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PTEN： 
       迄今为止发现的第一个具有双特异性磷酸酶活性的抑癌基因。 
        定位于染色体10q23.3，由9个外显子组成，编码403个氨基酸。 
蛋白产物： 
1，含酪氨酸磷酸酶的功能区，具有磷酸酯酶活性，通过拮抗酪氨酸
激 酶等磷酸化酶的活性而抑制肿瘤的发生发展； 
2，175个氨基酸作用于与骨架蛋白tenasin，auxilin同源的区域。 
 
功能： 
1，作为一种肿瘤抑制因子，通过阻止细胞生长，分裂等方式，调控
细胞分裂周期； 
2，PTEN蛋白通过去除磷酸基进而修饰其他蛋白和脂肪； 
3，PTEN酶参与化学通路的传导，把信号传导给细胞，使细胞停止分
裂并进入凋亡，组织不受控制的细胞生长进而抑制肿瘤的形成； 
4，PTEN酶协助控制细胞转移，细胞和周围组织的粘附和血管发生； 
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LOCUS NG_007466  
105337 bp  
DNA linear  
PRI 30-DEC-2012 

——NCBI-NUCLEOTIDE 







CDS区 
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——UniProt 



11 



12 

——MEGA 
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PTEN_HUMAN的蛋白序列分析 
                                 ——ExPASy 
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蛋白一级结构分析 
 
1，蛋白基本理化性质分析 
  
包括：相对分子质量，氨基酸组成，等电点，消光系数，半衰 期，不稳                
定系数，总平均亲和性。 
 
——ProtParam 
 
——Compute pI/Mw 
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——ProtParam 
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——Compute pI/Mw 
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2，蛋白质亲疏水性分析 
 
          疏水作用是蛋白质折叠的主要驱动力，为蛋白

质二级结构预测提供佐证，可用于分析蛋白质相互作
用位点-抗原位点预测，分析蛋白质跨膜区。 
 
——ProtScale 
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——ProtScale 
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3，跨膜区结构预测 
      

         ——SOSUI 
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4，卷曲结构预测 
       
         卷曲结构是指两股或两股以上alpha helix 相互缠绕而
形成的超螺旋结构。 
 

  ——COILS 
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5，翻译后修饰位点预测 
 
——ProP 1.0 Server 
           分析蛋白质中赖氨酸和精氨酸的断开位点 

 
——NetPhos 2.0 Server 
           分析蛋白质中丝氨酸，苏氨酸及酪氨酸的磷酸化位点 
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   蛋白质二级结构预测 
   
 
基本二级结构：а螺旋，β折叠，β转角，无规则卷曲。 
 
 
——GOR4  
——SOPMA 
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——GOR4 

55 



56 

——SOPMA 



蛋白质三级结构预测 
                          同源模建法 
——SWISS MODEL 
——phyre 
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1,模型详情（Model Details） 
            从模型信息可知，PTEN_HUMAN蛋白是基于1d5r的A链模建的，两
者序列一致性达到90.828%。 
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2，比对信息（Alignment） 
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3，模板评价 
      SWISS-MODEL提供

了三种模建质量评鉴
方法——Anolea，
QMEAN，gromos。选
择Anolea和QMEAN。

绿色区域表示合适空
间的结构，红色区域
表示不合适的空间结
构。分数越低表示模
建越正确。 
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4，模建日志（Modelling log） 
                包括载入模板，载入序列，序列比对等。 
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5，模板选择日志（Template selection log） 
                显示模板搜索的范围及其过程等信息） 
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模型输出 
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——PDB 
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PDB 下载，pdbviewer分析 
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手动同源模建法分析步骤 
1，多序列比对 
  与已有晶体结构的protein序列比对 
2，确定是否又可以使用的模板 
序列相似度>30% 
序列相似度<30%,结合功能，蛋白质以及序列，二级结构或结构
域信息 
3，构建三维模型 
4，三维模型准确性检测 
5手工调整多序列比对，重新拟合，构建新的模型 
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——STRING 
——KEGG 
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——STRING 



——KEGG 
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