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　　摘要：以固有无序蛋白质为研究对象，通过ＣＤ－ＨＩＴ对数据进行去冗余处理，然后利用编程软件对数据进行统计
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　　蛋白质是生物体中最重要的两类大分子之一，传统思想
认为蛋白质要实现其生物功能，必须先折叠成一个稳定的三

维结构，因此形成了蛋白质结构决定其功能的主流观点［１］。

然而随着基因工程方法和实验技术的发展以及基因组计划的

开展，在２０世纪９０年代初，人们发现有些蛋白质或蛋白质序
列中的一部分区域在生理条件下不具有一个确定的三维结

构，但是依然能够正常行使生物学功能。进一步研究发现的

这类蛋白质越来越多，并逐渐形成了一种新的蛋白质类型，称

为固有无序蛋白质（ｉｎｔｒｉｎｓｉｃａｌｌｙｄｉｓｏｒｄｅｒｅｄｐｒｏｔｅｉｎｓ，简称为
ＩＤＰｓ）［１－３］。对目前存在的大量基因库数据进行分析发现：蛋
白质的无序结构与蛋白质功能之间关系密切，无序蛋白质在

诸如转录、翻译、调控细胞信号转导、蛋白质磷酸化及小分子

存储等过程中发挥着重要的作用；另一方面，无序蛋白质又经

常与多种疾病联系在一起。与人类癌症相关的蛋白质中，无

序蛋白质的含量高达７９％；在心血管疾病有关的蛋白质中，
无序蛋白质的含量也高达５７％。无序区是固有无序蛋白质
发挥功能的主要区域，功能位点大多分布在该区域，因此预测

蛋白质的无序区成为判断蛋白质是否无序的热点问题。

Ｒｏｍｅｒｏ等在１９９７年首次对蛋白质无序区域进行预测，他们
预测的准确性达到７０％，此后无序蛋白质的预测方法得到了
迅速发展，目前应用于无序蛋白质序列预测的方法已经超过

５０种，并且这些预测方法的准确性普遍达到８５％以上。
本研究基于序列分析的方法，以ＤｉｓＰｒｏｔ数据库中的固有

无序蛋白质为研究对象，通过ＣＤ－ＨＩＴ程序对数据进行去冗
余处理，将处理后的数据利用编程软件 Ｍａｔｌａｂ７．０进行统计
而得到新的数据；对新数据进行分析，通过编程把序列的无序

区和有序区分别提取出来，再分析无序区和有序区氨基酸组

成的偏好性。本研究有助于进一步挖掘固有无序蛋白质的序

列特征，从而为固有无序蛋白质的预测提供借鉴。

１　数据来源及去冗余处理

１．１　数据来源
本研究以固有无序蛋白质数据库 ＤｉｓＰｒｏｔ（版本６．０１）［４］

（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｄｉｓｐｒｏｔ．ｏｒｇ／ｉｎｄｅｘ．ｐｈｐ）为研究对象（发布日期
为２０１２年１０月１５日），下载数据库中最新的固有无序蛋白
质进行研究，共有无序蛋白质６８４个，无序区１５１３个。
１．２　去冗余处理

由于蛋白质序列数据库中都含有大量的冗余序列，它们通

常不能提供更多的信息，而且不利于数据的统计分析，并且由

于冗余序列要占用更多的计算机存储和处理资源，因此去除这

些冗余信息具有很高的实用价值，不但可以减小数据库的大
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小、提高序列搜索的速度，而且有助于对数据的统计分析。本

研究利用去冗余程序 ＣＤ－ＨＩＴ［５－６］（ｈｔｔｐ：／／ｗｅｉｚｈｏｎｇ－ｌａｂ．
ｕｃｓｄ．ｅｄｕ／ｃｄｈｉｔ＿ｓｕｉｔｅ／ｃｇｉ－ｂｉｎ／ｉｎｄｅｘ．ｃｇｉ）对数据进行处理，将
相似度阈值设为３０％。结果显示：去冗余前，固有无序蛋白质
共有６８４条序列；去冗余后，蛋白质共有５４９条序列。

