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第7章 蛋白质序列分析
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1 蛋白质序列的基本性质分析

①理化参数分析
➢ 蛋白质的理化性质包括蛋白质的分子量、

分子式、氨基酸的组成、等电点、消光系
数、稳定性、总平均亲水性等。

➢ ProtParam在线分析工具：
http://expasy.org/tools/protparam.html
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输入蛋白质在Swiss-Prot/TrEMBL数据库
对应的记录号或标识符：

输入Swiss-Pro/TrEMBL登录号

或输入序列
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选择全部或者感兴趣的片段：
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分析结果：
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分
析
结
果
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② 亲疏水性分析

➢组成蛋白质的氨基酸其侧链组成及带电情
况有差异，导致了蛋白质的亲疏水性差异；

➢蛋白质折叠时会形成疏水内核和亲水表面，
同时在潜在的跨膜区出现高疏水值区域；

➢ProtScale在线分析工具：

http://expasy.org/tools/protscale.html
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举例：选择氨基酸标度：
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牛视紫红质蛋白亲疏水性分布图，4个主要亲水分布区以方框
标示，横坐标为序列位置，纵坐标为氨基酸的标度值，KD标度定
义疏水性氨基酸有较高的打分(>0 标示疏水，<0 表示亲水性)
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③ 信号肽预测
➢信号肽基本长度约为15-35个

氨基酸，主要由三个区域组成：
N-region: 正电荷区域，至少含有1个精

氨酸（R）或赖氨酸（K）

H-region:疏水核，一般长12-14个氨基酸

C-region:包含信号肽酶的剪切位点，在剪切位点-1和-3位
上多为中性的丙氨酸，故该区域也称为富含丙氨酸区
域。

N端 C端

➢ SignalP在线分析工具：
http://genome.cbs.dtu.dk/services/SignalP/



2 蛋白质结构分析
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蛋白质二级结构的主要形式

⚫ -螺旋 (  -helix ) 

⚫ -折叠 ( -pleated sheet )

⚫ -转角 ( -turn )

⚫无规则卷曲 ( random coil )
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RNA酶的分子结构

α-螺旋

β-折叠

β-转角

无规卷曲14



α-螺旋
⚫ 指肽链主链骨架围绕中心轴盘绕折叠所形成的有规则的结构。

⚫ 大多数蛋白质中的α-螺旋为右手螺旋。
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α-螺旋
结构特征：

⚫ 类似棒状结构，紧密卷曲的多肽链构成棒的中心部 分，侧链R

伸出到螺旋的外面，完成一个螺旋需3.6个氨基酸残基，螺旋

每上升一圈，螺距为0.54nm，相邻两个氨基酸残基之间的轴

心距为0.15nm；

⚫ α-螺旋结构的稳定主要靠链内氢键，氢键形成于第一个氨基酸

残基的羧基与线性顺序中的第四个氨基酸的氨基，氢键环内包

含13个原子

16



17



-螺旋顶面观
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⚫ 有些结构不易形成α-螺旋

✓Gly和Pro不易形成α-螺旋；

✓多聚大侧链氨基酸；

✓多聚相同电荷氨基酸。
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⚫由两条或两条以上几乎完全伸展的肽链平行排列，通过

链间氢键交联而成

⚫肽链的主链成锯齿状折叠构象

-折叠
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结构特征 ：

①在-折叠中，氨基酸的-碳原子总是处于折叠线上，侧链都垂直于折叠片

平面，交替地分布在片状平面的上面或下面，以避免R基团的空间障碍；

-折叠
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结构特征 ：

② 几乎所有肽键都参与链间氢键的交联，氢键与链的长轴接近垂直。

③ -折叠有两种类型。一种为平行式，即所有肽链的N-端都在同一边。另一

种为反平行式，即相邻两条肽链的方向相反。

-折叠
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-转角
⚫ 也称-回折或发夹结构，存在于球状蛋白中。

⚫ 在-转角部分，由四个氨基酸残基组成;

⚫ 弯曲处的第一个氨基酸残基的 C=O 和第四个残基的N-H 之

间形成氢键，形成一个不很稳定的环状结构。

β-转角
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无规则卷曲

⚫ 指没有明确规律性的肽链构象，但仍然是紧密有序的稳定结构，可通

过主链间氢键，甚至在主链与侧链间形成氢键而维持其构象。

⚫ 无规则卷曲的类型大体上可以分为两大类

（1）紧密环

（2）连接条带

无规卷曲
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① 蛋白质结构数据库

➢ 蛋白质晶体结构数据库（PDB）
➢ 蛋白质结构分类数据库（SCOP）
➢ 蛋白质二级结构数据库（DSSP）
➢ 蛋白质序列模式数据库（PROSITE）
➢ 结构域数据库（CATH 、Dali、 FSSP）



