发表的论文，现已出版《创造研究》（免费电子版期刊），为创造科学

领域的科研人士提供展现和交流的平台。有意免费订阅《创造研究》

请发邮件至以下邮箱：
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