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嗜盐蛋白高级结构对其稳定性的影响

张光亚

（华侨大学 化工学院，福建 厦门３６１０２１）

摘要：　选择３０对具有晶体结构的嗜盐和非嗜盐同源蛋白，通过计算氨基酸所处的结构状态，找出二者在统

计学上具有显著差异的氨基酸．研究结果表明：在总的氨基酸组成上，嗜盐蛋白中天冬氨酸含量更多，而苯丙

氨酸和赖氨酸含量显著较少．在不同二级结构区域，β?折叠中两种蛋白氨基酸组成差异最大；而在不同溶剂

可及表面，两种蛋白在分别表面氨基酸组成差异最大，嗜盐蛋白表面酸性氨基酸显著较多，而碱性氨基酸则较

少；４８种高级结构结构参数中有４种存在显著差异，这４种结构参数都与可及性表面积有关．
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存在于嗜盐菌细胞内的酶或蛋白在工农业及医药领域有着广泛用途，其在高盐环境下稳定性的机

制也引起了众多研究者的关注．有研究表明：嗜盐蛋白往往在其表面引入酸性氨基酸（Ｄ，Ｅ）残基与碱

性氨基酸（Ｋ，Ｒ）残基并形成盐桥，消除了盐离子的屏蔽效应，使分子结构具有刚性，这对其结构的稳定

起决定性的作用［１］．Ｐａｎａｇｉｏｔｉｓ等
［２］通过同源建模的方法模拟了嗜盐及非嗜盐二氢叶酸还原酶的结构，

表明较多的负电荷及弱的疏水核心是该酶在高盐环境下稳定的原因．Ｓａｎｄｉｐ等
［３］比较了几种嗜盐菌及

非嗜盐菌基因组及蛋白质组的信息，发现二者在同义密码子使用上具有相似性，而在蛋白质组水平上，

则主要表现为嗜盐蛋白中酸性氨基酸较多，同时更容易形成无规则卷曲（ｃｏｉｌ），不容易形成螺旋结构．

上述研究仅比较了一两个直系同源蛋白（ｏｒｔｈｏｌｏｇｓ），或者主要针对一维的氨基酸序列，而对其高级结

构涉及较少．大量研究证实，在蛋白质分子不同高级结构的区域存在不同的相互作用，这对蛋白质稳定

性至关重要［４?５］．由此可见，氨基酸在不同结构区域的分布会导致不同的物理化学相互作用，对蛋白质稳

定性的贡献也可能存在差异．因此，阐明蛋白质不同高级结构区域氨基酸组成的差异对了解其稳定性机

制意义重大．本文挑选了３０对嗜盐和非嗜盐同源蛋白，系统分析了它们在不同结构区域氨基酸组成上

的差异．

１　材料和方法

１．１　蛋白质晶体结构信息的获取

选取了１２种嗜盐微生物（表１），按以下３个步骤获取蛋白晶体结构．１）从蛋白质结构数据库

（ＰＤＢ，ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｐｄｂ．ｏｒｇ／）
［６］分别获取来源于这１２种微生物的蛋白质晶体结构．为了减少序列冗

余，剔除了同一性大于３０％的序列．２）利用获得具高级结构的蛋白质序列，分别用ＢｌａｓｔＰ程序搜索蛋

白质结构数据库（ＰＤＢ），其犈值为默认值１．０×１０－１０．从返回的结果中寻找来源于嗜盐微生物的同源

蛋白．３）若返回多条符合要求的结果，则选取和目标序列最为匹配且具有较高分辨率的蛋白；若未返回

结果，则原始蛋白结构也舍弃．最后，可以得到３０对嗜盐和非嗜盐同源蛋白，其在ＰＤＢ数据库的ＩＤ号

及来源微生物，如表１所示．
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表１　３０对同源蛋白及其来源

