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    摘要：21世纪把人体中90%以上的垃圾DNA与宇宙中90%以上的暗能量、暗物质类比，形成了两种会聚技术---纳米会聚技术和三旋会聚技术。
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     二、垃圾DNA的信息学意义
     1、垃圾DNA与会聚技术的信息联系
     如果把纳米、生物、信息、认知跟微积分、相对论力学、量子力学、热力学等科学看作玉石矿，那么会聚技术就类似玉石雕刻工程师；从万有理论来说，把垃圾DNA和两暗材料的大胆类比，能雕刻出什么？它们又会雕刻出什么呢？
    我们的回答是，随着人类基因组研究不断深入，发现只有约3%的人类基因组是由外显子序列组成的，其余所谓“垃圾DNA”主要包括内含子、简单重复序列、移动元件及其遗留物，因此对于占人类基因组97%的非表达序列的研究会成为热点---在基因克隆和基因表达研究的过程中，假基因或冗余基因、垃圾DNA是经常碰到的问题。根据是否保留相应功能基因的间隔序列（如内含子），假基因分为两大类：一类保留了间隔序列（如珠蛋白假基因家族），另一类则缺少间隔序列。后一类假基因又称为处理后的假基因或返座假基因。垃圾DNA即使真的是基因冗余，就已成为基因的一部分；它既然是不同基因的嵌合体，它就参与了基因的“连续”与“间断”的万有理论。
    连续与间断跟合作与对抗、实体与虚空的对应，已知它们正反之间的间断是靠信息在联系---信息论包含了生命、宇宙乃至一切，即使DNA也只是一种信息存储物质，这能帮助人们解开生物基因组密码之谜。但“黒洞信息悖论”似乎又可能否定这一点，这是怎么一回事呢？
    其实解答“信息悖论”并不难。一是靠复数运算来解决，如实数信息和虚数信息既是可以加起来的，又是在分开计算；这对“黒洞信息悖论”来说，就是黒洞之外的信息不会丢失，黒洞信息之内的信息也不回丢失。二是靠整数数轴来理解，如在数轴上整数集的正负整数元素是对称的，也是正反连续可分的；这对“黒洞信息悖论”来说，就是黒洞之外与黒洞之内，由于信息的性质是可以对称和连续理解的，也就不会丢失的。那么信息是不是具有整数的性质呢？这是无容置疑的，信息计量的二进制就是比其他多位数进制更绝对的整数性质的证明。因为信息即使是属于实数，但它也只类似属于实数中的整数集，是自然数集的扩充，这与实数中的无理数集是绝对有区别的---即使是模糊数学，这也是人测原理而不是人择原理，因此模糊数学有小数，但只要定下小数位，就可以小数位的单位换算成整数集---这被称为“信息论”的理论基础。对此，整数集最早被用来认识自然发现的元素单位，张学文先生非常精辟地说是“个”。从“个”的角度，对“信息”下一个定义，王红旗先生说，“信息”是一个以“个”为基本量化单位的物理名称，这有助于甄别出“信息”与“物质属性”的根本概念的不同。香农于1948年发表的《通信的数学理论》论文，创立信息论的伟大之点也正是在这里。这是“黒洞信息悖论”者们，犯下不了解“信息”常识所以出错的地方。
    不信，请看香农对“信息”的定义：信息的最基本形式是某—事物的对与错——这可以用一个二进制单位，或者说—个“比特”，以“1或“0”的形式来表达。“1”和“0”是属于整数集最具有群论特色的元素。香农在确定了整数集的基本元素后，才对信息的其他较为含糊的方面，如信息是从一个地点传送到另一个地点进行定义---在这一过程中，因有各种形式的“噪音”---我们说它含糊；也说它因总是有办法，如信息编码，再用打包信息的整数集，来对付噪音的干扰，使信息完整地通过，以保证通信量在通信系统的运载能力。
   （1）DNA与纳米会聚技术
