
 

研究人员提出通用结构对比新算法
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研究人员提出通用结构对比新算法。 蛋白质与核酸等生物大分子的三维结构比对是结构生物学
和计算生物学中的核心任务之一，在功能注释、药物设计与进化研究中发挥着重要作用。近年来
，深度学习结构预测模型和实验解析手段的迅猛发展，使高效、精准地对蛋白质、核酸及其复合
物结构进行比对变得尤为关键。

然而，现有大多数比对工具往往仅支持特定类型分子的比对，难以胜任跨分子、非序列顺序、循
环排列等复杂结构的统一处理，限制了其在多样化研究场景中的应用。

近日，中国科学院深圳先进技术研究院研究员张成辛，联合密歇根大学教授Lydia
Freddolino、新加坡国立大学教授张阳团队在《自然—协议》（Nature Protocols）上发表最新研究
成果，系统介绍了他们开发的通用结构比对工具US-align。该算法支持蛋白质、DNA、RNA及其
复合物的快速统一比对，具备命令行、PyMOL插件和网页服务器三种使用方式。

US-align算法构建于张阳团队早期提出的TM-score和TM-align基础上，后者已广泛用于蛋白质结
构质量评估和结构比对任务。与之相比，US-align不仅支持蛋白，还扩展至核酸、蛋白–核酸复
合物甚至小分子的比对，并于2022年发表于《自然—方法》。相较于2022年发表的纯命令行版本
，新版US-align功能实用性和用户体验上有显著扩展和增强，新增了循环排列结构比对模块，支
持多结构比对任务，增强了结果可视化能力。

此外，作为一款可同时完成序列顺序的结构比对与非序列顺序比对的算法，最新版本的US-align
还创新性地开发一套全新的循环排列结构比对算法，是第一款基于TM-score打分函数的循环排列
比对程序。该算法还支持批量结构比对，为三维结构数据库搜索提供便利。
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 US-align进行循环排列结构比对的实例。研究人员供图

?

US-align 是目前少数可同时处理单体、复合物、多结构、序列和非序列顺序比对，以及循环排列
比对任务的通用结构工具。它以统一的TM-score打分函数描绘蛋白与核酸结构间的相似性，并配
套多种可视化和批量处理功能，为科研人员提供了高效、灵活、直观的结构分析平台。

研究团队介绍，US-align最新版相比2022年的命令行版本进行了多重优化，但目前对于构象变化
较大的蛋白与核酸结构，US-align尚未能进行有效的柔性结构比对，开发新型的柔性结构比对算
法将是US-align平台的未来研发方向之一。（来源：中国科学报 刁雯蕙）

相关论文信息：https://doi.org/10.1038/s41596-025-01189-x
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