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摘　要:抗冻蛋白 ( antifreeze protein, AFPs) 是一类能控制冰晶生长和抑制冰晶之间发生重结晶的蛋白质, 能在

结冰或亚结冰条件下保护生物体不受伤害 。AFPs 具有两种明显不同的活性———热滞活性和重结晶抑制活性。

AFPs虽然在氨基酸序列 、 物种来源和高级结构等方面具有很大的差异, 但都能通过吸附作用与特定的冰晶表面

相结合, 从而表现出相应的抗冻活性。AFPs 与冰晶结合的分子机理主要有 “氢键结合” 模型和 “表面互补” 模

型, 而后者具有更强的优势, 已逐渐发展成AFPs 通用性的分子机理。目前已测定或建模了三维结构的AFPs 都能

与冰晶的特定表面形成表面互补, 但形成这种表面互补的各种作用力还有待于进一步的研究。
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　　抗冻蛋白 ( antifreeze protein, AFP) 从 20 世纪

60年代末期被发现以来, 引起了许多实验室的研

究兴趣, 研究对象先后从极地鱼类扩展到昆虫, 最

后又扩展到植物甚至微生物。至目前为止, 已分别

从鱼类 、 昆虫和植物中分离出数十种抗冻蛋白。依

据来源的不同, 可将抗冻蛋白分为鱼类抗冻蛋白 、

昆虫抗冻蛋白 、 植物抗冻蛋白和微生物抗冻蛋白四

大类。鱼类抗冻蛋白又分为 5大类:抗冻糖蛋白

( antifreeze glycoprotein, AFGP) 和 Ⅰ-Ⅳ型抗冻蛋白

(AFP Ⅰ 、 AFP Ⅱ、 AFP Ⅲ 、 AFP Ⅳ) 。昆虫抗冻蛋

白主要包括黄粉虫 Tenebrio molitor AFP ( TmAFP) 、

云杉卷夜蛾 Choristoneura fumiferana AFP ( CfAFP)

和甲虫 Dendroides canadensis AFP ( DAFP) 。植物抗

冻蛋白被研究的材料虽然最为广泛, 但研究得比较

深入的主要为胡萝卜 Daucus carota 抗冻蛋白

( DcAFP ) 和 黑麦草 Lolium perenne 抗 冻蛋 白

( LpAFP) 。对微生物抗冻蛋白的研究则还处于起步

阶段。虽然对 AFP 进行了大量深入的研究, 但至

今还没有得到一个统一的通用的分子机理。本文在

分析了大量的文献的基础上, 剔除了部分矛盾性的

结论, 结合我们的研究结果, 全面阐述了一个 AFP

通用的分子机理 ——— “表面互补” 模型 。

1　抗冻蛋白的特性

AFP 通过特异地吸附于冰晶表面, 阻止冰晶生

长, 进而非依数性地降低溶液冰点, 但不影响溶液

的熔点, 导致熔点与冰点之间出现差值, 这一现象

称为AFP 的热滞 ( thermal hysteresis, TH) 活性 。因

此, AFP 又被称为热滞蛋白 ( thermal hysteresis

protein, THP) 。正是由于 AFP 的这一特殊的 TH 活

性, 才赋予了各种耐寒生物体的抗冻性能。AFP 除

了拥有 TH活性以外, 还拥有另一重要特性, 即重

结晶抑制 ( recrystallization inhibition) 活性
[ 1]
。所谓

重结晶是指在已经形成的冰晶体颗粒大小的重新分

布, 即一些冰晶增大, 而另一些减小, 并且大的冰

晶愈长愈大, 小的越来越小, 直至消失。在耐冻植

物内和耐冰昆虫 (仅限于细胞外结冰) 体内, 重结

晶抑制作用可能比热滞效应更为重要 。在植物体内

AFPs的热滞值通常为 0.1 ～ 0.6 ℃, 对降低冰点和

避免结晶的作用是很小的。植物 AFPs主要通过重

结晶抑制作用来避免冰晶体对细胞组织的伤害, 因

为重结晶的抑制作用比冰晶生长的抑制作用更容易

达到和控制, 只需少量的 AFPs就能产生较高的重

结晶抑制活性
[ 2]

。

通过对那些研究得比较深入的抗冻蛋白的特性

进行汇总
[ 3-6]

