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研究成果の概要（和文）：当該総括班は、構造生物学、分子生物学、情報生物学の研究者が密接に連携し、天然変性タ
ンパク質の様々な特徴や性質、機能を理論的・実験的に明らかにする計画研究の目的を達成するために、総括班会議、
研究代表者分担者連絡会議、領域全体会議を定期的に開催した。また、各計画研究班および公募研究班に対して、それ
ぞれの研究進捗を把握して助言を与えた。さらに、各種学会でのシンポジウムの企画、国際シンポジウム、公開シンポ
ジウム等を開催して、国内外に向けて当該研究で得られた研究成果を発信した。また、若手研究者の育成のため、５年
間の研究期間内に４回の若手研究者の育成のための技術講習会を開催し、若手研究者の育成に努めた。

研究成果の概要（英文）：The management group has supported with every aspect so that scientists in the fie
lds of structure biology, molecular biology and bioinformatics within this innovated research project can 
work together to elucidate the structures and properties of intrinsically disordered proteins. In fact, th
e group has annually held several management and research meetings, and has given appropriate advice to al
l the research groups within this research project. Also, the management group has planned special worksho
ps for young researcher resource development within the research duration of five years as well as interna
tional symposia and open symposia in annual meetings of several scientific societies.
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１．研究開始当初の背景 
天然変性タンパク質は真核生物に数多く見

られるのが特徴で、真核生物ではその33%の

タンパク質が長大な天然変性領域をもつの

に対し、古細菌や真正細菌ではわずか2%、4%
に過ぎない。さらに、DNAの複製・転写・修

復・組換などに関わる核内タンパク質に注目

すると、ヒトの転写関連因子では実にその

50%が長大な天然変性領域を含んでいると予

測されている。このような天然変性タンパク

質によるターゲット分子の認識機構は立体

構造を形成して機能する従来タンパク質と

は本質的に異なることが予想され、タンパク

質の構造・機能研究の新しいターゲットとし

て注目されるようになった。しかしながら、

このように揺らぎの大きな天然変性タンパ

ク質の構造・機能研究はＸ線結晶構造解析や

電子顕微鏡などの既存の手法だけでは困難

で、構造生物学、情報生物学、分子生物学の

研究者が有機的に連携して推進していく必

要があった。このようなことから、当該総括

班では異なる学問分野の研究者が密接に連

携して行う共同研究等を推進して、天然変性

タンパク質の様々な特徴や性質、機能を理論

的・実験的に明らかにする計画研究を推進し

ていく必要があった。 
 
２．研究の目的 
単独では変性状態であるがターゲット分子

と相互作用すると高次構造が誘起される天

然変性タンパク質は、複数のターゲット分子

と相互作用する細胞内ネットワークのハブ

（中核）タンパク質として非常に重要な役割

を担っている。本領域研究では、構造生物学、

分子生物学、情報生物学の３分野の研究者が

連携して天然変性タンパク質がどのような

機構で構造や機能が異なる複数のターゲッ

ト分子と相互作用して高次構造を誘起し（分

子認識）、機能を発現するかについて、その

構造科学的・機能科学的基盤を理論的・実験

的に解明する。そして、次世代の生命科学の

礎となる物理学・化学・生物学が真に融合し

た新しい学際的な研究領域の構築を目指す。

そのためには上記３研究分野の協力・連携関

係が不可欠で、それを支援していくのが本総

括班の目的である。そのために総括班は連携

研究を推進し、その進捗状況を常時把握して

それぞれの計画研究が本領域の目指してい

る方向に正しく進んでいるかどうかを正確

に評価して助言・提言を行っていく必要があ

る。また、公募研究の必要性を認識して応募

研究の中から本領域研究の推進に寄与する

研究課題を採択し、有望な若手研究者の発

掘・育成に努める。 
 
３．研究の方法 

総括班会議、研究代表者分担者連絡会議、領

域全体会議を定期的に開催した。また、各計

画研究班および公募研究班に対して、それぞ

れの研究進捗を把握して助言を与えた。さら

に、各種学会でのシンポジウムの企画、国際

シンポジウム、公開シンポジウム等を開催し

て、国内外に向けて当該研究で得られた研究

成果を発信した。また、若手研究者の育成の

ため、５年間の研究期間内に４回の若手研究

者の育成のための技術講習会を開催した。 
 
４．研究成果 
各年度の総括班の活動は以下の通り。 
平成 21 年度 
(1) 総括班研究代表者分担者連絡会議（8 月

28 日、横浜市立大学鶴見キャンパス） 
(2) 総括班会議（10 月 21 日、神戸国際展示

場 2 号館 2 階 2B 会議室） 
(3) 領域会議（1 月 19 日、横浜市立大学鶴見

キャンパス） 
(4) 公開シンポジウム（1 月 19 日、理化学研

究所横浜研究所交流棟ホール） 
平成 22 年度 
(1) 領域会議（5 月 26 日－28 日、鳥取県大

山ロイヤルホテル・ロイヤルホール） 
(2) 総括班会議（5 月 27 日、鳥取県大山ロイ

ヤルホテル・会議室） 
(3) 第 1 回若手育成講習会（9 月 10 日、横浜

市立大学鶴見キャンパス）「コンピュー

タによる天然変性タンパク質（領域）の

探索」 
(4) 第 1 回国際シンポジウム（1 月 27 日－28

日、横浜市、浜銀ホール・ヴィアマーレ） 
平成 23 年度 
(1) 若手育成講習会（4 月 26 日 大阪大学蛋

白質研究所）「NMR によるタンパク質

解析法の基礎的理解（概論と実習）」 
(2) 領域会議（6月29日～7月1日 宮崎県青島

パームビーチホテル ブーゲンビリア） 
(3) 第 1 回総括班会議（6 月 30 日 宮崎県青

島パームビーチホテル 龍王） 
(4) 第 2 回公開シンポジウム（1 月 24 日～25

日  大阪千里ライフサイエンスセンタ

ー） 
(5) 第 2 回総括班会議（1 月 24 日 大阪千里

ライフサイエンスセンター） 
平成 24 年度 
(1) 領域会議（5月30日～6月1日 北海道北広

島クラッセホテル） 
(2) 第 1 回総括班会議（5 月 31 日 北海道北

広島クラッセホテル） 
(3) 若手育成講習会（9 月 12 日～13 日 理化

学研究所播磨研究所）「Ｘ線溶液散乱法

によるタンパク質の構造解析法の基礎

的理解」 
(4) 第 2 回国際シンポジウム（1 月 23 日～24



日 理化学研究所横浜研究所交流棟ホー

ル） 
平成 25 年度 
(1) 若手育成講習会（5 月 22 日～23 日 高エ

ネルギー加速器研究機構）「Ｘ線溶液散

乱法によるタンパク質の構造解析法の

基礎的理解（講義と実習）」 
(2) 領域会議（9月3日～5日 ひだホテルプラ

ザ） 
(3) 第 1 回総括班会議（9 月 4 日 ひだホテル

プラザ） 
(4) 第 3 回公開シンポジウム（2 月 27 日～28

日 九州大学医学部百年講堂） 
 
５．主な発表論文等 
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