
研究概要

副作用が少ない薬の"種"を探索する

薬には、副作用という問題があり、時にはそれが重篤な

症状を引き起こす場合もあります。副作用の原因の一

つに、薬が標的とは別のタンパク質の触媒サイトに作

用することがあります。この現象は、触媒サイトがタン

パク質間で類似しているために起こり、結果として生命

活動に悪い影響を与えます。したがって、副作用が少な

い薬剤開発を目指すには、通常の触媒活性サイトとは

異なる部位にありながら、タンパク質の機能に決定的な

影響を与える部位（アロステリック部位）での創薬が有

効です。しかし、アロステリック部位はタンパク質の機能

を間接的に制御するために、立体構造からは非自明で

あり、その創薬の成功例は少ないのが現状です。私は、

これまで分子モーター(F1-ATPase)の構造変化の研究を

行ってきました[1][2][3][4][5]。そこで得た手法や経験を、

副作用が少ない薬の探索に役立てるため、現在、病気

に関わる蛋白質の構造変化の研究を行っています。そ

の中で、構造変化の途中で一時的に現れる、触媒活性

部位とは別のアロステリック部位を探し出し、さらにそこ

に結合しタンパク質の機能を制御する化合物を選び出

すことで、選択性が高い(副作用が少ない)薬の”種”を

得ようとしています。

※[1][2][3][4][5]は主要論文を参考

■研究分野
・生体分子のシミュレーション

■研究課題
・創薬に関わるタンパク質の研究 (2017～)

・F1-ATPaseの回転機構 (2008～2015)

・P450の薬物結合 (2004～2008)

・Biotincarboxylaseの化学反応経路 (2003
～2007)

■研究キーワード
分子動力学計算、タンパク質の構造変化
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