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摘要  MFS (major facilitator superfamily)转运蛋白家族是目前已知的最大的膜转运蛋白家族

之一. 该家族膜转运蛋白广泛存在于整个生物界, 其功能也与很多生命活动现象息息相关. 作

为膜转运蛋白, 其基本功能是协助完成物质的跨膜转运. 为了更好地理解MFS超家族蛋白如

何实现物质的跨膜转运, 科研人员致力于对其进行结构生物学研究. 至今为止, 总共有16个

MFS超家族蛋白成员的结构得到解析. 有限的结构信息可以提供一些线索, 帮助我们理解跨

膜物质转运的机制. 本文除了介绍MFS超家族蛋白结构生物学和转运机制的研究进展外, 还

通过对已有结构和转运机制的介绍, 实现对将来研究的展望.  
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1  膜转运蛋白的分类及MFS超家族蛋白的

介绍  

细胞膜是由磷脂双分子层构成的疏水膜结构 , 

它将细胞与外界环境分隔开 , 为维持整个细胞处在

一个相对稳定的状态提供了必要的帮助 , 但同时也

为细胞自身与外界的物质和信息交换提出了巨大的

挑战. 众所周知, 即使最简单的生物体都需要进行信

息和物质交换, 而对于多细胞组成的动物、植物个体

来说更是离不开这样的交换体系以维持整个个体的

稳态 . 正如前面所提到的 , 细胞膜是一个疏水膜结

构, 除了少部分疏水小分子外, 大部分分子都无法跨

过细胞膜. 为了接受这些水溶性的分子, 生物体进化

出了膜受体蛋白和膜转运蛋白等: 对于位于细胞膜

上的受体蛋白而言 , 它们会感受到外界刺激和信号

分子, 从而引起自身的变化并将信号传递进细胞内, 

例如G蛋白偶联受体 (G Protein Coupling Receptor, 

GPCR); 而 膜 转 运 蛋 白 (transporter) 和 通 道 蛋 白

(channel)则可以帮助那些不能经自由扩散进出细胞

的物质完成跨膜运输.  

根据转运蛋白转运方式的不同 , 将膜转运蛋白

分为被动转运蛋白和主动转运蛋白 . 被动转运蛋白

(passive transporter), 也叫做协助转运蛋白(facilitated 

transporter), 它们帮助底物顺着电化学梯度(electro-     

chemical gradient)完成跨膜运输 ; 主动转运蛋白

(active transporter)则是对应被动转运而言, 在其转运

过程中需要消耗能量. 根据能量的来源不同, 主动转

运蛋白又可分为初级主动转运蛋白 (primary active 

transporter)和次级主动转运蛋白 (secondary active 

transporter). 初级主动转运蛋白中常见的供能方式是

由细胞内ATP水解直接为转运过程提供能量 . 例如

ABC转运蛋白(ATP-binding cassette transporter), 也

可能由NADH或者光能直接提供能量 ; 而次级主动

转运蛋白又可称为偶联转运蛋白(coupled transporter)

或者共转运蛋白(cotransporter), 它的转运要借助一

种离子或者分子的电化学梯度 , 完成另一种物质的

转运. 在次级转运蛋白的研究过程中, 人们为了更形

象地描述转运蛋白 , 又根据两种物质转运方向是否

相同, 将其分为同向转运蛋白(symporter)和反向转运

蛋白(antiporter)(图1).  
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图 1  (网络版彩色)主要膜转运蛋白的分类. 细胞膜表面的膜蛋白包

括通道蛋白, 受体蛋白以及转运蛋白等. 转运蛋白可以分为协同转

运蛋白和主动转运蛋白; 主动转运蛋白分为初级主动转运蛋白和次

级主动转运蛋白; 次级主动转运蛋白可分为同向转运蛋白和反向转

运蛋白 

Figure 1  (Color online) The classification of transporter protein. On 
cell membrane, there are transporters, receptors, channels, etc. Trans-
porters can be classified into facilitator (uniporter) and active transporter. 
Active transporters consist of primary active transporter and secondary 
transporter. The symporter and antiporter belong to the secondary trans-
porter 

