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演示者
演示文稿备注
 CO2 还原产甲烷代谢途径的复杂性、中间反应的多样性、能量储存模式的特殊性，使得氢营养型产甲烷古菌成为广泛研究的模式物种。同时随着质谱、光谱技术和晶体技术的发展，人们对氢营养型产甲烷途径的生化机制有了新的认识，揭示了产甲烷古菌在能量极限条件下独特、高效的能量利用模式。
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演示者
演示文稿备注
甲酰甲烷呋喃脱氢酶 （Fwd）是CO2还原途径的第一步反应，产甲烷菌的整个能量代谢都依赖于这个酶对CO2的高效捕获，在这一过程中不消耗ATP，是产甲烷古菌在能量极限条件下独特、高效的能量利用模式中重要一环，对能量有限的极端微生物的生存是至关重要的
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subunit Accession a'\rl:ir:g::izi Theoretical pl | (Asp + Glu)% (Arg + Lys)% Instability index GRAVY
fwdA 074030 569 5.21 12.9 8.8 28.84 -0.223
fwdB 424 5.53 14.2 11.1 37.58 -0.238
fwdC 074031 270 4.8 14 8.9 34.84 -0.109
fwdD 074029 130 4.83 13.1 10 30.16 -0.06
fwdF 074028 349 4.66 16.6 10.6 46.48 -0.122
fwdG Q1MVD4 82 4.38 15.9 7.3 55.94 0.267

(FEFR B EXPASY-Protparam)



J L --r -
Domains on protein @ =l — |+

200 200

INH FIfTEINIE] "I A T IEE I I I I I I I RTINS B I T I I (NI N Il
* Chain

¥ Secondary Structure

_ o

¥ Entries

[ 1PRO32466
SSF51556

[ 1PrRO12108
PFOT69
IPRO12027

TIGRO3121
PIRSFD06453
cd01304

[ 1pROT1059

55F31338
G3D54:2.30.40.10

PTHR11647:5F1
PTHR11647
G3DS5A:3.20.20.140

(553K BIntroPro)




> RFEEES T

fwdA

fwdB

fwdC

fwd
D

fwd
F

fwdG

Query seq,
Ypecific hits
Super{anilies

B

S8,
e v lygbdoster in cof
img [#Fe—4Z) binding
YSpecific hits
Superfanilies

Query sy,
Specific hits
Superfanilies

Query seg,

e bwr birrding wilw
Fpecific hits
Superfanilies

Huery se
4 Fli't Lusit

Specific hits

5 15 235 F0n TS 451 525 o]
actise srte 4§ k k &
metal lo-dependent_hydrol ases superfamily
i Si iei : 15k 210 =50 30w F50 &in 452
ector bindirs site | A K e w1 ki b L Zha Lk h_A
S:H-E_u_l A

Mopd_F mdE- wdé

Molybdopterin-Binding superfamily

1 = 50 75 100 125 154 175 20m o5 =
Patative subunit inberface A A M A e v AN bbb Alh Shh ryw
| GEGXG muperfami Ty |
1 = 3 # & 75 o s 12

I‘Iﬁ ILHTaRTILU'I!El]hlES DHDLK’W'I.I'DHHFI 1 IQPINPEI"IHKQLGIHF EUT‘-"'."K-."[" EYGEI .-"'."I.I'HFI'J'EF\KEF'LPEGHI.H']F'I'IGPHHHR'I.I'[PF‘YTDST I-TF'SFKNIF'L-EI lPTDEE'I.I'LDHF‘TLHh'nHGK'I.I' EDl

bk LALLM

& k ALk

MopB_CT superfamily {

1] 1w 150 208 250 Jau
er binding site | Ao A4 & AG AN A M5 Lo W Y bk k&
£l 5 clutar bindlng sl%s y SR G A A & ASNA B8 ik S AN _ T G &

.Jl.'l

e

Superfanilies DMSOR_beta-1ike superfamily | . TSR _beti-TiRe aurerfanily i
UMSUK_beta—1ike super¥amily
1|. :Ilil 2II:I illil +|l: 5 ] E.It ?IE =|2
Query seq, MATGLKAYPELCHGCENCYI ALPYNALRSPEVAGOKGP TODVE I INIVEDGYYNIKNPOLCGKEGTEVESCPYDATIRLEELE

Superfanilies

DHSOR_EBati-1ika suparfanily

(455232 EINCBI CD-search)



> BHE(E

FEcRR SRR =

SUIAREEY006

‘i"-_lii_' SCM56017.1 '
e EEFERY . ;
BEEHFERS

(Z5ERKESTRING)



5T5M ( PDB)

Fwd FROM METHANOTHERMOBACTER WOLFEII,

X-ray Diffraction, 2.50A
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演示者
演示文稿备注
FwdA 的功能类似于金属水解酶，这类酶的显著
特点是在由(α/β)8 构成的一个 TIM 结构域入口处
包含 1 个双锌的金属活性中心。
FwdB 和 FwdD共同组成甲酸脱氢酶的催化单位。
FwdC 在结构上与谷氨酸合成酶的 C-末端相似，
在整个复合体中起稳定结构的支撑功能。
FwdF 包含 4 个相似的 Fd 结合域，每一部
分均携带 2 个[4Fe-4S]簇，以 T 字形分布。
整个[4Fe-4S]簇、金属结合点、活性中心残基、
金属原子结合模式都非常保守地分布在 FwdBD 与
FwdA 上
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演示者
演示文稿备注
        首先，CO2 通过一个狭长的疏水性气体通道
到达 FwdBD 的 W 中心。深埋在蛋白内部的金属 
W中心与[4Fe-4S]簇相连，有效地转移 CO2 还原所
需的电子。在 W 中心，CO2 被还原成甲酸(还原反
应所需的电子来自Fdred2）。还原生成的甲酸通过
FwdBD与FwdA之间的一个亲水通道转移到FwdA
 的双锌中心，甲酸共价结合到甲烷呋喃 MFR 的氨
基，最终生成 CHO-MFR。
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演示者
演示文稿备注
早在1984年沃尔夫甲烷菌和其他产甲烷古菌的生长已被证明依赖于钨存在（Winter, J.et al,1984）。
1998年，Hochheimer A.等人在沃尔夫甲烷杆菌中发现了一种含钨活性甲酰甲烷呋喃
     脱氢酶（Hochheimer A.et al,1998）。
2016年，Wagner T等人的研究表明甲酰呋喃脱氢酶中是FwdB 和 FwdD亚基共同组成
     甲酸脱氢酶的催化单位  (Wagner T et al,2016)。
1983年，Yamamoto, I.人的研究，甲酸脱氢酶其实是钨酶，证实了上述结果（Yamamoto, I. et al,1992）
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演示者
演示文稿备注
理化性质，二级结构特征以及蛋白间的作用关系；
结合PDB和spdbv认识甲酰呋喃脱氢酶的三维结构，对照文献以及uniprot中的注释信息了
    解了每一个亚基的基本结构与功能作用；
结合文献认识了特殊的电子传递体系：46个[4Fe-4s]簇，
具有甲酸脱氢酶催化活性的BD亚基与八叠球杆菌和大肠杆菌的FdhH之间具有一定的相似性，
    但是大肠杆菌的甲酸脱氢酶单体催化反应只需要1个[4Fe-4s]簇，因此推断甲酰呋喃脱氢酶46
    个[4Fe-4s]簇还具有其他功能。
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