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电子细胞模型 Analog-Cell 中前体 mRNA 剪接过程的模拟与研究
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Abstract:  Pre-mRNA splicing is a key process in the gene expression of eukaryotic cells, which includes two 
major procedures: the cutting of introns and the union of exons. This paper proposes a algorithm to simulate the 
Pre-mRNA splicing process in the Analog-Cell, which was developed independently. Using the algorithm, the 
correct results are consistent with the biological principles. Through simulation of the process, the study has found 
that this algorithm has the capacity to make the introns to form the lariat structure efficiently and accurately, 
meanwhile to unit the exons selectively. In this way, the Analog-Cell can finish the formation of the mature mRNA. 
Key words: electronic cell; Analog-Cell; alternative splicing; pre-mRNA splicing 

摘  要: 真核细胞前体mRNA的剪接加工包含内含子剪切和外显子拼接两个过程,是真核细胞基因表达过程中的

一个重要环节.针对这一环节,提出了一种模拟真核细胞前体 mRNA 内含子剪切及其选择性剪接的算法,并在自主

研发的电子细胞模型 Analog-Cell 中实现了该算法,且获得了符合生物学原理的模拟结果.模拟结果表明,该算法可

使剪接体高效、准确地模拟内含子的剪接过程,并形成套索结构,同时有选择地将外显子片段拼接起来,最终形成成

熟的 mRNA. 
关键词: 电子细胞;Analog-Cell;选择性剪接;前体 mRNA 的剪接 
中图法分类号: TP301   文献标识码: A 

近年来,随着生命科学领域研究的深入,使用计算机构建细胞模型,即应用精确的数理计算模型模拟复杂的

细胞生命活动过程,逐渐成为计算生物学的研究热点之一.日本和美国的一些大学相继研制出一种称为电子细
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胞(electronic cell,简称 E-Cell)的细胞建模软件[1,2].这种软件基于人们对细胞掌握的知识,应用现代计算机科学

技术,构建出一种虚拟现实的软件环境,在分子层面上模拟细胞的一系列生命活动,如 DNA 解旋、RNA 翻译、

膜转运等等.生物学家使用 E-Cell 可以在模拟的过程中,寻找细胞生命活动中潜在的、未被发觉的规律. 
2007 年,本项目组构建了国内第一个电子细胞模型 Analog-Cell[3].Analog-Cell 以真核细胞基因表达为模拟

对象,采用状态控制机制,在核苷酸分子层面上模拟基因通过解旋、转录、mRNA 加工和翻译,表达成蛋白质的

过程,并模拟了基因点突变以及一系列基因表达调控反应.然而,Analog-Cell 中模拟前体 mRNA 加工,仅仅模拟

了前体 mRNA 的加帽反应,而内含子剪切及外显子选择性拼接等真核细胞中涉及到基因表达和调控的重要的

生命活动并没有进行模拟.国际上较为成熟电子细胞,如美国的 Virtual Cell、日本的 E-Cell,研究重点多是在细

胞模型的建立,重点探讨的是细胞模型中的数值计算方法[4]、图形表达[5]以及生物编程环境[6],而对细胞模型的

实现部分的研究却不是很多.美国康涅狄格大学的 Virtual Cell 采用 J2EE 构建的客户端-服务器系统结构,生物

工作者可以使用 Virtual Cell 提供的生物环境编程接口来定制各种不同的细胞及各种细胞生命活动[7].日本庆

应大学的 E-Cell 是世界上最早的电子细胞模型,该细胞模型曾取得多项科研成果,例如对疾病基因的预测、探

讨细胞生命活动的未知规律等等[8]. 
为了精确地模拟真核细胞的生命活动,本文在已有 Analog-Cell 成果的基础上,提出了剪接体在细胞核中对

前体 mRNA 进行剪接加工的算法,完善了 Analog-Cell 中的前体 mRNA 的加工过程,即增加了对前体 mRNA 的

内含子剪切和外显子选择性表达这两个过程的模拟. 
本文第 1 节介绍前体 mRNA 剪接过程的生物学原理.第 2 节给出计算机模拟细胞基因剪接过程算法.第 3

节将应用这一算法在 Analog-Cell 中得到的模拟结果. 