CATH：收录蛋白质结构域的数据库，分四
个等级，

C（Class，类）：按结构域中二级结构的组成与
包装方式进行划分；

A（Architecture，构架）：按二级结构的排列方
向进行划分，但忽略其连接方式；

T（Topology，拓扑）：按二级结构的总体外观
及连接方式进行划分；

H （Homologous Superfamily，同源超家族）：
在进化上亲缘关系较近的类群。



• http://biochem.ucl.ac.uk/cath



② 蛋白质结构显示软件
➢ Swiss-PdbViewer：分子建模和可视化工具

➢ RasMol: 蛋白质结构数据库PDB的文件格式
（.pdb）为默认的可以显示的格式。

➢ Chime：用于显示网页中的生物大分子三维结
构。

➢ Cn3D：只能显示在NCBI中的MMDB数据库格
式的生物大分子空间结构。



③ 蛋白质结构的实验测定方法
• X射线晶体衍射
➢ 培养并挑选合适的蛋白质结晶；
➢ 测定x射线衍射点的距离来确定晶胞轴长；
➢ 测定衍射强度计算结构振幅；
➢ 衍射数据的测量和处理；
➢ 相位的计算；
➢ 电子密度图的计算和解释；
➢ 确定原子在晶胞中的坐标；
➢ 蛋白质结构的修正

• 核磁共振技术

• 电子显微镜

• 其他方法：中子衍射、紫外光谱法、红外光谱法、
拉曼光谱法等。



➢点模式方法
步骤：

a) 给出氨基酸残基的亲疏水性。
b) 采用八个残基确定二级结构的间隔方式，用二
进制数字表示，疏水残基用1表示，亲水残基用0
表示，两性残基用1或0表示。

c) 把这个有8个数位的二进制数按“左边是低位，
右边是高位”的原则化成十进制数字。

d) 根据十进制结果确定八残基片段的二级结构。
e)如果含有两性残基，取1和0各算一次，得出的结
构不同的话，则以α-螺旋优先，β-折叠其次，最
后才是无规则卷曲。

④ 蛋白质二级结构预测算法



• 残基的亲疏水性：
9种疏水残基：C I L F M V W H Y

9种亲水残基：K E R S Q D N P T

两性残基：A G

• 计算结果确定：

二级结构 十进制数字

α-螺旋 9、12、13、17、18、19、25、27、29、
31、34、36、38、44、45、46、47、50、
51、54、55、59、61、62、77、201、
205、217、219、237

β-折叠 连续的1或交替的01（或10）构成

无规则卷曲 不属于以上两种情况



举例
利用点模式法预测氨基酸序列LKMVRSCH的

二级结构。

LKMVRSCH

10110011

α-螺旋



➢Chou-Fasman方法
Chou和Fasman（1978）利用统计方法得出

每种氨基酸形成α-螺旋、β-折叠、β-转角的二级
结构倾向性因子，再通过分析待测蛋白质序列
中各氨基酸的倾向性因子，最后获得该序列的
二级结构，这种方法称为Chou-Fasman方法。

二级结构倾向性因子的计算方法为：

Pi=Ai/Ti

*其中，i为二级结构，包括α-螺旋（α）、β-折叠（β）、无规则
卷曲（c）、和β-转角（t），Ai表示第A种残基处于结构i的比例，
Ti是所有被统计残基处于结构i的比例

*另外，每个氨基酸同时也有4个转角参数f（i），代表这种氨基
酸出现在转角第一至四位的频率



20种氨基酸的相关信息



预测规则：
α-螺旋规则：先找α-螺旋核，寻找相邻6个残基
中至少4个的Pα≥100的区域；再进行螺旋延伸，
直至末端连续4残基Pα平均值小于100，并计算
得到序列片段中所有氨基酸的Pα总和及Pβ总和，
如果所得序列长度大于6个残基且∑ Pα＞ ∑ Pβ ，

