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研究成果の概要（和文）：PDB に登録されている各タンパク質構造に対し、disorder の

「程度」を評価する基準を求め、データベースとしてまとめた。また、disorder 領

域と機能部位との関係について解析を行った。  

 

研究成果の概要（英文）：We developed a new method for defining the degree of disorder of 

protein structures. The results of this analysis were stored in our protein disorder database. 

We also analyzed the relation between the disorder regions and functional sites of proteins. 

 
 

交付決定額 

                                （金額単位：円） 

 直接経費 間接経費 合 計 

２００８年度 1,500,000 450,000 1,950,000 

２００９年度 1,300,000 390,000 1,690,000 

２０１０年度 700,000 210,000 910,000 

総 計 3,500,000 1,05,000 4,550,000 

 

研究分野：総合領域 

科研費の分科・細目：情報学・生体生命情報学 

キーワード：プロテオーム, 生体生命情報学, タンパク質, 不規則領域 

 
１．研究開始当初の背景 

タンパク質の不規則領域（disorder 領域）
とは、タンパク質中で特定の構造をとってい
ない領域をいう。長年にわたって、こうした
特定の構造をもたない領域は、タンパク質の
機能発現に重要ではないと考えられてきた
が、近年、disorder 領域にリン酸化部位がよ
く見られることや、ある分子標的が近付くこ
とによって特定の構造をとることなどが分
かってきており、disorder領域が注目される
ようになってきた。 

 disorder の定義は、「タンパク質の X線結
晶構造解析において、座標を特定できなかっ
たアミノ酸残基」とされている。X線結晶構
造解析では、X線回折データから電子密度マ
ップを作成した後、そのマップに合うように
原子を置いていくが、結晶中でよく動く原子

はその電子密度が「疎」になってしまい、そ
の原子の座標を特定できなくなるのである。
しかし、座標が特定できているアミノ酸残基
においても、電子密度が疎であるようなもの
が見られる。つまり、電子密度が疎かどうか
は連続的な値であり、disorder の度合いを数
値化することができる。このような情報をデ
ータベース化した例はほとんどなく、また、
タンパク質の機能と disorder 領域との関連
も十分に探究されていないのが現状である。 

 

２．研究の目的 

 本研究では、まず、PDBの各構造に登録さ
れた構造因子を直接解析し電子密度マップ
を再現するとともに、温度因子、溶媒露出表
面積、二次構造も合わせて解析することで、
実験事実から orderの程度（order degree）
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を求める手法を開発し、PDBに登録された各
構造に対して利用者がその基準を自由に指
定し検索することができるデータベースを
構築する。このデータベースをもとに、従来、
異なる基準で抽出あるいは予測され解析の
対象とされてきた disorder 領域を、実験事実
に基づく統一した基準で広範に解析し、
disorder の「程度」も考慮して、より精確か
つ詳細にそれらの特性と機能との関係を明
らかにする。さらに、disorder領域と相互作
用部位、細胞局在、細胞分化、成長因子など
disorder領域と関連が深いと言われている機
能をもつタンパク質について詳細な解析を
行い、最終的には disorder領域の機能データ
ベースを構築することを目指す。 

 

３．研究の方法 

 あるアミノ酸残基の周りの電子密度が疎
であるということを定量化する方法として、
そのアミノ酸残基に属する原子の座標中心
からある一定の距離 d内にある電子密度を積
分して求まる値をその残基の「周囲にある電
子数」と定義し、その電子数を「そのアミノ
酸残基が本来持っている電子数」で割ること
で求まる値を「order degree」とすることと
した。order degreeの値は、周りの電子密度
が疎である程低くなるので、この値が低いほ
どdisorder していると見なせることになる。 
 上記の dは、原子半径にそのタンパク質の
平均温度因子から求まる変位を足し合わせ
た距離とした。平均温度因子から求まる変位
を足す理由は、X線結晶構造解析時の温度が
高いほど原子は動きやすくなり、周りの電子
密度が疎になってしまうので、その効果を補
償するために積分範囲を広げるためである。 
 
４．研究成果 
 上記の手法に基づき、disorder領域の解析
を行い、disorder領域のデータベースのプロ
トタイプを構築した。 

(1) PDBに登録されている、X線結晶構造解
析によって構造決定された各タンパク質構
造に対し、温度因子を抽出した。また、PDB

に登録されているすべての構造に対し、
DSSPを用いて、溶媒露出表面積、二次構造
判定の結果を収集した。これらの結果を内部
的なデータベース（「構造特徴データベース」
と名付ける）に記録した。 

(2) PDBに登録されている各タンパク質構造
に対し、構造因子を用い、逆フーリエ変換・
フーリエ変換を行って電子密度マップを再
現した。各残基の周辺の電子密度を求め、
disorderの「程度」を評価する基準を求めた。
得られた結果を内部的なデータベース（「電
子密度マップデータベース」と名付ける）に
記録した。 

 order degree の計算を、図 1 に示す PDB 

ID: 1qg8 のタンパク質構造に適用した結果
を示す。この結果から、座標が特定できなか
った残基付近のアミノ酸残基の order degree

の値が低くなっていることが分かる。この結
果は、先に可視化した電子密度マップ（図 1）
と合致しており、この方法が disorderの程度
を示す指標として使えることが確認できま
した。 

 
図 1 電子密度マップの例 
PDB ID: 1qg8 の例、残基位置 218-231 は
disorder 領域のため不可視。 

図 2 order degree の計算 

PDB ID: 1qg8の残基位置 200-250の order

の程度を示す。残基位置 218-231は 0である。 
 

上の結果で、周囲に密な電子密度をもってい
るアミノ酸残基の order degree の値が低く
なっているが、これらのアミノ酸残基は、理
想的には 1.0 に近い値をとるべきであり、さ
らに周囲の電子密度をより詳しく調べて、積
分範囲などを再検討する予定である。 
 そのほか、本研究では、利用者が与える基
準に応じて、構造特徴データベース、電子密
度マップデータベースのそれぞれから、柔軟
に disorder 領域を検索できるシステムの開
発に着手した。 
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