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Fig.1 Observation of localization of 
BGL2-EmGFP 
A) Green:BGL2-EmGFP, Blue:DAPI
B) Green:BGL2-EmGFP, Blue:Vacuole
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Fig.3 Observation of the localization by 
treatment with extract of Schizonepeta
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National Academy Science Letters, 36, pp. 355-365 
(2013). 
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Fig. 2 CuI/ SEM  
 

Fig. 3 CuI/ Cu2+  
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光線力学療法への展開応用を目指したフラーレン誘導体の構造と活性評価 

高村 岳樹 

神奈川工科大学応用化学科教授 
 

1. 背景と目的 
フラーレンやカーボンナノチューブは光による

増感作用を利用した薬理作用や，それ自身の薬物

輸送担体として着目されている。しかしながら、

それ自身は生理的条件では溶解せず，生体内の局

所伝達は極めて困難である。そのため，水溶性を

確保しつつ，薬理作用を示す新規炭素ナノマテリ

アルを提案することが本研究の目的である。本研

究では、とくに、フラーレンに「DNA に共有結合

できる化合物」を結合させ、DNA の近傍にフラー

レンを配置させたのちに、光増感作用を施し DNA

を高効率で切断させ、標的細胞を死滅させること

を狙っている。またフラーレン等のナノ構造物質

の局所輸送を可能とするタンパク質性ナノカプ

セルであるシャペロニン変異体を用いた合成し

たフラーレンのシャペロニンカプセルへ内包化

と核への局所送達を検討する。タンパク質を用い

たナノマテリアル輸送はこれまでに報告例はな

く、今後、病巣などへの局所伝達実現に向け、新

たな内包薬剤の開発、生体（細胞、個体）におけ

るカプセルの動態（局在、内包物の放出）を明ら

かにすることを目的とする。とくに本研究では、

まずフラーレンに DNA結合性化合物であるソラレ

ンを結合した化合物１の合成をおこなった。本化

合物 1は、光照射下において活性酸素の発生が確

認されたが，同様の条件で光照射時においも 0.2 

μM の濃度では細胞障害性が確認されなかった。

これは化合物自身の水溶性が低いことに起因す

ることが推定されたため、水溶性の官能基を有し

た化合物 2について合成を行い、活性酸素の発生

能力、細胞障害性について検討を行った。その結

果、合成した化合物２は一重項酸素の発生量が他

のフラーレン化合物と比較して、低いことがわか

った。フラーレンからの活性酸素発生は、フラー

レン自身の構造に由来するものであり、今回合成

した化合物と他のフラーレン誘導体のフラーレ

ン部位による差異はほぼないことを考えると、化

合物 2中のフェノール基の存在による一重項酸素

の吸収も考慮に入れる必要があることがわかっ

た。そこで、今回フェノール基を有さない、化合

物３の合成を試みた。 

 

2. 研究方法 
通常のフラーレン誘導体の合成方法に基づき，対

応するグリシネート体を合成し，それをアルデヒ

ドと反応させる方法論を用いた。 
 

3. 結果および考察 
化合物３の合成は以下のように行った。まずメト

キシソラレンを脱メチル化後、ブロモブタンを用

いて、ソラレンからアルキル鎖を伸張し、得られ

たソラレン－ブロモブタン誘導体をアミノ体へ

と置換し、アミノ酢酸エチル誘導体へ変換し、最

終的にフラーレンと結合させるルートで検討し

た。まず、化合物４にジブロモブタンを反応させ、

得られた化合物５について、グリシンのエステル

体との反応を試みたが、メチルエステル体および

ブチルエステル体のいずれにおいても生成物を

得ることができなかった。そこで、ブロモ体を一

度、アジド 7 に変換し、さらにアミノ体８に変換

 
図１： 化合物１、２および３の化学構造 
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するルートを検討した。化合物６から７への変換

