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摘要：通过逻辑回归和神经网络模型，分别研究３种单个氨基酸和整个蛋白质的组合特征与秀丽隐杆线虫

（Ｃａｅｎｏｒｈａｂｄｉｔｉｓ　ｅｌｅｇａｎｓ）蛋白质的结晶倾向的相关性，并以５３５种单个氨基酸特征为基准，进行蛋白质结晶倾

向的相关比较。结果显示，组合特征与秀丽隐杆线虫蛋白质的结晶倾向具有相关性，可用于预测蛋白质的结晶

倾向。
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　　尽管蛋白质结晶的研究有了巨大进展，蛋白质是

否能够结晶的问题仍然没有完全解决［１］。Ｘ射线晶

体学理论和 ＮＭＲ是测定蛋白质３Ｄ结构的有效工

具，但是这些方法非常耗时，而成本又高。因此，科研

人员进行了许多单个氨基酸或者整个蛋白质特征与

蛋白质结晶倾向的相关性研究，开发可以准确预测某

种蛋白质是否可以结晶的模型［２～８］，利用单个氨基酸

或整个蛋白质的特征来预测蛋白质的结晶倾向。实

际上此类研究还用在结晶前的其它过程，例如，蛋白

质表达、蛋白质提纯等。

　　迄今为止，几乎所有已知的单个氨基酸和整个蛋

白质的特征都已被用于预测，即ＡＡＩｄｅｘ中５４０多种

单个氨基酸的特征［９］。但不可否认的是，每种特征都

具有局限性。如分子量可以作为氨基酸的一个特征，
对于同种类型的氨基酸而言，其分子量是恒定不变

的，因此，不论这种氨基酸位于蛋白质中何处、还是它
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与哪些氨基酸相邻，它的分子量都不会变。也就是

说，单个氨基酸的特征并不能反映整个蛋白质中氨基

酸的特性。另一方面，整体蛋白质的特征，如蛋白质

长度，显得过于简单，因为它们并不包含单个氨基酸

的特征。由此可见，研发一种有效的方法用于预测特

定蛋白质的结晶倾向极为有用，本研究目的就是分析

并解决这一重要问题。在过去的十多年里，我们研发

出了３个组合特征，它们结合了单个氨基酸和整个蛋

白质的特性［１０～１３］。

　　秀丽隐杆线虫（Ｃａｅｎｏｒｈａｂｄｉｔｉｓ　ｅｌｅｇａｎｓ）是一

种较为原始的小蠕虫［１４］，全身透明，共有９５９个细

胞，不需染色即可进行显微镜下研究；其整个生命周

期仅３天，细胞分裂和组织形成具有高度的程序性；
秀丽隐杆线虫的染色体数很少，基因组也很小，而且

非重复序列很高（达到８３％），这些特点使它成为现

代发育生物学、遗传学和基因组学研究的重要模式材

料［１５］。该线虫器官发育和“程序性细胞死亡”过程中

基因规则的发现获得了２００２年诺贝尔生理学或医学

奖。目前，秀丽隐杆线虫已成为用于研究多种疾病的

机理和治疗新方法的经典模型［１６～１９］。因此，我们选

用秀丽隐杆线虫的蛋白质作为研究对象，以期在预测

其结晶倾向方面获得一些更为深入的认识。在此研

究中，我们分别以５３０多种单个氨基酸特征为基准，
确定组合特征是否与秀丽隐杆线虫蛋白质的结晶倾

向相关。

１　材料与方法

１．１　数据

　　２０１１年以前，数据库ＴａｒｇｅｔＤＢ［２０］中在纯化栏目

下纪录了４５４个秀丽隐杆线虫蛋白质，其中有１１７个

蛋白质已被结晶［５］。

　　组合特征和基准特征的区别在于组合特征需要

对每个蛋白质逐一计算，而基准特征则是常量。

１．２　第１个组合特征的计算

　 　 氨 基 酸 的 分 布 概 率 需 要 使 用

ｎ！

ｑ０！×ｑ１！×…×ｑｋ！
×

ｒ！

ｒ１！×ｒ２！×…×ｒｎ！

×ｎ－ｒ［２１］来计算蛋白质中的每种氨基酸的分布概率

（该值并非常量），其中！表示阶乘，ｒ是某种氨基酸

的数量，ｑ是具有相同数量氨基酸的组分数，ｎ是某

种类型的氨基酸在蛋白质中的组分数。在线计算可

以从ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｎｅｒｃ－ｎｆｂ．ａｃ．ｃｎ／ｃａｌｃｕｌａｔｉｏｎ／ｄｐ．
ｈｔｍ获取。