1   前体 mRNA 的加工和修饰 

真核生物细胞的 DNA 经过转录后,形成前体 mRNA.前体 mRNA 不能立即进行翻译,需要对其进行一系列

的加工,以形成成熟的 mRNA[9].这一过程首先是在前体 mRNA 的 5′端加一个鸟苷帽子,在 3′端添加一段腺嘌呤

序列,然后在剪接体的催化下进行基因剪接过程.即由剪接体将前体 mRNA 链上不参与基因表达的内含子部分

剪掉,同时,剪接体还将需要表达的外显子片段拼接起来.其中,在前体 mRNA 中内含子进行剪切的位置,或者外

显子进行拼接的位置,称为剪接位点[10].最终,成熟的 mRNA 游离出细胞核进行翻译过程.这一过程如图 1 所示. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Fig.1  Eukaryotic mRNA processing 
图 1  真核细胞中 mRNA 的加工过程 

1.1   内含子剪切过程 

真核细胞中的内含子剪切过程需要进行两次转酯反应[11]:第 1 步是靠近内含子 3′端内含子分支位点的 A
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残基的 2′-OH 对 5′端的磷酸基团进行亲核攻击,形成 2′-5′磷酸二酯键连接的套环结构;在第 2 步转酯反应中,被
剪接的外显子 3′核苷酸分子的-OH 进攻 3′内含子末端的磷酸基团,最后在 3′内含子外显子剪接点处断开,套索

结构释放,两个外显子建立连接.这一过程如图 2[11]所示. 

 

 

 

 

 

 

 

Fig.2  Pre-mRNA splicing process 
图 2  内含子剪切的过程 

1.2   剪接体 

剪接过程中剪接体起到催化剪接反应的功能,实际上是由多种因子组装的复合体,包括杂性核 RNA 结合蛋

白(hnRNP)、小型核 RNA 结合蛋白(snRNP)等等.Reed 等人通过蛋白质组学方法证明,与前体 mRNA 剪接相关

的蛋白质因子大约有 145 种,它们参与 RNA 剪接过程中的不同环节[9,10].图 3 是组成剪接体最主要的几个剪接

因子参与内含子剪切的组装过程[9]. 

Exon1 pGU A (Py)n AGp Exon2

U1 SF1 U2A
F65

U2A
F35

Exon1pGU

U1

A
U2
A (Py)n AGp Exon2

U2A
F65

U2AF
35

Exon1pGU

U1

U2
A (Py)n

U4
AGp

U6

U5

Exon2

Arrangement to spliceosome and catalysis  

Fig.3  Process of spliceosome assembly 
图 3  剪接体的组装过程 

当前,生物学界对这些蛋白因子的研究尚不完整,所以目前不对这些小型蛋白进行模拟,而是在 Analog-Cell
的细胞核中添加一种新物质代表剪接体,并且在反应规则集中为这个新物质添加相应的反应规则. 
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1.3   选择性剪接 

前体 mRNA 的选择性剪接就是有选择性地将需要进行基因表达的外显子拼接成为成熟的 mRNA,即在同

一段基因中,其剪接位点和拼接方式可以改变[11].选择性剪接在细胞分化的基因调控中起到重要的作用,使得同

一段基因可以产生多种不同的蛋白,以应对外界环境变化和行使不同的生理功能.对个体分化发育和一些关键

的细胞生理过程如凋亡、细胞兴奋等的精确调控有重要意义[14,15].其过程如图 4 所示. 

 

 

 

 

 

Fig.4  Elementary alternative splicing events 
图 4  选择性剪接示例 

以上我们对真核生物细胞中前体 mRNA 剪接过程的生物学原理进行了简要描述.可见,真核细胞剪接过程

的主要过程是:从前体 mRNA 上将内含子的剪掉,以及选择性地将需要进行基因表达的外显子部分拼接起来. 

2   Analog-Cell 中前体 mRNA 剪接过程的模拟方法 

我们在 Analog-Cell 中提出一种新算法,模拟本文第 1 节叙述的前体 mRNA 的剪接过程. 
算法的开始条件是,当游离的剪接体移动到前体 mRNA 的 5′端附近时,剪接体会发生反应并附着在前体

mRNA 的 5′端,然后在基因链上移动,当移动到剪接位点时进行剪接反应.由于目前剪接位点预测技术的精度不

是很理想,所以当前使用剪接位点预测算法不能满足实验的精确性,因此使用在核酸序列数据库 GenBank 中经

实验验证过的剪接位点信息. 
我们在前体 mRNA 基因链上为每一个核苷酸分子添加一个递增的 ID 值属性,代表此核苷酸分子在前体

mRNA 链中的位置.同时,也为剪接体添加一个 ID 值(初始值为 0),标识剪接体当前在前体 mRNA 上的位置.主
要有两个作用: 

• 第 1 是剪接体通过判别 ID 值的大小,使其在基因链上沿着从 5′端到 3′端的方向移动; 
• 第 2 是结合查询 GeneBank 获得的剪切位点信息,使剪接体准确地在前体 mRNA 剪接位点处进行剪接

反应. 