则该片段的二级结构为α-螺旋

β-折叠规则：先找β-折叠核，寻找相邻6个残基
中至少4个的Pβ ≥100的区域；再进行延伸，直
至末端连续4残基Pβ平均值小于100，并计算得
到序列片段中所有氨基酸的Pα总和及Pβ总和，
如果所得序列的所有氨基酸的Pβ的平均值大于
105且∑ Pα＜ ∑ Pβ ，则该片段的二级结构为β-折
叠

转角规则：寻找连续4残基，若这四个残基能满
足以下三个条件，则可以预测这样连续4残基形
成转角： fi× fi+1 × fi+2 × fi+3 大于0.000075；4残
基的Pt平均值大于100； ∑ Pt＞ ∑ Pα和∑ Pt＞ ∑ 

Pβ

重叠规则：比较重叠区域的Pα平均值和Pβ平均
值，若重叠区域的Pα平均值＞ Pβ平均值，则该
重叠区域为α-螺旋，反之为β-折叠

*Chou-Fasman方法使用较为
简便，其预测准确率为50%-

60%。

氨基酸的二级结构倾向性因子



举例
利用Chou-Fasman算法，预测下面序列中α-

螺旋区域、β-折叠区域和发夹转角区域：

CAENKLDHVADCCILFMTWYNDGPCIFIYDNGP



C A E N K L D H V A D C C I L F M T W Y N D G P C
Pα 70 142 151 67 114 121 101 100 106 142 101 70 70 108 121 113 145 83 108 69 67 101 57 57 70

Pβ 119 83 37 89 74 130 54 87 170 83 54 119 119 160 130 138 105 119 137 147 89 54 75 55 119

Pt 119 66 74 156 101 59 146 95 50 66 146 119 119 47 59 60 60 96 96 114 156 146 156 152 119
fi 0.149 0.060 0.056 0.161 0.055 0.061 0.147 0.140 0.062 0.060 0.147 0.149 0.149 0.043 0.061 0.059 0.068 0.086 0.077 0.082 0.161 0.147 0.102 0.102 0.149
fi+1 0.050 0.076 0.060 0.083 0.115 0.025 0.110 0.047 0.048 0.076 0.110 0.050 0.050 0.034 0.025 0.041 0.082 0.108 0.013 0.065 0.083 0.110 0.085 0.301 0.050
fi+2 0.117 0.035 0.077 0.191 0.072 0.036 0.179 0.093 0.028 0.035 0.179 0.117 0.117 0.013 0.036 0.065 0.014 0.065 0.064 0.114 0.191 0.179 0.190 0.034 0.117
fi+3 0.128 0.058 0.064 0.091 0.095 0.070 0.081 0.054 0.053 0.058 0.081 0.128 0.128 0.056 0.070 0.065 0.055 0.079 0.167 0.125 0.091 0.081 0.152 0.068 0.128
Pc 118 70 84 135 98 68 120 106 62 70 120 118 118 66 68 71 58 107 75 106 135 120 150 159 118

α 70 142 151 67 114 121 101 100 106 142 101 70 70 108 121 113 145 83 108 69 67 101 57 57 70

β 119 83 37 89 74 130 54 87 170 83 54 119 119 160 130 138 105 119 137 147 89 54 75 55 119

t 8E-05 7E-05 2E-05 5E-05 1E-05 3E-05 1E-05 2E-05 1E-04 1E-04 5E-05 7E-06 1E-05 4E-06 3E-06 5E-05 6E-05 1E-05 8E-05 2E-04 2E-04 5E-05
1 1 1 1
383 345 294 282
375 427 365 273
450 512 572 610

C A E N K L D H V A D C C I L F M T W Y N D G P C
H H H H H H H H H H E E E E E E E E E E T T T T E

寻找相邻6个残基中至少4个
的Pα≥100的区域；再进行螺
旋延伸，直至末端连续4残
基Pα平均值小于100，并计算
得到序列长度大于6个残基
且∑ Pα＞ ∑ Pβ 

寻找相邻6个残基中至少4个的
Pβ ≥100的区域；再进行延伸
，直至末端连续4残基Pβ平均
值小于100，并计算得到序列
的所有氨基酸的Pβ的平均值大
于105且∑ Pα＜ ∑ Pβ 