１．３　第２个组合特征的计算

　　以６４个ＲＮＡ密码子和２０个被翻译的氨基酸

之间的关系为基础计算氨基酸的未来组成［２２～２４］，这
种关系会因翻译概率的不同导致其不成比例。例如，
蛋氨酸与１个ＲＮＡ密码子（ＡＵＧ）相对应，苯丙氨酸

与２个ＲＮＡ密码子（ＵＵＣ和ＵＵＵ）相对应，而亮氨

酸却与６个ＲＮＡ密码子（ＣＵＡ，ＣＵＣ，ＣＵＧ，ＣＵＵ，

ＵＵＡ和ＵＵＧ）相对应。可通过在线服务器（ｈｔｔｐ：／／

ｗｗｗ．ｎｅｒｃ－ｎｆｂ．ａｃ．ｃｎ／ｃａｌｃｕｌａｔｉｏｎ／ｆｃ．ｈｔｍ）算出这一

特征。

１．４　第３个组合特征的计算

　　以排列为基础计算氨基酸对的可预测性［１０～１３］。
例如，Ｇ＿ＹＫ４１６６蛋白质由２４５个氨基酸组成，其中

有２２个精氨酸（Ｒ）、２５个谷氨酸（Ｅ）和１９个天门冬

氨酸（Ｄ）。根据排列组合，氨基酸对ＲＥ将出现２次

（２２／２４５×２５／２４４×２４４＝２．２４），而这个蛋白质中的

确有２对ＲＥ，因此氨基酸对ＲＥ是可预测的。然而，
氨基酸对ＤＤ本应出现１次（１９／２４５×１８／２４４×２４４
＝１．４０），但事实上它却出现了６次，所以氨基酸对

ＤＤ是不可预测的。通过这种计算可将所有的氨基

酸对分为可预测的和不可预测的两类，氨基酸对的可

预测部分和不可预测部分均可成为量化蛋白质的一

种指标。对于 Ｇ＿ＹＫ４１６６蛋白质而言，其可预测和

不 可 预 测 的 氨 基 酸 对 数 量 所 占 百 分 比 分 别 是

５８．２５％和４１．７５％。蛋白质的可预测部分这一组合

特征可登录网站查询（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｎｅｒｃ－ｎｆｂ．ａｃ．ｃｎ／

ｃａｌｃｕｌａｔｉｏｎ／ｐｐ．ｈｔｍ）。

１．５　建模分析

　　组合特征是否与蛋白质结晶倾向相关联这一问

题需通过建模来决定，因为没有一种实验可以排除单

个氨基酸特征或整个蛋白质特征的影响。我们采用

逻辑回归模型与２０－１前馈反向传播神经网络模型预

测结晶倾向。分别以２０种氨基酸的每一种特征性的

数值编码作为模型的输入，秀丽隐杆线虫蛋白质的结

晶成功率以“是”或“否”的形式作为模型输出。结果

分为真阳性、真阴性、假阳性和假阴性，按常规方法计

算预测的准确性、敏感性和特异性。使用 ＭａｔＬａｂ进

行逻辑回归和神经网络的运算。用 Ｍａｎｎ－Ｗｈｉｔｎｅｙ
Ｕ －检验来进行统计比较。

２　结果与分析

　　表１列出两个组合特征与ＪＯＮＤ７５０１０１的不同

之处。ＪＯＮＤ７５０１０１是一个描述疏水性的氨基酸特

征，用２０个不同的值代表２０种不同的氨基酸（第４
列和第５列），尽管两种蛋白质中氨基酸的组成结构

不同（第２列和第３列），但是这些值都是恒定的。为

了结合整个蛋白质中的信息，我们可以通过增加氨基
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表１　比较ＪＯＮＤ７５０１０１与组合特征对蛋白质的量化结果

Ｔａｂｌｅ　１　Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ　ｂｅｔｗｅｅｎ　ｃｏｍｂｉｎｅｄ　ｆｅａｔｕｒｅｓ　ａｎｄ　ＪＯＮＤ７５０１０１ｉｎ　ｔｗｏ　ｅｘａｍｐｌｅｄ　ｐｒｏｔｅｉｎｓ