   “纳米级”指的是分子水平。通常两个原子之间的化学键大约为0.15纳米。DNA的双螺旋直径大约两纳米，螺距为3.5纳米左右（约10个碱基对的距离）。以纳米级尺度为基础的纳米、生物、信息和认知等科学技术的方法，认识基因和基因组，第一是已能利用纳米孔方法改进基因组排序。例如，美国加州大学圣迭戈分校的物理学家们就发展了一种快速、廉价的DNA排序技术，他们把DNA链通过一个非常小的纳米孔，以测量得到电学信号，从而确定DNA链上的各种基因的排序。这项技术将使基于基因组的个性化医学发展，更接近于实际应用。这是物理学家们对DNA分子的运动和电子学涨落的计算机模型进行数学计算，提出的一种识别组成DNA链的四种不同的基（A，G，C，T）的方法。他们使用直径大约一纳米的氮化硅孔，氮化硅在一般的纳米结构中很常用，实用也很方便。小孔旁边放置有两个金电极，它们可以记录下DNA链通过小孔时垂直于DNA链的电流信息。因为每种DNA基的结构和化学性质都是不同的，所以它们给出的电子学信号也不同。以前的用小孔测量DNA排序的方法之所以不成功，主要是因为DNA链上打了结或有弯折，这样就给信号引入了非常大的噪声，对此，新方法利用了垂直于DNA链的电流的特性，它减小了DNA结构带来的信号涨落，所以它可以使噪声最小化。
第二是DNA不仅仅是生命的密码，还是制造纳米级构件和设备的通用元件。这为DNA的应用开辟了广阔的新天地，而不仅限于认识自然界中生物领域的进化。例如，DNA的互补碱基对能够优先结合形成双螺旋链，通过现代生物技术合成适当的DNA片断，就可以使它们按计划自行装配成复杂的结构，制造出的很长的DNA分子，上面可以排列着根据意愿选择构建的模块序列。如用DNA制造规则的栅格，能够有序地容纳多个生物大分子，它们的基本元件和结构只有1到100纳米大小，能用X线晶体成像术测定它们的结构。这种栅格还是搭载纳米级电子元件的平台，作为工作设备这是药物推理设计或设备制造过程中的一个重要步骤。又如利用DNA制造的分子水平的精密活动的DNA元件，还可用于纳米机械的传感器、开关、镊子以及更精密的机器人。 
   第三是合成分枝状DNA链，并实现稳定枝状DNA分子---这是遗传工程学中的“粘性末端”的应用。天然的DNA形成一条像长绳的直链，但直链不是DNA存在的唯一形式，在细胞内某个过程中，DNA主要以一种分枝状的大分子形式存在。这种分枝结构形成于DNA双螺旋部分解旋成为两条单链时，如发生DNA复制（为细胞分裂作准备）和重组（遗传物质在配对的染色体之间交叉互换，就和精子卵子形成时的情况一样）的阶段，当双螺旋中的一条链比另一条多延伸出几个未配对的碱基时，粘性末端便产生了，通过粘着，突出的部分与另一条有着互补碱基的DNA链相结合；或者重组过程中发生的交叉互换，其间两条DNA断裂并部分解螺旋，四条DNA链接在一起形成有些类似交叉路口的结构。 
    （2）DNA与三旋纳米会聚技术
     A、DNA与孤子演示链
     有的人不了解或不细看《三旋理论初探》一书，往往认为三旋是把类似一个球的旋转与一个一块铁饼的旋转看成是两种有本质差别的物质运动，就指责说，“三旋理论”不知球可以看作是许多块饼组成的，而通过对旋转运动作的这种“本质分类”来建立的“万物之理”；这是对微积分原理一无所知，即使旋转运动真的可以有这样本质不同的分类，也无法说明它能解释万物---人世间也有这种天大的笑话，活生生地勾画出这类人对三旋理论的一无所知。三旋理论的核心是环面与球面拓扑不同伦，以及类似环面的类圈体的三种自旋。它引发球量子与环量子之争、产生孤子演示链模型，对DNA双螺旋的数学、物理和化学模拟有重大突破---因为在各国使用的DNA双螺旋结构教学模型，都是球量子模型，它直观形象，但复杂，且不能演示孤波模拟。而通过模拟双螺旋结构存在的孤波现象，也许能够揭开DNA双螺旋结构的本质何在？