2.1   模拟剪接体移动的反应规则与算法 

在Analog-Cell中,反应底物的状态可以在反应过程中发生改变,如果几种反应使底物的状态改变形成循环,
就能够实现几种反应的交替进行,形成一种类似于自动机的反应循环机制.例如,剪接体在前体 mRNA 上的移动

就是由两个反应(Reaction2 和 Reaction3)交替进行的[16].剪接体在基因链上移动的具体反应规则如图 5 所示. 
图 5 中,标识为 J 的球代表剪接体,实线代表两个核苷酸分子之间的氢键连接,粗线表明正在形成的氢键,虚

线表示正在断开的氢键.反应条件(reaction condition)中记录着触发此反应所需要具备的条件,反应条件之间是

“并且”关系,反应之后(after reaction)中记录的是反应的结果.所有的反应都由 3 种底物参与,其中,Cell1 和 Cell2
代表具备反应条件的底物.算法中通过修改剪接体的状态值,控制剪接体进行不同的反应.参照图 5 中的反应规

则,利用状态控制模拟剪接体在前体 mRNA 上移动的算法见算法 1. 
算法 1. 剪接体移动算法. 
1. 如果某段前体 mRNA 未经过剪接,并且前体 mRNA 的 5′端的反应范围存在剪接酶,则进行 Reaction 1: 

Pre-mRNA

Alternative 
splicing
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1) 剪接体与前体 mRNA5′端的两个核苷酸分子建立氢键连接; 
2) 修改参与反应的核苷酸分子的状态; 
3) 修改剪接体的状态,进行算法第 2 步; 

2. 循环,直到剪接体移动到剪接位点: 
1) 比较与剪接体连接着的两个反应物的 ID 值,进行 Reaction 2: 

a) 剪接体断裂与 ID 值较小的反应物的氢键连接; 
b) 修改剪接体的状态,进行循环第 2 步; 

2) 剪接体判断当前 ID 值是否等于内含子剪切位点: 
如果为假,进入循环第 3 步; 
如果为真,进入算法第 3 步; 

3) 剪接体当前 ID 值不是内含子的剪切位点,进行 Reaction 3: 
a) 剪接体与下一个核苷酸分子进行连接反应; 
b) 剪接体的 ID 值加 1; 
c) 修改剪接体状态,跳回至循环第 1 步; 

3. 剪接体处于内含子的剪切位点: 
修改剪接体的状态,进入剪切过程. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Fig.5  Reactions of the spliceosome movement 
图 5  剪接体移动反应 

2.2   模拟内含子剪切过程的反应规则与算法 

当剪接体移动到内含子的 5′端的剪接位点时,剪接体触发剪接反应,进入内含子剪切过程.在内含子剪切过

程中,剪接体主要进行两次剪切反应和一次连接反应:分别是在内含子的 5′端和 3′端位点各进行一次剪切,并催

化内含子的头节点与分支位点进行连接. 
剪切过程中,第 1 次剪切发生在内含子的 5′端剪接位点,剪接体催化基因链断裂,之后,剪接体保持与基因链

两端核苷酸分子的连接,并继续在内含子上移动.当剪接体在内含子上遇到分支位点时,剪接体催化分支位点处

的核苷酸分子与内含子的起始位点处的核苷酸分子建立氢键连接,形成内含子套索结构.接着,剪接体的状态跳
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回到在前体 mRNA 上的移动循环,直至遇到内含子的 3′端剪接位点,触发第 2 次剪切反应.这次剪切会从前体

mRNA 上剪掉套索结构的内含子. 
在使用内含子剪切功能之前,先要通过 GeneBank 获取所要模拟的前体 mRNA 的基因信息,包括内含子的

端点位置、内含子的分支位点等.接着,将这些数据输入 Analog-Cell 中储存基因信息的 STL 容器,程序中使用的

STL 容器中每一个容器内都保存有 5′端剪接位点,内含子的分支位点以及 3′端剪接位点这 3 个数据.每当执行

完一次内含子剪切后 ,该容器指针指向下一个容器 ,剪接体可以根据这里的数据 ,把基因链上内含子从前体

mRNA 上精确地剪掉,并形成符合生物学原理的套索结构. 
为了描述模拟内含子剪切过程所涉及到的反应,假设一段长度为 13 的前体 mRNA,其中的内含子部分是从