, 发现它们在相对分子质量 、 TH 活

性 、氨基酸序列特征和高级结构等方面都有很大的

差异 (表1) 。
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表 1　部分抗冻蛋白的特性
Tab.1　Characteristics of some AFPs

TH activity Repeat Tertiary structure Interesting features Species

AFGP

( 2 600 ～ 33 000)
1.5 ℃ Ala_Ala_Thr repeat

Extended polyproline

helix

Disaccharides are attached

to Thr residues

Antarctic noto theniids;

northern cods

AFP Ⅰ

( 3 300 ～ 4 500)
1.5 ℃

Ala_rich;11 residue

repeats
Singleα_helix

Repeats thought to match

ice lattice

Right eye flounders;winter

flounder;shorthorn sculpin

AFP Ⅱ

( 11 000 ～ 24 000)
1.5 ℃ Homology to lectins

Globular with α and

β coil

Some isoforms require

Ca2+
Sea raven;smelt;herring

AFP Ⅲ

( 6 800 ～ 14 000)
1.5 ℃

Relatively

hydrophobic

Globular with

irregular β_strands
Flat ice_binding surface

Eel pouts; ocean pouts;

wolffish

AFP Ⅳ

( 12 300)
1.5 ℃ 22 residue repeats Fourα_helix bundles 17%Gln Longhorn sculpin

CfAFP

( 9 000 ～ 12 000)
5 ～ 10 ℃

Thr Serrich, ～ 15

residue repeats

Globular with β_helix

fold

Left_handed β_helix with

triangular crosssection
Choristoneura fumiferana

TmAFP

( 9 000 ～ 14 000)
4～ 8 ℃

～ 12 residue re_

peats, Thr Ser, Cys

rich 40%～ 60%

Regular right_handed

β_helix
16 Disulphides Tenebrio molitor

DAFP

( 9 000 ～ 14 000)
4～ 8 ℃

Sequence identity to

TmAFP

Regular right_handed

β_helix

40% ～ 60% sequence

identity to TmAFP
Dendroides canadensis

DcAFP

( 36 800)
0.35 ℃

Leucine rich repeats

of ～ 24 residues

Regular right_handed

β_helix ( predicted)

Homology to

polygalacturonase

inhibiting proteins

Daucus carota

LpAFP

( 13 000)
0.1 ℃

7_residue repeating

motif of XXNXVXG

Regular right_handed

β_helix ( predicted)

Very hydrophilic, Asp

( 25%) , Val ( 16%) ,

Ser ( 15%) , Thr ( 10%)

Lolium perenne

2　抗冻蛋白对冰晶形态的修饰效果

AFPs对冰晶形态具有明显的修饰效果。当

AFPs与冰晶结合之后, 水分子将被限制进入结合

有AFPs的冰晶表面, 导致冰晶的平直表面发生弯

曲, 从而引起冰晶的总表面积增大 (图 1A 中插入

的放大图) 。这种总表面积增大通过一种开尔文效

应抑制了水分子与冰晶的平直表面结合的趋势, 最

终导致溶液冰点的非依数性降低和 TH 活性的产

生
[ 7]
。当测量 AFPs的 TH 活性时, AFPs能改变冰

晶的形状, 而且形状各异, 大小也差别较大, 但基

本上可分为两大类:六棱双金字塔 ( hexagonal

bipyramid) 和六棱盘 ( hexagonal plate) 或六棱柱

( hexagonal column)
[ 8]