    因为三旋理论与卡路扎--克林理论不同：如果把空间中一系列的点加在一起看成一根线的话，卡路扎和克林是把这些点作为极其微小的圆圈，再叠合起来形成圆柱形，而把这个直径如此细微的圆柱形看成一根线的。三旋理论则坚持，这些圆圈是耦合组成链，再把这条微小链看成一根线的。循着这条思路，把两根圈链编码耦合起来，挪动冠链圈，在垂直的时候，就会产生机械孤波滚动。我们把具有这种功能的圈链，称为“孤子演示链”。孤子演示链与DNA结构的相似性，是DNA属于高分子化合物的由四种核苷酸连接起来的很长的长链，这些DNA碱基对的组成有一定的规律，如果把A、T、C、G都换成圆圈表示，再把两条长链垂直，DNA分子与图表示的孤子演示链是非常相似。
    B、环与基因
　　基因中有没有类似环面的类圈体图像呢？有，例如在有丝分裂研究中，实时荧光显微镜生成的电子显微图片，可以反映细胞分裂后期将染色体运输到核纺锤体杆上的机制，染色体似乎是通过黏附在着丝点微管聚合物上达到其目标的。微管聚合物通过一个构象变化来分解，该构象变化推动Dam1环状复合物（芽殖酵母着丝点中的一个重要微管结合元素）沿其晶格运动，就是一种环面图像。
    又如，T2和T4噬菌体相似且大部分基因是共同的，它们的遗传学图是环状的。但电子显微镜研究表明噬菌体DNA又是线状的。为什么线性DNA却具有环状的遗传图？实验结果表明，从这些噬菌体中分离得到的DNA具有末端冗余，并有环状排列的基因次序。所谓染色体的末端是相同的，即它们是冗余的；带有线性的、末端冗余的、单个染色体的病毒，是怎样产生各种不同末端冗余并有环状排列基因次序的染色体的子代的呢？由一个线性染色体产生环状遗传图的特征是，每个染色体的末端是不同的，如一个染色体可能是abcdefg……wxyzabc，而另一个染色体的顺序可能是defghi……xyzabcdef等。这是DNA复制和子代DNA分子包装到T2和T4噬菌体头部的特殊方式所决定的。这其中头部满装机制的特殊DNA包装方式，能解释噬菌体颗粒中基因的末端冗余和基因次序的环状排列。例如，当用核酸外切酶(它仅从5'端开始消化DNA分子)处理T4 DNA时，产生相互互补的单链末端，然后这些末端自身折叠，杂交形成环状分子。如果末端不是冗余的，末端就不会互补，因而也就不会产生环状的分子。
     2、垃圾DNA与获得性遗传
    我国有不少人致力于获得性遗传的基因创新，也许垃圾DNA表征的“连续”与“间断”，能诠释他们对环境进化不解复杂分子体系的“不可回复性复杂度”的情结。
    其一是，从环境有过一个称为引起生命起源的“黑暗状态”阶段的存在，说明环境也是“间断”的。并且“黑暗状态”模型能证明，生命是一个有机统一的过程，生命不仅仅是一组DNA碱基，其中还是包括了它们置身其中的物理环境---环境是配合基因“连续”与“间断”的信息，这可以解释为什么水是生命的关键因素。因为生物活性状态与组成DNA的核酸碱基，与通过整个生命体所创造的微环境而保证有关；通过与配对碱基和/或周围碱基的联系，能使得有破坏性的物理能量以热量的形式散发掉。但如果组成DNA的碱基本身处于孤立状态，是无法保持稳定性的。科学家们在一个试验中观察到，经过紫外线激光照射的核酸碱基，对紫外线的照射作出了异常快的反应，并会自发地进入一种不断振荡的“黑暗状态”的不稳定状态；尽管黑暗状态的持续时间不长，但已足够让DNA发生突变，且碱基很难从物理破坏中完全恢复。联系几十亿年前，当DNA的碱基最初形成的时候，地球的臭氧保护层尚未出现，紫外线辐射非常强烈；因此，原始的DNA结构很容易进入易受光化学破坏的黑暗状态的损伤，难以存活和生命进化。但黑暗状态，因水的存在会消失，最初形成的DNA碱基被保留下来，并成为了后来出现的更为复杂的生命形式的基础。但为什么在DNA保持稳定状态过程的现代复杂的生命活动中，水并不是必须的呢？这是因为这种“间断”在生命体中存在着其它的一些机制来完成这一任务，而并不总是需要水的参与。
