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人工智能算法有助于快速分析蛋白质折叠结构
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近日，英国《自然》杂志报道，美国哈佛大学医学院生物学家AlQuraishi开发出新型人工智能算法，能够

快速分析预测蛋白质三维结构，大大提高蛋白质三维结构预测的效率，将预测时间从若干小时或几天缩短至几

毫秒。

报道称，蛋白质三维结构与蛋白质功能密切相关，当前生物学界一大挑战在于如何基于氨基酸序列预测蛋

白质三维结构。目前常用的实验室测定方法为X射线晶体衍射测定。随着人工智能技术的发展，科学界不断尝试

利用人工智能技术从蛋白质一级结构（即氨基酸序列），分析预测蛋白质的三级结构（即三维空间结构）。Go

ogle人工智能子公司DeepMind曾开发出新型蛋白质三维结构预测算法AlphaFold，取得一定进展，有助于研

究人员更好理解疾病分子机制和设计药物。

该新型算法主要基于神经网络算法，利用氨基酸序列和蛋白质结构对应的现有数据进行训练，对未知序列

能够产生的结构进行预测。目前，此算法需要花费数月时间进行训练，但完成训练后几乎能够实现即时预测。
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