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基于密码子特征的蛋白质序列图形表示

朱正阳,贺平安
(浙江理工大学理学院,杭州３１００１８)

　　摘　要:根据密码子碱基位置特征和氨基酸的疏水性指数值,２０种氨基酸被映射为３维空间中的向量,提出一

种新的迭代函数关系将氨基酸序列转化为三维空间中的一条曲线,获得一种新的蛋白质图形表示方法.对蛋白质

图形,利用闵可夫斯基距离刻画两个３维曲线之间的距离,依此推断蛋白序列之间的差异性和物种之间的进化关系.

将该方法分别应用在９个物种的 ND５蛋白和１２个物种的βＧ珠蛋白序列分析中,所得结果与 ClustalW 方法的结果

以及其他文献中的结果对比后证明该文方法有效可行.
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０　引　言

基于 DNA 和蛋白质序列的相似性分析,可以

推断出不同物种之间的进化关系.所以分析序列的

相似性是生物信息研究的重要课题[１].在序列的相

似性分析研究中,最常用的是序列比对方法,但由于

序列比对方法的计算复杂度大.近些年,许多非序

列比对方法被提出来并得到使用,其中一种就是图

形表示方法[２].
在生物序列数据库中,DNA和蛋白质序列是用

字母序列表示的.在 DNA 数据库中,DNA 序列是

由 A、C、G、T四种字母组成;在蛋白质数据库中,蛋
白质序列是由 A、C、D、E、F、G、H、I、K、L、M、N、P、

Q、R、S、T、V、W、Y 二十种字母组成[３].图形表示

方法是通过数学映射,把字母序列转化为空间图形,
构建数学模型刻画图形之间的差异,进而推断物种

之间的进化关系.图形表示法以其可视性好,计算

简单,容易给出数值刻画等多方面的优点,受到研究

者们的普遍关注[４Ｇ９].

最初,Hamori等[１０]利用随机游走,将 DNA 序

列转化为３维曲线(HＧ曲线)表示.此后,许多研究

沿着这个思路,将序列转化为１维、２维和４维曲

线[１１].组成蛋白质序列的氨基酸有２０种,与 DNA
序列的四种核苷酸相比,情况更为复杂,但蛋白质

图形表示方法基本上都是 DNA 序列图形表示方

法的推广,Rahman等[１１]和 Yu等[１２]所采用的方法

均是 DNA 序列图形表示方法的简单拓展.对于

映射关系,氨基酸的理化性质[６,９,１３Ｇ１８]和氨基酸的

循环排列[２,５,１９Ｇ２２]常常是研究者们建立映射关系的

依据.
通过氨基酸的映射关系,构造迭代函数,将序列

中的氨基酸映射成空间中的一个点,顺次连接这些

点,就构成了蛋白质序列的图形表示[２３].对于迭代

关系式,Jeffrey[４]使用相同参数的迭代关系式图形

表示方法,随后,许多研究者使用同参数的迭代关系

式[３,２１,２３Ｇ２６].此外,Ma等[８]首次提出异参数的迭代

关系式,同样也取得不错的结果.结合Jeffrey[４]和

Ma等[８]的观点,He等[２７]提出广义混沌游戏表示方

法.在把序列转化为曲线之后,数值刻画对于描述

图形是必不可少的.图形表示只是提供视觉上的比



较,但是数值刻画能够量化不同曲线之间的差异性.
例如,在 Yao等[７,２８]通过几何中心来描述曲线之间

的差异,在 He等[２１]采用距离矩阵的特征值来描述

曲线之间的差异等.
本文考虑密码子碱基位置特征和氨基酸的疏水

性特征,将氨基酸映射成为一个三维向量.结合

Ma[８]和 He等[２７]结论,本文选取一种新的迭代关系

式,获得新的３维图形表示方法.此外,为了比较曲

线之间的差异,本文计算两个曲线之间的闵可夫斯

基距离.应用新的３维图形表示方法到９个物种的

ND５蛋白和１２个物种的βＧ珠蛋白序列上,分析它

们之间的相似性并推断相应物种之间的进化关系.
将相似性分析结果与经典的多重序列比对算法

ClustalW 方法得到的结果做相关性分析,验证本文

的方法有效性.

