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报告摘要：
蛋白质分子是生物体组织和生命活动的基础，

其生物功能结构由氨基酸序列编码。怎样的编码

规则，一直是人们面临的难题，有时被称为第二

遗传密码。20种氨基酸的排列表现出系统的序列

复杂性，如果对相似的氨基酸进行合并分类，则

系统的复杂性大大降低，从而可能读出序列的一

些编码规则。本报告从物理学视角研究蛋白质分子序列复杂性及其简化
表征，探讨蛋白质分子体系的生物信息和功能特性。
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