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Abstract: Bio-energy transport in the living systems is a basic problem for the life science. It is related to 
transport of the energy released in APT hydrolysis along the protein molecules, and is determined by dynamic 
properties of the protein molecules. According to the distribution of ATP molecules and its features of hy-
drolysis and structure properties of protein molecules we proposed a new theory of bio-energy transport in 
protein molecules based on the difficulties and problems of original Davydov model. In this new model we 
represented the collective excitation of vibrational quanta of amide-I by a two-quantum quasi-coherent wave 
function, at the same time, both displacement of amino acid residues arising from the vibration of amide-Is 
and relative displacement of neighboring amino acids caused by resonant interaction between neighboring 
amides were included in the new Hamiltonian. We obtained that the new soliton transported the bio-energy 
obtained from the new theory is completely different from Davydov soliton, and thermally stable at biological 
temperature 300 K, in this case its lifetime is about 10–10 second, in which the new soliton can transport over 
more than one thousand of amino acid residues in protein molecules. This shows that the soliton is possibly a 
carrier of the bio-energy transport, and can play an important role in biological processes. Therefore, the new 
theory is available and valuable to bio-energy transport in living science. 
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摘  要：生物能量在生物体当中的传递是生命科学当中的一个基本问题，它相关于 ATP 水解放出的能

量沿着蛋白质分子的传递，它与蛋白质的动力学特性相关。根据 ATP 分子水解反应的特性以及蛋白质

结构的特点，在 Davydov 理论的基础上提出了一个新的生物能量传递的理论。在这个理论当中，Amide
的振动的集体激发状态用一个两量子准相干态表示，系统的哈密顿量不但包含了 Amide 振动引起的相

邻氨基酸残基的位移，而且包含了相邻 Amide 之间的共振相互作用所引起的氨基酸残基的相对位置的

改变。由这个理论得出的传递生物能量的孤子在生理温度 300 K 时是热稳定的，它的寿命可达 10–10秒，

在这个时间之内孤子能传递过上千个氨基酸残基，因此它能在生物过程中起着重要的作用。于是，它

是生物体中生物能量传递的一个可利用和正确的理论。 

关键词：蛋白质分子；生物能量；传递理论；孤子；非线性理论 
 

1. 前言，理论建立的生物学和物理学基础 

何谓生命或生命活动呢？从生物物理的角度来

讲[1]，它就是生物能量、物质和信息的相互变化、协

调和统一的过程。它们有组织、有秩序地综合运动和相

互协调变化则是一切生命的基础[2]。由现代科学得知， 

人和一切生命体时刻都不断地从外界吸收大量的物

质、能量和信息，以维持生物自组织和耗散结构，即

维持生命活动。因此，生物能量与信息的传输和转变

则是生命活动的 基本、 主要的过程。人们常将物

质、能量、信息讲成生命的三大要素。可以这样说， 
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物质是生命的基础，能量是生命活动的中心，信息则

是生命活动的关键。其生物信息的任何传递都是伴随

生物能量的传递而进行的。于是，研究生物能量和生

物信息在生命体中的传输的方式，特征和与引起的相

关联的生物学过程便就成为生命科学中研究的一个中

心问题。 

但是生物能量是从何来呢？按生物学和生物化学

的理论可知，每天饮进的物质包括食物、水、空气和

吸收光，经过各种器官的作用变成人和生命体所需要

的葡萄糖等物质。这些物质和吸收的光在细胞质内经

过葡萄糖的有氧氧化和无氧氧化及糖酵解等生化过

程，除释放一部分生物能量外，大量生成了细胞中的

“货币”——ATP 分子(三磷酸腺苷)。再由 ATP 分子

的水解为所释放的生物能量[2,3]。每次反应释放 0.43 

eV 的能量为生命活动提供了所需要的能量，它们主要

去供给肌肉收缩，神经信息脉冲传递，DNA 的复制，

钙泵和钠泵等在正常工作时所需要的能量。在这种情

况下，便存在有能量从 ATP 水解的地方传到所需要能

量的地方的生物能量传递的问题。那么，这些生物能

量是以怎样的方式和由谁来传递到所需组织的呢？这

是生命活动中的一个极其重要的问题。但以前一直是

没有人关注它，在所有的教科书都未提到它。其原因

是这问题本身就十分复杂，很难用现存的生物学理论

讲清。直到 20 世纪 70 年代，由于非线性科学和生命

科学的迅速发展，工作在这个交叉领域的前苏联和美

国，英国科学家注意到了此问题的重要性，并给予全

力研究。在 1973 年首先由前苏联科学家 Davydov[1,4-6]

及其同事提出一个崭新的生物能量传递的孤立子理

论，他认为 ATP 水解过程所提供的能量可引起蛋白质

分子中的 amide-I(C=O 键)的振动激发，其振动量子–

激子(大约具有 0.205 eV或 1666 cm–1的能量)同所引起

的分子链的结构畸变(或低频声子)的相互作用而“自

陷”成一个孤子。这个孤子和链的畸变一起携带其生

物能量和信息沿分子链方向保持能量、动量、波形以

及其他准粒子性不变地从一个地方传递到另一处传输

过一段宏观距离。他用现代孤立子理论描述了在 α螺

旋蛋白质分子中所形成的生命孤子的特点。并将该个

系统的哈密顿量写成。 

     22
int 0 1 1 1 1 1

1 1

2 2ex ph n n n n n n n n n n n n n
n

H H H H B B J B B B B P w u u x u u B B
M

    
    