１　蛋白质的３维图形表示方法

１．１　氨基酸的三维坐标

四种碱基 A、G、C、T可以组成６４种三联体密

码子.其中,６１种密码子对应２０种氨基酸,即通常

所谓的遗传密码表.观察密码表可以看出,密码子

的第一个位置和第二个位置的碱基几乎可以决定密

码子翻译的是何种氨基酸.此外,密码子的第二个

位置的碱基与密码子翻译的氨基酸的许多理化性质

都有关联.所以,密码子的第二位碱基对于密码子

的理化性质有着特殊的意义.由此,本文根据密码

子第二位碱基的种类,将６４种密码子分布在２维平

面的四个象限内.
根据密码子第二位碱基确定三联体密码子所在

象限,如图１所示,如果密码子的第二位碱基是 A,
本文将第二位碱基是 A 的１６种三联体密码子全

部放置在第一象限,类似的,如果第二位碱基分别

是 G、T、C,分别置于第二、第三和第四象限.选择

第一个位置和第三个位置上碱基的映射关系如

下:G→１、A→２、C→３、T→４.通过第一位和第三

位碱基的映射关系,可以将６１种密码子和３种终

止密码子分布在２维平面内.例如密码子 TGA,
中间碱基是 G,所以它放置在第二象限,又因为第

一位置和第三位置上的碱基分别为 T和 A,根据

映射关系 T→４、A→２,所以密码子 TGA的坐标为

(－４,２).根据这种规则,６４个三联体密码子分别

被放置在一个二维平面内(图２).根据遗传密码

表,将６４个三联体密码子翻译成２０个氨基酸与

终止密码子(图３).

图１　第二个位置碱基决定密码子象限图

　　

图２　密码子平面分布图

图３　氨基酸平面分布图

对于图３中的氨基酸,取同一氨基酸坐标的平

均值作为该氨基酸的坐标,记作(P１,P２).此外,由
于氨基酸疏水性在保持蛋白质的三级结构上起作

用,将氨基酸的疏水性指数值[２９]作为第３维坐标,
记作 P３,构建氨基酸的 ３ 维坐标,记作(P１,P２,

P３),如表１所示(第３~５列).
为了消除坐标值来源不同对结果的影响,文章
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对坐标值做了标准化处理,公式如下:

a′＝２× a－nmax

nmax－nmin
－１ (１)

其中:a′是标准化之后的坐标值;a是标准化之前的

坐标值;nmax和nmin为分别为坐标值中的最大值和最

小值.根据式(１)可得新的３维坐标值,记作X,Y,

Z,见表１(第６~８列).２０个氨基酸的坐标对应的

２０个向量,如图４所示.

表１　氨基酸的３维坐标

氨基酸 符号 P１ P２ P３ X 坐标值 Y 坐标值 Z坐标值

丙氨酸 A １ －５/２ １．８ ０．２５００ －０．７１４３ ０．４０００
苯丙氨酸 F －４ －７/２ ２．８ －１．００００ －１．００００ ０．６２２２
异亮氨酸 I －２ －３ ４．５ －０．５０００ －０．８５７１ １．００００
亮氨酸 L －１０/３ －１３/６ ３．８ －０．８３３３ －０．６１９０ ０．８４４４
蛋氨酸 M －２ －１ １．９ －０．５０００ －０．２８５７ ０．４２２２
脯氨酸 P ３ －５/２ －１．６ ０．７５００ －０．７１４３ －０．３５５６
缬氨酸 V －１ －５/２ ４．２ －０．２５００ －０．７１４３ ０．９３３３
色氨酸 W －４ １ －０．９ －１．００００ ０．２８５７ －０．２０００