は DMF/水溶媒中、アジ化ナトリウムを作用させる

ことで、効率よく反応が進行した。アジドの還元

は NaBH4 や Pd/H2 を用いた場合では目的化合物を

得ることができず、トリフェニルフォスフィンに

よるシュタウディンガー反応により得ることが

できた。得られたアミノ体はブロモ酢酸メチルを

反応させ、目的とする化合物６を得ることができ

た。しかしながら得られた化合物６は少量であっ

たため、別途合成ルートの検討を行うこととした。

別ルートとして、市販の BOC 保護したブロモプロ

ピルアミンをもちいて、検討をおこなった。ヒド

ロシキソラレンに炭酸カリウム存在下で BOC保護

のブロモプロピルアミンと反応させた。その後

BOC 基は TFA により脱保護させた。得られた誘導

体９はさらにブロモ酢酸メチルと反応させ、化合

物 10 を得ることができた。しかしながら得られ

た、化合物 10 を用いてフラーレンとの反応を試

みたが、この反応は進行しなかった。今後、反応

しなかった原因を探るとともに新たなルートに

よる反応を計画する。 

 
4. H29年度の予定 

 

今回，合成ができなかったため，さらに別ルー

トの合成をおこなう予定である。また現有の化合

物については，生物試験を含めたＤＮＡ損傷試験

を現在計画中である 
 
。 

 
図３ フラーレン誘導体の合成ルート 

 
図２ ソラレングリシネート体の合成ルート 
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高臨場感仮想空間での標的分子の設計システムの研究 
- 設計支援ユーザインタフェースの構築 - 

上平 員丈 

神奈川工科大学 情報ネットワーク・コミュニケーション学科 教授 
 

1. 背景と目的 
本研究課題では、薬物分子の設計などにおいて、

だれでも簡単に利用できる分子モデルのシミュ

レーションツールの実現を目的とし、バーチャル

リアリティ(VR)技術を用いて高臨場感仮想空間

でシミュレーション結果を人間サイズで３次元

的に可視化できる設計支援ユーザインタフェー

スを検討する。特に、表示対象に触れながら操作

ができるインタラクティブ性を備え、直感的な理

解や操作が可能なユーザインタフェースの実現

を目指す。 
H28 年度は、没入型ヘッドマウントディスプレ

イ（HMD）に分子モデルを３DCG 表示するプロ

グラムを作成して、その中で簡易型の操作インタ

フェースを実装した。この作成した仮想空間内の

インタフェースの動作、操作性について調べ、H29
年度以降の直感的インタフェース実装時の検討

課題を調べることを目的とした。 
 

2. 研究方法 
 没入型HMDとしてHTC社製VIVEを用いた。

この HMD は 2160x1200 画素で視野角 110 度の

高精細・広視野ディスプレイを備えている。また、

手にもって使用するコントローラが２つ付属し

ており、仮想空間内の操作を行うことができる

（図 1）。 
 

 
図 1. 使用した HMD  

（手にもっているのがコントローラ） 
 

 表示プログラムは、Unity Technologies 社製の

仮想空間構築ソフト Unity3D で作成した。読込

みデータとして Protein Data Bank（たんぱく質

構造データバンク：PDB）の構造データファイル

を用いて、HMD 内に分子モデルを 3DCG として

表示するプログラムを作成した。 
 プログラムでは、分子の選択操作、分子モデル

の回転移動、モデル表現の変更などを行えるよう

にした（図 2）。 

 
図 2. コントローラ操作 

 

3. 結果および考察 
(1)アイコン型メニュー 

操作に関するメニュー類は仮想空間上にアイ

コンとして表示させるインタフェースとした。手

に持ったコントローラと連動する CG モデル（コ

ントローラモデル）を仮想空間内に設定して、こ

こから指示用の線を出して、その指示線を動かす

ことでメニューを選択することができる。（図 3） 

 
図 3. メニューアイコンと指示線（緑の線） 

 
(2) PDB ファイルの選択と読込み 
 PDB サイト（https://www.rcsb.org/pdb/）から PC
にダウンロードした蛋白質分子構造データファ