    其二是，基因的“间断”属于不可回复性复杂分子体系，环境的自然选择驱动渐进式进化是基因的“连续”，为什么它们不相悖，是因为分子体系复杂度能通过一种称为“分子探索”的过程逐步进化。科学家们通过运用新技术再现远古基因，重现了自然选择是如何驱动复杂分子体系演进的。例如，通过受体DNA序列进化研究，用一个调控机体行为和肾功能的专一性相互作用激素---醛甾酮的精细的分子复杂度样本实验，发现在人体中进化成具有现有功能所必须的仅两个基因突变是受体，这解释了存在于4亿5百多年前的远古受体旧基因，被功能迥异的选择牵制着，由进化驱动力驱使参与新的相互作用和功能作用应答。其机制是，在醛甾酮激素实际进化过程很早以前，就具备了能被此激素活化的能力，当醛甾酮激素后来进化的时候，这使得它能够预先适应并被选中参与这一新的功能关系，显示了古老受体同样可以应答更为古老的结构相似激素。
　　3、垃圾DNA与时间箭头
    “信息”不仅含有一个以“个”为基本量化单位的整数集意义，而且还含有“个体熵”流的时间物理意义。垃圾DNA熵流正是一部时间简史的记录。
    （1）基因冗余的时间熵流编码
     20世纪90年代冗余理论进入生态学理论，有人认为，将“垃圾DNA”叫做“冗余DNA”可能更确切；从时间熵流编码看，有道理。冗余(redundance)概念来源于自动控制系统可靠性理论，它给冗余的定义是，对于特定的一个系统以及该系统的各种组成部件,其寿命总是有限的,不可避免地会发生故障。为了确保系统的正常运转,必须为系统配制一定数量的备用零件,即构成所谓的冗余。即没有冗余的系统经不起外界随机事件的干扰，是脆弱的，必须具有足够的冗余才能维持其结构和功能的正常进行。冗余理论涉及有物种冗余、层次冗余、基因冗余和生长冗余等，所谓基因冗余，指在一条染色体上出现的一个基因的多拷贝现象。例如,黑腹果蝇核仁组织者含有上百个编码18S和28S rRNA基因的重复拷贝。
　　在基因组结构中，DNA序列有基因序列和非基因序列分类。基因序列，指以起始密码子开始，终止密码子结束的一段DNA序列，称为开放阅读框。非基因序列，指基因序列以外的DNA序列。分子遗传标记是指在核酸分子水平，对具有相对差异的等位基因DNA多态性的标记，广泛存在于高等生物编码区和非编码区，又称为DNA分子标记，是DNA水平上遗传变异的直接反映。而编码序列指编码RNA和蛋白质的DNA序列；非编码序指内含子和基因的间隔序列。许多分子标记表现为共显性, 能够鉴别出纯合基因型与杂合基因型，而提供完整的遗传信息分子遗传标记发展。其中，基因组中只有一份的DNA序列称单一序列；基因组中重复出现的序列称重复序列。例如，STR，SNP，微卫星DNA等。微卫星DNA标记 ，指以2－7个碱基为核心单位串联重复而成的一类序列（微卫星DNA又称为短串联重复序列）,由于核心序列重复数目的变化而在群体中呈现出遗传多态性。这里，以DNA酶切片段的长度的不同，形成的多态性称限制性片段长度多态性；数目可变的串联重复多态性指重复单位相对较小,由重复单位的序列差异和数目变化,可形成丰富的多态性称简单序列长度多态性。
    数据库的冗余是DNA和蛋白质序列分析时常碰到的一个棘手问题。DNA和蛋白质数据库中的很多记录是属于同一基因和蛋白质家族，或在不同生物体上发现的同源基因。这些记录如果的确非常相近，可以被认定为它们是相同序列，但一些显著的差异可能是由于基因组多样性的结果。其次，还有载体序列污染、异源序列污染、序列的重排和缺失、重复因子污染、测序误差和自然多态性等人为假象。所以实际研究中，试验数据往往是“随机”地从数据库各簇中，选取一个数据样本来组合所谓的“代表性”数据样本。
    但这一切并不影响把90%以上的垃圾DNA与宇宙中90%以上的两暗“材料”作类比。一是从环量子三旋编码规范的夸克立方周期全表看打造物质，可定义物质为宇宙量子避错码，暗物质正属于宇宙量子冗余码。二是数量的类比也相似，即从宇宙缔造普通物质和暗物质、暗能量的环量子三旋编码方法看待，发现共约162个量子编码，按广义泡利不相容原理及夸克的味与声的避错选择原则，普通物质约占24个，其余大部分留给了暗物质。所以宇宙缔造暗物质、暗能量和垃圾DNA看似是怪异，但其本质极也简单和一致，实为量子冗余码的暗物质，是对应实为基因冗余码的垃圾DNA的。