半胱氨酸 C －４ ７/２ ２．５ －１．００００ １．００００ ０．５５５６
甘氨酸 G －１ ５/２ －０．４ －０．２５００ ０．７１４３ －０．０８８９

天冬酰胺 N ２ ７/２ －３．５ ０．５０００ １．００００ －０．７７７８
谷氨酰胺 Q ３ ３/２ －３．５ ０．７５００ ０．４２８６ －０．７７７８
丝氨酸 S ２ －３/２ －０．８ ０．５０００ －０．４２８６ －０．１７７８
苏氨酸 T ２ －５/２ －０．７ ０．５０００ －０．７１４３ －０．１５５６
酪氨酸 Y ４ ７/２ －１．３ １．００００ １．００００ －０．２８８９
组氨酸 H ３ ７/２ －３．２ ０．７５００ １．００００ －０．７１１１
赖氨酸 K ２ ３/２ －３．９ ０．５０００ ０．４２８６ －０．８６６７
精氨酸 R －８/３ １３/６ －４．５ －０．６６６７ ０．６１９０ －１．００００
谷氨酸 E １ ３/２ －３．５ ０．２５００ ０．４２８６ －０．７７７８

天冬氨酸 D １ ７/２ －３．５ ０．２５００ １．００００ －０．７７７８

图４　氨基酸对应的３维坐标向量

１．２　异参数迭代关系式

氨基酸是蛋白质的基本单元,通过氨基酸的３
维坐标,笔者将蛋白质序列中的每个氨基酸转化为

空间中的点,顺次连接这些点,得到蛋白质的３维图

形表示.对于长为n的蛋白质序列s１s２s３􀆺sn,每一

个点(当i从１到n)对应的坐标Pi＝(xi,yi,zi),通
过迭代关系式计算得出,通常迭代关系式的形式为:
(本文选择P０＝(０,０,０))

xi＝αxi－１＋βS１
i

yi＝αyi－１＋βS２
i

zi＝αzi－１＋βS３
i

ì

î

í

ïï

ïï
(２)

其中:Sj
i(j＝１,２,３)表示第i个氨基酸的第j个坐标

分量;α,β∈(０,１].异参数的迭代关系式在 Ma

等[８]首次提出,该文中选取参数α＝３
４

,β＝１
２

,并通

过计算发现,β 为图形的压缩参数 (Compression
parameters),仅影响图形的大小,而不影响图形的

形状[８],因此本文设置参数β＝１.此外,考虑异参

数α≠β,本文选取参数α＝４
５

,则迭代关系式为:

xi＝４
５xi－１＋S１

i

yi＝４
５yi－１＋S２

i

zi＝４
５zi－１＋S３

i

ì

î

í

ï
ï
ïï

ï
ï
ï

(３)

通过式３,氨基酸序列s１s２s３􀆺sn 被转化为P１,

P２,P３,􀆺,Pn 共n 个三维空间中的点,顺次连接这n
个点,获得氨基酸序列的三维曲线.

１．３　图形表示的数值刻画

本文选取闵可夫斯基距离表示不同曲线之间的距

离.对每一个氨基酸序列对应的３维曲线,首先计算
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曲线中每两个相邻点之间的差向量,再计算每两个曲

线之间的闵可夫斯基距离.蛋白质序列s１s２􀆺sn１
和序

列s′１s′２􀆺s′n２
(n１,n２ 分别为序列的长度,假设n１＞n２),

首先计算三维曲线中前后两个点的差向量,计算公式为:
E１

i ＝(xi－xi－１,yi－yi－１,zi－zi－１)
＝(Xi,Yi,Zi),(i＝１􀆺n２),

E２
i ＝(x′i－x′i－１,y′i－y′i－１,z′i－z′i－１)