氨基酸
Ａｍｉｎｏ
ａｃｉｄ

数量
Ｎｕｍｂｅｒ

疏水性
ＪＯＮＤ７５０１０１

疏水性×数量
ＪＯＮＤ７５０１０１×Ｎｕｍｂｅｒ

分布概率
Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ　ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ

未来组成
Ｆｕｔｕｒｅ　ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ（％）

Ｐ１ Ｐ２ Ｐ１ Ｐ２ Ｐ１ Ｐ２ Ｐ１ Ｐ２ Ｐ１ Ｐ２

Ａ　 １１　 １７　 ０．８７　 ０．８７　 ９．５７　 １４．７９　 ０．２０２０　 ０．１０９８　 ６．２１　 ６．５８
Ｒ　 ２２　 １１　 ０．８５　 ０．８５　 １８．７０　 ９．３５　 ０．０１７１　 ０．１０１０　 ８．５３　 ７．３８
Ｎ　 １４　 １０　 ０．０９　 ０．０９　 １．２６　 ０．９０　 ０．１１７８　 ０．１１４３　 ３．７６　 ４．８４
Ｄ　 １９　 １１　 ０．６６　 ０．６６　 １２．５４　 ７．２６　 ０．０００５　 ０．２０２０　 ５．２８　 ４．１０
Ｃ　 ３　 ３　 １．５２　 １．５２　 ４．５６　 ４．５６　 ０．１１１１　 ０．２２２２　 ２．０１　 ２．０７
Ｅ　 ２５　 １８　 ０　 ０　 ０　 ０　 ０．０１８９　 ０．０８３１　 ５．０６　 ４．１０
Ｑ　 １８　 ７　 ０．６７　 ０．６７　 １２．０６　 ４．６９　 ０．０８３１　 ０．１０７１　 ４．１４　 ３．８９
Ｇ　 １４　 ８　 ０．１０　 ０．１０　 １．４０　 ０．８０　 ０．００７９　 ０．２５２３　 ６．５３　 ４．８５
Ｈ　 ８　 ９　 ０．８７　 ０．８７　 ６．９６　 ７．８３　 ０．２２４３　 ０．１９６７　 ４．７３　 ３．０８
Ｉ　 ６　 １６　 ３．１５　 ３．１５　 １８．９０　 ５０．４０　 ０．３４７２　 ０．１３６２　 ４．２７　 ６．０２
Ｌ　 ２４　 ２０　 ２．１７　 ２．１７　 ５２．０８　 ４３．４０　 ０．０３９６　 ０．００２３　 ８．４７　 ９．２４
Ｋ　 １１　 ２４　 １．６４　 １．６４　 １８．０４　 ３９．３６　 ０．００４０　 ０．０３５２　 ４．６０　 ４．２６
Ｍ　 ５　 ８　 １．６７　 １．６７　 ８．３５　 １３．３６　 ０．３８４０　 ０．２５２３　 １．３２　 ２．００
Ｆ　 ５　 １２　 ２．８７　 ２．８７　 １４．３５　 ３４．４４　 ０．３８４０　 ０．０７０９　 ２．４５　 ２．８４
Ｐ　 １２　 １７　 ２．７７　 ２．７７　 ３３．２４　 ４７．０９　 ０．０６２１　 ０．０００５　 ５．６１　 ５．９３
Ｓ　 １５　 １５　 ０．０７　 ０．０７　 １．０５　 １．０５　 ０．０３９２　 ０．０９８１　 ６．７１　 ７．３６
Ｔ　 １０　 １６　 ０．０７　 ０．０７　 ０．７０　 １．１２　 ０．１５２４　 ０．１３６２　 ５．０５　 ７．２０
Ｗ　 ３　 ４　 ３．７７　 ３．７７　 １１．３１　 １５．０８　 ０．２２２２　 ０．０９３８　 ０．９２　 ０．６６
Ｙ　 ６　 ５　 ２．６７　 ２．６７　 １６．０２　 １３．３５　 ０．１５４３　 ０．０３８４　 ２．７２　 ２．４９
Ｖ　 １４　 １４　 １．８７　 １．８７　 ２６．１８　 ２６．１８　 ０．０５８９　 ０．１１７８　 ６．８５　 ６．８９