   （2）时间是有用的
    DNA序列从系统的眼光看，是处在不断的演化过程。这是一个复杂系统的演化过程，个体和系统的自我复制插入生成新的基因，受环境、时间流影响发生的基因突变，占据基因组绝大部分区域的“垃圾DNA”，并非完全没用。如今一些科学家认为，不编码蛋白质的基因不是垃圾；也许未加利用的人类基因组DNA片断（包括一些长的没有已知功能的DNA链）的垃圾DNA，大量存在的原因和时间熵流编码有关。
   地球上绝大多数生命以DNA为遗传物质，另有一些病毒使用RNA。生物的遗传信息，就是DNA链上这些字母的排列方式，将蓝图转化为实际产品的过程；这是一段DNA，根据其碱基序列合成出对应的RNA序列（转录），然后RNA序列信息指导氨基酸拼合形成蛋白质（翻译）。这也是一个生物体内的时间箭头，有人比喻是，DNA发出命令，RNA挥动鞭子，蛋白质则是卖苦力的牛马。这个时间信息由细胞中的DNA分子携带，不过，像人类这样复杂的生物，遗传基因只占到DNA的百分之几，其它的DNA明显地没有用处，那么它是否也携带有生物种群、群落等时间熵流的信息呢？这些非遗传基因区域也潜藏有信息，正是利用信息论这一技巧，1992年斯坦利发现垃圾DNA内部存在“冗余”。
    例如，科学家发现生物越复杂，其携带的垃圾DNA就越多，这些没有编码的“无用”DNA，恰恰是帮助高等生物进化出了复杂的机体的。在进化年代上，所有的返座假基因都在哺乳动物辐射之后出现，即返座假基因只存在于哺乳动物中。人DHFR Ψ1假基因在人群中甚至还有一定的多态性。由于返座假基因对于物种本身没有提供什么明显的选择优势，也说明了这一点---它类似时间熵流的一种“分子寄生物”。也有认为，产生大量返座假基因的非病毒返座作用，作为一种进化的主要动力，通过促进序列连续性的复制、散布和重组，保持着真核生物基因组的流动性。由于基因组的流动性保证了胞核和胞质这两个不同遗传区域的遗传信息的持续交换，通过遗传信息复制性散布产生大量新的序列组合的返座作用，就能从很多不同的方面来塑造和重塑真核生物基因组---这些看似无用的时间熵流遗传变异，为物种进化的正选择、负选择以及中性漂变提供了丰富的原材料，从而成为物种进化不可或缺的有用“工具”。而且，一个曾经有功的基因逐渐变得无用后，并不能象做手术一样被准确切除；即时间熵流标志它们的最大来源，可能是进化中应付过千千万万不同环境的基因遗老。
    实验证明，在细胞有丝分裂中，随机切除一个片段，有2/3概率造成细胞致死的移码突变；在减数分裂中，单方的切除使得减数分裂时配对不准，配子致死，双方的同步切除在概率上几乎不可能。有人说，去除无用基因的风险很高，所以基因组“宁愿”带着它，不愿用“休克疗法”，直到负担重得使个体适应度严重降低，才在“革命”和“负赘”之间寻找一个平衡点，使得生存代价最小化。故同样规模的生物，冗余DNA的比例差不多。时间熵流冗余DNA越多，突变的实验场所就越多；这可以类比它们为人类文化中沉默的知识、经验，以及业余科学爱好者，说不定哪天就发现了新用场。
   （3）生命物质不仅是个体存在，也是一种系统的存在。同样，在复杂生命个体，不是仅存在一个基因而是存在基因组；基因组是一个复杂得让人望而生畏的生物化学机器，它在三维空间和一维时间内运转，只有基因组才是存在于染色体中并控制一个生物体如何发育的全部遗传信息。它不是从一代传到下一代的静态文本，而是动态的相互作用三联体。如果把基因的DNA看作第一层，那么第二、第三层的交换信息，是不同于编码蛋白质的基因第一层的信息。由各式各样“编码RNA”的基因组成的第二信息层，隐藏着巨大的非编码DNA碎片，产生了活性RNA，通过它们深刻地改变了正常基因的行为。“基因组机器”的第三部分，可能比活跃的RNA基因更为重要，因为它才是遗传信息的交换信息---“基因表型层”是其载体。这些信息贮藏于围绕且结合到DNA上的蛋白质和化学物质中，所以被称为“基因表型标记物”，当然它并未改变基本的DNA序列。