连续4残基fi乘积大
于0.000075；且平
均值大于100；∑ 

Pt＞ ∑ Pα和∑ Pt＞
∑ Pβ

重叠规则：Pα平均值＞ Pβ平均值，则该重叠区域为α-螺旋，
反之为β-折叠



➢GOR方法
• 由Garnier, Osguthorpe和Robson（1978）研制的
基于信息论原理的蛋白质二级结构预测方法，
名称是三位作者名字的首字母缩写。目前，一
般使用该法的第四版，即GORⅣ。

• 预测某一氨基酸残基处于哪种二级结构时，同
时要考虑与其相邻的左右各8个氨基酸残基，
计算17个残基的信息差值之和，取信息差值之
和最大的二级结构作为该氨基酸的二级结构。

• GOR方法预测蛋白质二级结构的准确率约为
65%



参数 含义 参数 含义

A 氨基酸 P(S) 所有氨基酸中S的发生概率

S 二级结构种类 P(S,A) 同时观察到S与A的联合概率

S’ 除S以外的二级结构 P(S︱A) 当氨基酸是A时，二级结构S的发
生概率

N 氨基酸残基总数 I(S;A) 氨基酸A处于S时的信息值

fA 氨基酸残基A的总数 I(S’;A) 氨基酸A处在S’时的信息值

fS 二级结构S的总数 I(ΔS;A) 氨基酸A处在S时的信息差

fS,A 氨基酸A处在二级结构S的总数 ∑ I(ΔS;A) 信息差之和

P(A) 氨基酸A出现的概率 ∑ I(ΔS;Ai) 氨基酸A1, A1, …, A17处于S时的信
息差



➢神经网络模型
• 原理：先构建由函数式连接组成的神经网络，再
输入已知二级结构的氨基酸序列，不断调节有关
参数，使输出的二级结构与已知的相符，由此得
出应用模型，再用此模型预测待测蛋白质的结构。

• PHD（Profile network from HeiDelberg）
是德国的Rost和Sander研制的用神经网络预测蛋白
质二级结构的方法。该法利用多序列比对得到的
信息，再结合神经网络方法预测蛋白质二级结构，
准确率超过70%。



一个蛋白质二级结构的BP神经网络模型



* 蛋白质二级结构预测不仅是联系其一级结构和三级空间结
构的桥梁和纽带，而且也是从一级结构预测其三级结构的关
键步骤，其发展过程大致可分为三个阶段：

第一阶段：以单残基、单一序列分析为重点，以Chou-
Fasman方法和GOR等方法为代表。

第二阶段：考虑了局部残基的相互影响，人工神经网络
方法得到应用，以PHD为代表，预测正确率提高至70%左右。

第三阶段：提出了多重序列比对的思想，尤其在近年使
用蛋白质结构数据库（PDB）搜索比对，使预测正确率有了
明显提高, 如PSIPRED算法。

*蛋白质二级结构预测算法的输出一般和下面的结果相似，
H和h都表示预测为螺旋的区域，E和e都表示预测为伸展结构
的区域：
APAFSVSPASGASDGQSVSVSVAAAGETYYIAQCAPVGGQDACNPAT

- - - - - - - - - HHHHHH- HHHhhh - - - - - EEEEEeee- - - - EEEEee



代表性软件 网址
PredictProtein http://www.predictprotein.org/

PSIPRED http://bioinf.cs.ucl.ac.uk/psipred/

Jpred3 http://www.compbio.dundee.ac.uk/www-jpred/index.html

SSpro http://scratch.proteomics.ics.uci.edu/

PORTER http://distill.ucd.ie/porter/

⑤蛋白质二级结构预测软件

• SSpro 是第一个使用神经网络与同源分析混合进行蛋白质二级
结构预测的软件，预测结果比较准确，可以作为蛋白质二级结
构预测的首选之一。

• PORTER 也是综合应用了神经网络和多序列比对的新型蛋白
质二级结构的预测方法，使蛋白质二级结构预测的准确率有了
较大的提高。
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➢ PredictProtein：
• PROFsec：分析序列二级结构

• PROFacc：分析残基溶剂可及性

• PHDhtm：分析序列潜在的跨膜拓扑结构

• COILS：预测卷曲结构

• PROSITE：搜索模体，预测序列潜在的功能

• ProDom：预测结构功能域
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➢PSIPRED

• PSIPRED v3.0：预测二级结构

• MEMSAT3＆MEMSAT-SVM：预测跨膜区拓
扑结构

• MEMPACK：预测跨膜拓扑和螺旋结构

• GenTHREADER和pGenTHREADER：基于折
叠识别法预测蛋白质结构

• pDomTHREADER：基于结构域比来提高预
测精度，适用于超家族结构域识别
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➢卷曲螺旋预测软件

