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驱动蛋白静电作用下的运动机制
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摘要：本文依据一种驱动蛋白的结晶结构信息建立计算模型，结合生物系统里氨基酸、镁离子和

核苷酸的带电性质，通过解泊松方程模拟计算了马达沿微管的静电相互作用，结果显示驱动蛋

白在沿微管方向运动时受到了周期性的静电吸引作用，并且其周期与微管结构的周期是相同

的；在这个周期性势场的作用下马达顺利的找到了结合位点，完成了静电作用下的运动机制即

实现了化学能一机械能一静电能相耦合的周期性定向移动。
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The movement mechanism of kinesin under electrostatic interaction
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Abstract：Kinesin is a kind of molecule motor that moves along the microtubule，and the study of its move-

ment iilechanisnl will help human reveal the energy conversion mechanism of the life systems．In this pa—

per，based on the crystal SIIUCRLre of a kinesin motor and simulated by∞l衄Poisson’s equation，the

electrostatic interactions of kinesin along the microtubule have been calculated，the results show that the

electrostatic interactions play an important role when kinesin moves along mierotubule，and the interaction

periodicity is consistent with the periodicity of micmtubule，then we present the mechanism of kinesin un—

der the electrostatic interaction．
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与其它分子马达一样，驱动蛋白可以高效率

地将化学能直接转化为机械能，实现定向运动，而

人类至今没有关于化学能直接转变为机械能的应

用记载。对于马达蛋白的研究，有助于揭示能量

转化的过程，深入认识生命活动的本质。关于驱

动蛋白马达的研究主要围绕其定向运动机制和能

量转化机制两个核心问题，Baker等[1]定性地分析

了静电与驱动蛋白的相互作用，Hoenger利用大型

计算机绘制出了微管的电势面[2]，Guydosh认为驱

动蛋白定向运动是通过构象变化产生[3】。本文从

驱动蛋白的结晶结构出发，应用静电相互作用理

论进行模拟计算，试图进一步对静电作用下驱动

蛋白的定向运动机制进行分析。

1驱动蛋白马达的结构和功能

驱动蛋白是由一个大的马达蛋白家族(KIF

family)构成的，它们在细胞内主要沿微管完成物质

运输。其常见的是一个双头的二聚物(如图1)，两

个单体相互卷曲缠绕形成一个共有的茎状物，其

中，每个单体包括一个球形的马达头部(motor do．
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main)、一个颈状连接器(neck H11l【er)一颈链，一个

长长的可以卷曲形成二聚体的茎区(stall【)和一个

球形的尾部(出bular tail)。马达区域主要负责与

微管和核苷酸的结合，与之相连的是一个靠核苷

酸调整构象变化的颈状连接器，连接马达颈链和

球形尾部之间的区域的是茎区[4。5】。驱动蛋白尾

部区域主要负责调整与输运物质问的亲和力，限

制该区域的功能将导致神经轴突传输的削弱和被

输运膜泡的释放，此外，当不进行物质输运时，为

防止ATP的水解，马达的茎区将弯曲成一种阻碍

头部运动的构象[6。】。

图l驱动蛋白马达结构示意图

Fig．1 The schematic diagram of kinesin

2计算的物理模型

微管是由微管蛋白二聚体构成的，每个二聚

体长约80A，由两个单体(a微管蛋白和8微管蛋

白)组成。微管蛋Ca--聚体表面富含大量的带电

氨基酸，具有极性，负极指a向单体，而微管与单

个的微管蛋白二聚体具有同样的极性。因此微管

电场分布的计算，是研究马达静电运动机制的关

键。在计算中，根据蛋白结晶结构IIA0给出的信

息，取微管蛋白的长度为L=79．442 509h，相邻微

丝上相邻微管蛋白的错位差d=lO．592 3341，微

丝的条数为15，基于IIA0和2HXH晶体结构给出

信息，模建了计算的模型并且马达与微管选用了

统一的坐标系(图2)，从而给出了微管上各原子的

位置坐标，模拟计算是在IIA0晶体结构给出的坐

标系下进行的[8’9】。

根据解泊松方程的结果[10】可得微管在位置7

的电势形式

雪(7)2瓦桶蓦蕾乌e“”一‘。”(1)

图2微管结构模型和坐标系

Fig．2 The structure model of microtubule and coordinate system

其中，qi一微管蛋白上的某个电荷；7i一电荷的位

置矢量；Ⅳ．一微管上的电荷总数；e。一真空中介电

常数；￡，—介质中相对介电常数；J|}一德拜长度的

倒数；考虑到生物系统微管周围主要是水环境e，

取78．5怛J，而口由电荷所处在蛋白中的位置决定。

为了简化计算同时又要保证计算的合理性，

在处理电荷分布时，主要考虑了带电氨基酸的作

用——在正常生理环境下显酸性的是(Asp，Glu)，

显碱性的是(Lys，Arg)，氨基酸的带电量都设为1e。

3计算结果及分析

由方程(1)可得在微管电场下，驱动蛋白质心

处于某个位置矗(7i由式确定)时受到的静电相

互作用，表示为

u(矗)=两者而l!i耆芹骑
矿‘州7‘一己‘’ (2)