(图 1) 。

一个特定的冰晶表面在与 AFPs 结合之后, 生

长速度将明显变慢, 而且会导致许多小刻面的形成

和增大。当小刻面变得越来越多后, 这个特定的冰

晶表面将完全停止生长。最终, 冰晶在所有方向的

表面都被完全蚀刻, 导致冰晶生长的被彻底停止 。

通过冰蚀刻 ( ice_etching) 技术可证实 AFPs与冰晶

表面的结合, 而且可用于发现能与 AFPs结合的特

定的冰晶表面
[ 9]
。冰蚀刻技术的原理是, 将已生长

图 1　AFPs 修饰的冰晶形态

Fig.1　Ice crystal morphology produced by AFPs

至半球形状的冰晶置于稀释后的 AFPs 溶液中,

AFPs虽然能与冰晶结合, 但由于自身浓度过低,

故不能抑制冰晶的生长, 因而 AFPs被整合到继续

生长的冰晶的内部 。将冰晶从溶液中移出, 然后让

其缓慢升华, 而被整合到冰晶内部的 AFPs则被逐

渐暴露出来, 在冰晶表面上呈现出白色的蚀刻点。

通过冰晶蚀刻技术, 已经刻画了多个与不同 AFPs

相结合的冰晶表面 。

对六棱双金字塔形状的冰晶而言, 其被 AFPs

修饰的冰晶表面为一种锥面 ( pyramidal plane) (图

1A) , 而对六棱盘形状的冰晶而言, 冰晶表面分为

18 中山大学学报 (自然科学版) 第 43 卷　



棱面 ( prism plane) 和基面 ( basal plane) (图 1B) 。

当鱼类和植物 AFPs与一个特定的锥面结合时, 由

于冰晶六角形的对称关系, 意味着 AFPs同时与 12

个锥面进行结合, 导致冰晶被修饰成六棱双金字塔

形状
[ 9]
。昆虫 AFPs可以同时与冰晶的基面和棱面

相结合, 导致冰晶被修饰成六棱盘形状
[ 10]

。

3　抗冻蛋白的作用模型

3.1 抗冻蛋白的 “氢键结合” 模型

随着越来越多的 AFPs的发现及其特征的揭示,

对AFPs的分子机理的理解也越来越深入, 先后提

出来多个模型来解释这一特殊的机理。1977年,

Raymond等
[ 3]
首先提出了 “吸附—抑制” 模型来解

释AFPs的作用机理, 至今, 这一学说已成为其它

试图解释AFPs的作用机理的理论的基础。“吸附 —

抑制” 模型认为, AFPs通过自身吸附到冰晶表面

从而抑制冰晶生长, 而不是通过把水与冰进行隔

离, 使得水不再结冰 。对大多数蛋白质而言, 缓慢

生长的冰晶能把这些蛋白质从冰的前面推开, 从而

阻止蛋白质与冰晶相结合, 导致与冰结合的蛋白质

含量低于溶液中的 10%, 而 AFPs却与之相反, 其

中的 89%结合于冰上 。AFPs与冰之间的相互作用

是非常稳定的 。在 10 mg mL AFGP 存在的情况下,

冰晶在-0.6 ℃温度下没有任何生长, AFGP 也没

有被释放出来, 表明 AFPs与冰晶表面的结合有着

几乎无限的亲和力
[ 3]

。AFPs与冰之间这种特殊的

结合能力表明这种结合方式不是一种非共价的相互

作用, 因为它要求 AFPs 的脱离比率为 0。对这一

现象的解释是, AFGP 通过糖基上的氢原子与晶冰

上的原子形成 3个氢键 ( 1个与氢原子, 另外 2个

与氧原子) , 从而与冰晶牢固地结合
[ 11]

。AFGP 若

从冰晶上解吸附的话, 需要这 3个氢键同时断裂,

而这种情况几乎是不可能发生的, 因而导致 AFGP

几乎可以永久性地吸附在冰晶上。

1983年, DeVries
[ 12]
提出了 “晶格匹配” 模型,

该模型也被称为 “氢键匹配” 模型。在 “晶格匹

配” 模型中, 冬季比目鱼 AFP Ⅰ的两亲性的α_螺

旋通过规律排布的突出螺旋外的 Thr和 Asx 残基与

冰晶的棱面相结合。在这个特异的冰晶结合棱面被

鉴定后, 发现这种 “晶格匹配” 模型似乎也可适用

于部分其它的冰晶表面
[ 13]

。

1988年, Yang等
[ 14]
提出了 “偶极子—偶极子”