1993年, 在众多膜蛋白中, 人们发现一大类转运

蛋白具有12次跨膜螺旋结构域 , 他们定义了这个蛋

白超家族为MFS (major facilitator superfamily)[1]. 当

时被归入MFS超家族的膜转运蛋白包括药物抗性蛋

白(drug-resistance proteins)、糖协助转运蛋白(sugar 

facilitators)、三羧酸循环中间产物协助转运蛋白(faci-    

litators for Krebs cycle intermediates)、磷酸酯/磷酸反

向转运蛋白(phosphate ester-phosphate antiporters)和

寡聚糖/质子共转运蛋白(oligosaccharide-H+ symport-

ers). 随着人们对膜转运蛋白研究的不断深入, MFS

超家族(TCID: 2.A.1)不断壮大, 新增了许多成员, 根

据蛋白质行使的功能以及序列同源性, 目前MFS 超

家族可以分为82个家族[2].  

所有MFS超家族的蛋白组成了目前已知最大的

转运蛋白家族之一 [3]. 到目前为止 , 已经有1万多个

来自不同物种的膜蛋白基因被定义到其中. MFS超家

族蛋白可以转运单糖、多糖、氨基酸、多肽、维生素、

酶辅因子、药物分子、发色团、碱基等众多小分子[4~7].  

MFS超家族蛋白不但在众多的物质转运中起到

至关重要的作用; 同时一些蛋白还与病毒入侵、病菌

抗药性等免疫学问题密切相关[8]. 因此MFS超家族蛋

白的结构生物学研究意义便显得非同寻常 , 这些研

究不但可以丰富我们对于膜蛋白结构的认识 , 同时

也能为进一步研究膜蛋白转运机制提供坚实的理论

基础.  

2  MFS超家族蛋白结构生物学研究的历史 

为了更好地理解膜蛋白如何行使功能 , 最好的

研究方法就是解析其原子分辨率的结构 . 比如通过

对钾离子通道的结构生物学研究 , 我们认识了钾离

子通道如何完成钾离子选择 [9]; 通过对人肾上腺素

受体的结构生物学研究, 我们知道了GPCR如何激活

下游G蛋白 [10]. 要想从分子层面研究膜转运蛋白的

转运机制, 也需要对其进行系统的结构生物研究. 第

一个膜蛋白结构得到解析已经过去了约30年 . 在这

30年间, 人们解析得到的序列独特的膜蛋白结构还只

有区区500多个 (http://blanco.biomol.uci.edu/mpstruc/), 

这大大低于人们的预期 . 即使近几年来新型膜蛋白

结晶方法LCP (lipidic cubic phase)[10]以及冷冻电子显

微镜技术(Cryo-EM)[11~13]蓬勃发展, 目前解析的MFS

超家族膜蛋白也仅有16个(表1), 尤其是对真核生物

MFS超家族的膜蛋白的结构研究更是近两年来才取

得了突破[14~17].  