Ｔａｂ．１　３０ｐａｉｒｓｏｆｈａｌｏｐｈｉｌｉｃａｎｄｎｏｎ?ｈａｌｏｐｈｉｌｉｃｐｒｏｔｅｉｎｓ

嗜盐蛋白

　ＩＤ号① 菌名　　　　　

非嗜盐蛋白

ＩＤ号 菌名　　　　　

同一性
／％

犈值

２Ｘ９８Ａ 犎犪犾狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿狊犪犾犻狀犪狉狌犿 ３Ｅ２ＤＡ 犞犻犫狉犻狅狊狆．ｇ１５?２１ ３３ ２．００８８６×１０－１３

１ＴＪＯＡ 犎犪犾狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿狊犪犾犻狀犪狉犻狌犿 ２ＶＸＸＡ 犛狔狀犲犮犺狅犮狅犮犮狌狊犲犾狅狀犵犪狋狌狊 ３５ ２．２０１４４×１０－２１

１ＭＯＪＡ 犎犪犾狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿狊犪犾犻狀犪狉犻狌犿 ２Ｃ２ＦＡ 犇犲犻狀狅犮狅犮犮狌狊狉犪犱犻狅犱狌狉犪狀狊 ３１ ２．５６５６１×１０－１１

１Ｏ６ＺＡ 犎犪犾狅犪狉犮狌犾犪犿犪狉犻狊犿狅狉狋狌犻 ３Ｈ３ＪＡ 犛狋犪狆犺狔犾狅犮狅犮犮狌狊犪狌狉犲狌狊 ３８ ９．２３２６１×１０－４７

１ＤＯＩＡ 犎犪犾狅犪狉犮狌犾犪犿犪狉犻狊犿狅狉狋狌犻 １ＥＷＹＣ 犖狅狊狋狅犮狊狆．ｐｃｃ７１１９ ５１ １．１００９×１０－１４

２Ｊ５ＫＡ 犎犪犾狅犪狉犮狌犾犪犿犪狉犻狊犿狅狉狋狌犻 ３Ｄ０ＯＡ 犛狋犪狆犺狔犾狅犮狅犮犮狌狊犪狌狉犲狌狊 ３８ １．０６９２３×１０－４６

２Ｊ５ＱＡ 犎犪犾狅犪狉犮狌犾犪犿犪狉犻狊犿狅狉狋狌犻 ３Ｄ４ＰＡ 犛狋犪狆犺狔犾狅犮狅犮犮狌狊犪狌狉犲狌狊 ３８ １．０６９２３×１０－４６

１ＩＴＫＡ 犎犪犾狅犪狉犮狌犾犪犿犪狉犻狊犿狅狉狋狌犻 １ＭＷＶＡ 犅狌狉犽犺狅犾犱犲狉犻犪狆狊犲狌犱狅犿犪犾犾犲犻 ５７ ０

２Ｊ５ＲＡ 犎犪犾狅犪狉犮狌犾犪犿犪狉犻狊犿狅狉狋狌犻 ３Ｄ０ＯＡ 犛狋犪狆犺狔犾狅犮狅犮犮狌狊犪狌狉犲狌狊 ３８ １．０６９２３×１０－４６

２ＡＺ３Ａ 犎犪犾狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿狊犪犾犻狀犪狉狌犿 ３Ｂ５４Ａ 犛犪犮犮犺犪狉狅犿狔犮犲狊犮犲狉犲狏犻狊犻犪犲 ５０ ７．０８３４９×１０－４２

１ＴＫ６Ａ 犎犪犾狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿狊犪犾犻狀犪狉狌犿 ２ＶＸＸＡ 犛狔狀犲犮犺狅犮狅犮犮狌狊犲犾狅狀犵犪狋狌狊 ３５ ２．２０１４４×１０－２１

１ＴＫＰＡ 犎犪犾狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿狊犪犾犻狀犪狉狌犿 ２Ｃ２ＦＡ 犇犲犻狀狅犮狅犮犮狌狊狉犪犱犻狅犱狌狉犪狀狊 ３１ ２．５６５６１×１０－１１

２ＡＺ１Ａ 犎犪犾狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿狊犪犾犻狀犪狉狌犿 １ＮＤＬＡ 犇狉狅狊狅狆犺犻犾犪犿犲犾犪狀狅犵犪狊狋犲狉 ４８ ７．９５３９３×１０－４０

