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 受容体チロシンキナーゼは細胞において細胞増殖などの機能を担

うタンパク質である。

 受容体チロシンキナーゼの全長構造はいまだ実験的に未知である

ため，大規模計算による構造モデリングから機能の解明を行うこ

とを目的とした。

 受容体チロシンキナーゼのひとつであるインスリン受容体のイン

スリン非結合状態および活性状態の構造モデリングを行った。

 タンパク質を構成するそれぞれのドメイン構造の動態を得ること

ができた。

 構造安定性に寄与する糖鎖修飾を理解することができた。



本研究課題は東京大学情報基盤センターにおけるスー

パーコンピューター「若手・女性利用者推薦」課題

（ 2019年度後期）による支援により行われました。

この場をお借りして感謝申し上げます。


