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１．研究目的 
申請者はタンパク質系の分子シミュレーションに関して、物理化学の理論に基づく手法論の

開発を行ってきた。サンプリング手法である拡張アンサンブル法の開発や、タンパク質の周りの

溶媒の効果を取り入れる 3D-RISM 理論の導入を行ってきた。さらに、シミュレーションのデータ

解析のために緩和モード解析という動的解析手法をタンパク質系に導入し、その有効性を示し

てきた。本研究課題では、3D-RISM 理論を用いて溶媒効果を取り入れたタンパクの安定性解析を

行うシステムの構築を行う。特に、3D-RISM 理論を用いてアミノ酸毎の安定性について解析を行

う。また、実験研究者と共同研究をすることにより、大規模なタンパク質、核酸などの生体高分

子の分子シミュレーションを実行して、ダイナミクスや安定性についての知見を得る。特に膜タ

ンパク質に関しては、睡眠に重要なタンパク質であるオレキシン２受容体について研究を進め

る。 

２．研究成果の内容 
今年度は、小タンパク質である 20 残基からなる Trp-Cage というタンパク質のフォー

ルディング過程の際に重要なアミノ酸についての知見を得る研究をした。Shaw らに

より公開されている Trp-Cage のフォールディングシミュレーションのトラジェクト

リを入手して、これまで、本計算機センターの計算機で、チューニングされた 3D-
RISM 理論のプログラムを用いて、フォールディング過程での溶媒効果も含めたアミ

ノ酸の安定化について詳細に調べた。フォールディング中の疎水相互作用や水素結合

の安定化に関する知見を得た。また、新規の大規模なシミュレーションシステムの構

築を行ったり、これまでの成果を論文としてまとめることを行なった。 
３．学際共同利用プログラムが果たした役割と意義 

3D-RISM 理論のプログラムの高速化により大量のトラジェクトリーのエネルギーを

計算することができるので、アンサンブルとしてのエネルギーの解析ができ、大変意

義である。また、GPU は AMBER などの既存のタンパク質のプログラムを高速に実

行することができるため、大規模な計算を継続的に実行できる。 
４．今後の展望 

実験研究者と共同研究をしている成果をまとめていきたい。また、AMBER などをイ

ンストールして、サンプリング手法を導入するなど大規模な計算を実施していく。糖鎖

やリン酸基に修飾されたより複雑なタンパク質系などの解析も行なっていく。 
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