２ＺＵＡＡ 犎犪犾狅犪狉犮狌犾犪狇狌犪犱狉犪狋犪 ３Ｒ９ＬＡ 犌犻犪狉犱犻犪犾犪犿犫犾犻犪 ５９ ９．５９７４９×１０－４９

１ＶＤＲＡ 犎犪犾狅犳犲狉犪狓狏狅犾犮犪狀犻犻 ３ＪＷ３Ａ 犅犪犮犻犾犾狌狊犪狀狋犺狉犪犮犻狊 ３４ ７．８４３８８×１０－２２

２Ｘ０ＲＡ 犎犪犾狅犪狉犮狌犾犪犿犪狉犻狊犿狅狉狋狌犻 ３Ｄ０ＯＡ 犛狋犪狆犺狔犾狅犮狅犮犮狌狊犪狌狉犲狌狊 ３８ ６．１１３４６×１０－４７

１ＴＫＯＡ 犎犪犾狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿狊犪犾犻狀犪狉狌犿 ２Ｃ２ＦＡ 犇犲犻狀狅犮狅犮犮狌狊狉犪犱犻狅犱狌狉犪狀狊 ３１ ２．５６５６１×１０－１１

１Ｄ３ＡＡ 犎犪犾狅犪狉犮狌犾犪犿犪狉犻狊犿狅狉狋狌犻 １ＬＬＣＡ 犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾狌狊犮犪狊犲犻 ３４ １．３４３９７×１０－４６