             
    (1) 

由 ATP 水解作用提供的能量而引起的蛋白质分子的集体激发状态用波函数 

      2 ex

1
0 exp π 0n n n na n na ph

n n

D t B R t P t u
i

               
  

0

                  (2) 

来表示。其中 0   是一孤立的氨基酸残基中的

amide-I 振子的振动能量，M 是一个氨基酸残基的质

量，J 是沿分子链上的两相邻分子间的偶极–偶极相

互作用能，w 是氢键的弹性系数，  是蛋白质中的元

激发的激子–声子的耦合常数，它表示了由于氢键变化

一个单位时所引起的 amide-I 振子的振动频率的改变，

是激子的产生算符；un和 Pn是氨基酸残基的位置和

动置算符。在(1)式中 
nB

 0 1ex n n n n n n
n

H B B J B B B B   
 

   1

是 amide-I 的振 

动动能和偶极相互作用能， 

 22 2ph n n n
n

H P M w u u     2

n

是氨基酸残基的 

谐振能量，  int 1n n nH x u u B B  是这两个运动模

间的相互作用能。(2)式表示了激子的单粒子激发和声

子的相干激发的乘积组合的状态波矢。在连续性近似

下，由(1)或(2)式便可得到一个非线性 Schrödnger 方 

程，可求得由激子通过与分子的位移耦合而自陷成的

Davydov 孤子的表示式。它承担了传递生物能量和信

息的任务。 

孤子在生命过程中是十分重要的概念，这是因为

它有保持能量、动量不变而运动过一个宏观距离的特

性，从而使它能把所吸收的能量和信息无损耗地传递

到生物组识中去。这种传递能量和信息的特性是生命

体能正常生长的保障和必要条件。因为只有这样，生

命体才能正确地接受信息和感觉、也才能对所有“刺

激”作出正确的反应。因此生命活动需要孤子，它在

生命活动过程中能起到不可替代的重要作用。正因为

如此，Davydov 的孤子理论才引起了全世界的科学家

们的广泛关注。在他提出此理论后的二十多年间引起

了广泛的关注，上百以上的众多科学家如 Scott 等对

它的理论基础及准确性，孤子的热稳定与寿命及其它 
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特性进行了广泛全面深入地研究[7-25]，并将它用来解

释肌肉收缩等多种生理现象，获得了一定成功。理论

的研究主要集中在两个方面：一是 Davydov 理论的精

确性；二是Davydov 孤子的热稳定性和理论的实用性。

因为所有生命物质包括蛋白质都是处在 300～310 K

左右的温度范围内，所以倍受关注的问题是在生理温

度下 Davydov 孤子是否稳定存在，它的寿命是否足够

到它能完成传递生物能量和信息的任务，这是

Davydov 理论能否存在的一个关键问题。Lomdahl 等

人[18]通过对Davydov方程附加一个涨落项和色散项的

办法作数值计算表明，Davydov 孤子在 300 K 时的寿

命太短而无法生存下去。Cottingham 等人[22-23]用量子

力学的微扰理论方法计算了 Davydov 孤子在 300 K 时

的寿命仅有 10–12～10–13 s，在这段时间内，它只能走

过不到十个氨基酸残基的距离，从而失去了生物学意

义，因而无法承担传递生物能量与信息的功能。Wang

等人[20-21]使用蒙特卡罗方法计算了 Davydov 孤子在

300 K 时是不能存在的。仅能在 10 K 以下存在。所以

它无多大生物学意义。因此该理论是不成功的。这表

明在(1)式中的 Daydov 哈密顿量和在(2)式中的波函数

不是非线性 Schrodinger 方程的真正解。在这种情况

下，有人把(2)式的 2D 用以下的 1D 波函数代替： 

     1 0 exp t 0n n nq q nq qex ph
n nq

D t B a t a    
   

 
 


                     (3) 

