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膜タンパク質は、ゲノムにコードされる全タンパク質の 30％を占め、物質輸送、シグナル伝

達、生体エネルギー産生・変換などの細胞機能において重要な役割を果たしている。また同

時に、市販の医薬品の 60％程度が膜タンパク質に作用することから、創薬においても重要な

ターゲットとして知られている。したがって、トランスポーターや G 蛋白質共役型受容体

（GPCR）などの創薬標的膜タンパク質の立体構造を体系的かつ網羅的に解明していくことは、

ライフサイエンスの進展に大きく寄与するだけではなく、立体構造に基づいた医薬分子設計

（SBDD）を推進する上で産業界からの期待も大きい。膜タンパク質の構造研究には、主に X

線結晶構造解析法が用いられているが、現在までに立体構造が解明された膜タンパク質は 700

種類程度に限られ、特にヒトに限れば 60種類にも達していない。このことが新薬開発の進展

を遅らせる原因の１つとなっていた。膜タンパク質の構造解析が難しい理由として、（１）大

量生産が難しいこと、（２）結晶化が難しいことの２つのボトルネックが挙げられる。我々は

上記課題の解決策として下図に示すような大量生産技術および結晶化技術を開発し、いくつ

かの膜タンパク質の結晶構造を得ることに成功している。本講演では、膜タンパク質の構造解

析のボトルネックと解決策について世界の動向を含め紹介する。 

 

 


