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前言

　　蛋白质由氨基酸残基线性序列构成，折叠成特定的空间构象后，蛋白质就具有相应生物学活性和
功能。
了解氨基酸残基序列与其空间结构的关系，是全面认识蛋白质结构和其生物学功能的关系的重要前提
。
近些年来，蛋白质序列数据库的数据积累速度非常快，与之相比，蛋白质结构数据库的数据积累速度
远不及序列数据库的数据积累速度。
尽管蛋白质结构测定技术有了较为显著的进展，但是通过实验方法确定蛋白质结构的过程仍然非常复
杂，实验周期很长。
　　另外，随着DNA测序技术的发展，人类基因组及很多模式生物基因组已经或将要完全测序，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，人们可以从DNA序列直接推导出大量的蛋白质序列，
这将导致蛋白质序列数据数量急剧增加。
了解了这些序列的结构，可以使它们直接为人类服务。
　　氨基酸残基序列的结构分析是对生物学家的极大挑战。
20世纪60年代后期，Anfinsen首先发现去折叠蛋白或者说变性蛋白质在允许重新折叠的实验条件下可以
重新折叠到原来的结构，这种天然结构对于蛋白质行使生物功能具有重要作用，蛋白质只有在折叠成
其天然结构的时候才能具有完全的生物活性。
因此Anfinsen提出了蛋白质折叠信息隐含在蛋白质N——NN构中的观点。
以这种观点为基础，通过对蛋白质一级结构的研究，发现其折叠密码后，仅通过一级结构信息就能预
测蛋白质空间结构。
　　蛋白质结构预测主要有两大类方法。
一类是蛋白质分子特性理论分析方法或从头算方法，通过理论计算(如分子力学、分子动力学计算)进
行结构预测。
该类方法假设折叠后的蛋白质取能量最低的构象。
从原则上来说，人们可以根据物理、化学原理，通过计算来进行结构预测。
另一类蛋白质结构预测的方法是统计学方法。
该类方法对已知结构的蛋白质进行统计分析、建立序列到结构的映射模型、进而根路映射模型对未知
结构的蛋白质直接从氨基酸序列预测结构。
这是进行蛋白质结陶预测较为成功的一类方法。
这类方法包括经验性方法、结构规律提取方法、同源漠型化方法等。
统计学方法本身就是不确定性方法，目前虽然还不能完全替代第一类方法而成为预测蛋白质结构的主
要方法，但是发展前景很广阔。
其中以统计学习哩论为基础的支持向量机预测蛋白质结构的方法发展非常迅速。
　　统计学习理论是在20世纪90年代逐渐成熟的机器学习理论，以这种理论为基础的支持向量机与以
往的学习机器相比具有支持小样本、不会陷入局部势井、具有很好的鲁棒性以及运算成本低等优势。
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内容概要

统计学习理论是20世纪90年代逐渐成熟的机器学习理论，以这种理论为基础的支持向量机与以往的学
习机器相比具有支持小样本、不会陷入局部势井、鲁棒性好以及运算成本低等优势。
实现这种理论的支持向量机算法已经成为机器学习和知识挖掘的标准工具。
　　自从2001年支持向量机被首次用于蛋白质二级结构的预测以来，这种算法发展到蛋白质的结构类
型、亚细胞结构和膜蛋白的结构等领域的预测中。
本书详细介绍了依据统计学习理论构建支持向量机的方法、各种相关软件原理和使用方法，并以二级
结构和结构域为例介绍了以支持向量机为工具预测蛋白质结构的方法。
书中使用了大量的原创性实验结果，理论联系实际，详细阐述了以支持向量机为工具预测蛋白质结构
的全过程。
　　本书适合从事蛋白质结构基础研究的学生和科技工作者阅读。
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章节摘录

　　第1章　蛋白质结构预测概述　　1.1　蛋白质预测基本方法简介　　生物信息学是近年来最有活
力的生物学研究领域之一，人们从生物信息的研究中获得了对生命本质更丰富的知识和更深刻的理解
。
核酸序列中蕴含着生命的基本信息，这些信息是自然界留给人类的、解读生命的“天书”。
理解这本天书是最终了解自然、了解生命、了解人类自身的重要途径，是人类从必然王国到自由王国
飞跃的基本前提之一。
　　由基因决定的蛋白质执行着生物体内各种重要的功能，如生物化学反应的催化、营养物质的输运
、生长和分化控制、生物信号的识别和传递等。
基因确定了组成蛋白质的氨基酸序列。
虽然蛋白质由氨基酸的线性序列组成，但是它们只有折叠成特定的空间构象才能具有相应的活性和相
应的生物学功能。
了解蛋白质的空间结构不仅有利于认识氨基酸残基序列与空间结构的关系，也有利于认识蛋白质的结
构与其生物学功能的关系。
　　根据近些年来的经验，蛋白质序列数据库数据积累速度非常快，而且还有加快的趋势。
尽管蛋白质结构测定技术有了较为显著的进展，但是通过实验方法确定蛋白质结构的过程仍然非常复
杂，实验周期很长。
另外，随着DNA测序技术的发展，人类基因组及很多的模式生物基因组已经或将要被完全测序，DNA
序列数量将会剧增，由于DNA序列分析技术和基因识别方法的进步，人们可以从DNA序列直接推导出
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（如蛋白质结构数据库PDB中的数据）的
差距将会越来越大。
面对这种蛋白质结构信息与DNA序列信息发展速度的不平衡，人们希望找到一些预测方法，通过这些
方法加快蛋白质结构产生速度，缩小二者之间的差距。
　　为了缩小这种差距，要么改进现有的蛋白质测序技术和结构预测方法，要么发展新的理论分析方
法，这是对生物学家的极大挑战。
20世纪60年代后期，Anfinsen首先发现去折叠蛋白质或者说变性蛋白质在允许重新折叠的实验条件下可
以重新折叠到原来的结构，这种天然结构对于蛋白质行使生物功能具有重要作用，蛋白质只有在折叠
成其天然结构的时候才能具有完全的生物活性。
因此Anfinsen提出了蛋白质折叠的信息隐含在蛋白质的一级结构中的观点。
基于这种观点，人们相信通过对蛋白质一级结构的研究，发现其折叠密码后能够仅通过一级结构信息
就能预测蛋白质空间结构。
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