Ｐ１：蛋白１（Ｇ＿ＹＫ４１６６）；Ｐ２：蛋白２（Ｙ３９Ｅ４Ｂ．１１）；ＪＯＮＤ７５０１０１：氨基酸疏水性特征指标。

Ｔｈｅ　ａｃｃｅｓｓｉｏｎ　ｎｕｍｂｅｒｓ　ａｒｅ　Ｇ＿ＹＫ４１６６ｆｏｒ　ｐｒｏｔｅｉｎ　１（Ｐ１）ａｎｄ　Ｙ３９Ｅ４Ｂ．１１ｆｏｒ　ｐｒｏｔｅｉｎ　２（Ｐ２）．ＪＯＮＤ７５０１０１ｉｓ　ａｎ　ａｍｉｎｏ　ａｃｉｄ　ｆｅａｔｕｒｅ　ｔｏ　ｄｅｓｃｒｉｂｅ　ｔｈｅ

ｈｙｄｒｏｐｈｏｂｉｃｉｔｙ．

酸的组成成分的方式来权衡在第４列和第５列的常

量，就像在第６列和第７列中展示的那样。然而，氨
基酸的分布概率和未来组成这两个组合特征，会随着

蛋白质和氨基酸种类的不同而出现不同的值（表１中

的后４列）。虽然半胱氨酸（Ｃ）、丝氨酸（Ｓ）和缬氨酸

（Ｖ）的数量在这两个蛋白质中相同，但它们的分布概

率和未来组成却各不相同，充分体现了组合特征的动

态特点。

　　通过逻辑回归模型对结晶涉及到的组合特征与

单个氨基酸的其他特征进行比较，结果如图１所示。
图中的横轴为分组特征，纵轴分别为预测的精确度

（上图）、敏感性（中图）和特异性（下图），灰柱上方的

数字表示氨基酸特征数。图１可以这样解读：每一条

灰柱代表有多少特征得到了相同或相似的精确度、敏
感性以及特异性。例如，单个氨基酸的３个特征

（ＥＩＳＤ８６０１０３、ＥＩＳＤ８６０１０２和ＺＩＭＪ６８０１０３）有相同

的精确度０．７３１（图１上图左数第１柱），而１１个特

征因其在精度方面的相似性可组成一组（０．７４２±
０．００１，图１上图左数第５柱）。结果显示单个氨基酸

特征和两个组合特征都与蛋白质结晶倾向相关联。
事实上，图１体现了各种特征在蛋白质结晶中所扮演

角色的程度这一问题，表明两个组合特征确实与秀丽

　　图１　用逻辑回归模型预测秀丽隐杆线虫蛋白质结晶倾
向的精确度、敏感性和特异性

　　Ｆｉｇ．１　Ａｃｃｕｒａｃｙ，ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ　ａｎｄ　ｓｐｅｃｉｆｉｃｉｔｙ　ｆｏｒ　ｐｒｅｄｉｃｔｉｎｇ
ｃｒｙｓｔａｌｌｉｚａｔｉｏｎ　ｐｒｏｐｅｎｓｉｔｙ　ｏｆ　Ｃａｅｎｏｒｈａｂｄｉｔｉｓ　ｅｌｅｇａｎｓ　ｐｒｏｔｅｉｎｓ
ｏｂｔａｉｎｅｄ　ｆｒｏｍ　ｌｏｇｉｓｔｉｃ　ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ
隐杆线虫蛋白质的结晶具有相关性。在模型分析中，