从20年前 , 人们就致力于对MFS超家族的转运

蛋白进行结构生物学研究 . 但对于膜转运蛋白这样

处在高度动态状态下的分子来说 , 要想获得其原子

分辨率的结构是十分困难的 . 直到2002年 , 第一个

MFS转运蛋白家族成员OxlT[18]的低分辨率结构才被

解析 .  虽然通过二维晶体的电子衍射解析得到的

OxlT结构其分辨率只有6 Å, 但是从电子密度中我们

可以清晰地分辨出OxlT具有12次跨膜结构域, 从而

证实了对MFS超家族蛋白拓扑结构的预测 . 而第一

次得到的高分辨率结构是2003年解析的乳糖转运蛋

白LacY[19]以及磷酸-3-甘油转运蛋白GlpT[20], 这2个

结构都具有12次-跨膜螺旋结构域 , 并呈现出向胞

内开放的构象. EmrD[21]是药物分子转运蛋白, 它的

结构呈现与 L a c Y和 G l p T 完全不同的闭合构象

(occluded conformation). 而岩藻糖转运蛋白FucP的

结构则呈现出向胞外开放的状态 [22]. 在接下来的几

年间, PepTso
[23], PepTst

[24]蛋白结构相继被解析, 属于

同一蛋白家族(proton-depedent oligopeptide trans-

porter family)的GkPOT[25]更是达到了1.9 Å的高分辨

率 . 在2012年 , 第一个属于糖转运蛋白家族(sugar 

porter family)的木糖/质子共转运蛋白XylE[26]在结合 
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表 1  已知晶体结构的 MFS 超家族膜转运蛋白 

Table 1  The MFS transporters of known structure 

蛋白 功能 蛋白亚家族 物种 PDB代码 
最高分辨率 

(Å) 

发表 

时间 

LacY Lactose/H+ symporter 
Oligosaccharide: H+  
Symporter (OHS)  

Escherichia coli 
1PV6; 1PV7; 2CFQ; 
2CFP; 2V8N; 2Y5Y; 
4OAA 

2.95 2003 

GlpT Glycerol-3-phosphate  
Transporter 

Organophosphate:  
Pi antiporter (OPA)  

Escherichia coli 1PW4 3.3 2003 

EmrD Multidrug transporter 
Drug: H+  
Antiporter-1 (DHA1)  

Escherichia coli 2GFP 3.5 2006 

FucP L-fucose/H+ symporter 
Fucose: H+  
Symporter transporter  

Escherichia coli 3O7Q; 3O7P 3.1 2010 

PepTso 
Oligopeptide-proton  
symporter 

Proton-dependent  
Oligopeptide transporter 

Shewanella oneidensis 2XUT 3.6 2011 

PepTst Oligopeptide-proton  
symporter 

POT  Streptococcus thermophilus 4APS 3.30 2012 

XylE Xylose/H+ symporter Sugar porter(SP) Escherichia coli 4GBY; 4GBZ; 4GC0; 
4JA3; 4JA4; 4QIQ 

2.60 2012 

PipT High-affinity phosphate  
transporter 

Phosphate: H+ Symporter  
(PHS)  

Piriformospora indica 4J05 2.90 2012 

NarU Nitrate transporter Nitrate/nitrite porter (NNP)  Escherichia coli 4IU8; 4IU9 3.01 2013 

NarK Nitrate/nitrite exchanger NNP Escherichia coli 4JR9; 4JRE 2.60 2013 

GkPOT 
Proton-dependent  
oligopeptide transporter 

POT Geobacillus kaustophilus 4IKV; 4IKW; 4IKX; 
4IKY; 4IKZ 

1.90 2013 

YajR Drug efflux transporter DHA1 Escherichia coli 3WDO 3.15 2013 

GlcPse Glucose/H+ symporter SP Staphylococcus epidermidis 4LDS 3.20 2013 

MelB Na+/melibiose symporter Sodium: galactoside  
symporter 

Salmonella typhimurium 4M64 3.35 2014 

NRT1.1 Nitrate transporter NRT1/PTR Arabidopsis thaliana 4CL4; 4CL5; 4OH3 3.25 2014 

GLUT1 Glucose transporter Sugar transporter  Homo sapiens 4PYP 3.17 2014 

 

底物向胞外半开放状态下 (outward-facing, partially 

occluded conformation)的结构被解析, 随着另外2个

处在不同构象下的XylE结构被解析后 [27,28], XylE成

为了第一个多种不同构象结构得到解析的MFS超家

族蛋白成员 . 同时由于XylE与人源葡萄糖转运蛋白

GLUTs具有较高的序列同源性 , 它已经作为新的模

式蛋白系统被用于研究糖转运蛋白 . 陆续被解析的

MFS超家族的膜蛋白还有GlcPse
[29], NarK[30], NarU[31], 

YajR[32], MelB[33], 进一步丰富了我们对MFS超家族

蛋白结构的认识. 而在2013年以前, 所有的MFS超家

族的蛋白结构都是来自原核生物, 2013年人们才得到

第一个真核生物的MFS蛋白结构PipT[14]. 2014年年初

解析的NRT1.1[15,16]的结构为研究硝酸根离子的转运

机制提供了强大的结构基础 . 首个人源MFS超家族

转运蛋白GLUT1[17]结构在2014年得到解析 , 该工作

被视为是整个膜转运蛋白结构生物学领域中里程碑

式的工作.  