＝(x′i,Y′i,Z′i),(i＝１􀆺n２)．
其次计算闵可夫斯基距离,计算公式为:

d１,２(i)＝
m (Xi－X′i)m＋(Yi－Y′i)m＋(Zi－Z′i)m ,

i＝１,􀆺,n２ (４)
设k为剩余n１－n２ 个点之间的平均距离,所以

两个序列的图形之间的距离公式为:

d１,２ ＝ ∑
n２

i＝１
d１,２(i)＋k×(n１－n２) (５)

其中:在式(４)中,m 是正整数,对于两条曲线,每个

m 值都对应着一个距离,基于m∈[１,１０]中的１０个

正整数,比较不同m 值对结果的影响,最终选取m
＝１ 时,即 哈 密 顿 距 离;在 式 (５)中,由 于 k 取

mind１,２,
mind１,２(i)＋maxd１,２(i)

２
和 maxd１,２(i)值对

距 离 矩 阵 没 有 影 响,因 此 选 取 平 均 值 k ＝
mind１,２(i)＋maxd１,２(i)

２
,i＝n２＋１,􀆺,n１.

２　蛋白质序列的相似性分析

２．１　数据来源

本文将新的序列图形表示方法应用到９个物种

的 ND５蛋白(NADHdehydrogenasesubunit５)和１２
个物种的βＧ珠蛋白上,蛋白相关的信息见表２和表３.

表２　９个物种的ND５蛋白的相关信息

物种 ID号(NCBI) 长度

人类 YP_００３０２４０３６．１ ６０３
大猩猩 NP_００８２２２．１ ６０３

倭黑猩猩 NP_００８２０９．１ ６０３
黑猩猩 NP_００８１９６．１ ６０３
鳍鲸 NP_００６８９９．１ ６０６
蓝鲸 NP_００７０６６．１ ６０６
大鼠 AP_００４０９２．１ ６１０
老鼠 NP_９０４３３８．１ ６０７
负鼠 NP_００７１０５．１ ６０２

表３　１２个物种的βＧ珠蛋白的相关信息

物种 ID号(NCBI) 长度

老鼠 NP_０３２２４６．２ １４７
牛 XP_００２７０７７３９．２ １４７
鱼 NP_００１１１７１３８．１ １４８
鸡 NP_９９０８２０．１ １４７
兔 NP_００１０７５２７９．１ １４７

狒狒 NP_００１１６２３１８．１ １４７
猪 NP_００１１３８３１３．１ １４７

野马 NP_００１１５７４９０．１ １４７
青蛙 NP_９８８８５９．１ １４７
人类 NP_０００５０９．１ １４７

斑胸草雀 XP_００２１９０５２１．１ １４７
狗 XP_５３４０２９．２ １４７

２．２　相似性分析

a)ND５蛋白序列

根据表２中９个物种的 ND５蛋白数据,氨基酸

的映射关系和闵可夫斯基距离公式,计算出这９个

物种 ND５蛋白的距离矩阵,如表４所示.ClustalW
算法是目前被广泛应用的经典多重序列比对算法,
为了说明本文方法的有效性,利用 Megalign程序实

现的 ClustalW 算法计算９个 ND５蛋白的距离矩

阵,结果如表５所示.
表４　基于本文方法得到的ND５蛋白的距离矩阵

物种 大猩猩 倭黑猩猩 黑猩猩 鳍鲸 蓝鲸 大鼠 老鼠 负鼠
人类 １４６．６ １０３．６ ９６．７ ４２８．７ ４２７．５ ５５１．２ ５４６．８ ８５０．３

大猩猩 １３０．４ １３１．１ ４４２．５ ４４２．５ ５３８．５ ５２７．７ ８６３．９
倭黑猩猩 ６９．１ ４３０．３ ４２８．８ ５４５．３ ５４１．４ ８５８．０
黑猩猩 ４２８．５ ４２８．２ ５４１．７ ５３８．５ ８５８．７
鳍鲸 ５８．３ ５０８．８ ５０４．０ ８６８．４
蓝鲸 ５０５．２ ４９４．５ ８７３．１
大鼠 ３３３．９ ８７０．０
老鼠 ８２４．４