• 卷曲螺旋：由两股或两股以上α-螺旋相互缠绕而形成的
超螺旋结构的总称。该结构存在于多种天然蛋白质中，如转
录因子、骨架蛋白、动力蛋白、膜蛋白、酶等。七肽重复区
是典型的卷曲螺旋结构类型之一。

a - b - c - d - e – f – g (a、d为非极性疏水氨基酸，位于卷
曲螺旋的内侧；e、g为极性带电荷氨基酸，位于疏水核心的
外侧)

• COILS软件：其原理是将输入序列提交到已知包含卷
曲螺旋蛋白结构的数据库中进行搜索，同时与包含球状蛋白
序列的PDB库进行比较，根据两个数据库分析的情况算出目
的序列形成卷曲螺旋的概率

网址：http://www.ch.embnet.org/software/COILS_form.html
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• Window width为
7的倍数；

• 打分矩阵权重a和
d的分值可以提高
2.5倍，加权后和
未加权分值的结
果做比较，如果
其概率值相差
20%-30%，表明
该高分值片段是
由氨基酸偏好所
引起的假阳性。
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举例：GO_HUMAN
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➢跨膜区结构预测软件
• 跨膜蛋白: 膜蛋白不溶于水，不容易生长晶体，很难确定其
结构。蛋白质序列含有跨膜区，提示它可能作为膜受体起作用，
也可能是定位在膜上的锚定蛋白或离子通道蛋白。对膜蛋白的
跨膜螺旋进行预测是生物信息学的重要应用。其预测算法都是
基于统计学模型或神经网络，综合不同的软件预测结果并结合
疏水性图，可以获得较好的预测结果，准确率可达80%-95%。

• 常见的跨膜区分析在线软件：

软件 网址 说明
TMHMM https://services.healthtech.dtu.dk/s

ervice.php?TMHMM-2.0

判定某蛋白是否为膜蛋白

SPLIT
http://split.pmfst.hr/split/4/

准确预测跨膜蛋白的跨膜片
段

HMMTOP http://www.enzim.hu/hmmtop/htm

l/submit.html

用于预测蛋白质的跨膜螺旋
和拓扑结构



◆目前蛋白质三级结构预测方法一般归为
同源模建(Comparative modeling，CM)、
折叠识别如线串法(Threading)、从头预
测(Ab initio)三大类。

◆ 深度学习技术与以上经典方法的结合提

升了蛋白结构预测的准确性和速度，但
是对于没有同源性蛋白结构的预测，仍
然存在巨大的挑战。

⑥ 蛋白质三级结构预测算法



Comparative modeling is the most

powerful approach when a target

sequence has any indications of homology

with a known structure.

Threading is used to 

compare segments of a 

protein to a library of  known 

folds. 

Ab initio prediction is

used to model protein

structure.



➢同源模建
预测未知结构的蛋白质的三级结构时，通过序列比

对分析找到已知结构的同源蛋白质，再以同源蛋白质的
结构为模板，构建待测蛋白质的三级结构。

其步骤如下：
• 定模板：确定与待测蛋白质同源的并已知三级结构的蛋白质

• 序列比对：通过序列比对找到序列保守的部分

• 建骨架：仿照同源蛋白质的结构建立待测蛋白质的结构骨架

• 建环：将序列匹配的骨架片段连接起来，与模板不匹配的序列用
来构建环区

• 建侧链

• 评估模型







海量的蛋白质序列



➢线串法，Threading

用一个已知结构的模板与待测蛋白质序列进行
匹配分析，这过程需要用一些计分函数进行评估，
计分函数中包括序列相似性、结构相似性、不同
距离氨基酸残基的相互作用等因素，最后根据计
分函数的评估结果确定待测蛋白质序列（或其中
的片段）的结构是否属于某种模板结构（或其中
的部分），折叠识别是线串法的重要方式。一般
在待测序列搜索不到相似性高于25%的序列时才
使用，否则可使用准确性相对较高的同源模建方
法。





➢从头预测法 (Ab initio)