3  MFS 超家族转运蛋白的结构特征 

MFS超家族的成员蛋白大多由400~600个氨基酸

残基组成, N和C端都位于胞内. 蛋白二级结构预测

提示其大多具有12次-螺旋跨膜结构域 , 其他一些

具有14或者24次-螺旋的则可能是进化过程中以12

次跨膜-螺旋为基础产生的 [34]. 这种独特的折叠方

式也被命名为“MFS fold”[35~37]. 在“MFS fold”中, 12

次螺旋可以分为2个结构域: N端结构域和C端结构

域. 每个结构域都由6个-螺旋组成, 虽然2个结构域

中氨基酸序列只有很低的序列同源性 , 但从结构上

观察2个结构域呈现二次赝对称(two-fold psudosym-

metry). 同时MFS超家族蛋白的结构和序列分析提示

可能存在3次跨膜重复构成的特性[38], 结构和功能分

析都支持MFS蛋白每个结构域都是以3+3反转重复

(inverted 3+3 repeats)的组成(图2)[39,40]. 更有意思的

是, 研究发现一类只有3次跨膜结构域的糖转运蛋白 
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图 2  (网络版彩色)MFS 超家族蛋白结构特征. 图中显示的是属于 MFS 蛋白家族的 XylE 的结构(PDB 代码: 4GC0). XlyE 具有经典的 12 跨膜

螺旋的 MFS fold. 其中跨膜螺旋 TM1-3 和 TM4-6 形成“3+3”反转重复, 构成了 XylE 的 N 端结构域; 跨膜螺旋 TM7-9 和 TM10-12 也具有类似

反转重复特性, 它们构成了 XylE 的 C 端结构域; 部分 MFS 家族转运蛋白像 XylE 一样还存在胞内结构域 

Figure 2  (Color online) The structural features of MFS transporter. The structure of Proton-xylose symporter XylE (PDB code: 4GC0) is shown. 
XylE has the typical 12 transmembrane helixes, which is known as MFS fold. The transmembrane helixes TM 1-3, TM 4-6, TM 7-9, and TM 10-12 are 
invert repeats. Both N domain and C domain contain six transmembrane helixs, which are composed of “3+3” invert repeats. In some cases, such as 
XylE (PDB code: 4GC0) shown here, the MFS proteins also have intracellular domains 

SemiSWEET[41], 它们在细胞膜上可能形成多聚体行

使功能. 可能从进化上来讲, MFS超家族蛋白是由3

次跨膜蛋白融合形成.  

除了跨膜结构域外 , 部分MFS超家族蛋白还具

有胞内结构域 . 以XylE[26]和GLUT1[17]为例 , 在胞内

区域还存在几个由-螺旋组成的胞内结构域 (图2). 

螺旋中的多个带电荷氨基酸残基会与跨膜结构域上

的氨基酸残基产生相互作用 , 底物转运实验也已经



 
 
 

    2015 年 3 月  第 60 卷  第 8 期 

724   

证实这些位置上的突变会影响转运 [26]. 进行序列比

对发现 , 这些氨基酸残基在所有的糖转运蛋白中都

十分保守, 说明这个结构域在该家族中保守, 并发挥

重要功能.  

4  MFS超家族蛋白的转运机制 

MFS超家族蛋白的转运过程 , 可以笼统地使用

20世纪60年代提出的交替开放模型(alternating access 

model)[42]来解释(图3). 根据交替开放模型 , 转运蛋

白能够在向胞外开放和向胞内开放的构象之间变化. 