这里  0 0 0 , q qex ph
a a 是氨基酸残基的声学振动

产生的声子的产生(消灭)算符， 和 nq t  *
nq t 是一

些未知的函数。但这种代替未能改变 Davydov 理论的

不足和弱点，即孤子态在生理温度时仍是不稳定的。

至此，很多人认为多量子态(n > 2)波函数可能使孤子

态是热稳定的。于是 Brown 等人[10]提出使用相干态波

函数，Kerr 和 Lomdahl 等人[19]建议使用 n > 2 的多量

子波函数，Fröner[26]和 Crazeiro-Hamsson[25]等人先后

建议用两量子的单粒子激发态波函数等代替 Davydov

理论中的 2D 。但前两者不能保持粒子数守恒而后两

者又与 ATP 水解能仅能激发两个量子的实验事实不

相符合而被放弃。同时，后者的理论也有不少困难，

也未能得到发展。于是，在蛋白质分子中的生物能量

传递理论仍是一个未解决的问题。 

2. 在蛋白质分子中的新的非线性孤子激发

模型 

我们认真分析了 Davydov 理论和上述模型弱点和

蛋白质结构和集体激发的特点后，认为它们不适合于生

物蛋白质分子[27-32]。如所知，具有生命活力的蛋白质大 

分子这一理论是把他多年研究的一维分子系统的孤子

理论机械地移植到蛋白质分子中来造成的。在中的激子

的非线性激发不能应用于蛋白质分子。这是因为后者是

由二十种不同氨基酸分子组成的分子长链，每个氨基酸

分子又由碳原子、氢原子、氨基和羧基组成。这些分子

长链借助于在肽群H-N-C=O 之间的肽键和相应的氢键

折叠成 -螺旋型的结构。在这种结构中酰胺键 C=O 的

伸缩振动是 ATP 分子水解释放的 0.43 eV 的生物能量

的接受者。生物蛋白质大分子是不同于如乙酰苯胺分子

晶体的一般分子系统，它是一类生物自组织系统[6]，其

中它所具有的集体效应和相互相干特性非常重要。在这

种情况下我们既考虑在蛋白质分子中产生的集体激发

具有象声子那样的相干性，即我们应该用一个相干态来

表示这种集体激发状态。但是也要考虑由 ATP 水解释

放的能量仅能激发两个量子的实验事实。在这种情况下

我们综合这两个因素，创造性地用一个标准相干态的级

数展开式的前三项来表示在蛋白质分子中激子的集体

激发状态[29-32]。于是，把整个蛋白质分子中关于声子和

激子激发的波函数表示为 

             
2

1 1
0 exp π 0

2!n n n n n n n nex ph
n n n

i
t t t I t B t B t P t u    


 

                       
     (4) 

这里 和 是氨基酸残基的位移和动量算符，而nu

 
nP

    , n nt t

 

由于每个氨基酸残基具有的 0.8-3.2Daye 的偶极

矩，于是我们把由相邻激子激发之间的相互作用导致

的相邻氨基酸残基之间的相对位移的改变的相互作用

  2 1 1 1n n n n n nx u u B B B B 
  

t u t     和 

 πn   nP t t t 是三个未知的函数， 是归一

化常数，为了方便，常选择它为 1。  项加进了原来的 Davy-
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dov 哈密顿量(1)式中，则，此系统的哈密顿量现为[29-32]： 

   

    

2
2

int 0 1 1 1

1 1 1 2 1 1 1

1

2 2

   

n
ex ph n n n n n n n n

n n

n n n n n n n n n nn

P
H H H H B B J B B B B w u u

M

u u B B u u B B B B



 

  
  

  
    

              
      

 


         (5) 

这里 1
0 0 1665 cm    是激子的能量(或 C=O

键的伸缩振动能)。系统的耦合系统 1x = 和 2x 分别表

征了氨基酸残基发生单位伸长时所导致的激子的特征

振动能量和它们之间相互作用能的变化，J 是在相邻

C=O 键之间的偶极–偶极相互作用能。在(4)式中的激 

 

子的集体激发的波函数不再是原来 Davydov 波函数

2D 或 1D 的单粒子激发态，而是一个相干态，具体

说一个准相干态，它具有相干的特性，在   1n t  时

可以写成一个标准的相干态，即 

        

     

2 21 1
1 0 exp

2! 2

  exp 0 exp 0

n n n n nex
n n

n n n nex ex
n n

t t B t B

t B t B t B

   

  

 

  

          
             

 

  n

t



                 (6) 

于是此波函数是归一化的，由于此时  n t 必须 

满足
2

1,n
n

  这个条件   1n t  对于由几百个氨 

基酸残基组成的蛋白质分子来讲是自然成立的。故庞

的波函数中的激子波函数(4)式和声子部分一样，也具

相干的特性。于是(4)式的系统波函数就能真实地反 有   

映蛋白质分子中的集体激发的相干性，同时也是归一 

化的。但是它不是粒子数算符 的本征态，

因为

^

n n
n

N B  B

     
^

2 2 0 ,N t t   n n
n

t B    
 但它却 

真正包含了两个量子(激子)，即 

             

   

2 2

2 2

ˆ

1 2

n n n n n
n n n n

n m
n m

N t N t t B B t t t t

t t

      

 

 2         
  

      
  

   

 


         (7) 

这里 

  2
1nn

t  ，   2
1, .m n mm

t B B nm      

因此它满足ATP水解释放的能量仅能激发 2个量

子的实验事实，于是具有好的实验基础。这意味着它

不是标准相干态，故称它为两量子准相干态波函数。

这些结果都是系统波函数(4)式的特性。因此，它是与 

 

其它所有模型不同的新波函数。 

从以上系统的波函数和哈密顿量与以下的海森堡

方程： 

         ,n ni t u t t u H
t


    


 t ，          ,n ni t p t t u H

t
t


    


  

可得到声子的运动或 的方程为：  n t

           

            
1 1

2 2

1 1 1

2 1 1 1 1

2 2

    2

n nn n n n

n n n n n n

M t w t t t t t

t t t t t t

      

      

  

  
   



          

        


                 (8) 

从含时的 Schrödinger 方程， 

 ˆi / t H t     和(4)与(5)式，可得激子的运动或 

 

 n t 的方程为： 

                     0 1 1 1 1 1 2 1 1n n n n n n n n n n ni t t J t t t t t t t t
t
                   


                      

 1 t  
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                      5 1
π π

2 2 m m m n
m

W t t t t t t      
                                          (9) 

这里 

            22
1

1 1 1
π

2 2 2ph n n n
n q

W t t H t t w t t
M q    

         
    

