
研究概要

ポスト「京」における
蛋白質複合体構造予測基盤を作る

蛋白質は、他の蛋白質やリガンドとの相互作用を通じ

て機能を発現する為、蛋白質の機能を理解するには複

合体の構造や相互作用を正しく理解する必要がありま

す。複合体の構造決定は実験的に決定することが困難

な場合が多く、計算による予測が大きく期待されていま

す。「サブ課題A:ポスト京でのMD高度化とアルゴリズム

深化」では、MD計算を利用し蛋白質複合体構造手法の

改善や開発を行っています。蛋白質/蛋白質複合体構

造予測に関しては、エネルギー表示法を用いて高精度

で複合体モデルの評価を行う手法evERdock（evaluation 

with Energy Representation method for docking model）

を開発しました[2][5][7]。また、高濃度条件を利用する

ことにより、単純な方法ながら高精度で構造予測が可

能である手法ColDock (Concentrated ligand Docking)を

開発し[1]、複数の蛋白質/リガンド複合体構造予測に成

功しています。現在、開発した手法の効率性や精度向

上を行っています。

※[1][2][5][7]は主要論文を参考
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■研究者になったきっかけとその魅力
博士課程終了時、研究は好きだったがまだ自分が納得
のいくような研究成果が得られておらず、研究を続けた
かったので、研究者になる道を選びました。研究者になっ
てみると自分のまわりには自分より優秀な人がたくさん
いて、そんな人たちが長年研究を続けてもまだわからな
いことがたくさんあします。自分も研究を進めるほどわか
らないことが増える一方ですが、それを追求していくこと
が研究のおもしろいところでもあります。

■研究は山あり、谷あり
簡単に出来ると思ったことでつまずいたり、一方、予
想外に上手くいくことがよくあります。簡単に出来ると
予想していたものほど解決策が思いつかず、研究成
果を上げるのに苦労します。つまずいた後でも、自
分で解決策を考え、予想通りに行くと喜びは大きい
です。

■研究で大切にしていること
プレゼンやディスカッション、教育等を含め周囲との
適度のコミュニケーションは大切にしています。リ
ラックスした時の研究仲間とのコミュニケーションも
大切なひと時です。

■研究以外の楽しみ
珈琲が好きなので、珈琲器具にこだわって、じっくり、
ゆっくり珈琲タイムを満喫しています。

愛用している
珈琲器具達
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