３ＮＥＰＸ 犛犪犾犻狀犻犫犪犮狋犲狉狉狌犫犲狉 １ＵＸＩＡ 犆犺犾狅狉狅犳犾犲狓狌狊犪狌狉犪狀狋犻犪犮狌狊 ５３ ２．７９６６６×１０－９０

３ＧＹＹＡ 犎犪犾狅犿狅狀犪狊犲犾狅狀犵犪狋犪 ３ＦＸＢＡ 犛犻犾犻犮犻犫犪犮狋犲狉狆狅犿犲狉狅狔犻 ５９ ２．１４９５×１０－１０３

３ＰＡＥＡ 犃犮犻狀犲狋狅犫犪犮狋犲狉犫犪狌犿犪狀狀犻犻 １Ｅ３ＵＡ 犘狊犲狌犱狅犿狅狀犪狊犪犲狉狌犵犻狀狅狊犪 ３９ ２．００７６８×１０－３９

３Ｐ７ＹＡ 犈狀狋犲狉狅犫犪犮狋犲狉犮犾狅犪犮犪犲 １ＯＹＢＡ 犛犪犮犮犺犪狉狅犿狔犮犲狊狆犪狊狋狅狉犻犪狀狌狊 ３６ ３．４２４４×１０－５４

３ＡＦＪＡ 犆犲犾犾狏犻犫狉犻狅犵犻犾狏狌狊 １Ｖ７ＶＡ 犞犻犫狉犻狅狆狉狅狋犲狅犾狔狋犻犮狌狊 ３４ ４．１８２０６×１０－１３１

３ＡＣＴＡ 犆犲犾犾狏犻犫狉犻狅犵犻犾狏狌狊 １Ｖ７ＷＡ 犞犻犫狉犻狅狆狉狅狋犲狅犾狔狋犻犮狌狊 ３４ ５．５０７７×１０－１３１

３ＡＣＳＡ 犆犲犾犾狏犻犫狉犻狅犵犻犾狏狌狊 １Ｖ７ＸＡ 犞犻犫狉犻狅狆狉狅狋犲狅犾狔狋犻犮狌狊 ３４ １．２１６７９×１０－１３０

２ＸＨＨＡ 犆犲犾犾狏犻犫狉犻狅犼犪狆狅狀犻犮狌狊 ２ＸＦＤＡ 犈狊犮犺犲狉犻犮犺犻犪犮狅犾犻 ８６ １．８３４９４×１０－４８

２ＸＨＪＡ 犆犲犾犾狏犻犫狉犻狅犼犪狆狅狀犻犮狌狊 ２ＸＦＥＡ 犈狊犮犺犲狉犻犮犺犻犪犮狅犾犻 ８６ １．８３４９４×１０－４８

３ＡＢ１Ａ 犆犺犾狅狉狅犫犪犮狌犾狌犿狋犲狆犻犱狌犿 ３ＬＺＷＡ 犅犪犮犻犾犾狌狊狊狌犫狋犻犾犻狊 ４０ ９．１８４１９×１０－６７

３ＯＲ５Ａ 犆犺犾狅狉狅犫犪犮狌犾狌犿狋犲狆犻犱狌犿 ３ＫＣＭＡ 犌犲狅犫犪犮狋犲狉犿犲狋犪犾犾犻狉犲犱狌犮犲狀狊 ３４ １．６２５２６×１０－１７

３Ｐ８４Ａ 犈狀狋犲狉狅犫犪犮狋犲狉犮犾狅犪犮犪犲 ２Ｒ１４Ａ 犘狊犲狌犱狅犿狅狀犪狊狆狌狋犻犱犪 ５２ １．５８２３２×１０－９８

　　①ＩＤ号里最后一位字母表示多肽链的序号

１．２　氨基酸所处区域的确定

ＰＤＢ数据库得到的晶体结构数据已经包含了经实验所得的二级结构信息，该信息的读取通过

ＤＳＳＰ
［７］完成；溶剂可及性由ＰａｌｅＡｌｅ＠ＵＣＤ

