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転写因子などの DNA 結合蛋白質による特異的なターゲット配列の認識は、遺伝子発現

の時間的空間的な制御において重要な役割を果たしている。多くの生物種において完全ゲ

ノムが次々と明らかにされ、転写因子のターゲット同定などが機能解析の重要なテーマと

なっている。一方、これまでに多くの蛋白質と DNA の複合体の構造が明らかにされてい

るが、蛋白質による DNA 配列の認識メカニズムについてはまだよくわかっていない。認

識メカニズムを理論的に研究するアプローチとしては、主に、既知のデータを解析するこ

とにより得られる経験的知識に基づく知識ベース的あるいは帰納的アプローチと、計算機

シミュレーションによるab initio的あるいは演繹的アプローチとに分けられる。ここでは、

両アプローチについて我々の行なっている研究を紹介する。まず帰納的アプローチについ

ては、蛋白質と DNA の複合体の構造データを用いた構造と活性の相関（QSAR）の解析や

ゲノムレベルでの転写因子のターゲット予測への応用などについて述べる。一方、演繹的

アプローチについては、アミノ酸と塩基の相互作用のモンテカルロシミュレーション、蛋

白質・DNA 複合体の自由エネルギー摂動計算やドッキングシミュレーションなどについて

述べる。これらの理論的研究によって得られた知見から、蛋白質・DNA 認識の分子メカニ

ズムについて考察し、今後の課題などについても議論したい。 
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