２　固有无序蛋白质无序区和有序区的氨基酸组成偏好性分析

　　用Ｍａｔｌａｂ编程对全部序列（去冗余后）提取无序区和有
序区。无序区包括 １１２个全部无序区（如 ＤｉｓＰｒｏｔＤＰ００００１，
１０８个氨基酸都是无序的）以及非全部无序蛋白质（蛋白质中
含有无序片段）序列中的各条无序区；无序区的氨基酸总数

为６４２４３，约占固有无序蛋白质氨基酸总数的２８．６７％。因
此可以看出：固有无序蛋白质中有序区的氨基酸数大约是无

序区氨基酸数的３．５倍。结果表明，固有无序蛋白质的氨基
酸在有序区的含量要大大高于无序区，即固有无序蛋白质的

大部分组分都是有序部分。

对固有无序蛋白质中的所有无序区及有序区的氨基酸个

数和含量进行对比，以分析每种氨基酸的偏好性。通过

Ｍａｔｌａｂ软件进行处理得到了固有无序蛋白质中的无序区和有
序区的所有氨基酸含量及差值，详见表１。

表１　固有无序蛋白中有序区及无序区的氨基酸含量对比

氨基酸

种类

无序区的氨基

酸含量（％）
有序区的氨基

酸含量（％）
有序区和无序区氨基

酸含量的差值（％）
Ｇｌｙ ７．１３８５２１ ６．６５１１９４ －０．４８７３２７００
Ａｌａ ７．９６１９５７ ７．３３７６４８ －０．６２４３０９１０
Ｖａｌ ５．３９９８１０ ６．４９９４４２ １．０９９６３１９９
Ｉｌｅ ３．２２０５８４ ５．０５７３５３ １．８３６７６８９３
Ｌｅｕ ６．５６８８０９ ８．８８２８３９ ２．３１４０２９６０
Ｐｈｅ ２．３９５５９２ ３．４５１０１５ １．０５５４２３６６
Ｐｒｏ ７．１０７３８９ ５．４８８５０７ －１．６１８８８２１０
Ｍｅｔ １．７９７８６１ ２．２９８５９４ ０．５００７３２８２
Ｔｒｐ ０．６１９５２３ １．１１３１４４ ０．４９３６２１６４
Ｃｙｓ ０．８３７４４５ １．６６２５７５ ０．８２５１２９９９
Ｓｅｒ ９．１２３１７３ ７．５１０８２３ －１．６１２３４９５０
Ｔｈｒ ５．７６２４９６ ５．７５２７３４ －０．００９７６１８０
Ａｓｎ ３．７０９３５４ ４．３４１４４２ ０．６３２０８８０９
Ｇｌｎ ５．１４６０８６ ４．６５５６５７ －０．４９０４２８７０
Ｔｙｒ ２．０９５１７０ ２．８１９０１４ ０．７２３８４３７１
Ｈｉｓ １．８４９２２９ ２．１７４０６８ ０．３２４８３９５８
Ａｓｐ ６．７２７５８１ ５．４５１９０８ －１．２７５６７３１０
Ｇｌｕ ９．９０１４６８ ７．３１６６７０ －２．５８４７９７５０
Ｌｙｓ ８．０６００２２ ６．４１１０６９ －１．６４８９５３１０
Ａｒｇ ４．５７７９３１ ５．１２４３０３ ０．５４６３７１９４

　　由表１对数据进行处理的结果看出：有序区Ｖａｌ、Ｉｌｅ、Ｌｅｕ、
Ｐｈｅ、Ｔｒｐ、Ａｓｎ、Ｔｙｒ、Ｍｅｔ、Ｈｉｓ、Ｃｙｓ、Ａｒｇ氨基酸含量较无序区多，
表明这１１种氨基酸比较有利于有序结构的形成；无序区Ｇｌｙ、
Ａｌａ、Ｐｒｏ、Ｓｅｒ、Ｔｈｒ、Ｇｌｎ、Ａｓｐ、Ｇｌｕ、Ｌｙｓ氨基酸含量较有序区多，
表明这９种氨基酸比较有利于无序结构的形成。２０种氨基
酸的平均百分含量为５％，其中有序区的Ｌｅｕ含量为８８８％，
比无序区高２．３１百分点；无序区的 Ｇｌｕ含量为９．９０％，比有
序区高２．５８百分点。
　　Ｒａｄｉｖｏｊａｃ对无序蛋白质中有序区与无序区各种氨基酸
含量的差值也进行过研究，也认为不同的氨基酸残基具有不