［８］完成；氨基酸所在区域的确定参照文献［９］进行．具体方

法如下：当某个氨基酸溶剂可及性面积与其在ＰＤＢ数据库相应氨基酸的最大溶剂可及性面积的比值趋

近于０（＜４％）时，该氨基酸被定义为内核区氨基酸；当比值较大（＞２５％）时，该氨基酸被定义为表面氨

基酸，剩余的氨基酸（在４％～２５％之间）在被定义为中间区域氨基酸．

１．３　高级结构参数的计算

提交晶体结构数据至 ＶＡＤＡＲ服务器
［１０］（ｈｔｔｐ：／／ｖａｄａｒ．ｗｉｓｈａｒｔｌａｂ．ｃｏｍ／ｉｎｄｅｘ．ｈｔｍｌ），它通过晶

体结构文件计算主链、侧链、氢键、范德华力、分子大小，以及３种二级结构含量等４８个结构参数．

１．４　统计分析

为了比较嗜盐和非嗜盐蛋白在不同结构区域氨基酸的差异程度，进行狋?检验．本研究中，自由度为

５８，自由度等于嗜盐蛋白和非嗜盐蛋白的数量减２．狋检验中的狆值为结果可信程度的一个递减指标．其

中：０．０５≥狆＞０．０１差异具有统计学意义；０．０１≥狆＞０．００１差异具有高度统计学意义；而狆≤０．００１差

异具有极高度统计学意义．
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２　结果和分析

２．１　嗜盐和非嗜盐蛋白在不同二级结构氨基酸组成的差异

整体而言，两种类型蛋白氨基酸组成存在显著差异的氨基酸较少，仅有赖氨酸（Ｋ）、苯丙氨酸（Ｆ）、

异亮氨酸（Ｉ）和天冬氨酸（Ｄ）．众所周知，赖氨酸为碱性氨基酸，天冬氨酸为酸性氨基酸，苯丙氨酸和异

亮氨酸为非极性疏水氨基酸．由于各种氨基酸自身的情况及周围环境的限制，造成在嗜盐菌与非嗜盐菌

的蛋白质组成上的差异，如表２所示．由表２可知，嗜盐菌较非嗜盐菌天冬氨酸（Ｄ）含量多，赖氨酸（Ｋ）

和苯丙氨酸（Ｆ）含量少，具有极高度统计学意义；而异亮氨酸（Ｉ）含量亦少较多，具有高度统计学意义．

表２　嗜盐和非嗜盐蛋白氨基酸组成的差异

Ｔａｂ．２　Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｏｆａｍｉｎｏａｃｉｄｓｉｎｈａｌｏｐｈｉｌｉｃａｎｄｎｏｎ?ｈａｌｏｐｈｉｌｉｃｐｒｏｔｅｉｎｓ