 
从以上研究可以看出，在由众多氨基酸残基组成

的蛋白质的非线性系统中所产生的激子和声子的运动

都是按同一方式处理的，即都实事求是地根据粒子自

身运动的特点，给出了它们的运动方程，并彼此相互

相关，共同组成了一个非线性的量子力学系统。这种

处理方式是完全不同于量子力学中对微观粒子运动的

处理方式。在后者中往往把氨基酸残基组成的晶格系

统冻结化，并用于一个与粒子状态无关的平均场或周 

 

期场作外势场来研究的。这样做完全忽略晶点自身运

动的特点。显然这是不符合实际的。于是没有一个非

线性相互作用去抑制激子的波动特性，从而激子运动

服从线性 Schrödinger 方程，而仅具有波动性。因此，

在用非线性量子理论研究多粒子系统时，所采用的方

法是不同于原来量子力学的，这是应当注意的。 

在连续性近似下从(6)～(7)式得到 

           
2

22
0 2, , , ,pi x t R t x t Jr x t G x t x

t
,t

x
     

  
 
               (10) 

和 

     
    21 2

2
0

, , 4
,

1

x t x t
x t

x w s r

   



  

  
  

                          (11) 

这里 ,x vt   0/s v v 和 0 0v r w M 是在蛋白

质分子链的声速。显然(11)式是一个标准的非线性

Schrodinger 方程。如前所述，此时方程具有孤子解， 

 

其描述的粒子具有波粒二象性等特性，而(10)式的孤

子解可表示成[33-34]： 

      
1 2

0 0 02
0

, sech exp
2 2

p
p v

v
x t r x x vt i x x E

Jr


  t                      




          (12) 

 
 

 
 

2 2

1 2 1 2

2

2 8
,

1 1
p pG

w s J w s

   


 
 

  2
                            (13) 

虽然在新模型下的激子和Davydov 模型的激子都

遵守非线性 Schrödinger 方程，但所得的具体方程是有

根本区别的，即粒子受到的非线性相互作用是不同的。

在新模型下，非线性作用能 FG 大大于 Davydov 模型

的相应值 DG 。它们可以表示成： 

   2

2 1 2 12 1 2p DG G G        D       (14) 

相应的孤子振幅值 P 可表示成： 

   2

2 1 2 12 1 2p D D                (15) 

但在 Davydov 模型中，则为： 

   2 2 2 2
1 14 1 , 1D DG x w s x w s   和 J  

由此可知孤子态的局域特性和稳定性大大增加，

和 Davydov 比较起来，其热稳定性也大大增强，事实

上，在新模型中的孤子能量为： 

       

   

2
2 42

0
0

2 2

2
0 0

0

1
2 ,

, ,1 1 1
   d

2 2

p

sol

E t H t Jr R x t G x t x
r x

x t x t
M wr x E M v

r t t

  

 









, d
            

     
       

      




              (16) 
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其孤子的静止能量为： 

   4

1 2 0
0 0 2

8
2 2

3 s

x x
E J E

w J



    W                             (17) 

这里  4 2
1 22W x x w    3 J 是晶格的畸变能。这孤子态的有效质量为： 

   
 

4 2 4
1 2

32 2 2
0

8 9 2 3
2

3 1
sol ex

x x s s
M m

w J s v

  
 


                             (18) 

在此种情况形成的孤子态的结合或束缚能为： 

  2 34

1 2 2 2 2 2
2

1 1 1 1

8
8 1 4 6 4

3
BP BP BD

x x x x x x
E E E

x x x xw J

4          
              
         

               (19) 

显然，在新模型中由激子形成的孤子态的结合能

BPE 比 Davydov 模型中的 2
1 3 wBDE  

 
2J 大多倍。为

了具体理解两类不同孤子的特点，这里采用了 Young

等人[35]和 Scott 方法[8]，引入了一个新参数 。在新理

论中，其 P 可表示成：  2

1 24π 2 ,P Dw

里 D w M  是声学声子的 Debye 频率。研究表明，

若 4π 1 

π 1

时，粒子之间是强耦合相互作用，在

4   时是弱耦合作用。对于 -螺旋蛋白质分子，

它的物理参数分别[1,3-10,27-32]为       这 
221.55 10 .J J       13 19.5 .w N m        251.71 1.91 10M kg    

12
1 62 10 N         12

2 10 18 10 .N                            (20) 10
0 4.5 10 .r   m

于是可求得其孤子的 4π 0.11 0.273P  

45

。这意味

着新模型不是弱耦合模型。但对于 Davydov 模型的相

应值为 4π 0.036 0.0D   。这意味着 Davydov 模型

是一个弱耦合模型。使用 Venzel 和 Fischer[36]，Nagy

等人[37]方法，再引入另一个参数 2J   。利用这

两个参数 P 和  ，则孤子的能量与质量可分别表成： 

   2 2
8 4π 3, 2 1 32 4π 3BP p sol ex PE J M m                             (21) 