イルを，仮想空間内のファイル選択画面から選択

するようにした（図 4）．指定されたデータが読込
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まれ、解析処理の後、3 次元モデルが空間に表示

される。モデルが複雑な場合は表示までに時間が

かかるが、その場合は処理中であることを示す画

像を表示した。 
 

  
図 4. PDB ファイルの選択と表示の様子 

 
(3)分子の選択・把握 

コントローラの先から表示される指示線を分

子内の原子に当てると原子名が表示される（図 4）。
また、コントローラボタンを押すと操作対象の分

子を選択できて、分子を掴んで動かすことができ

るようにした。 
 

(4)分子モデルの回転・移動・拡大縮小 
 表示した分子モデルを回転・移動・拡大縮小で

きるようにした。これらの操作は、メニューから

操作を選択する方法と、コントローラのダイアル

を回すことで回転量等を変える方法を用意した。

（図 5，6） 
 

  
図 5. 回転移動のメニューとダイアル操作 

 

  
図 6. モデルの操作例（拡大・縮小） 

 
(5) 分子の表現形状の変更 
 分子モデルの表現形状を変更できるようにし

た。原子の形状としてボールやドット，スティッ

クなどを、またリボンやチューブ形状での表示な

どを可能としている。これらの形状変更は、対象

となる分子モデルを選択したのち，メニューから

形状を選ぶことで実行されるようにした。（図 7） 
 

 
図 7. モデルの形状変更メニューと形状例 

 
(6)考察 
 今回のインタフェースは、3 次元空間内のモデ

ルやメニューを、空間内の指示線で選択して、手

で持ったコントローラで操作するものである。こ

れは、仮想空間のインタフェースとして一般的な

ものであり、比較的広く利用されている。 
 研究プロジェクトメンバー等の複数名に使用

してもらったところ、比較的短時間で操作に慣れ

ることがわかった。特に回転・移動・拡大縮小操

作は直感的であるとの感想であった。一方で、

PDB データの選択、形状変更操作等は難しかった

が、これらは 3 次元空間内でメニュー表示や選択

操作をする必要性がないことを考慮するとイン

タフェース面で検討が必要と考える。 
 
4. H29 年度の予定 

没入型ディスプレイとして、マルチスクリーン

型と今回の HMD の双方で、表示された分子モデ

ルを移動、加工できるインタラクションシステム

を作成する。ユーザインタフェースについては

H27、28 年度の研究成果を反映していく予定であ

る。特に、ユーザの手の動きを取得して操作に反

映する直感的インタフェースの導入をめざす。ま

た、我々は通常の 3 次元ディスプレイ用にユーザ

の身体運動から知覚奥行を精度よく求める方法

を開発したが[1]、この方法の適用可能性について

も検討する。 
 
5.文献 

[1] Masahiro Suzuki and Kazutake Uehira, “New 
technique of obtaining visually perceived positions of 
3-D images using movements of users’ bodies”, 
Displays, Vol. 42, pp. 19-24, 2016 
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H28 年度 文科省私立大学戦略的研究基盤形成支援事業報告書 
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分子設計への仮想空間技術応用 
- 標的分子の設計支援 - 