整个转运过程正是在这样的构象变化中完成的 , 转

运蛋白上的底物结合位点暴露在细胞膜的不同侧 , 

底物从细胞膜的一侧结合到蛋白上 , 而从另一侧被

释放 [38]. 当底物结合时可以引起盐桥弱化 , 使底物

结合产生的能量驱动蛋白的构象变化 [43]. 目前对转

运机制研究得较为清楚的是乳糖转运蛋白LacY. 通

过晶体结构, 科研人员也捕捉到了LacY向胞内开放

的状态 [19]. 同时 , 科研人员使用多种生物物理学及

生物化学的方法 , 包括双电子共振(double electron- 

electron resonance)实验 [43]、色氨酸荧光 (tryptophan 

fluorescence)实验 [44]、定向烷基化 (site-directed al-

kylation)[45,46]、定向硫醇交联实验(site-directed thiol 

cross-linking)[47]都证明LacY还存在一个向胞外开放

的构象. 在转运过程中, LacY从向胞外开放到向胞内

开放会发生较大的构象变化 [48,49], 这些都与交替开

放模型吻合. 但LacY到底如何向胞外开放? 回答这

个问题还是需要对其进行进一步的结构生物学研究. 

近期通过引入2个色氨酸突变将LacY的N和C端结构

域撑开的方法, 研究人员也只获得了LacY向胞外半

开放的晶体结构 [50]. 对于LacY而言 , 向胞外开放的

构象可能极不稳定 , 会在极短的时间内完成构象变

化到闭合状态. 当然, MFS超家族的其他蛋白成员结

构为交替开放模型提供了很好的证据: FucP[22]呈现

向胞外开放的构象; XylE[26~28]则获得了处在多种不

同构象下的晶体结构.  

MFS超家族转运蛋白包含共转运蛋白(co-trans-     

porter) 和 协 助 转 运 蛋 白 (facilitator). 共 转 运 蛋 白

(co-transporter)在转运底物过程中需要借助其他物质

的参与 , 其中质子共转运蛋白的转运机制的研究较

为透彻. 比如LacY, FucP, XylE都是共转运蛋白, 它

们在转运乳糖、岩藻糖和木糖的过程中都需要利用膜

两侧的质子浓度梯度所提供的势能驱动 , 完成底物

在胞内的积累. 因此, 质子在转运过程中起到了非常

重要的作用.  

在对LacY进行的大量生物化学研究中表明 , 质

子的协同运输过程中 , 一些重要的氨基酸残基参与

了质子传递的过程 [51]. LacY中第 269位的谷氨酸

(Glu269)(图4)在LacY处在向胞外开放构象下被质子

化, 然后乳糖分子会结合到蛋白上的底物结合位点, 

诱导Glu269上的质子发生传递, 使其转移到第325位

谷氨酸(Glu325)上. 与此同时, 这一过程驱动蛋白发

生构像变化, 使蛋白呈现向胞内开放状态, 底物释放

后Glu325上的质子也随之释放 , 蛋白在这种状态下

不稳定, 随即恢复到面向胞外状态, 完成一个转运循

环[52~54].  

在对另一个质子同向转运蛋白FucP[22]的研究过 

 
图 3  (网络版彩色)转运蛋白的交替开放式工作模型. 膜转运蛋白存在至少向胞外和胞内两种构象, 将底物结合位点分别暴露在细胞内外两侧

实现对底物的跨膜转运  

Figure 3  (Color online) The alternating access model for transport cycle. At least two conformations for transporters are existed on cell membrane. 
To deliver substrate across the hydrophobic membrane, the transporter switches the conformation from the one that facilitates substrate binding in ex-
tracellular side to another one that can release the substrate into intracellular side, vise versa  
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程中发现, 位于转运通道中的两个酸性氨基酸Asp46

以及Glu135可能与LacY中的2个酸性氨基酸一样, 在

底物转运过程中可以被质子化和去质子化 , 引起蛋

白的构象变化, 完成底物转运(图4).  