表５　ClustalW算法得到的ND５蛋白序列的距离矩阵

物种 大猩猩 倭黑猩猩 黑猩猩 鳍鲸 蓝鲸 大鼠 老鼠 负鼠
人类 １０．７ ７．１ ７．０ ４１．１ ４１．４ ５０．３ ４９．０ ５１．２

大猩猩 ９．７ ９．９ ４２．８ ４２．５ ５１．６ ５０．０ ５４．８
倭黑猩猩 ５．２ ４０．２ ４０．２ ５０．３ ４９．０ ５０．６
黑猩猩 ４０．５ ４０．５ ５０．９ ４９．７ ５２．２
鳍鲸 ３．６ ４６．０ ４７．５ ５３．８
蓝鲸 ４５．７ ４６．６ ５３．８
大鼠 ２５．７ ５４．８
老鼠 ５１．８
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　　表４和表５数据表明,较大的元素均在最后一

列,表示负鼠与其他８个物种的进化距离最远;最小

的元素分别为５８．３(表４)和３．６(表５),均表示鳍鲸

与蓝鲸的进化距离在这９个物种中是最接近的;在
表４中,人类、大猩猩、倭黑猩猩、黑猩猩之间的距离

明显小于与其他物种的距离,同样也能够在表５中

得出这样的结论.根据两个表中数据的特点,大致

可以将９个物种分为四类,分别为人类、大猩猩、倭
黑猩猩、黑猩猩;鳍鲸、蓝鲸;大鼠、老鼠以及负鼠,两
表中数据表示的进化关系基本一致.

此外,根据本文方法的结果(表４),运用生物信

息学中构造进化树常用的 UPGMA 方法构造出进

化树,结果如图５所示;根据 ClustalW 算法的结果

(表５),构造出进化树,结果如图６所示.

图５　基于本文方法构建的９个物种的进化树

图６　基于ClustalW 方法构建的９个物种的进化树
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　　由图５和图６可以看出,本文方法构造的进化

树与ClustalW 方法构造的进化树在结果上完全相

同,且两个进化树的分支结构上也非常相似,鳍鲸和

蓝鲸均在同一个分支,人类、大猩猩、倭黑猩猩和黑

猩猩在同一个分支,老鼠和大鼠在同一个分支,表示

在９个物种里,鳍鲸和蓝鲸的进化距离最近可以归

为一类,人类、大猩猩、倭黑猩猩和黑猩猩归为一类,
老鼠与大鼠归为一类,与这些类距离最远的是负鼠,
进一步证明本文蛋白质序列相似性分析方法与序列

比对方法ClustalW 算法具有一致性,说明本文方法

是可靠有效的.
为了更直观显示表４和表５数据的关系,利用

相关性分析两种方法得到的距离矩阵,结果如图７
所示,图中横坐标为 ClustalW 算法得到的距离值,
纵坐标为本文方法得到的距离值.结果显示,两组

数据的相关系数为０．９０,可见两种方法的结果具有

很强的相关性.
本文进一步地分析两个距离矩阵每一行的相关

系数,结果见表６(第２列).为了比较,本文计算了

文献[１４,２１,２８]中结果与ClustalW 方法结果(表５)
的相关系数,结果见表６(第３－５列).观察表６,对
于所有物种,本文的结果与ClustalW 算法结果的相

关系数(第１行)明显高于文献[１４,２１,２８]的结果与

ClustalW 结果的相关系数,同时,对于每个物种(第

２－８行),相关系数同样明显高于文献[１４,２１,２８]
结果与ClustalW 算法结果的相关系数,对比结果说

明本文方法具有明显的优越性.