井上 哲理 

神奈川工科大学 情報ネットワーク・コミュニケーション学科 教授 
 

1. 背景と目的 
今日バーチャルリアリティ（VR）技術の発展に

ともない，さまざまな分野への応用が提案されて

いる．本研究は，VR 技術のひとつである仮想空

間表現をバイオ機能材料創出の支援に応用する

ことをめざしたものである．具体的には，没入型

ディスプレイで，分子モデルを人間サイズで表示

して，標的分子の設計を直感的に行えるシステム

の開発を目的としている．そのための分子モデル

の表現方法やデータ変換，3 次元 CG 処理の高

化ならびにデータ共有について研究を行う． 
H27 年度は，市販の CG ソフトウェアを複数種

類用いて，蛋白質構 データバンク PDB（Protein 
Data Bank：http://www.rcsb.org/）の構 データか

ら 3 次元 CG モデルデータを生成して，マルチス

クリーン型立体ディスプレイ（CAVE）への表示

を行った．人間サイズの表示は可能であったが，

分子構 が複雑な高分子ではデータ変換に時間

がかかり，表示ができないなどの課題もわかった． 
H28 年度は，本研究プロジェクトでも扱う，構

が複雑な分子モデルの表示を高 化する方法

を検討して，プログラムを作成して，没入型ディ

スプレイに表示を行う．作成プログラムの実行状

況から，表示に関する課題を抽出して，H29 年度

以降のインタラクションシステム構築時の検討

課題を調べることを目的とした． 
 

2. 研究方法 
(1)表示用プログラム 

PDB の構 データを読込み，没入型ディスプレ

イへ表示するプログラムを作成した．プログラム

はデータ変換部と空間表示部から成る．（図 1） 

プロテイン
データベース

（PDB）
データ変換
PDB->3DCG

空間表示
プログラム

没入型HMD

マルチスクリーン
立体ディスプレイ

（CAVE)

＋

 
図 1 分子モデル 3D 表示の流れ 

 

プログラムは Unity Technologies 社製の仮想

空間構築ソフト Unity3D で作成した．データ変

換部は PDB 構 データから 3 次元 CG モデル描

画用データを生成する．空間表示部は CG モデル

データをもとに没入型ディスプレイへの 3次元空

間描画を行う．没入型ディスプレイとして，マル

チスクリーン型立体ディスプレイ（CAVE）とヘ

ッドマウントディスプレイ（HMD）に表示を行

う．HMD には HTC 社製 VIVE を用いた．なお，

今回は操作インタフェース処理の関係でディス

プレイ毎にプログラムを作成した． 
 
(2)モデル表示 –ポイントスプライト処理 
 通常，3 次元 CG では形状モデルをポリゴン処

理により描画・表示する場合が多い．H27 年度で

は市販ソフトウェアで分子構 の原子をポリゴ

ンに基づく球体やリボン状に表現した．しかし，

この加工処理では，１つの原子の描画に時間がか

かり，また記憶領域も多く必要なため，結果とし

て多数の原子で構成される分子モデルを描画す

ることができなかった． 
そこで，今回のプログラムでは分子モデルの表

示加工処理にポイントスプライト処理を用いた．

ポイントスプライトとは，3 次元 CG での“点”

にテクスチャをマッピングする機能である．この

処理により，多数の原子モデルを高 に描画・表

示することが期待できる． 
 
(3)ヘッドトラッキング処理 
 本年度のプログラムでは，表示処理にヘッドト

ラッキング処理を組み込んだ．これはユーザ（観

察者）の頭部の動きを計測して，３DCG 描画の

視点位置と同期させる処理である．これにより，

ユーザは比較的自由に動くことができて，また自

然な立体映像の表示が期待できる．CAVE ディス

プレイでは，3D メガネに位置センサを取り付け

て，頭部運動を計測した．（図２） 

   
図 2. ヘッドトラッキング用位置センサ 
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3. 結果および考察 
(1)高分子モデルの表示 
 分子構 が複雑な高分子モデルの表示を試み

た．CAVEディスプレイ，HMDでの表示例を図 3，
４に示す．いずれのディスプレイでも表示が可能

であり，回転・移動・拡大縮小の操作もスムーズ

に実行できた．図 3，4 に表示されている分子（PDB 
ID:4V4O）は H27 年度の処理では変換・表示がで

きなかったものであり，今年度採用した描画高

化処理が有効なことがわかった． 
 

 
図 3. 高分子蛋白質の CAVE 表示例（V4VO） 

 