使用以上数值可求得 0.08  ，而 BPE J 作为

4 π 的函数关系示在图 1 中。但对于 Davydov 模型的

相 应 值 分 别 为 ，  2
4π 3,BD p solE J M    

 2
1 2 4π 3exm D   ，这里， 2

14π 2D D     ，

它们与 4π 的关系示在图1中。由此看出 BPE 比 BDE

约两个数量级。因此，在庞小峰模型中孤子的局域性

和稳定性比 Davydov 模型的大大提高，于是更加稳定。 

事

大

实上，在新模型中，与孤子的稳定性相关的非

线性相互作用为 

   2

p 1 28G    2 211 3.8 10s w     J，它大于色散

能 221.55 10J J 

vydov 孤

，于是，它不能

子 的 相 应 非 线 性 作 用 能 为 ：

再被色散。但

Da

 2 2 21
14 1 1.18 10DG s w J      

它大约小于 pG 3～4 倍。在新

缚能

模型中的孤子的束

在 300 K 时的值   214.16 4.3 10BPE J   ，它既

大于色散能 J，也大于在 300 K 时热扰动能 
215 2 4.13 10BK T J  ，并四倍大于 Debye 能 K   

211.2 10D J  
而被破坏。于是此

。这 扰动意味着这个孤子不易被热

时形成的微观粒子的孤子态在 300 

K 时是热稳定的。但是对于 Davydov 理论其孤子的能

量是 220.188 10BDE J  ，它是 23 倍小于庞氏理论模 
 

 
Figure 1. The properties of change of soliton binding energy ( ) vs. EB

dipole-dipole interaction energy obtained using Pang’s model and 
that of the Davydov model with varying coupled constant, 4π  

1. 在我们的模型和 Davydov 模型中的孤子束缚能图 BE 与偶极–

偶极相互作用能 J 4π 的变化特性 的比值随耦合常数
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型的相应值，22 倍小于 BK T 能量，并小于 K 6 倍。

Davydov 孤子寿命短，在 30 是不稳定的。因此， 0 K  

作用力。靠这个与粒子状态相关的有效势能提供的势

以上研究可知，在蛋白质分子中所激发的激子在

和氨基酸分子畸变位移相互作用时产生了非线性相互

阱使激子自陷成一个孤子，而以经典与量子规律运动，

从而具有波–粒双重性。但是，这种非线性相互作用

不但使激子感受到了，按照物理学中的作用和反作用

定理可知，此时声子也同时受到了这个非线性相互作

用。这一点是很容易证明的。事实上，在蛋白质中的

激子在受到氨基酸分子的非线性相互作用后变成孤子

态而被局域。其时，声子也变成非线性相互作用局域

为一粒子。这可从(11)式和(12)式得到这个结论。现将

(12)式代入(11)式，可得到[33-34] 

 
 

   
 

22 23

2 3
23 2

0 1 2

2 1 s

1 s

W

W

2 14 2
t


 


 

   

  
     

                      (22) 

现让(8)式在连续性近似下，求解，并代入(22)式，则可求得： 

，

 
 

 
 

22 22

2 3
02 2 22 2

0 1 2

2 1 s

1 s

W

t x M JW

 2 2
12 16

( , ) ( , )t x t


     
  

    
      

               (23) 

此方程仍属于 场方程。众所周知，它具有孤子群为        2
1 2 0 0 0, 4 1 tan px t w s r r                4 - vt

因此

在情况下，不但激子被非线性作用自陷为一个孤子，

而且声子也受非线性作用而变成一个孤子在时空中运

动。因此得到，在非线性系统中由于每个粒子若都受

白质分子运动。如果声子–孤子消失，则激子–孤子

也不存在。但是激子–孤子和声子–孤子的形态和性

质是不一样的，激子–孤子是钟形的，它携带生物能

 

蛋白质分子中传递生物能量的    

由激子变成的孤子态后由孤子来完成的。因此

孤子可在生命活动中扮演重要作用。这是因为孤子具有

在传递过程中能保持其能量、动量和速度等不变的特

性，于是能把生物能量和信息无损失地传到目的地，从

而可保证人和动物等生命体能正确感受到外界的能量

和信息的刺激，也才能把大脑等的信息和能量正确地传

到接应的目的地和组织，以保证正确地感受到环境的刺

激，正确地回应外界作用，以维持生命体自生的生存。

此，研究这个孤子在 300 K 时的寿命大小就成为一个必

须解决的关键问题。 命过短，在未传递过应该传

过的分子链时就消失了 就不能承担起传递生物能量

的功能。为此，考查此类孤子的寿命至关重要。现用微

扰法来计算此孤子态的寿命。 

使用下面变换 ： 

，该声子也是变为一个孤子，而被局域化，具有 载流子是

波粒二象性。从这些研究中可以肯定在非线性作用存

到非线性相互作用而改变其特性，变为具有波–粒二

象性的孤子，它们相互相成，一起以相同的速度沿蛋

量以行波孤子的形态沿蛋白质分子运动，但声子–孤

子是以扭结的形态为激子–孤子的运动“开路铺道”。

3. 在生理温度时在蛋白质中的激子–孤子

因此，在生命活动中需要孤子，孤子能保证生命体的正

常生活。但孤子的寿命过短也难完成这些生命过程。因

如果寿

，则

[30-32]

态的热稳定性 

从以上研究得知，在

 0

1 2

eiqnru a a
 

  
，

2n q
q qNM  
  

q  0

1 2

eq iqM   
2

nr
n q q

q

P i a a
N   

 
                 (24) 

从(5)式可得量子化的哈密顿算符为： 

 

      0

1 1

1 2 1 1

1

2

1
  e

n n n n q q q
n q

inr q
n n n n n n q q

q n

J B B B B a a

g q B B g q B B B B a a
N

  
 

   
  



      

     






                   (25) 

0
ˆ

n nH B B  
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这里 

 
1 2

1 1 0in ;2 s
2 q

q i
M




 
  

