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前言

　　蛋白质是一切生物借以表现生命的最重要的基本单元，是自然界存在的小型的自动机器。
任何一个生命体的繁衍、新陈代谢、运动等，都需要数十亿个蛋白质分子的协调行动才能得以顺利进
行。
随着人类功能基因组研究的展开，科学家对于基因的研究焦点，已由基因测序转移到基因表达产物—
—蛋白质上。
为了执行特定的生物功能，每一个蛋白质分子都有一个独特的三维结构。
研究蛋白质的结构，有助于了解蛋白质的功能，了解蛋白质的作用机制以及了解蛋白质与其他分子之
间的相互作用。
对于全新或功能未知的蛋白质分子，通过结构分析，可以进行功能诠释，指导设计生物学实验来进行
功能研究。
通过分析蛋白质的结构，确认功能位点，为设计新的蛋白质或改造蛋白质提供可靠的依据。
到目前为止，确定蛋白质三维结构的方法主要分为两大类，其一是利用实验的方法来测定；其二则是
利用计算机技术，根据现有理论和已知的序列等信息进行蛋白质的结构预测。
测定蛋白质三维结构的方法分为三大类：（1）X射线晶体衍射图谱法，（2）核磁共振方法，（3）电
镜方法。
　　近年来分子生物学的快速发展使蛋白质序列数据库的数据量得到快速增长。
而利用实验方法测定蛋白质三维结构则由于耗时长、成本高以及方法在技术上的困难，而使解析的蛋
白质结构比已知的蛋白质序列要少得多。
另一方面，随着DNA测序技术的发展，人类基因组及更多的模式生物基因组将被完全测序，DNA序列
数量将会急增，由于DNA序列分析技术和基因识别方法的进步，从DNA可以很方便地推导出大量的蛋
白质序列。
这意味着已知序列的蛋白质数量和已测定结构的蛋白质数量的差距将会越来越大。
因此通过实验方法获得蛋白质三维结构越来越无法满足人们对蛋白质结构和功能关系研究的要求，迫
切需要一种不依赖实验而又有一定准确性的获取蛋白质三维结构信息的手段，蛋白质结构预测在后基
因组时代就显得格外重要。
　　目前国内外关于蛋白质结构预测的专著已有不少，但是大都偏重于理论方面。
对于从事生命科学与生物技术研究的广大科研工作者来说，需要的是实用性强、具有可操作性的技术
类著作，而这方面的资料几乎是空白。
为了使在生物医学领域的科技人员及研究生能够循序渐进地掌握蛋白质结构预测的方法，我们组织了
一批在一线从事相关工作的年轻博士出版了这本小册子。
主要向广大读者详细介绍蛋白质结构模建、蛋白质的分子对接、蛋白质-蛋白质相互作用的模拟、蛋白
质结构的分子动力学模拟等操作。
每一种分析技术都选择两种软件，一是在业界声誉最好的商用软件，二是应用最普遍的免费软件。
计算分析的对象都是各位编者个人在实践工作中的具体的分析对象。
期望通过阅读本手册，可以使从事生命科学与生物技术研究的广大科研工作者能够掌握相关的技术要
领，学会掌握这些方法，为他们的科研工作服务。
　　本书的第一章由岳俊杰撰写，第二章、第四章由岳俊杰、梁龙、李北平撰写，第三章由岳俊杰、
冯华、徐涛撰写，第五章由冯华、刘明、田然、吕炜撰写，第六章由冯华、刘明、徐涛、吕炜撰写，
第七章由冯华、田然、刘明、郝格非、刘健撰写。
　　编写过程得到了军事医学科学院生物工程研究所和创腾科技有限公司的大力协助，在此表示感谢
。
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内容概要

蛋白质结构预测是一种不依赖晶体培养、迅速、简便的获得蛋白质结构的方法，对于分子生物学、蛋
白质工程、药物设计等领域研究工作具有重要的意义。
     本书涵盖了蛋白质结构预测的主流手段与方法，包括同源建模、折叠模式识别、分子对接、蛋白质
—蛋白质复合物的结构模拟、分子结构模拟等，以蛋白质结构研究的具体操作和经典实例为素材，使
得蛋白质结构预测不仅仅停留在理论阶段，让读者能够轻松地掌握蛋白质结构预测的应用技术。
     本书可供从事蛋白质科学研究的研究生、高年级本科生及其他研究人员参考阅读。
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章节摘录

　　第三节　蛋白质结构预测的意义　　尽管解析蛋白质结构的技术已经取得了非常重大的进展，获
得了大量的蛋白质结构，但解析蛋白质结构依然是一个劳动密集型和花费昂贵的过程，而且目前各种
实验方法都存在缺陷或限制。
x射线单晶衍射最大的缺点是要测定的蛋白质必须能够形成晶体，而许多蛋白质不能结晶，这就限制
了测定的范围。
核磁共振方法虽然不需培养蛋白质晶体，但需要蛋白质能够在较高浓度下可溶、稳定、不聚集或变性
，更重要的是，核磁共振技术对于较大的蛋白质分子的结构还无能为力。
电镜三维重构需要培养二维晶体，而且目前测定的结构的分辨率还不够高，还没有成为测定蛋白质结
构的常规方法。
　　蛋白质空间结构的测定速度还远远赶不上蛋白质序列增长的速度，并且随着基因组测序的进行，
二者差距有越来越大的趋势。
截止2009年10月，已知序列的蛋白质已超过100万，而已知结构的蛋白质仅有6万多。
因此蛋白质结构预测成了目前了解蛋白质结构信息的一个非常有效的实际手段。
随着基因组和蛋白质组计划的研究进展，大量的具有特殊功能的蛋白质将被发现，对蛋白质空间结构
预测的要求也越来越迫切。
　　除了获得蛋白质结构信息之外，蛋白质结构预测还有重大的理论意义。
生命遗传信息存储传递及表达的认识是20世纪生物学所取得的最重要的突破，其中的关键问题是由3个
相连的核苷酸顺序决定蛋白质分子肽链中的1个氨基酸，即“三联遗传密码”(“第一遗传密码”)的破
译。
蛋白质必须有特定的三维空间结构，才能表现其特定的生物学功能。
20世纪60年代Anfinsen就提出蛋白质分子的一级序列决定其空间结构的论断，这一论断得到多次实验证
实并被人们广泛接收，大量实验充分说明蛋白质的氨基酸顺序与其空间结构之间存在着确定的关系。
国际上将蛋白质的氨基酸序列与其空间结构的对应关系称之为“第二遗传密码”。
但是直到现在，“第二遗传密码”依然没有得到破译，这个问题是蛋白质研究最后几个尚未揭示的奥
秘之一。
蛋白质结构预测实际上是去从理论上最直接地解决蛋白质的折叠问题，即破译“第二遗传密码”。
　　近年来随着结构生物学的发展，解析的蛋白质结构越来越多，这就为研究和总结蛋白质结构的规
律打下了很好的基础，也为蛋白质的结构预测提供了参考。
另外计算机科学与技术的快速进步也大大地促进了蛋白质结构预测的发展。
蛋白质结构预测问题虽然还没有最终解决，但是已经取得了一些令人欣喜的成就。
目前，蛋白质空间结构预测的方法有3种。

Page 5



第一图书网, tushu007.com
<<蛋白质结构预测实验指南>>

版权说明

本站所提供下载的PDF图书仅提供预览和简介，请支持正版图书。

更多资源请访问:http://www.tushu007.com

Page 6


