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Ⅰ ユビキチン - プロテアソーム経路 

反応機構の解明 

X-ray structural analysis of the ubiquitin proteasome pathway 

 

ユビキチン - プロテアソーム経路は生体内において特異的にタンパク質をユビキチン化修飾する

ことにより、細胞周期の制御やタンパク質の品質管理といった、多くの生命現象を調節する役割を担

っている。本経路において特異的タンパク質分解の役割を担う 26S プロテアソームは分子量 250 万、

66 のサブユニットからなる超分子複合体を形成し、機能している。また、不要タンパク質を認識しユ

ビキチンを付加するユビキチンリガーゼの多くが超分子複合体を形成している。複合体を形成するこ

とにより高度な機能を獲得した、これらのタンパク質の立体構造を解析することによりその反応機構

の解明を目指す。 

 

 

Ⅱ 赤痢菌エフェクタータンパク質の構造解析による 

感染機構の解明 

Structural analysis of Shigella effector proteins to reveal the pathogenic mechanism 

 
赤痢菌は感染に際しエフェクターと呼ばれる 48種類のタンパク質を宿主細胞に分泌し、宿主の持つ

防御機構を妨げることで感染を拡大する。その際、赤痢菌エフェクターは免疫系や細胞接着に関連す

る宿主内タンパク質を標的として働いている。赤痢菌エフェクターと宿主内標的タンパク質の複合体

構造を X 線結晶構造解析により決定することで感染機構の理解を目指す。さらに、エフェクターを特

異的に阻害する治療薬開発の基盤とすることを目的とする。 
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