  


r q    10

1 2

2 2 e
2

ir q

q

g q
M




 
g   

  



(4)式中的声子态的波函数可表示成： 

                (26a) 

此时

       *
2

1
exp π expn n n n q q q q

n q

i
U t P t u t a

N
t                

 
              (26b) 

这里 为氨基酸残基的声学振动产生的量

子(声

 q qa a

子)的产生(消灭)算符。这里    t t 和 是qq

初始速度

 q q q q
q

P q a a B B                  (27) 

其中 

t 的

函数。由 们感兴趣于以于我 运动的孤子特

点，现让 以速度坐标 
0

q n
n

1
eiqnrB B

N
    

运动， 这个坐标

中是

则这个孤子在

处于静 在这个动坐标系中的系统哈密顿量

ˆ ˆ ˆ
止的。

H H vP  这里 P̂ 是整个系统的动 成： 量，它可以

             (28) 

近似 其后可表成 

表

为了得到一个简单的表示式，现对(25)式作连续性

 

，在

       

           

2
00

d 2 2

1

L
H x J x x  

 


  

 


0

1 2 0

2

  2 2 d e
L ikx

q q q q q
q q

i v
Jr x x

x x x x

qv a a g q g q a a x x x
N

    

  

 
 




   
       

        




       (29) 

 


这里  x 现应视为相应于算符 场算符，让nB
2

0 0k q 0π πL Nr r w M r nr    ， 和 ， 。因为

孤子的激发总是相伴于氨基酸残基自身的畸变与位

移，在运动和静止坐标系中，声子粒子的产生和消灭

算符具有如下关系： 

0 q x

1 1

这里  q qb b 恰好就是此时产生的新声子的消灭

(产生)算符。在这种变换下，新声子的真空态应为： 

    1
0 exp 0q q q q phph

q

t a t a
N

   
  

 
 (31) 

它是 态一个相干 ，即 0 0q
ph

b  ，现完成正则变换： 


       ,j j j j
, ,q p q q q qb a b a

N N
               (30)

j j

x A C x x A C x         (32) 

这里             2' '
1 1d , ,j j j j

j

C x C x x C x C x x x    

此时的算符

d 1jx C x    

分别是束缚态  sC X

式

sA 和 KA 和扩

展态 (31)～(32) 了哈密顿量(29)式，它现在为：  sC X 的产生算符，使用 部分对角化 

 

 s s s k k k q q q
k q

H W E A A E A A qv b b         

          
'

'1 1
1 , ,q q q q q k k q q k k

kk q

qv b b A A F k k q b b A A      
            (33) 

qN N

   1
, q q s k sk

kq

F k q b b A 
   A

N


其中， 

A A  

   
1 2 2 2

2
0 0 0 2

0 0

sech exp i 2 , 2 2
2 2

p
S p s

V
C x x r xv Jr E J J

r Jr


  p

  
        

   

            (34a) 

       
2 2

20 0 2
0 0 2

00 0

tanh
exp 2 , 2 2

2
p p p

k k

p

x r ikr V
C x ikx i xv Jr E J J kr

JrNr ikr

  





0

             

     (34b) 
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这里， 

         2

1 2

1 1
, 2 iqx

q q q q
q q

W qv V x g q g q
N N

   
         e

在(33)式中的 

         '
'

1 2 0
, 2 2 d e

L iqx
kk

F k k q g q g q x C x C x      

   
 

  '
0

1 2

0 0

2 2 1 , ,
k k q

p p

i qr
g q g q F k k q q

i k q r ikr

 
  

                     
           (35a) 

         '
i

1 2 0
, 2 2 d e

L qx
sk

F k q g q g q x C x C x      

     0
1 2 0

0

2π
2 sech π 2

2 pp

iqr
g q g q k q r

ikr 0

           
                   (35b) 

这里 是由条件： q qw vq    q q+w qv 
q 来决

定的，这 则在(33)里 式中的 H 中的 1 q sA A 能够决 

 

定。于是能得到： 

   
     

1 2

1 2
02 2

0

π
csch π 2 e e

21
iqvt iqvt

q q
qp

i M
t qv qr

w v v

 
 



 
  

   
 p q               (36) 

这里：    2 2 2
0

2
, 2 sech

3 p pW J V x J x     p r 。 

对于(36)式中的 ，在(31)式中的
ph

q 是一个相

干声 。 式中的 一个非

分子

自洽的。分子内部激发的自洽态和分子链的畸变的相

互作用形成了一个孤子，它 中是稳定的。

在 (29)式中的哈密顿算符

子态 但不同在(35) 束缚

态)，在(35)式中这个束缚态  x 是 畸变相

 kC x (

能与

系统

sC

在原参数

H 相对于粒子的孤子态

 2

s 0 0
2 ex ph


！

1
A 的平均能量为 

2 2
2

02 2
34 2

0

4
p

v
H J J

Jr
 
 

 



   

        (37) 

  

 

 

显然，在这个孤子态 中孤子的 H 平均能量应

是等于上面给出的孤子能量当 solE 或说等于在(34)式

中束缚态的能量 sE 和声子畸 的总和，即变能 W

s 1 s
ˆ

oH E E W    。这是一

表明由上述

(激子 的自陷



机理形成的

态。但是

个感兴趣的结果，它

—孤子是两量子准相干激子

不是 Ĥ 的本征态)  ，这是由

于在 Ĥ 中存在 K sA A 和 s kA A


按

等项的缘故。但因我们仅

的衰 Co 等人[22,23]的建关心孤子 减和寿命， ttinghain

议可把(33)式中 Ĥ 分为 0H V ，而 1 2 ,V V V 其中   

     1
10 s s s k k k q

k q
q q q

q
q q q q s sH W E A A E A A v       q b vq

N
b b b A A            (38) 