XylE蛋白需要质子进行共转运的机制则可能有

所不同 . 研究发现 , XylE 中第 27 位的天冬氨酸

(Asp27)与质子协助转运有关 [55]. 将Asp27突变成天

冬酰胺Asn或者丙氨酸Ala后 , 并不会对底物的逆流

转运实验(counterflow assay)产生影响 , 但在活细胞

中突变体蛋白不能完成底物转运 . 有意思的是在

XylE的高分辨率晶体结构中 , Asp27与第133位精氨

酸(Arg133)形成静电相互作用, 如果将Arg133突变成

组氨酸His、亮氨酸Leu、色氨酸Trp都会影响XylE的

转运活性[26]. 而Asp27侧链的质子化可能会造成其局

部的构象变化, 使其与Arg133不适合形成氢键(图4).  

除了共转运蛋白, MFS超家族还存在一类协助转

运蛋白 . 我们近期完成结构解析的人源葡萄糖转运

蛋白GLUT1[17]正是最重要的协助转运蛋白之一. 由

于GLUT1与XylE具有较高的序列同源性, GLUT1的

N端结构域和C端结构域与来自XylE的2个结构域都

十分相似. 2个结构上相似的蛋白却以2种不同的方式

进行转运 , 这对我们研究和认识质子共转运的机制

有很大帮助. 在GLUT1的序列中与XylE序列中第27

位的天冬氨酸(Asp27)对应的第29位氨基酸被天冬酰

胺取代, 这个突变刚好可以模拟天冬氨酸(Asp)质子

化的状态. Asn29没有与Arg126(对应XylE的Arg133)形

成氢键. 这就释放了Arg126, 其与来自C端结构域的

Try292形成阳离子-键相互作用(cation- interaction).  

目前, 我们认为XylE的转运过程是: 当XylE处

在向胞外开放时, Asp27很容易被质子化, 质子化的

天冬氨酸会引起与它相互作用的氨基酸残基侧链发

生构象变化, 与此同时, 底物分子(木糖)可以进入底

物结合位点; 与蛋白结合的底物分子可以诱导蛋白

发生较大构象变化 , 使蛋白从向胞外开放变成向胞 

 

图 4  (网络版彩色)MFS 超家族蛋白的质子共转运及协助转运的分子基础. LacY, FucP, XylE 三个质子共转运蛋白中, 完成质子转运过程中可

以被质子化的关键氨基酸使用球形模型突出显示; GLUT1是协助转运蛋白, 其细菌同源蛋白XylE为质子共转运蛋白, XylE中D27侧链与R133

形成氢键, 而对应 GLUT1 中 N29 可以模拟 XylE 中 D27 质子化状态, 在 GLUT1 结构中 N29 侧链不能与 R126 形成氢键, 从而释放 R126 与远

端的 Y292 形成 cation-相互作用. 同时由于 GLUT1 的晶体结构(PDB 代码: 4PYP)为向胞内开放, 而 XylE 的晶体结构(PDB 代码: 4GC0)呈现

面向胞外的构象. 这也可以有助于进一步解释质子共转运的分子机制 

Figure 4   (Color online) The molecular basis of proton symport and uniport of MFS transporter. The well-studied MFS proton symporters LacY, 
FucP, and XylE are shown here. The key residues for proton translocation and coupling are shown in spheres. GLUT1 and its bacterial homolog XylE 
are uniporter and proton symporter, respectively. XylE (PDB code: 4GC0) presents outward-facing conformation and GLUT1 (PDB code: 4PYP) pre-
sents the inward open conformation. The side chain of Asp27 interacts with Arg133 in XylE while the Asn 29 in GLUT1, which mimics the protonation 
state of Asp27 in XylE, alternates the conformation and releases the Arg126 (corresponding to Arg133 in XylE). As a result, Arg126 forms cati-
on-interaction with Try292 (corresponding to Try298 in XlyE). Distinct conformations of these two proteins also suggest the transport mechanism  
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内开放; 随后底物从蛋白上结合位点脱离, Asp27也

去质子化, 此时构象变得不稳定, 蛋白恢复向胞外开

放状态. 如果Asp27不能去质子化, 即使底物从蛋白

脱离也不能使蛋白完成空转 , 将稳定在向胞内开放

状态.  