5~11,内含子的分支位点为 9.这一过程中所涉及的反应如图 6、图 7 所示. 
结合图 6 和图 7 中的反应规则,利用状态控制模拟内含子剪切过程的算法如下: 
算法 2. 内含子剪切算法. 
1. 剪接体在前体 mRNA 上移动到内含子的 5′端位点,进行 Reaction 4: 

剪接体断裂此位点处的氢键连接; 
2. 剪接体进行 Reaction 5: 

1) 剪接体与 ID 值较大一端的核苷酸分子的下一个核苷酸分子建立氢键连接; 
2) 剪接体的 ID 值加 1; 

3. 循环,直至剪接体移动到分支位点: 
1) 剪接体进行 Reaction 6: 

a) 剪接体与 ID 值较大一端的核苷酸分子的下一个核苷酸分子建立氢键连接; 
b) 剪接体的 ID 值加 1; 

2) 剪接体判断自身当前 ID 值是否为内含子上的分支位点: 
如果为假,进入循环第 3 步; 
如果为真,进入算法第 4 步; 

3) 如果不是分支位点,修改剪接体状态,进行 Reaction 7: 
a) 剪接体断裂与当前所连接的 ID 值第 2 大的核苷酸分子之间的连接; 
b) 修改剪接体状态,跳至循环第 1 步; 

4. 如果是分支位点,修改剪接体状态,进行 Reaction 8: 
1) 剪接体将所连接的内含子头部节点与分支位点建立连接; 
2) 剪接体断裂与内含子头节点的连接; 
3) 修改剪接体状态,跳至剪接体在前体 mRNA 上移动的循环,直到剪接体移动到内含子的末端位点 

时,进行算法第 5 步; 
5. 剪接体移动到内含子末端位点,进行 Reaction 9: 

1) 剪接体与内含子末端节点下一位核苷酸分子建立连接; 
2) 剪接体将末端位点与其下一位核苷酸分子断裂连接; 
3) 剪接体断裂与末端位点的连接; 
4) 完成内含子末端位点剪切,进行算法第 6 步; 

6. 剪接体进行 Reaction 10: 
将连接着的两段 DNA 链连接; 

7. 完成一次内含子剪切过程,修改剪接体状态,剪接体进行 Reaction 2,继续在前体 mRNA 上进行移动. 
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Fig.6  Reactions of spliceosome’s first splicing and moving on intron 
图 6  剪接体进行第 1 次剪切及在内含子上移动 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
Fig.7  Reactions of spliceosome’s second splicing and formation of the lariat structure 

图 7  剪接体第 2 次剪切和内含子套索结构的形成 
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J.state= =5                           and
Cell 1.ID= =J.ID+1             and
Cell 2.ID= =Cell 1.ID+1     
After Reaction 6:
J bond with Cell 2               and
J.state=6     
Reaction 7 Conditions:
J.state= =6                           and
Cell 1.ID<Cell 2.ID
After Reaction 7:
J debond with Cell 1           and
J.state=5              
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Reaction 8 Conditions:
Cell 2.ID= =branch site      and
J.state= =5
After Reaction 8:
Cell 1 bond with Cell 2      and
J    debond with Cell 1       and
J.state=3

Reaction 9 Conditions:
Cell 1.ID= =Splice site       and
Cell 2.ID= =Cell 1.ID+1     
After Reaction 9:
J bond with Cell 2               and
J.state=7                              and
Cell 1 debond with Cell 2   and
J debond with Cell 1 

Reaction 10 Conditions:
J.state= =7                           and
SelectList[i]= =1
After Reaction 10:
Cell 1 bond with Cell 2       and
J.state=2     
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2.3   模拟外显子选择性表达过程的反应规则与算法 

目前,生物学界对细胞的基因选择性表达的研究大多数是为了揭示某个基因的多种剪接表达形式,目前依

然没有对于选择性剪接一般性的结论[18],即现在还无法使用算法准确预测外显子的选择性拼接.为了提高实验

的模拟精确度,我们采用外显子选择性向量的方法模拟外显子的选择性剪接. 
我们定义的外显子选择性向量是一个包含若干个 1 和 0 构成的数字向量,其中: 
• 0 代表对应的外显子片段不表达,即下一段外显子不在成熟的 mRNA 中; 
• 1 代表该外显子表达,将被添加在成熟的 mRNA 中,外显子选择性向量的长度根据外显子个数而定.实