模型 。该模型认为, AFP 有显著平行于其螺旋轴亲

水基团和疏水基团的偶极子 ( dipole) 。冬季比目鱼

AFP Ⅰ是一种单一的α_螺旋 。在冰晶表面也存在着

偶极子 。该模型假设 AFP Ⅰ的偶极子与冰晶周围

的水分子的偶极子相互作用, 即由螺旋产生的偶极

子是 AFP与冰晶相互作用的特异性识别的起始推

动力, 两亲性的α_螺旋经亲水侧链的定位, 提供与

冰格相互作用的氢键, 而疏水侧链则阻止冰晶的生

长 。

1993 年, Knight 等
[ 11]
提出了 “晶格占有” 模

型, 该模型是在 “晶格匹配” 模型的基础上演变而

来 。“晶格匹配” 模型自从被提出来以后, 就遇到

一个难以回答的难题:为什么 AFPs能通过氢键模

式优先地与冰晶表面相结合, 而不是与包围 AFPs

的水分子优先相结合;而且, 数量很少的氢键似乎

不能解释 AFPs与冰之间的不可逆结合 。 “晶格占

有” 模型认为, AFPs中的部分氢键基团通过 “占

有” 了冰晶表面上的氧原子的位置, 从而与临近的

氧原子同时形成了多个氢键, 这样就使得氢键的数

量增加了几倍, 最终导致 AFPs与冰晶之间形成了

不可逆结合 。

上述的 4个模型虽然侧重点各不相同, 但是它

们的有着一个共同之处, 即 AFPs与冰晶之间通过

氢键进行结合, 只是氢键的数量和形成的方式不同

而已。因而, 将此 4个模型归为 “氢键结合” 模型

这一大类。

3.2　抗冻蛋白的 “表面互补” 模型

上述的 4个模型都有着各自的特点, 都能在一

定程度上对 AFPs的活性进行解释, 但这种解释仅

适合于一种或者几种 AFPs, 而对其它的 AFPs则不

能进行合理的解释 。如 “吸附—抑制” 模型和 “晶

格匹配” 模型都强调了 AFPs与冰晶之间的氢键的

重要性, 但后来的研究表明, 如果 AFPs没有预先

结合到冰晶上, 那么 AFPs与冰晶之间的高度亲和

性将要求 AFPs有一个缓慢的吸附速率与解吸附速

率, 对此现象的实验依据是, 当纯冰晶被加入到

AFPs的溶液中后, 冰晶的生长立刻就被抑制了
[ 15]

,

这些结果动摇了AFPs与冰晶之间的氢键的重要性 。

而对 “偶极子—偶极子” 模型而言, 到目前为止仍

然缺乏实验数据的支持
[ 16]

。对鱼类 AFP Ⅰ进行的

氨基酸残基替换实验的结果表明, AFP Ⅰ上的Asx

残基或者 Thr残基的 OH 基团对其与冰晶之间的结

合都不是必需的, 而且, AFP Ⅰ的冰晶结合位点被

修订为α_螺旋上由保守 Ala 及其临近的 Thr 组成的

疏水表面
[ 17]

;在已经测定了鱼类 AFP Ⅲ及其它一

些AFPs的三维结构的基础上, 发现这些抗冻蛋白

的冰晶结合位点上的侧链过于密集, 从而阻碍了氨

基酸残基凸入到冰格中, 导致两者之间不能形成有

效的氢键
[ 18]

, 这些结果弱化了 “晶格占有” 模型

的作用及其适用性 。
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2002年, Jia等
[ 5]
提出了一个可适用于目前已

经发现的抗冻蛋白的作用模型, 即 “表面互补” 模

型。这个模型也被称为 “受体 —配体” 模型, AFPs

是受体, 冰是配体 。 “表面互补” 模型的核心内容

是AFPs的冰晶结合位点所形成的表面能与冰晶的

表面形成互补。该模型认为, AFPs与冰晶之间所

形成的表面互补与多种相互作用力有关, 互补的表

面越大则相互作用力越强, AFPs如果从冰晶上脱

离下来则必须同时断裂这些相互作用力, 而这在动

力学上几乎是不可能的, 因而导致了 AFPs与冰晶

之间结合的不可逆性 。这种不可逆性是必要的, 因

为任何显著的脱离速率都将导致冰晶的生长 。该模

型还认为, 不同类型的 AFPs能与不同形状的冰晶

表面结合 。目前已经发现的AFPs具有极大的差异,

除了进化上的原因之外, 另一个原因是冰晶含有许

多不相同的表面, 每个表面的拓扑结构和氧原子间

距都不相同, AFPs在与任何一个冰晶表面结合后

都将阻止冰晶的生长 。冰晶就像配体一样, 通过表

面互补选择性地与不同的受体 ( AFPs) 结合 。这种

表面互补方式可适用于所有的 AFPs, 形成表面互

补的相互作用力主要是疏水作用和范德华力, 氢键

起着次要的作用, 任何破坏 AFPs的冰晶结合表面

的突变都将导致与冰晶表面的互补性降低, 从而导

致TH 活性降低
[ 19]