而GLUT1是一个协助转运蛋白 (uniporter/facili-     

tator), 它就像一直处于质子化状态下的质子共转运

蛋白 [17]. 底物结合和释放已经可以起到诱导蛋白构

象变化的作用, 不需要质子参与. 这其中的原因可能

是GLUT1各种不同构象之间的能垒都较低 , 自由热

运动就足以完成构象变化 , 即使没有底物存在 , 

GLUT1也处在一个高度动态的状况下 , 底物的出现

便能够诱导整个过程.  

GLUT1的生理功能是维持细胞膜两侧的葡萄糖

浓度平衡. 当两侧葡萄糖浓度等同时, GLUT1同样可

能对葡萄糖分子进行转运, 完成类似交换. 而从进化

上讲, 对于哺乳动物这样的多细胞生物来说, 更多的

是需要整个生命体内部的稳态和平衡 , 像GLUT1这

样的协助转运蛋白更有利于个体的生存; 而对于大

肠杆菌这样的单细胞来说 , 它们的生存环境本身充

满了严酷的竞争 , 像XylE这样的共转运蛋白可以帮

助他们从贫乏的外界摄取更多的营养物质.  

5  研究展望 

16个MFS超家族蛋白成员的晶体结构中绝大多

数的分辨率都较低 , 要更好地认识和理解这些蛋白

的转运机制还需要获得分辨率更高、氨基酸侧链和水

分子等信息更清晰的结构 . 在已有的针对MFS超家

族蛋白的研究中 , 只有针对XylE的研究得到了多种

构象下的结构. 为了更好地理解交替开放模型, 还需

要更多的特定构象下的结构信息.  

研究已经发现膜蛋白可以结合脂类物质调节膜

蛋白的结构和功能 [56], 而上述大多数结构都是在去

垢剂环境中获得. 在结构生物学研究中, 可以更多地

进行在脂分子环境中的结晶尝试 , 这也有助于得到

蛋白在不同构象下的结构; 同时可以利用已有的蛋

白结构进行分子动态模拟(molecular dynamic simula-

tion), 将蛋白还原到膜结构中, 通过计算机模拟研究

蛋白的转运过程.  

对于转运蛋白来说 , 质子或离子共转运的机制

一直是研究的热点 . XylE和GLUT1主要的区别正是

质子共转运和协助转运, 2个蛋白的结构解析为我们

理解其内在分子机制提供了极大的帮助 . 如果能将

XylE转变成协助转运蛋白或者将GLUT1转变成质子

共转运蛋白, 就能够很好地进一步解释2种不同的转

运机制.  

目前MFS超家族依然有十几个功能未知的亚家

族蛋白的转运底物尚未确定 , 而通过已知MFS超家

族蛋白的结构为模板进行同源建模 , 可以对其功能

的研究起到辅助作用. 并且, 随着人们对MFS超家族

蛋白研究的逐渐深入 , 在不久的将来这些膜蛋白的

神秘面纱一定能被揭开.   
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The MFS (major facilitator superfamily) transporter family is one of the largest membrane protein families. Transporters of this family 
are expressed widely across different species, from bacteria to human. The main function of these transporters is to deliver substrates 
across the cell membrane. To better understand the transport mechanism, extensive structural investigations have been carried out over 
the last decade. Although the structures of only 16 MFS members have been elucidated to date, the limited structural information has 
provided some useful clues to enable interpretation of the transport mechanism. This review not only discusses the structural and 
molecular basis for MFS transport, but also outlines future research prospects in this field. 
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