    基因表型的密码（交换信息）虽然完全有别于DNA密码（结构信息），但是这里实际隐含着量子力学式的互补性解释：客体运动服从严格的因果律（结构-功能）与凭依时空（位置）描绘客体的一切现象，这两项经典要求不可能同时满足。垃圾DNA的信息取向是什么？对此的理解是，在微观受测体系的量子描述和宏观观测体系之间只有用“交换信息”概念，才能对观测体系和受测体系之间联系给以恰当描写。完备了的“信息范型”（包括结构信息、信息增殖）之所以能逐步形成一个关于测量工具的现实理论，是它能使微观受测体系的量子描述与宏观观测体系之间，达到统一的联系。不可逆放大过程，是信息增殖过程之一；额外维的显生，是信息增殖过程之二。这都是用物质能量语言描述的交换信息所导致的新功能、新结构；时间熵流其实质是使基因组，根据机体自身的结构信息以及内外环境条件的适当表达，才形成交换信息的遗传性状，即遗传学让路于基因表型学＝结构信息让位于交换信息。
    生物学史上最大错误之一，是只注意了结构信息看不到交换信息。而正是注意力的偏离，人们不能认识非编码序列的介入，可能以RNA分子的形成传递平行信息。澳大利亚S.Mattick指出：RNA的优点是它有一个特殊的序列，因此它是数字化的，就像邮政编码一样。它能与其他RNA片断、DNA蛋白质甚至小分子化合物相互作用，形成交换信息的共同载体。细胞生命体除了基因层次上的结构信息，还应该在基因组层次上看到交换信息，因为基因组，是DNA、RNA、蛋白质三元素相互作用的信息系统，作为信息增殖的过程看，遗传信息的形成、存储、表达和传输经常是在这三元素相互作用中实现的，三元素相互作用比二元素相互作用增加了更多的可能性和复杂性。如RNA和蛋白质可对DNA序列有运算功能，对DNA中某些位点的某些符号进行修饰（如删除或插入）等，这都将使基因组的编码信息量增殖。又如，基因调节路线可通过蛋白质反作用于DNA，也可由调节基因的转录物作用于操纵子的RNA。
    表观遗传的信息增殖过程，直接说明了信息编码的多样性，怎样在相互作用中实现增殖。虽然编码信息量的增殖速度可作为物种进化速率的标度，但若增殖速度不能适应环境的剧变（如资源匮乏），那么物种就可能会濒临灭绝。有的细菌在产生中丢失功能，而使基因组的编码信息量减少，这是一种退化现象，当然也就不属于信息增殖律描述的范围。从分子水平阐释生命活动的信息增殖律---研究每一基因组的编码信息量演化，把握垃圾DNA情况，就能清楚垃圾DNA编码“连续”与“间断”的时间量子化信息意义。
    生命系统的内环境（基因→细胞→人体）与外环境相互作用为使系统处于低熵有序的热力学稳定态，必须保持向环境外移的熵流（生命的"负熵流"）---人体内部健康细胞具有熵产生率极小的特性，癌细胞则有比正常细胞更高的熵产生率。与此同时，生命系统的热力学有序性要求它和环境有信息交换，即把生命系统的结构信息转录为交换信息。因此信息和熵虽有基本相同的表达式，但因自由度不同，二者有本质差异，从量上看，结构信息量是熵在某个子空间上的投影，熵流不等于负熵（信息）流，但熵流作为载体可以负载结构信息（漂移）和交换信息（增殖）。
    其次，交换信息是正增殖还是负增殖取决于：信息传输中，通过生命系统网络结构是否能增加系统的容错性和耐攻击性。2003年度诺贝尔化学奖得主（两位医学博士：阿格雷、麦金农）运用化学基础知识研究细胞功能，使我们看到复杂生物网络的模块性，如何使细胞发挥功能的分子机械---通道、门、阀，完成细胞内或细胞之间的信息传递的。这里，“信息环”联系细胞水通道和原子水平上的离子通道的结构信息，也联系依靠化学信号与众多离子的相互作用，才使信息像接力棒那样沿着神经链从一个细胞传递到另一个细胞，完成一系列化学反应和大脑信息传递的交换信息。   
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