６３２ Ｇｕａｎｇｘｉ　Ｓｃｉｅｎｃｅｓ，Ｖｏｌ．２０Ｎｏ．３，Ａｕｇｕｓｔ　２０１３



我们每次仅用１个特征，以便在不同特征之间比较分

类结果，这不同于其他研究［１，６］，他们同时采用几乎

所有５００多个氨基酸特征用于结晶成功率的建模。

　　通常逻辑回归的形式都很简单，因为其关系式

Ｐ（ｙ）＝
１

１＋ｅｂ０＋ｂ１ｘ１＋…＋ｂ２０ｘ２０
，式中ｘｉ 是２０种氨基酸

各自的特征，ｙ 为结晶成功率，ｂｉ 是模型参数。因

此，我们引入了神经网络模型，因为原则上它能解释

各种隐性与显性关系［２５，２６］。图２用２０－１神经网络模

型拟合秀丽隐杆线虫蛋白质结晶倾向的精确度、敏感

性和特异性，其表述方式与图１一样。显然，神经网

络模型与逻辑回归模型都得到了相似的分组特征结

果，而氨基酸分布概率这个组合特征得到了最高的结

晶预测精确度和敏感性。

　　图２　用２０－１神经网络模型拟合秀丽隐杆线虫蛋白质结
晶倾向的精确度、敏感性和特异性

　　Ｆｉｇ．２Ａｃｃｕｒａｃｙ，ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ　ａｎｄ　ｓｐｅｃｉｆｉｃｉｔｙ　ｆｏｒ　ｆｉｔｔｉｎｇ　ｃｒｙｓ－
ｔａｌｌｉｚａｔｉｏｎ　ｐｒｏｐｅｎｓｉｔｙ　ｏｆ　Ｃａｅｎｏｒｈａｂｄｉｔｉｓ　ｅｌｅｇａｎｓ　ｐｒｏｔｅｉｎｓ　ｏｂ－
ｔａｉｎｅｄ　ｆｒｏｍ　ｔｈｅ　２０－１ｆｅｅｄｆｏｒｗａｒｄ　ｂａｃｋｐｒｏｐａｇａｔｉｏｎ　ｎｅｕｒａｌ　ｎｅｔ－
ｗｏｒｋ
　　一旦确定了组合特征在结晶过程的作用，我们需

要对预测结果进行验证。图３使用删除１个蛋白质

的折刀法验证秀丽隐杆线虫蛋白质结晶倾向的结果，
其表示方法与图１和图２相同，唯一的区别在于将秀

丽隐杆线虫的４５４个蛋白质分成两组，前一组用来生

成模型参数，后一组则用于预测，每次用删除１个蛋

白质的折刀法进行验证。可以看出，组合特征有相对

较好的预测性。

　　图１～３显示对秀丽隐杆线虫蛋白质结晶的预测

效果，特异性远远高于敏感性，即对非结晶蛋白质的

预测效果优于结晶蛋白质，其统计差异非常显著 （Ｐ

＜０．００１，图４）。另外，从图１、图２和图３中得到的

上述结果涉及了两种组合特征，即氨基酸的分布概率

和未来组成。而图４的右侧数据显示了另一个组合

特征即氨基酸对的可预测部分的结果，这个可预测部

　　图３　用删除１个蛋白质的折刀法验证秀丽隐杆线虫蛋

白质结晶倾向的精确度、敏感性和特异性

　　Ｆｉｇ．３　Ａｃｃｕｒａｃｙ，ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ　ａｎｄ　ｓｐｅｃｉｆｉｃｉｔｙ　ｆｏｒ　ｖａｌｉｄａｔｉｏｎ
ｏｆ　ｃｒｙｓｔａｌｌｉｚａｔｉｏｎ　ｐｒｏｐｅｎｓｉｔｙ　ｏｆ　Ｃａｅｎｏｒｈａｂｄｉｔｉｓ　ｅｌｅｇａｎｓ　ｐｒｏ－
ｔｅｉｎｓ　ｕｓｉｎｇ　ｄｅｌｅｔｅ－１ｊａｃｋｋｎｉｆｅ　ｖａｌｉｄａｔｉｏｎ

　　图４　结晶与非结晶秀丽隐杆线虫蛋白质的预测精确度

和氨基酸对可预测部分的统计比较

　　Ｆｉｇ．４　Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ　ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ　ｏｆ　ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ　ａｃｃｕｒａｃｙ　ａｎｄ

ｐｒｅｄｉｃｔａｂｌｅ　ｐｏｒｔｉｏｎ　ｏｆ　ａｍｉｎｏ　ａｃｉｄ　ｐａｉｒｓ　ｉｎ　ｃｒｙｓｔａｌｌｉｚｅｄ　ａｎｄ　ｎｏｎ－

ｃｒｙｓｔａｌｌｉｚｅｄ　Ｃａｅｎｏｒｈａｂｄｉｔｉｓ　ｅｌｅｇａｎｓ　ｐｒｏｔｅｉｎｓ

　　数据以中值和２５％～７５％区间 表 示。Ｔｈｅ　ｄａｔａ　ｗｅｒｅ

ｐｒｅｓｅｎｔｅｄ　ａｓ　ｍｅｄｉａｎ　ｗｉｔｈ　ｉｎｔｅｒ－ｑｕａｒｔｉｌｅｓ．Ｐ ＜０．００１ （ｔｈｅ

Ｍａｎｎ－Ｗｈｉｔｎｅｙ　Ｕ －ｔｅｓｔ）．

　　●：结晶，○：非结晶。●：Ｃｒｙｓｔａｌｌｉｚｅｄ，○：Ｎｏｎｃｒｙｓｔａｌｌｉｚｅｄ．
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分专门适用于以一个数值来描述整个蛋白质。结果