。

综上所述, 抗冻蛋白的作用模型可分为两大

类, 即 “氢键结合” 模型和 “表面互补” 模型, 而

后者更具有说服力。迄今为止, 从鱼类 、昆虫和植

物中发现的 AFPs结构各异, 起源上互不相关, 但

是它们的冰晶结合位点可能拥有共同的特征, 困难

在于如何将这种特征转换成理解 AFPs与冰晶结合

的线索。不同AFPs的冰晶结合位点尽管在氨基酸

序列和结构上有着差别, 但应该有一个共同的模

式, 这个模式可能就是 “表面互补” 模型。

4　抗冻蛋白的冰晶结合位点

至目前为止, 已经测定了鱼类 AFPs 和昆虫

AFPs的高级结构, 而植物 AFPs 除了 LpAFP 和

DcAFP有理论模型外, 还没有一个通过实验 (核磁

共振或晶体衍射) 得到的高级结构。以 AFPs的结

构或者理论模型为基础, 获得并分析它们的冰晶结

合位点, 以及该位点与冰晶表面的结合方式, 从而

加速了在分子水平上理解 AFPs的机理的进程。

4.1　鱼类抗冻蛋白的冰晶结合位点

对鱼类 AFPs的冰晶结合位点的研究主要集中

于AFGP和 AFP Ⅰ -Ⅲ, AFP Ⅳ由于发现的时间较

晚, 目前还没有进行结构方面的研究, 但推测与

AFP Ⅰ多聚体的结构相类似
[ 20]

。目前比较被接受

的观点是, AFGP 的左手螺旋上 Ala 组成的疏水表

面可能是潜在的冰晶结合位点, 并且通过表面互补

的方式与冰晶表面进行结合
[ 21]

, 然而, 这个推测

还需要更多的实验支持 。对于 AFP Ⅰ的冰晶结合

位点, 现在一般认为是由保守 Ala及其临近的 Thr

组成的疏水表面, 而这个疏水表面可以同时通过氢

键和范德华力与冰晶表面相互结合
[ 5]
, 从而导致两

者之间产生紧密的表面互补, 表明 AFP Ⅰ可以用

“表面互补” 进行有效的解释。AFP Ⅱ的冰晶结合

位点为一个由 19个氨基酸残基组成的小块 ( K37,

L38, Y20, E22, Y21, I19, L57, T56, F53, M127,

T128, F129, R17, C7, N6, P5, G10, Q1, W11) 能

与两者类型的冰晶表面都形成完美的表面互补, 表

明这个 19残基组成的小块可能就是 AFP Ⅱ的冰晶

结合位点
[ 22]

。AFP Ⅲ的冰晶结合位点是一种高平

面度的疏水表面, 表通过 “表面互补” 模型与冰晶

表面进行结合 。在对一个超高分辨率 ( 0.62  ) 的

晶体衍射结构进行分析后, 最终将 AFP Ⅲ的冰晶

结合 位点确 定为:Gln9, Leu10, Pro12, Ile13,

Asn14, Thr15, Ala16, Thr18, Ile20, Met21, Gln44
[ 23]

。

通过以上对 4种鱼类的结构和冰晶结合位点的分

析, 表明这四个AFPs与冰晶的结合都可以用 “表

面互补” 模型进行有效的解释。

4.2　昆虫抗冻蛋白的冰晶结合位点

在已经发现的 3 种昆虫 AFPs 中, TmAFP 和

CfAFP 的结构研究得较为深入, 而 DAFP 的结构在

目前为止还没有被测定。 “氢键结合” 模式首先被

用来解释 TmAFP 与冰晶的结合作用, 但却遇到了

极大的困难
[ 15]

。然而, “表面互补” 模型却能很好

地进行解释。TmAFP 的冰晶结合位点由规律排列

的 “TCT” 残基簇组成, 形成了一个刚性的 、疏水

性的冰晶结合表面, 能与冰晶表面形成紧密的互

补
[ 24]

。CfAFP 的冰晶结合位点为规律排列的

“TXT” 重复单元中的Thr组成, 该位点能同时与冰

晶的棱面和基面相结合。由于 CfAFP 具有最强的

TH活性, 而 “氢键结合” 模型无力对此进行有效

的解释, 而 “表面互补” 模型则有效地解释 CfAFP

的超强活性。 “表面互补” 模型牵涉到更多的分子

间作用力, 而氢键只是这些作用力的一种, 因而就

可以把氢键作用的特性全部保留下来, 同时又强调

了其它作用力的重要性, 如疏水作用和范德华力

等
[ 25]