   ', q q kk
q b b A A 

                              (39) 
'

1

1
,

kk q

V F k k
N

  q

    ,s k s kA A A A V V                     (40) 2 1 2, q q
kq

k q b b V
N


       

这里

1
V F 

0H 描述了在蛋白质中相关准粒子—激子的

激 孤子和畸变晶格相关的声子运动，要移去这

使畸变的格变成均匀的，则必须增加

激发，

即 子—

种激发， 24 3pJ
的能量。因此 24 3pJ 便是孤子的束缚能，或者说是

激子与孤子之间能隙。因此，在这种情况下孤子是稳

定的。 

按照 Schweitzer 等人[23,22]的方法用量子微扰理论

势 的孤子的

率。此时，应当首先得出包含有 n 个量子的孤子的衰

减速率。然后再将它退化为具有两个量子的庞

型中孤子态的衰减速率。在这种情况下，应把仅包含

前三项的(4)式用

式代替。于是，应当首先在有 n 个激发的子空间中计

算出此激子的孤子态寿

可计算出由(40)式中的微扰 2V 引起 衰减速

小峰模

包含有(n + 1)项的标准相干态的(6)

命。 
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于对 以上的哈密顿算符，H0的基态现设为 n ，它 
包含有 n 个量子， 

而 +
nn

n

n B B n  s s k k
k

n A A A A n n    



   


。它具 

              
 

有的能量 W+ snE ， 

表为：在这个子空间中其本征态可  

 
 

   
1 21 2

1
, , , , , , , , 0 0

!!

q

m

n mn

n m q

m q s k k k ex
q q ph

d
n m k k k n A A A A

nn m




       


   

这里 
1 1

,q q q q q

m n m
d b a

N Nn n
 

    n 和 m( m n )是一些整数， 0 0
n m

q ph
d


 。则相应的系统的能量为： 

 
      20

; , , ,
1  ' '

m

11
1

m q
s k q q

j q

n m E E vq n


      

 
这里

n m k k n
E m n W

 
  

'
sE

有非

是 n
态。

相应

是激

当于

W 

是具有一个量子(激子)束缚态的能量

是一个具 束缚(去局域)态的能量。在 m = 0 时，

态 型孤子态加相应的畸变晶格对应的声

态的复合 当 m = n 时，此时激发态是去局域态

其中声子 于未畸变的晶格。除去小的 k
局域态就 子态。因此，孤子在微扰 的影响下的

衰变就相 从具有能量为 

的 个量子的

， '
kE

这

子

，

n-

个激发

值外，去

2V

n s q snE 
q

型孤子加声子初始态： 

E n  q qvq n 

 
 

 1 2

1
0 0

! !

qn

nq

s ex ph
q

q

b
n A

n n


           (41)

          

 

 
 
 

向能量为   k s q qE n nE vq n   q
q
‘ 的去局域激

格的声子组成子加未畸变晶 的未态： 

 
 

  0 0
!

qn

nq

k ex ph
q

q

a
k A

n



           (42) 

跃迁。在的 1 2V V V  中的 作用下时，其初态的声

分布是被认为它处在热平衡态中。应用 低阶微扰

跃迁的几率写成： 

2V

子

理论可将这种

 

'
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1
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2 expexp
iH t iH t

k V n
   

  
  

     

使用一阶量子微扰理论，可计算出由

的上述跃迁的几率。此时由 (33)式定义的系数


 

                      (43) 

2V 引起的孤

子

 F kq

分，其

 

是正比于对局域态和一个去局域态的乘积的积

大小为1 N 的数量级。在 中的 刚

好表示了去局域的激子和声子的相互作用，在弱耦合

1 2V V V  1V

极限 0 1P BJ K T  是在后 它的主要作

用是修正去局域态的能谱，从而导致激子和声子的能 

量的移动，影响孤子的状态。一般来讲，这种效应较

弱，因此，在这里不考虑它的影响。 

应指出在(43)式中对 的求和仅表示相对于具有

分布几率为

( 0T 面示出)下，

l
ph

lP 的畸变晶格的声子初始占据数的求

和，这个 ph 表示lP 对于在给定温度 T 时的声子的平衡

分布。使用(38)式和(40)式，可得到： 
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这里

    ' ''exp q q q
q

i qv b b t t b b  
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在上式中的    表示了对其中的函数求统计平均

值，这里 1 BK T  ，A 表示了在新模型中的非线性

项对 Davydov 模型的相应值的比值。为了计

算孤子的寿命，仅感兴趣于在单位时间内的跃迁几率

的长时间行为。通过直接的计算，对于这个平均跃迁

几率或衰变速率，我们得到为： 相互作用
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此时 
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这就是包含 n 个量子的孤子态在一个给定温度时

从初始态跃迁到未态的跃迁几率的表示式。从(44)式

知道，式中的

        