同的促进无序和有序结构形成的倾向：Ｇｌｙ、Ｔｒｐ、Ｔｙｒ、Ｉｌｅ、Ｐｈｅ、

Ｖａｌ、Ｌｅｕ、Ｈｉｓ、Ｔｈｒ、Ａｓｎ比较有利于有序结构的形成；Ａｓｐ、Ｍｅｔ、
Ｌｙｓ、Ａｒｇ、Ｓｅｒ、Ｇｌｕ、Ｐｒｏ、Ｇｌｎ有利于无序的形成；其他残基的作
用则比较中性［７］。

将本研究的结果与Ｒａｄｉｖｏｊａｃ的结果对比可以发现：比较
有利于有序结构形成的相同氨基酸有 Ｖａｌ、Ｉｌｅ、Ｌｅｕ、Ｐｈｅ、Ｔｒｐ、
Ａｓｎ、Ｔｙｒ、Ｈｉｓ；比较有利于无序结构形成的相同氨基酸有Ｐｒｏ、
Ｇｌｕ、Ｓｅｒ、Ｇｌｎ、Ａｓｐ、Ｌｙｓ。可见统计结论大体相同，不同之处
有：Ｒａｄｉｖｏｊａｃ的结果认为 Ｇｌｙ和 Ｔｈｒ比较有利于有序结构的
形成，而笔者的结果认为 Ｇｌｙ和 Ｔｈｒ比较有利于无序结构的
形成；Ｒａｄｉｖｏｊａｃ认为Ｍｅｔ、Ａｒｇ比较有利于无序结构的形成，而
笔者的结果认为Ｍｅｔ、Ａｒｇ比较有利于有序结构的形成。除此
之外，本研究的结果还认为，Ｃｙｓ有利于有序结构的形成，Ａｌａ
有利于无序结构的形成，而Ｒａｄｉｖｏｊａｃ的工作没有得出这一结
论，推测出现误差的主要原因是由于数据库更新很快，使得研

究数据有所变化，其次是所用统计软件之间也有不同。但是

大部分结论是相同的，由此可以认为，氨基酸 Ｖａｌ、Ｉｌｅ、Ｌｅｕ、
Ｐｈｅ、Ｔｒｐ、Ａｓｎ、Ｔｙｒ、Ｈｉｓ具有形成有序结构的偏好性；氨基酸
Ｐｒｏ、Ｓｅｒ、Ｇｌｎ、Ａｓｐ、Ｌｙｓ具有形成无序结构的偏好性。

３　结论

本研究以ＤｉｓＰｒｏｔ数据库中的固有无序蛋白质为研究对
象，先通过程序ＣＤ－ＨＩＴ对数据进行去冗余处理，然后利用
编程软件Ｍａｔｌａｂ７．０对数据进行统计而得到新的数据，再对
数据进行分析。结果表明：氨基酸Ｖａｌ、Ｉｌｅ、Ｌｅｕ、Ｐｈｅ、Ｔｒｐ、Ａｓｎ、
Ｔｙｒ、Ｈｉｓ具有形成有序结构的偏好性；氨基酸 Ｐｒｏ、Ｓｅｒ、Ｇｌｎ、
Ａｓｐ、Ｌｙｓ具有形成无序结构的偏好性。

无序蛋白质具有独特的氨基酸组成特点，这些独特的氨

基酸序列决定了其无序的结构。无序蛋白质的研究将促进人

们重新认识蛋白质的结构和功能关系，也将为蛋白质的全新

设计和疾病的治疗提供新的思路。相信随着研究数据的增

加，对固有无序蛋白质的研究将更深入和全面，从而能够进一

步加深对这类蛋白质的认识。
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