验时,可根据需要定义这个向量的长度. 
例如, 

SelectList=(010110…). 
这种方法可以让实验者根据需要,自定义外显子选择性向量来模拟不同的基因表达.我们可以将细胞的多

个基因的多种外显子选择性向量添加到数据库,这样,细胞可以根据自身目前所处环境和细胞生理的需求,采用

不同的外显子选择性向量,进而产生不同的蛋白,这样可以构建细胞随环境改变而采取的自我调节机制. 
当剪接体进行算法 1 中的第 1 步,或者进行算法 2 中的第 6 步时,会查找当前外显子选择性向量,如果为 1,

则继续进行算法 2;如果为 0,则按照算法 3 进行外显子的剪切.算法 3 及所涉及的反应见算法 3(如图 8 所示). 
算法 3. 选择性剪接算法. 
1. 当剪接体剪切掉一个内含子片段时,或者当剪接体刚附着在前体 mRNA 的头部时,判断当前选择性向量 

中的值,判断结束后,向量指针自增,并更新反应队列; 
如果为 1,进入算法第 2 步; 
如果为 0,进入算法第 3 步; 

2. 如果当前外显子向量中的值为 1: 
剪接体进行 Reaction 10:将左右两端的氨基酸链连接上; 

3. 如果当前外显子向量中的值为 0,剪接体进行 Reaction 11: 
剪接体与下一位核苷酸分子建立连接; 

4. 循环,直到剪接体移动到前体 mRNA 的 3′端或者外显子的 3′端: 
1) 剪接体进行 Reaction 12: 

剪接体断裂当前与其连接着的 ID 值第 2 大的核苷酸分子之间的连接; 
2) 剪接体进行 Reaction 13: 

剪接体与下一位核苷酸分子建立连接; 
3) 剪接体判断自己的 ID 值是否等于下一段内含子的前端位点: 

a) 如果为假,进入循环第 1 步; 
b) 如果为真,进入算法第 4 步; 
c) 如果剪接体的 ID 值等于前体 mRNA 的长度值,则进行算法第 5 步; 

5. 如果剪接体的 ID 值等于下一段内含子前端位点,则进行 Reaction 14: 
1) 剪接体与外显子末端位点下一位核苷酸分子建立连接; 
2) 剪接体断裂与外显子末端位点之间的连接; 
3) 剪接体断裂外显子的末端位点和其下一位核苷酸分子之间的连接; 
4) 修改剪接体的状态,进行内含子剪切反应; 

6. 剪接体已经移动到前体 mRNA 的尾部,剪接体脱离前体 mRNA,算法结束. 
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Fig.8  Reactions of spliceosome in alternative splice process 
图 8  剪接体参与选择性剪接过程的反应 

3   Analog-Cell 中前体 mRNA 剪接过程的模拟结果 

我们使用 Analog-Cell 构建了一个特殊的细胞模型,并使用上文中描述的算法模拟真核细胞的基因剪接过

程.在这个细胞模型中,有一条长度为 25 的前体 mRNA 链和若干个游离的剪接体,该前体 mRNA 的基因结构如

图 9 所示. 

 

 

 

Fig.9  Structure of pre-mRNA in experiment 
图 9  实验中的前体 mRNA 的结构 

在Analog-Cell中输入基因序列后,再将上文中提到的反应规则全部输入进程序.运行程序,可以看到剪接体

在前体 mRNA 上移动并进行基因剪接的全部过程.剪接体会在基因链上边移动边判断当前位置是否是剪接位

点,如果是,则进入剪接过程,如图 10(a)所示.图 10(b)~图 10(d)中是内含子剪切过程,剪接体依次进行上文中所提

到的反应,将内含子以套索形状从前体 mRNA 基因链上剪掉.图 10(e)、图 10(f)是剪接体将不表达的外显子部

分从基因链上剪掉.进行了剪接反应过程之后,剪接体会在前体 mRNA 上一直移动下去,直到在基因链的末端脱

离基因链.此时,基因剪接过程结束,形成成熟的 mRNA.图 10(a)~图 10(f)是当外显子的选择性序列为(101)时的

程序运行截图. 
图 10 中,方框中标识的 J 代表剪接体,第 2 个数字是剪接体此时的状态值,最后一位的数字是剪接体的当前

ID 值.图 10(a)是当一个剪接体游离到前体 mRNA 的头部时,剪接体附着在此段前体 mRNA 的头部,而另外一个

剪接体状态没有发生改变.图 10(b)是剪接体移动到了第 1 个内含子的 5′端的剪接位点,并开始进行内含子剪切.
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图 10(c)是剪接体引导内含子的头部核苷酸分子与该内含子的分支位点建立连接,并形成内含子套索结构.图
10(d)是剪接体从前体 mRNA 上剪掉了一段内含子.图 10(e)中由于选择性向量的第 2 位是 0,所以该段外显子被

从前体 mRNA 上剪切下来.图 10(f)是剪接体将此段外显子剪掉,并开始进行第 2 段内含子的剪切.3 个典型的模

拟结果如图 11 所示. 