图７　由表４和表５的数据作出散点图

表６　本文结果及文献结果与ClustalW
算法结果的相关系数(ND５)

相关

系数

本文

结果

文献[１４]
结果(表３)

文献[２１]
结果(表４)

文献[２８]
结果(表４)

所有物种 ０．９０ ０．６９ ０．７３ ０．６９
人类 ０．９３ ０．９２ ０．８２ ０．８６

大猩猩 ０．９３ ０．７０ ０．７５ ０．７８
倭黑猩猩 ０．９３ ０．９２ ０．８０ ０．８０
黑猩猩 ０．９３ ０．９３ ０．７９ ０．７０
鳍鲸 ０．８９ ０．６０ ０．８３ ０．７５
蓝鲸 ０．８９ ０．７０ ０．８４ ０．８６
大鼠 ０．７７ ０．６９ ０．５３ ０．８１
老鼠 ０．７３ ０．６４ ０．４２ ０．７４
负鼠 ０．６０ －０．５２ ０．１６ －０．５１

　　b)βＧ珠蛋白序列

根据表３中１２个物种的βＧ珠蛋白数据,氨基酸的

映射关系和闵可夫斯基距离公式,计算出这１２个βＧ珠

蛋白的距离矩阵,结果如表７所示.本文利用ClustalW
算法计算这１２个蛋白的距离矩阵,结果如表８所示.

表７　基于本文方法得到的βＧ珠蛋白的距离矩阵

物种 牛 鱼 鸡 兔 狒狒 猪 野马 青蛙 人类 斑胸草雀 狗

老鼠 １２６．５ １７４．５ １３０．５ ８５．１ ８９．５ ８７．６ ９４．９ １７２．８ ８５．８ １２９．７ ９４．５

牛 ２１２．７ １５９．６ １１９．２ １１９．６ １２０．７ １２０．１ ２０１．８ １１３．１ １５６．４ １２０．４

鱼 １７７．５ １９８．０ １９４．０ １９２．２ １９３．６ ２０４．１ １９３．８ １７２．２ １９８．３

鸡 １０１．９ １０２．１ １０２．４ １１６．２ １６８．５ １１０．９ ５０．１ １１１．０

兔 ３６．５ ５６．４ ５８．４ １６６．４ ２９．２ １０３．０ ５３．２

狒狒 ６０．８ ６０．２ １７３．１ ２７．２ １０３．５ ４１．７

猪 ６０．７ １６６．７ ６３．０ １０８．０ ６３．２

野马 １８３．４ ５８．２ １１４．２ ６５．７

青蛙 １７９．０ １６７．７ １７４．４

人类 １０８．３ ４３．５

斑胸草雀 １０６．９

９７４第４期 朱正阳等:基于密码子特征的蛋白质序列图形表示



表８　基于ClustalW算法得到的βＧ珠蛋白的距离矩阵

物种 牛 鱼 鸡 兔 狒狒 猪 野马 青蛙 人类 斑胸草雀 狗

老鼠 ５０．１ ８０．８ ４５．１ ２３．９ ２１．１ ２３．９ ２８．７ ８６．４ ２２．９ ５１．４ ２８．７

牛 １０３．６ ６５．６ ４６．４ ４７．６ ４７．６ ４７．６ １０３．６ ４５．１ ７０．４ ５１．４

鱼 ６７．２ ９４．６ ８６．４ ８２．６ ８８．４ ９０．４ ８２．６ ７５．４ ８６．４

鸡 ４２．７ ３８．２ ４３．９ ４１．６ ７５．４ ３９．３ １７．６ ３８．２

兔 １１．０ １８．５ １８．５ １０１．３ １０．２ ４０．４ ２１．１

狒狒 １９．３ １８．５ ９６．８ ５．７ ４３．９ １５．９

猪 ２０．２ ９４．６ １６．７ ４７．６ ２１．１

野马 ９６．８ １８．５ ４２．７ ２４．８

青蛙 １０３．６ ８６．４ ９２．５

人类 ４３．９ １５．１

斑胸草雀 ３８．２

　　观察表７和表８数据可以发现,两个表中,最小

的元素分别为２７．２(表７)和５．７(表８),表示狒狒与

人类的进化距离在这１２个物种中是最接近的;观察

两表中人类与其他物种的距离(倒数第３列和倒数

第２行),除了野马、猪和人类的距离,青蛙,鱼和人

类的距离略有差异外,人类与其他物种的距离基本

相同.同时观察到两表中鱼、青蛙同其他物种的距

离均比较大,从表７和表８显示本文方法结果和

ClustalW 方法结果基本一致.