    1, ,n nR t t n   和 都随量子数 n 的

增加而变化。很明显，可从它推出在这个新模型(此时

n = 2)下所形成孤子的跃迁几率和衰变速率。 

现首先给出  2R t 和 的显式。在 和 2 t 0v 

/q w M  的条件下，

下，

利用

可将它们

Digamma

的长时间 表示为： 

函数，在

t 

   2 0 2 0 0

1 1
ln 1.578 π , lim , π π

2 2 B
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白质分子，这里有

在计算中使用  coth / 2 1w t  的条件。 

对于给定的蛋 0 01 T ， 和R T
0 0 1TR T  的关系。 下，新模型中

变速率为： 

在这种情况 的两量

子的孤子的衰
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   (45) 

它是明显不同于由 Cottingham 等人[22,23]求出的包含一个量子的 Davydov 孤子的衰变速率： 
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这里
1 2 1 22
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2 2
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D D D D
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。若相比较，可发现在(45)式中增加了一个附加的因子： 

   
2

32 2

22 '0
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π1 4
1 1 2p k
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并且在(46)式中的因子

   

0
DR

D
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是用在(45)式中的： 

   
 01 22
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0 2 2 '
02

1 4
2.43 2

3

R
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。不同于 Davydov 模型，在新模型中的所代替 0, R 和

不再是一个小数。使用上面给出的蛋白质

数值，可求出在 300 K 时的

0T 分子的参
13 106.257 1p s  

Davydov

， 0 95 KT  。

型中的

，

， 。但在

它

0R

D

会迥

0.629

2.006 

然不同

0 294 KT 
13 110 s ， 0R 

。这是由于

模型中，

因此，0.16

新模

们是大大小于新模型中的相应值。于是孤子的寿命也

PG 和 p 大于

前面给出Davydov 模型

广泛接受的

的相应值 3 倍造成的。使用 的

可  -螺旋蛋白质分子的参数值(20)式，

但是，上述孤子的寿命是与温度有关的。显然，

可

求出孤子在生理温度 300 K 时的寿命 21   波

处于第一布里渊区和 0.2v

。当

矢 0 时，能求出新模型的

 的值是 10 11.54 10 s 到1.80 10 寿2

命

10 1s 。于是孤子的

2 为 0.53 10s 到 0.610 105 10 s ，或者 

0 510 600    ，这里 0 0 0r v  它 果孤子以

声速 v 传播时，则它在传播过 1 个晶格空间时所用的

时间就是

表示是如

0

0 M w  。但在 Davydo 理 中，v 论

0 10   。这表明 Davydov 孤子在以声速传递时，也

只能传递过不足 10 个氨基酸残基。由于一般蛋白质是

由 100 到几百个氨基酸分子组成， 具有一般认为

0 500   的载流子是具 学意义的标准，即能

当传递生 务 vydov 孤子是无

生物学意 新模 在生理

有一个较长的寿命，

因此具有重要的生物功能。从而可判定新模型是适合

于蛋白质分

有生物

充 物能量的任 。因此，Da

义的。但 型中的孤子 温度时可传

递过 600 多个氨基酸分子，即它

子的。 

当温度升高时，由于热的无序扰动的增加，也增加了

孤子向去局域的裸激子态的跃迁，从而使它的寿命减

少。在图 2 中给出了新模型中的孤子寿命 0 

孤子仍有

在图 3

随温度

的改变。从图看到，此孤子的寿命随温度的上升高以

近指数的衰减。但在 310 K 的高温时，这 足

够长的寿。因此，这新孤子可称得上是生物能量的真

正载流子。为了和 Davydov 模型比较， 中示出

了庞模型和 Davydov 模型下的孤子的寿命的对数

log( 0  )随温度的变化。从图可见，新模型中的孤子

的寿命高于 Davydov 孤子寿命近 2 个数量级，因此，

新模型真正优于 Davydov 模型。 
 

 

Figure 2. The Changes of relative value of soliton lifetime, 0  , 

with varying temperature T in α-helical protein molecules  
in new model 

图 2. 在新模型和 -螺旋蛋白质分子中的孤子相对寿命 0  随温

度的变化 
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Figure 3. log( 0  ) versus the temperature for the soliton in the 

new model and Davydov model 
图 3. 在新模型和Davydov模型中孤子态的相对寿命 0  的对数值

随温度的变化 

4. 结论 

如所知，由 ATP 水解反应所释放的生物能量沿着

蛋白质分子的传递是生命科学当中的一个基本问题。

这种传递与蛋白质的动力学特性有关，并是一个非线

性问题。但是，早期的 论存在许多问

困难，必须向前发展。根 分子水解反应的特性

以及蛋白质结构的特点，在 Davydov 理论的基础上

们提出了一个新的生物能量传递的理论。在这个理论

当中，Amide 的振动的集体激发状态用一个两量子

相干态表示，系统的哈密顿量不但包含了 Amide

引起的相邻氨基酸残基的位移，而且包含了相

Amide 之间的共振相互作用所引起的氨基酸残基的

对位置的改变。从而彻底克服了 Davydov 理论存在的

诸多问题和困难。我们用新的非线性量子理论和孤子

理论，从这个新理论得出的传递生物能量的孤子在生

理温度 300 K 达

Davydov 理 题和

据 ATP

我

准

振动

邻

相

时是热稳定的，它的寿命可 1010 秒， [

在这个时间之内孤子能传递过上千个氨基酸残基，因

此它能在生物过程中起着重要的作用。于是，它是生

能量传递的一个可利用和正确的理论。 
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