显示结晶蛋白质的可预测部分大于非结晶蛋白质（Ｐ

＜０．００１），提 示 蛋 白 质 结 构 的 随 机 性 越 大 越 容

易结晶。

３　结论

　　在本研究中，我们使用了３种氨基酸和蛋白质的

结合特征来预测秀丽隐杆线虫蛋白质的结晶倾向，并
与５３０多种氨基酸特征进行比较。所得结果与我们

之前的研究［２７～２９］相一致，表明组合特征不仅与结晶

过程有关，还可用于预测蛋白质的结晶倾向，有助于

深入理解蛋白质的结晶过程。
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多种序列分析比较结果揭示了ＰｄｈＥ－１蛋白与其它

预苯酸脱氢酶的氨基酸序列一致性不高，但是与催化

功能密切相关的氨基酸残基却十分保守。系统发育

进化树分析结果表明ＰｄｈＥ－１与ＴｙｒＡ蛋白家族中的

预苯酸脱氢酶处于同一分支，但是与家族中其他成员

之间的进化距离非常远。新型预苯酸脱氢酶基因

ｐｄｈＥ?１的克隆和生物信息学分析研究为进一步完

成酶基因的功能鉴定奠定了基础。
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ｃａｔｉｏｎ　ｆｏｒ　ｎｏｖｅｌ　ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ　ｂ（５）ｆｒｏｍ　ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ　ｅｎ－

ｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ　ｍｉｃｒｏ－ｏｒｇａｎｉｓｍｓ［Ｊ］．Ｌｅｔｔ　Ａｐｐｌ　Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ．

２００７，４４（５）：４７５－４８０．

（责任编辑：陈小玲）　　

（上接第２３８页Ｃｏｎｔｉｎｕｅ　ｆｒｏｍ　ｐａｇｅ　２３８）
［２６］　 ＭａｔｈＷｏｒｋｓ　Ｉｎｃ．ＭａｔＬａｂ－Ｔｈｅ　ｌａｎｇｕａｇｅ　ｏｆ　ｔｅｃｈｎｉｃａｌ

ｃｏｍｐｕｔｉｎｇ（ｖｅｒｓｉｏｎ　６．１．０．４５０，ｒｅｌｅａｓｅ　１２．１，１９８４－

２００１）［ＣＰ］．２００１．
［２７］　Ｙａｎ　Ｓ，Ｗｕ　Ｇ．Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｎｇ　ｄｙｎａｍｉｃ　ａｍｉｎｏ　ａｃｉｄ　ｐｒｏｐｅｒ－

ｔｉｅｓ　ｗｉｔｈ　ｓｕｃｃｅｓｓ　ｒａｔｅ　ｏｆ　ｃｒｙｓｔａｌｌｉｚａｔｉｏｎ　ｏｆ　ｐｒｏｔｅｉｎｓ　ｆｒｏｍ

Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ　Ｖｕｌｇａｔｕｓ［Ｊ］．Ｃｒｙｓｔ　Ｒｅｓ　Ｔｅｃｈ，２０１２，４７：

５１１－５１６．
［２８］　Ｙａｎ　Ｓ，Ｗｕ　Ｇ．Ｐｏｓｓｉｂｌｅ　ｒａｎｄｏｍ　ｍｅｃｈａｎｉｓｍ　ｉｎ　ｃｒｙｓｔａｌｌｉ－

ｚａｔｉｏｎ　ｅｖｉｄｅｎｃｅｄ　ｉｎ　ｐｒｏｔｅｉｎｓ　ｆｒｏｍ　Ｐｌａｓｍｏｄｉｕｍ

Ｆａｌｃｉｐａｒｕｍ ［Ｊ］．Ｃｒｙｓｔ　Ｇｒｏｗｔｈ　Ｄｅｓ，２０１１，１１：４１９８－

４２０４．
［２９］　Ｙａｎ　Ｓ，Ｗｕ　Ｇ．Ｒａｎｄｏｍｎｅｓｓ　ｉｎ　ｃｒｙｓｔａｌｌｉｚａｔｉｏｎ　ｏｆ　ｐｒｏｔｅｉｎｓ

ｆｒｏｍＳｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ　Ａｕｒｅｕｓ ［Ｊ］．Ｐｒｏｔｅｉｎ　Ｐｅｐｔ　Ｌｅｔｔ，

２０１２，１９：７８４－７８９．

（责任编辑：陈小玲）　　
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