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TAF3 GENE & PROTEIN 

 ORF 分析 

重复序列 分析 

getorf、plotorf、sixpack 

Dotup、dptplot、dotlet 

ANALYSIS AND PREDICTION 

 蛋白氨基酸特性分析 

 保守区域预测 

二级结构预测 

 重复序列分析 

 3D结构预测与分析 

GENE PROTEIN 



 ORF 分析（getorf为例） 

nucleotide size of ORF（500-10000）ORF最小设为500. 

GENE 



结果分析： 
可见第一个预测结果包含TAF3的CDS区，但是由于其前方
第126-128位为ATG，且恰好翻译到CDS的第一个氨基酸
（209-211）。故二者连接在一起，被预测出来，可见这

种隐性预测结果还是不能避免，这是这种程序共有的缺
陷，需要生物学的方法进一步鉴定。 

 ORF 分析（getorf为例） 
GENE 



 重复序列分析（dottup为例） 
Word size:  12 

结果分析： 

可见TAF3-MUS 

mRNA中没有长
的重复序列， 

 

只是在2001-

2501区有较多的
12个碱基重复。 

GENE 



 氨基酸特性分析—疏水性 
PROTEIN 

Pepinfo（V6.0.1） 

疏水性分析:

在550-750

这段区域出
现了三处疏
水区。对应
的是脊椎动
物特有区域。
富含赖氨酸
Lys。 



 氨基酸特性分析—构成 
PROTEIN 

pepstats(v6.0.1)  

可以看出含量较多
的氨基酸有：Lys

赖氨酸119个；Pro

脯氨酸112个；Glu

谷氨酸97个。 

赖氨酸属于碱性氨

基酸；谷氨酸属于
酸性氨基酸；脯氨
酸有利于形成转角。 

另外等电点为9.8，

是碱性蛋白，有利
于结合DNA。 



 重复序列分析 
PROTEIN 

Polydot V 6.0.1  

WORD SIZE : 6 



PROTEIN 

取以下不同物种的TAF3序列做motif预测。（PSI BLAST 4次） 

 保守区域预测分析 



 保守区域预测分析—SMART 
PROTEIN 



PROTEIN 
 保守区域预测分析—MEME 



PROTEIN 

Motif1对应的位点：853-894，对应PHD domain，结合H3K4me3. 

 保守区域预测分析—MEME 



PROTEIN 

Motif2对应的位点：384-434（未知区域） 

 保守区域预测分析—MEME 



PROTEIN 

Motif3对应的位点：153-203（未知区域） 

 保守区域预测分析—MEME 



二级结构预测分析—garnier 
PROTEIN 



二级结构预测分析—garnier 
PROTEIN 



二级结构预测分析—garnier 
PROTEIN 

这个蛋白的helix较多，在序列的N段相对较少，而在510~750处则

非常多；超过连续5个残基都是beta sheet的区域有39~44，229~239，

327~332，382~392，675~681，762~770，776~782，804~812，

820~828，848~862。 



二级结构预测分析—swiss-model  
PROTEIN 

swiss-model 中的structure assessment 



PROTEIN 

二级结构预测分析—swiss-model  



PROTEIN 

二级结构预测分析—swiss-model  



PROTEIN 

二级结构预测分析—swiss-model  

swiss-model InterProScan结果
分析： 

1~90位，是一个helix富集区，
3~79位可能是Bromodomain转
录因子区， 

8~75位可能是组氨酸折叠区；
90~500位是一段长的coli区；
510~730位是一段长的helix区；
856~861，867~870，908~911

可能是三个beta sheet； 

869~917或870~914或867~917

可能是PHD-type的Zn指区； 

862~922可能是FYVE/PHD-type

的Zn指区。 

 

综合分析 

从这两个软件的预测结果对比来
看，TAF3的510~730可能是
helix；856~861可能是beta 

sheet区。 



PROTEIN 

获取以上的非重复蛋白序列（10条），用MEGA进行多序列比对。 

  保守位点 变异位点 信息位点 单位点 

位点数 537 399 162 236 

百分率 57.07 42.40 17.22 25.08 

总比对长度941，位点信息如下： 

保守位点预测分析—MEGA 



PROTEIN 

观察three-prime 端序列（其实就是Zn形成区域）： 

可见形成Zn指的C与H都是保守的 

保守位点预测分析—MEGA 



保守位点预测分析—MEGA 
PROTEIN 

Structural Insight into the Recognition of the H3K4me3 Mark 
by the TFIID Subunit TAF3. Cell Structure 16, 1245–1256, 
August 6, 2008 



3D结构预测分析 
PROTEIN 

• TAF蛋白结构分析 

从PDB搜索TAF3，去掉第三个不可信结果后得到两个结果：在protein model 

portal中搜索Q5HZG4，得到序列Identity最高的为2K16（次高的为46%）。可

见结果与PDB的搜索结果一致 

ID Name Length Organism 

2K16 Solution structure of the free 

TAF3 PHD domain 
75 Mouse 

2K17 Solution structure of the TAF3 

PHD domain in complex with a 

H3K4me3 peptide 

H3K4me3 peptide 13 

Mouse Transcription initiation factor TFIID 

subunit 3 

75 

 



3D结构预测分析 
PROTEIN 
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3D结构预测分析—protein model portal 
PROTEIN 



3D结构预测分析 
PROTEIN 



3D结构预测分析—spdbv 
PROTEIN 

在spdb viewer 中观察2K17结构，如下图所示 

中间上方的两个白色点为Zn离子，左下方的球棒结构为P链上的

H3K4me3 peptide，其余的为TAFIID subunit 3。Cys与His与Zn结合形
成Zn指结构，继而binding在左下方的H3K4me3 peptide上。 



3D结构预测分析 
PROTEIN 



3D结构预测分析 
PROTEIN 

Cell Structure 16, 1245–1256, August 6, 2008 



3D结构预测分析 
PROTEIN 

 Jmol Version 12.0.41 

PHD与H3K4me3的结合区域： 



3D结构预测分析 
PROTEIN 

PHD与H3K4me3的结合区域： 

Cell Structure 16, 1245–1256, 

August 6, 2008 



3D结构预测分析 
PROTEIN 

其部分原子距离如下图所示： 
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