。

4.3　植物抗冻蛋白的冰晶结合位点

虽然植物AFPs被发现的时间与昆虫 AFPs的相

同, 但由于植物 AFPs的 TH 活性很低, 没有引起
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研究者的足够重视, 导致对它们的结构和冰晶结合

位点的研究几乎停滞不前, 目前为止只获得了胡萝

卜抗冻蛋白DcAFP和黑麦草 Lolium perenne 抗冻蛋

白 LpAFP 的理论三维结构。

LpAFP 理论的三维结构为一个由个圆环组成的

非常有规律的右手 β_螺旋, 螺旋上的每个圆环含有

14 ～ 15 个氨基酸残基, 形成了两个保守的重复单

元 “XXNXVXG”, 推测这个重复单元包含有 LpAFP

的冰晶结合位点, 但还没有确定具体的氨基酸
[ 26]

。

“表面互补模型” 被用来解释 LpAFP 的冰晶结合位

点及其与冰晶表面的结合模式。在重复单元

“XXNXVXG” 中, N和 V以及 V和 G之间主要是

Thr残基, 即 “TVT” 残基簇, 与 TmAFP 和 CfAFP

的冰晶结合位点 “TXT” 十分相似, 可能是 LpAFP

的冰晶结合位点, 差别在于 LpAFP的 Thr 残基的保

守性较差, 但 LpAFP 的冰晶结合表面仍能可以和

冰晶棱面形成紧密的表面互补
[ 26]

。

从中国胡萝卜栽培品种中克隆的 DcAFP
[ 27-29]

的理论三维结构为一个非常有规律的右手 β_螺旋,

螺旋的每个 β_环由 LRR基序的 24 ( 23 ～ 25) 个氨

基酸残基组成, 结构特征主要为由保守的 L (包括

Ⅰ) 组成的疏水核心和保守的 P 和 G 组成的 β_转

角
[ 30]

。DcAFP的理论三维结构与冰晶表面的对接

结果显示, 其潜在的冰晶结合位点是保守 N 及其

两侧的氨基酸, 能与冰晶的 1010棱面形成不完全

的表面互补
[ 30]

。

5　展　望

通过以上对鱼类 、昆虫和植物 AFPs的结构和

冰晶结合位点的综合分析, 发现虽然它们的结构各

不相同, 冰晶结合位点也有极大的差异, 但 “表面

互补” 模型可以较好地解释它们与冰晶之间的相互

作用, 可能发展成 AFPs的共同机理。而对微生物

抗冻蛋白而言, 由于还没有纯化出特定的 AFP, 因

而无法对其结构进行研究, 对其分子机理也无法进

行分析, 但认为 “表面互补” 模型可能也适用
[ 31]

。

“表面互补” 模型也面临着很多困难, 如至今还无

法确定 “表面互补” 模型中到底含有多少种作用力

的存在, 每种作用力的贡献程度和作用方式更是需

要进一步的研究 。我们认为, 范德华力和疏水作用

可能起着主要的作用, 氢键起着辅助的作用, 但这

些都需要深入的研究 。
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Model “Surface Complementarity” Points to a General

Molecular Mechanism of Antifreeze Proteins

WANGJ in_fa, ZHANGDang_quan

( School of Life Sciences∥The Key Laboratory of Gene Engineering of Ministry of Education,

Sun Yat_sen University, Guangzhou 510275, China)

Abstract:Antifreeze proteins ( AFPs) are a family of proteins capable of protecting organisms from damage in freezing or

sub_freezing conditions by controlling the growth of ice and inhibiting the recrystallization between ice granules, which

were termed thermal hysteresis ( TH) activity and recrystallization inhibition ( RI) activity respectively.There is a distinct

diversity between AFPs in amino acid sequence, species and higher_order structure, however, both AFPs exhibit suitable

antifreeze activity by binding to a specific face of ice with adsorption.Two kinds of models of “hydrogen_bonding match”

and “surface complementarity” were presented to explain the molecular mechanism of AFPs, and the latter has been

gradually developed to the general mechanism for its stronger advantages.At present AFPs with solved or modeled three_

dimensional structure can dock to specific faces of ice by surface complementarity, though diversified forces leading to the

formation of this surface complementarity should be further investigated.

Key words:antifreeze protein;surface complementarity ;thermal hysteresis;recrystallization inhibition;ice_binding

site
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