要获得一个实用模型就必须考虑以下两
个因素：

• 蛋白质结构的计分方法: 有些计分方法只考虑蛋白
质的疏水作用而建立的简化模型，如HP模型。

• 结构空间的搜索方法：当蛋白质序列较短时，可
用穷举法搜索所有的空间，经计分方法评价后找
出最优结构。

从头预测法有3个重要要素：能量函数、构象搜索、
模型选择



HP模型
该模型规定氨基酸残基只分亲水氨基酸（用P表示）
与疏水氨基酸残基（用H表示）两类，可用小方块
或小圆球表示氨基酸残基。

➢规则：蛋白质序列中每个残基须放在平面整数坐
标系中，序列中相邻残基在坐标系中也相邻，距离
为1个刻度单位，整数坐标系中每一个格只能放1个
氨基酸残基

➢计分方法: 序列不相邻而平面空间中相邻的一对疏
水氨基酸的能量为-1，其他为0，也就是该模型的最
优结构应该是把疏水氨基酸残基尽量聚在一起。

➢在蛋白质序列较少时，可用穷举法找出HP模型的
最优结构；蛋白质序列较长时，可用遗传算法寻找
最优结构。



举例
已知一氨基酸序列有4个残基，第一及第四个

残基是疏水氨基酸残基，第二和第三个残基是亲
水氨基酸残基。请用HP模型预测该序列在二维整
数坐标系中的最优结构。

H-P-P-H



实心框代表疏水性氨基酸
空心框代表亲水性氨基酸

“HPPH”的逐点生长法求解过程：

H-P
H-P-P-HH-P-P



➢深度学习 (Deep learning)

神经网络



卷积神经网络（Convolutional Neural Network, CNN）

• 卷积核大小 不是全连接的方式！



• 填充（Padding）

• 步长（Stride）

Stride=2



• 3个通道时，卷积核由1个变为相同的3个



• 池化（Pooling，降维）

• Relu（激活函数）



一个典型的多层CNN模型

变为全连接方式



Attention 注意力机制



⑦ 蛋白质三级结构预测软件
➢瑞士蛋白质专家分析系统 ExPASy

（Expert Protein Analysis System）
➢三级结构预测相关软件及下载地址：
•SwissModel （同源模建法）

http:// swissmodel.expasy.org

•Phyre2（线串法）

http://www.sbg.bio.ic.ac.uk/phyre2/html/page.cgi?

id=index

I-TASSER（线串法）
https://zhanggroup.org/I-TASSER/
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Chimera

网址： http://plato.cgl.ucsf.edu/chimera/

⑧蛋白质结构综合分析软件
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⑨ 蛋白质结构预测评价



Critical Assessment of protein Structure 

Prediction, CASP



CASP 中模型主链预测准确度比较



2020年11月30

日，在第14届世
界蛋白质预测结
构挑战赛CASP上
，谷歌旗下人工
智 能 公 司
DeepMind开发的
AlphaFold首次成
功实现了蛋白质
三级结构的精确
预测。



Structures of a protein that were predicted by artificial

intelligence (blue) and experimentally determined (green)

match almost perfectly. DEEPMIND



腾讯AI工具“tFold”助力蛋白结构解析

在新一代信息技术及互
联网、大数据的时代背

景下， 我们更应贯彻“
务实、创新”的精神，
在科研突破中发挥核心
作用。



伊马替尼是首个通过针对特定蛋白激
酶开发的药物，也是人类第一个用于
抗癌的分子靶向药。

电影中“格列宁”的真实原型

蛋白质三级结构预测对于药物设计、现代新
药研发具有重要的意义。

“学以致用、科技报国”

Imatinib
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⑩ 蛋白质结构与功能分析流程
搜索UniProtKB或Genebank获取蛋白质信息

下载蛋白质和核酸FASTA序列

一级结构分析

二级结构分析

结构域分析

是否存在解析的三维晶体结构

蛋白质三维结构模型三维结构预测

链接至PDB

数据库下载
pdb数据文件

•活性与功能研究
•药物筛选
•蛋白质相互作用
•小分子配体设计
•酶工程
•蛋白质家族进化研究

氨基酸理化参数分析

蛋白质亲疏水性分析

翻译后修饰位点预测

是

否
同源模建构建三维结构

线串法预测蛋白质折叠

从头计算蛋白质结构

α-螺旋/ β-折叠

预测；卷曲螺
旋预测；跨膜
区分析；二硫
键分析
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本章作业（第6次课后作业）

对水稻瘤病毒P8 （RGDV P8）蛋白质进行如
下分析：

① 疏水性分析

② 跨膜区分析

③ 通过SWISS-MODEL同源模建其三级结构