 
図 4. 高分子蛋白質の HMD 表示例（V4VO） 

 
(2)ヘッドトラッキングの効果 
 今年度，CAVE ディスプレイ表示では，ヘッド

トラッキング機能を追加した．図 5 に示すように

ユーザ（観察者）の動きに合わせて描画がかわっ

ていることがわかる．この機能があると，無い場

合と比較して，特に手元近くでの立体感が増すこ

とがわかった． 

  
図 5. ヘッドトラッキング機能により描画状況 

 

(3)分子モデルの表現形式 
 分子モデルの表現形式を複数用意した．例えば， 
原子の表現ではドット，ボール，スティックなど，

また分子モデル全体をリボン形状やチューブ形

状で表現可能とした．図 6 に例を示す．形状を変

えた際に処理時間がかかる場合もあったので，処

理の見直しを行う予定である． 
 

  
図 6. 分子モデルの表現形式の違い 

 
(4)分子モデルのグループ色付け 
 分子モデルの表現では，原子の種類，残基など

分子内の関連するグループ毎に色を分ける機能

を付けた．（図 7） 
 

  
図 7. 分子内のグループによる色分け 

 
(5)まとめ 
 今年度は，データ変換と空間表示を行えるプロ

グラムを作成した．空間表示プログラムでは，表

示の高 化とヘッドトラッキングよる立体感向

上をめざした．実行結果からは，H27 年度には表

示ができなかった高分子蛋白質の表示が実行で

きた．また，CAVE ディスプレイでは立体感向上

が確認できた．一方で，複数の分子モデルを表示

させる機能も持たせたが，分子モデル同士が重な

り，操作対象モデルの指定が難しいなど，分子モ

デルの加工操作用の表示には課題も確認された． 
 
4. H29 年度の予定 

没入型ディスプレイで表示された分子モデル

を移動，加工できるインタラクションシステムの

プログラムを試作する．その中で H27，28 年度の

結果を反映したユーザの手の動きの取得、モデル

への高 な反映について最適化を行う。また操作

性についてはバイオ系の研究者と共同で開発を

行う． 
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微小な固体群が液体の流れで搬送される現象の数値計算シミュレーション 
服部 元史 

神奈川工科大学情報メディア学科教授 
 

1. 背景と目的 
液体の流れを数値計算でシミュレーションし

て CG 可視化しながら解析・検討するにあたり，

流体運動を表す Navier-Stokes 偏微分方程式を離

散化して数値計算する必要がある． 
Navier-Stokes 偏微分方程式を空間的に離散化す

る手法として，有限差分法 FDM・有限体積法

FVM・有限要素法 FEM などの「抽象的な流速の

場を数値計算する諸手法」よりも，「流体粒子たち

の移動という物理的な直観に依拠して 流れとい

う運動を分かり易く解釈できる」粒子法 Moving 
Particle Simulation に著者は注目し，Navier-Stokes
偏微分方程式に対して蓄積された数学理論の立

