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インターフェロンの超二次構造コード相同性解析
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赤外円二色性（VCD）分光法を用いてキラル医薬品の絶対配置を決定するには溶

液中の分子の立体配座を知る必要があり、医薬候補分子がとる膨大な数の立体配

座を整理するために立体配座コードの提案を行ってきた。その立体配座コードの

適用範囲を広げていく中で、20 種類のアミノ酸で記述できるタンパク質分子に着

目し、超二次構造コード相同性解析手法(SSC 法)を開発した。1) 

SSC 法は、２個のαへリックスを直角に繋ぐααコーナーのように通常の二次構

造の分類には収まらない構造形成領域（ループ領域）もその対象とすることで、

二次構造帰属の標準的手法である DSSP法では区別できないタンパク質の複雑なル

ープ構造を簡略かつ網羅的に記述可能であり、タンパク質の機能と密接に関連し

た超二次構造モチーフのデータマイニングを可能にする汎用的手法である（図）。 

バイオ医薬品への適用可能性を検討するため、インターフェロンの SSC 解析を

行った。7494 サブユニット構造データ

のうち、他に 8種類のタンパク質しか

ヒットしない、インターフェロンα、

β、γに共通する極めて特徴的な超二

次構造モチーフ（HHHTTSHHH）が見出

された。このモチーフは、ユビキチン

が相互作用していない部位の UBA ドメ

インの一部と共通する珍しいループ

構造をとっていた。 
1) H. Izumi, et al., J. Chem. Inf. Model., 53, 584– 591 (2013). 