氨基酸
二级结构

α?螺旋 β?折叠 无规则卷曲

溶剂可及性表面

湮没 居中的 暴露
综合

Ａｌａ（Ａ） ０．１７６０ ↑０．００８４
① ０．９６４７ ↑０．０４７５ ０．８２３９ ０．８１０２ ０．２８０６

Ｃｙｓ（Ｃ） ↓０．０３９９ ↓０．０４４３ ０．０５１９ ↓０．０４４１ ↓０．００７４ ０．３７４１ ０．５００２

Ａｓｐ（Ｄ） ０．０６０９ ０．０６８６ ↑０．０００１ ０．５５９４ ０．９４２４ ↑０．０００３ ↑０．０００６

Ｇｌｕ（Ｅ） ０．１１５４ ０．１７９５ ０．９５６８ ０．２２００７ ０．９６７１ ↑０．００２２ ０．９７９４

Ｐｈｅ（Ｆ） ↓０．００５４ ０．８９３９ ↓０．００２９ ０．１４１２ ↓０．０００９ ↓０．０００３ ↓０．０００５

Ｇｌｙ（Ｇ） ０．０７２６ ０．１１８０ ０．３７８３ ０．６０５０ ０．１７０２ ０．０７７０ ０．０５２３

Ｈｉｓ（Ｈ） ↑０．０４５４ ０．２１０３ ０．６２７４ ↑０．０１５５ ０．９９７３ ０．３８９４ ０．７５９０

Ｉｌｅ（Ｉ） ０．７３６０ ↓０．０２３１ ０．６５７１ ↓０．００１６ ０．７６０２ ０．１４４１ ↓０．０４６４

Ｌｙｓ（Ｋ） ↓０．０００１ ０．３２３０ ↓０．００２９ ０．０７６０ ↑０．０３６５ ↓０．０００１ ↓０．０００１

Ｌｅｕ（Ｌ） ０．７０８０ ０．０９６４ ０．７１３９ ０．８７１４ ０．２００６ ０．４１７０ ０．４５３７

Ｍｅｔ（Ｍ） ０．３７６３ ↑０．００６１ ０．８７４９ ０．９３６８ ０．７２７６ ０．３２７１ ０．６９９２

Ａｓｎ（Ｎ） ０．１４５９ ↓０．０４７７ ０．１２６７ ０．３９７７ ０．４４８０ ０．１５４６ ０．３４５４

Ｐｒｏ（Ｐ） ０．２５４０ ０．９７０７ ０．５９１９ ０．８５４９ ０．８７８５ ０．３４９０ ０．３７２０

Ｇｌｎ（Ｑ） ０．３４６４ ０．８１８６ ０．４８２１ ０．６３３２ ０．２７５１ ↓０．００７０ ０．２０９１

Ａｒｇ（Ｒ） ０．６３６５ ↑０．０３１２ ０．７７７４ ０．１１２９ ↑０．０４４９ ０．２５２４ ０．４４８３

Ｓｅｒ（Ｓ） ０．０７６０ ↑０．００１１ ０．４２０８ ０．５５００ ↓０．０１０２ ０．２０５９ ０．９４５５

Ｔｈｒ（Ｔ） ０．５４７０ ０．３７７３ ０．９０８０ ０．８８３８ ０．４１０１ ０．８９８６ ０．９５９６

Ｖａｌ（Ｖ） ０．７９５６ ０．４０５９ ０．７５７３ ０．９３９５ ０．１１７５ ↓０．００１５ ０．７７４８

Ｔｒｐ（Ｗ） ０．２３３３ ０．９６６９ ０．８７４６ ０．７３０６ ０．４６８０ ０．３６７１ ０．５１８０

Ｔｙｒ（Ｙ） ０．８７４８ ０．５２５１ ０．９６２３ ０．７３２９ ０．４１９２ ↓０．０２２８ ０．４０９４

　　① ↑表示在嗜盐蛋白中含量较高；↓表示在嗜盐蛋白含量较少；数值为狋检验的狆值

在３种二级结构里，存在差异最多的是β?折叠结构，有７种氨基酸组成有统计学意义，其次为α?螺

旋和无规则卷曲，存在有统计学意义的氨基酸数量分别为４个和３个．在嗜盐菌蛋白中，亲水性氨基酸

（Ｌ，Ｍ）和带正电荷氨基酸（Ｋ）是倾向于形成螺旋结构，而天冬氨酸等则偏向于形成无规则卷曲．与此同

时，异亮氨酸显著的少，而缬氨酸与苏氨酸量较多，倾向于形成β?折叠结构．

嗜盐菌的β?折叠结构，相较于非嗜盐菌含有大量的Ａ（丙氨酸），Ｍ（甲硫氨酸），Ｓ（丝氨酸）和Ｒ（精

氨酸），较少的Ｃ（半胱氨酸），Ｉ（异亮氨酸），Ｄ（天冬酰胺）．Ａ为中性，支链较短小，排列紧密，是β?折叠结

构起主要作用的成分；Ｍ，Ｓ绝对含量亦相对较多，含有的羟基或硫会起到一定酸性的作用；Ｒ绝对含量

较少，会起到一定碱性作用．两种性质的结合，使得β?折叠结构具有两性性质而更易于适应环境的变化．

另一方面，嗜盐菌含有较于非嗜盐菌少的Ｃ，Ｉ和Ｎ（天冬酰胺）．Ｃ中的－ＳＨ易与Ｚｎ离子结合．这

对于蛋白质经常带这么一个金属离子在β?折叠结构边上是难以想象的，故其绝对含量也甚少是较为合

理的；Ｎ是酸性氨基酸，其含量少亦是其自身性质所限制的；Ｉ相对含量虽少，但由于其支链长度大于

Ａ，空间位阻较大，不易出现在β?折叠结构．β?折叠片层的结构类似折叠的条状纸片侧向并排而成，它可

赋予蛋白质分子更高的柔性［１１］，从而加强其再高盐浓度下的稳定性．

２．２　嗜盐和非嗜盐蛋白在不同溶剂可及表面氨基酸组成的差异

相比二级结构而言，两种蛋白在不同溶剂可及表面中的组成差别更大．其中，差别最多的是分子表
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面的氨基酸组成，存在统计学意义的氨基酸数量为８个，占总数的４０％，而中间区域和内核区存在统计

