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研究成果の概要： 

PDB (蛋白質立体構造データベース) に登録されている 869 種の蛋白質分子立体構造の網羅的

解析により，球状蛋白質は，これ迄広く認められていたよりも有意に低い原子充填密度を持つ

こと，及び蛋白質分子水溶液への分子動力学模擬計算法の適用により，球状蛋白質は THz 域に，

所謂 Boson Peak に相当する振動モードを示すことを見出すと共に，その生成の分子機構を明ら

かにした。 
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研究分野： 蛋白分子情報学，蛋白質物理学 

科研費の分科・細目： 情報学・生体生命情報学 
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１．研究開始当初の背景 
 多くの天然蛋白質は，自発的に折り畳まれ
て塊状構造をとることにより，特異的な機能
を発現できるようになる「ナノ機能粒子」で
ある。それは，室温の溶媒水の熱擾乱に対抗
して，機能発現に必要な固体構造を維持する
だけの凝集力を確保するように，進化の結果
として設計されている。その一方で機能発現
には，折り畳まれた構造が適度の柔軟性を持
つことも，重要な設計条件の１つと考えられ
ている。一見対立するかに見える上の２つの
要請が，どのような分子的詳細によって充足
されているかは，未だ明らかににされておら

ず，この点の解明が待たれている。 

 
２．研究の目的 
 本研究の目的は，(1) 天然状態にある球状
(塊状) 蛋白質分子内部の，残基や原子などの
構成要素は，分子内部でどれ位密に充填され
ているのかを，低分子と蛋白質に関する最新
の構造でーたを用いて再評価すること，及び 

(2) 蛋白質分子内部の構造は，どのように，
どれ位の速さと振幅で時間的に揺動してい
るのかを調べることにより，蛋白質の動力学
的特性とその生成機構を明らかにすること
である。 
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３．研究の方法 
 上の (1) については，最新の原子半径値を
用い，X 線結晶解析により高精度で平衡構造
が決定されている多数の蛋白質分子につい
て，内部の原子充填状態を解析する。また，
(2) については，数種の蛋白質分子水溶液に
分子動力学模擬計算法 (MDS) を適用し，各
蛋白質分子の構成要素の占有体積の揺らぎ
を解析して，その動力学特性を明らかにする。 

 以上の結果に基づいて，蛋白質の「柔構造」
の分子メカニズムに関する知見を得る。 

 

４．研究成果 

(4.1) 蛋白質分子の原子充填密度の解析： 

 PDB (Protein Data Bank) に登録されている
869 種の非同族蛋白質における立体構造構成
要素の占有体積の網羅的解析により，蛋白質
分子内部のを再評価した結果，以下の事実
が明らかにされた： 

(1) 天然蛋白質を構成する原子のの平均値
は 0.68 なる値を持つ。この値は，非極性有機
液体のそれより約 0.2 も大きく，蛋白質分子
が分子内原子間に作用する凝集力の集積に
より固体構造を保持していることを，明確に
示している。然しその一方で， 

(2) 上の値は最密充填構造の値 0.74 よりも，
また 30 年以上も前に報告され，確立された
値として広く受け入れられてきた 0.75 より
も有意に低い。更に， 

(3) 蛋白質内部を最も良く特徴づける残基の
 の平均値は 0.65 と評価され，従来値より
約 0.1 低い。また， 

(4) 側鎖の の平均値 (0.62) は，主鎖のそれ 

(0.72) より0.1低く，分子内部の原子充填は，
明らかに一様でないことが分かる。そして， 

(5) 分子内部の隣接する残基の原子間には，
平均 85 pm の空隙があることが分かった。 

 以上の結果として，蛋白分子内部は，従来
の描像よりは緩く充填されていると考える
べきであり，これが蛋白質の「構造的実体」
であることが明らかになった。 

（本研究の成果は，論文投稿中である） 

(4.2) 蛋白質の占有体積揺らぎの動的解析 
 myoglobin (Mgn), -lacto-globulin (Lgn), 

lysozyme (Lzm), cytochrome c (Cytc), 

ribonuclease A (RnsA) の 5 種の蛋白質水溶液
について MDS を実行し，占有体積の時系列
データの解析から，以下の結果を得た： 

(1) 分子体積の揺らぎの自乗平均値から求め
られる，蛋白質分子の固有圧縮率の値より，
Mgn, Lgn が最も柔らかく，RnsA が最も固い。 

この結果は，加圧 MDS の結果と符合する。 

（この結果の前半部は，既報している） 

(2) 占有体積揺らぎのパワー・スペクトル 

S (f) は， f < 0.03 THz の低周波域では 1/ f に，
f > 5 THz の高周波域では 1/ f ^2 に近似的に

比例する。 

(3) S (f) は，中間の THz (10^12 Hz) 周波数域
に，所謂 Boson peak に相当する振動的な揺ら
ぎを示すことが見出された。その解析から，
この振動モード生成の分子機構と動力学的
特性，及び水和効果を明らかにした。 

（この結果については，論文執筆中である） 
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