其中，g，一马达上处于7，处的电荷，M一马达

头部的电荷总数。对于马达头部的核苷酸和镁离

子，在溶液中ATP电离后带有4个负电荷，而ADP
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在溶液中电离后带有3个负电荷，磷酸基团在溶 作用逐渐打开核算结合位点释放ADP，进入与微

液环境下带2个负电荷而在酶环境下带1个负电

荷，在生理条件下镁离子按+2价处理。

一一21．
=一-22．
呈-22．
三一23．
量-23．
奇一24．

S一-2245．．

图3驱动蛋白马达沿微管轴心方向的静电势变化

Fig．3 The electrostatic potential of kinesin

changes along the axis direction of microtubule

利用方程(2)进行模拟计算，可以得到驱动蛋

白马达沿微管的运动时的静电相互作用曲线(图

3)，可见：(1)驱动蛋白马达与微管间的静电相互

作用为负，即马达运动中始终受到微管的吸引作

用，静电吸引对保持马达连续的沿微管运动起到

了一定的保障作用。(2)相互作用曲线沿微管轴

向(z向)呈周期性变化，并且其周期约为80A，恰

好与单个微管蛋白的长度一致，这表明微管为驱

动蛋白马达连续的周期性前进提供了一个很好的

周期性势场轨道。(3)相互作用曲线上周期性的

出现一些势能最低点，马达必将趋向于这些稳定

的能量最低点，这暗示了马达在运动时尤其在扩

散搜索结合位点阶段，静电相互作用可能扮演非

常重要的角色。

4静电运动机制

化学能一机械能模型虽然已经能解释驱动蛋

白运动过程中的力产生机制哺J，但通过计算发现，

整个运动过程中还有静电相互作用的参与，并且

这个配合化学能机械能转化的静电运动机制更能

解释马达的运动过程。

图4显示了驱动蛋白整个运动过程的4个阶

段，起始阶段(图4一①)马达后面的头部A处于

ATP结合态而前面的头部B处于ADP结合态，此

时头部A开始水解ATP，在颈链对接的状态下，水

解释放的能量引起了马达头部构象的变化，从而

改变了头部A的电荷分布降低了与微管的相互作

用，当水解完成Pi释放后，处于ADP结合态头部A

与微管结合的最弱，而前面的头部B由于微管的

注：其中A，B表示驱动蛋白马达的两个头部，T、D分别表示

头部处于ATP和ADP结合态，微管由a、B微管蛋白构成

图4驱动蛋白马达静电作用下的运动机制

Fig．4 The electrostatic mechanism of kinesin

管强结合的空态，从而导致了两头部问颈链上的

张力渐渐加强，在张力的作用下处于弱结合态头

部A从微管上解离；运动的第2个阶段(图4一

②)，此时头部B上的核酸结合位点逐渐打开结合

新的ATP，ATP的结合促进了其头上颈链与马达头

部的结合，从而缩短两头部间自由颈链的长度产

生张力，在颈链张力的作用下，头部A穿越头部B

处于其前面的位置；运动的第3个阶段(图4一

③)，此时头部A进入结合位点的搜索状态，由于

头部A和头部B都处于颈链对接状态，颈链间张

力已经不再引领马达的运动，根据计算可以推测

微管的势场此时扮演了重要角色，正是在微管的

静电势场作用下，头部A不断调整自身的构象尤

其是与微管作用关键区域的构象变化，从而改变

表面的电荷分布，使头部与微管的最佳结合位置

紧密结合，这个位置即结合位点；运动的第4个阶

段(图4一④)，马达完成一个步长的前进，质心也

实现了约80A的位移，头部A、B分别处于ADP、

ATP结合态，此后，马达将重复类似第一阶段的过

程，开始新一个步长的前进，通过连续的周期性前
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进实现沿微管的定向运动完成物质的输运。

5结论

1)马达与微管整体静电相互作用为负值，表

明马达受到了静电吸引作用，微管为马达能够定

向移动提供了很好的势场保证。

2)静电相互作用具有周期性，并且其周期与

微管蛋白的周期性恰好相同，在这种势场作用下

马达能够顺利完成结合位点的搜索，实现沿微管

连续的周期性前进。

3)在静电相互作用下，马达完成了能量间的

转化，实现了化学能一机械能一静电能相耦合的

定向运动，这种运动机制被称为驱动蛋白静电作

用下的运动机制。
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