学意义的氨基酸数量分别为５个和４个．

由表２可知：Ｄ（天冬酰胺），Ｅ（谷氨酸）为酸性氨基酸，其在分子表面分布相当丰富；而Ｋ（赖氨酸），

Ｒ（精氨酸），Ｈ（组氨酸）等碱性氨基酸，Ｆ，Ｖ（缬氨酸）等疏水氨基酸，Ｑ（谷氨酰胺），Ｙ（酪氨酸）等不带电

的氨基酸也就相应的较少出现在嗜盐蛋白分子表面．这是由于Ｄ和Ｅ含有较多的羧基，在分子表面容

易和水分子发生相互作用（氢键），即水合作用，它对维持蛋白质的稳定性非常重要［１２］．这与相关报道吻

合．此外，带负电荷的氨基酸也容易与溶液中的金属离子（Ｋ＋，Ｎａ＋）形成离子键，也可以很好解释为何

嗜盐菌蛋白与周围水分子形成较非嗜盐菌蛋白多４０％以上的氢键，以及其细胞内部积累了大量的无机

离子（特别是Ｋ＋）．值得一提的是，这种蛋白表面的负电荷可以相互排斥，产生一种既能抵消凝聚，又能

在低盐浓度下破坏蛋白结构的效应．

在蛋白质分子内核区，疏水残基Ａ与Ｉ都容易出现在内核区，但二者含量在两种蛋白中相反．表明

嗜盐蛋白在疏水性氨基酸的使用上存在某种偏好．由于Ａ的侧链更短，分子量更小，可以让嗜盐蛋白

内核区组装的更为紧密，这对嗜盐蛋白质稳定性有重要贡献［１３］．中间区域中存在明显差异的氨基酸也

比较容易解释，即由于分子表面有大量的Ｄ，Ｅ，所以分子内部就跟随了Ｋ，Ｒ，Ｈ等带正电的氨基酸，与

分子表面带负电荷的氨基酸之间形成静电引力，即所谓的“盐桥”．这证实了之前的研究成果
［１］．

２．３　嗜盐和非嗜盐蛋白在高级结构参数的差异

通过计算两种蛋白４８种结构参数，然后进行狋?检验，结果发现，有４种结构参数在两种蛋白中的差

异达到显著水平，占总数的８．３％．这４个结构参数都与可及表面积有关．所谓可及表面积（ａｃｃｅｓｓｉｂｌｅ

ｓｕｒｆａｃｅａｒｅａ，ＡＳＡ）是指溶剂即水分子所能够接触到的蛋白质表面的面积．它是描述蛋白质疏水性的重

要参数，而疏水性则是影响蛋白质折叠的重要物理因素．通过对 ＡＳＡ的计算，可分析蛋白质的疏水自

由能及其结构稳定性［６］．

表３　４种差异显著的结构参数

Ｔａｂ．３　Ｆｏｕｒｓｔｒｕｃｔｕｒｅｐａｒａｍｅｔｅｒｓｗｉｔｈｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ

项目 Ｏ－的ＡＳＡ 非极性ＡＳＡ比例 带电ＡＳＡ比例 侧链ＡＳＡ疏水性

嗜盐 １２０９．３±５９１．９ ０．５４±０．０４ ０．２６±０．０５ ２２．８±４．３

非嗜盐 ９１８．３±４７８．７ ０．５８±０．０４ ０．２１±０．０４ ２７．０±６．４

狆值 ０．０４０７ ０．０００１ ０．０００１ ０．００４０

　　由表３可知，嗜盐蛋白在嗜盐菌蛋白氧离子（Ｏ
－）的可及性表面积显著高于非嗜盐蛋白．这是由于

嗜盐蛋白中存在很多的酸性氨氨酸（天冬氨酸、谷氨酸），它们侧链上都多出一个羧基基团，这进一步证

实了之前嗜盐蛋白分子表明存在更多的酸性氨基酸的结果．嗜盐蛋白非极性可及表面积的比例较少，

与非嗜盐蛋白之间的差异达到极高度统计学意义，非极性区域与水分子作用较少，其对蛋白质稳定性的

贡献也较少，故而在嗜盐蛋白中含量较少也就比较容易理解了．

带点可及表面的比较则相反，嗜盐蛋白明显高于非嗜盐蛋白，其差异也达极高度统计学意义．这也

是由于在高盐条件下，嗜盐蛋白中带电荷的氨基酸一方面可以和水分子电离的稳定 Ｈ＋和ＯＨ－形成静

电引力，另一方面也可以和细胞质中存在的Ｎａ＋或者Ｋ＋离子之间形成离子键，从而嗜盐蛋白的结构．

这样同样解释了上面不同结构区域氨基酸组成的差异．侧链可及表面积疏水性嗜盐蛋白显著低于非嗜

盐蛋白，而嗜盐菌中包含的疏水性氨基酸确实较非嗜盐菌少，也可以很好地解释这种差异．

３　结束语

选取３０对具有晶体结构的嗜盐和非嗜盐蛋白，通过计算氨基酸所处的结构状态以其找出二者在统

计学上具有显著差异的氨基酸．结果证实尽管在一级结构（序列）上它们具有较高的相似性，但在不同

结构状态中氨基酸残基差异显著，其中在β?折叠结构及分子表面二者氨基酸组成差异最大．通过统计

４８中结构参数，结果表明，有４种结构参数在两类蛋白中存在显著差异．有趣的是这４种结构参数都

与可及表面积有关．
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