 

 

 

 

 

   
   
 
 
 
 
 
 
 
 

C: Pre-mRNA’s Cap; T: Pre-mRNA’s Tail; L.S.: lariat structure; I.C.: The intron cut; E.C: The exon cut 

Fig.10  Process of pre-mRNA splicing in experiment 
图 10  实验中的前体 mRNA 的剪接过程 

 

 

 

 

Fig.11  Three typical examples of pre-mRNA splicing result in experiment 
图 11  前体 mRNA 剪接模拟结果的 3 个典型示例 

图 11(a)是选择性向量为(101)时运行的结果,中间的外显子被剪掉.图 11(b)是选择性向量为(111)时运行的

结果,3个外显子全部保留在成熟的 mRNA中,两个内含子被剪掉.图 11(c)是选择性剪接向量为(100)时运行的结

果,后两个外显子和两个内含子被剪掉. 

4   相关工作 

由于目前电子细胞的研究比较重视细胞建模以及计算效率,并且生物学界在对细胞剪接过程的研究也不

是很彻底,到目前为止还没有出现关于细胞基因剪接的相关模拟算法.在一些电子细胞中,比如 Smart Cell 和

VICE Cell 的模拟还停留在原核生物的层面上,没有对剪接过程的模拟.而在一些较为成熟的电子细胞中,例如

Virtual Cell 和 E-Cell,它们可以对真核生物细胞进行模拟,但出于提高计算效率和模拟速度的目的,它们没有使

J, 1,0

J, 2,1

C

T

(a)
(b)

J,4,3
L.S.

J,3,10

(c)

I.C.

J,9,12

(d)

J,9,15

(e)

E.C.

J,3,16

(f)

(a) (b)
(c)



 

 

 

欧阳丹彤 等:电子细胞模型 Analog-Cell 中前体 mRNA 剪接过程的模拟与研究 2283 

 

用算法动态随机地模拟剪接过程.目前,支持随机动态模拟基因剪接过程的只有 E-Cell,但是在 E-Cell 中没有图

形化界面模拟剪接过程. 
在 Analog-Cell 中应用本文提出的算法,增强了细胞模拟的深度,为了模拟更为复杂的真核生物细胞打下基

础.并且,借助 Analog-Cell 的图形化显示以及动态随机性等模拟特性,使得前体 mRNA 剪接的模拟相比较其他

的电子细胞具有一定的优势. 
对于剪接过程动态模拟的研究,还与其他电子细胞相比,几个主要的电子细胞[18−22]之间的对比见表 1. 

Table 1  Contrast between several major electronic cells 
表 1  几种主流电子细胞之间的比较 

E-Cells Simulate mRNA 
splice process 

Simulate 
eukaryotic cell

Graphical
interface

Nation & 
birth time Application 

Virtual cell No Yes No America, 2004 A software environment for 
computational cell biology 

E-Cell Yes Yes No Japan, 1998 A computational system for 
constructing whole cell models 

Cyber cell No Yes Yes Canada, 2003 Simulator for complex metabolic 
and chemical pathways 

VICE cell No No No Italy, 2005 Success to simulate prokaryotic cell to 
survive in normal environment 

Smart cell No No No Germany, 2004
A framework to simulate cellular processes

that combines stochastic approximation 
with diffusion and localisation 

Analog-Cell Yes Yes Yes China, 2007 Permit user to observe the stochastic 
activities of cell in molecular level 

5   结  论 

本文提出了一种新的基于电子细胞模型 Analog-Cell 模拟真核细胞前体 mRNA 剪接过程的算法.该算法具

有两个特点:(1) 依据细胞学研究成果,模拟出功能一致,结构类似的剪接体及由剪接过程所形成的套索结构内

含子;(2) 模拟了真核细胞的选择性剪接,为 Analog-Cell 下一步模拟基于环境变化的基因调控打下基础. 
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