图８　基于本文方法构建的１２个物种的进化树

　　此外,基于本文方法的结果(表７)构造出进化

树如图８所示;基于 ClustalW 算法的结果(表８),
我们构造出进化树如图９所示.对比图８和图９发

现,除了野马和猪,鱼和青蛙的位置不同外,其余分

支的结构完全相同.
分析本文结果与ClustalW 算法结果的相关性,

本文以ClustalW 算法得到的距离值(表８)为横坐标,
以本文方法得到的距离值(表７)为纵坐标,作出散点图

如图１０所示,从图中可以看出两表中数据呈正相关,
此外,我们计算出两个距离矩阵的相关系数为０．９６,说
明在βＧ珠蛋白数据中,本研究结果同样与ClustalW 的

结果相关性很强,两种方法的结果具有一致性.
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图９　基于ClustalW 算法结果构建的１２个物种的进化树

图１０　表７和表８的数据的相关性

　　
本文进一步地分析两个距离矩阵每一行的相关

系数,见表９.结果表明,除了青蛙和鱼外,其他物

种与ClustalW 的结果相关系数均达到０．９６以上.
从９个物种的 ND５蛋白和１２个物种的βＧ珠蛋白两

组数据的相似性分析结果中,因此本文的方法是有

效可行的.
表９　不同物种与ClustalW结果的相关系数

物种 老鼠 牛 鱼 鸡 兔 狒狒 猪 野马 青蛙 人类
斑胸

草雀
狗

相关

系数
０．９９０．９９０．８７０．９６０．９６０．９７０．９６０．９８０．３１０．９６０．９７０．９７

３　结　论

本文利用密码子的碱基位置特征与氨基酸疏水

性特征,提出一种新的蛋白质３维图形表示方法,并
选取闵可夫斯基距离描述图形的差异性.运用本文

方法,分析９个物种 ND５蛋白的相似性和１２个物

种βＧ珠蛋 白 的 相 似 性,并 将 相 似 性 分 析 结 果 与

ClustalW 方法结果以及其他文献中方法的结果做

比较,在 ND５蛋白数据中,本文结果中与 ClustalW
算法结果的相关系数为０．９０;在βＧ珠蛋白数据中,本
文结果与ClustalW 算法结果的相关系数为０．９６.比

较结果说明本研究的方法是有效可行的.
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Graphicalrepresentationofproteinsequencesbasedoncodonfeatures
ZHUZhengyang,HEPingan

(SchoolofSciences,ZhejiangSciＧTechUniversity,Hangzhou３１００１８,China)

Abstract:Basedonthepositioncharacteristicsofbasicgroupofthecodonandhydrophobicityvalueof
aminoacids,２０kindsofaminoacidsweremappedtothevectorsinthethreeＧdimensionalspace．Anew
iterativefunctionofdifferentparameterswasproposedtoconverttheaminoacidsequenceintoacurvein
threeＧdimensionalspaceandanew graphicalrepresentation methodofprotein wasobtained．Forthe
proteingraph,Minkowskidistancewasadoptedtocharacterizethedistancebetweentwo３Dcurves．The
differenceofproteinsequencesandevolutionaryrelationshipamongspecieswerethusinferred．This
methodwasappliedinsequenceanalysisofND５proteinsof９speciesandβＧglobinproteinsof１２species．
AftertheresultsgainedwerecomparedwiththeresultsofClustalW methodandtheresultsinother
literatures,themethodproposedinthispaperisfeasibleandeffective．
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