場から，粒子法 MPS を検討する研究を実施して

来た． 
このように研究・検討を実施して来た粒子法

MPS を改良して，「微小な固体群が液体の流れで搬

送される現象」を効果的に数値計算できることを

可能とし，物理的な実験結果と比較できるように

する事を本研究の目的としている． 
 

2. 研究方法 
微小な固体群が液体の流れで搬送される現象

を粒子法 MPS と個別要素法 Discrete Element 
Method との連成で数値計算する． 

流体粒子たち( fluid particles )で液体を空間離

散化する．流体粒子は質量と位置(X 座標, Y 座

標, Z 座標)だけを有している．従って流体粒子は

姿勢を表現する回転角度( rall, pitch, yaw )の情

報は有さない．一種の計算点として流体粒子は

モデル化されている． 
微小な固体群を個別要素たち( discrete 

elements )でモデル化する．質量と位置(X 座標, 
Y 座標,Z 座標)と共に姿勢を表現する回転角度

( rall, pitch, yaw )の情報も個別要素は有してい

る． 
 
2-1. 液体の運動をモデル化する 

時刻 t で位置 r に居る流体粒子の速さを v(t,r)
で表す．圧力を p(t,r) で表し，質量密度をρ(t,r)
で表す．流体の運動は 

𝐷𝒓
𝐷𝑡

= 𝒗                (𝟏)         
𝜌 𝐷𝒗

𝐷𝑡
= −∇𝑝 + 𝜇∇2𝒗 + 𝒇   (𝟐)  

で表され，流体の質量保存は 
𝐷𝜌
𝐷𝑡

+ 𝜌∇ ∙ 𝒗 = 0   (3) 
で表される．ここで， 

空間変数  𝒓 = (𝑟x, 𝑟𝑦, 𝑟𝑧) による空間偏微分を表

す作用素として ∇ は 

∇ = ( 𝜕𝑟x, 𝜕𝑟y, 𝜕𝑟𝑧 )    (4) 
のように定義されている． 

 

2-2. 微小な固体群の運動をモデル化する 

 時刻 t で位置 q に居る個別要素の速度を

u(t,q)で表す．ひとつの個別要素の質量を mで
表す．それぞれの個別要素の運動は 

𝐷𝒒
𝐷𝑡

= 𝒖  (𝟓)   

𝑚
𝐷𝒖
𝐷𝑡

= 𝑭pressure + 𝑭damp  (6) 
で表される．ここで，液体の圧力の空間的な勾

配が個別要素に与える力を F pressure で表し

ており 

𝑭pressure = (−1)(Constant)∇𝑝  (7) 
とモデル化している．個別要素が液体から受け

る抵抗力を F damp で表しており，液体の速度 

v から個別要素の速度 u を差し引いた v – u 
の norm の 2乗に比例する大きさを持つ力 

𝑭damp = (Constant)|𝒗 − 𝒖|(𝒗 − 𝒖)  (8) 
としてモデル化している． 

 

2-3. 液体の圧力を数値計算する 

時刻 t で位置 r に居る流体粒子の圧力を p(t,r) 
を粒子法 MPSで数値計算するにあたり，下記の

ように陰解法 MPSと陽解法 MPSと 2種類の手法

がある． 

液体の運動を非圧縮な流れとして数学的に近

似すれば，Poisson偏微分方程式 

∇2𝑝(𝑡, 𝒓) = −
𝜌0

(∆𝑡)2

𝜌(𝑡, 𝒓) − 𝜌0
𝜌0

  (𝟗) 

を求解して圧力 p(t,r) を得る．ここで，液体の

平均的な質量密度を定数 ρ0 で表している．こ

のように Poisson偏微分方程式を求解して圧力

p(t,r) を得る数値計算法は，陰解法 MPS と呼ば

れる． 
 液体の運動を圧縮な流れのまま物理的に考え

れば，状態方程式 
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𝑝(𝑡, 𝒓) = 𝑐2𝜌0
𝜌(𝑡, 𝒓) − 𝜌0

𝜌0
  (𝟏𝟎) 

によって圧力 p(t,r) を得る．ここで液体の音速

を c で表している．このように状態方程式から

圧力 p(t,r) を得る数値計算法は，陽解法 MPS と

呼ばれる． 

 

3. 結果および考察 
流体粒子( fluid particle )達で液体を空間離散化

し 微小な固体群を個別要素 ( discrete  element )
達でモデル化したうえで，粒子法 MPS で数値計

算シミュレーションを実施している．それら数値

計算の結果の一例を可視化して図に示す．これら

の図において，流体粒子( fluid particle )は白色で描

画され，個別要素( discrete element )は赤色で描画

されている． 
 

 
図 1 : 陰解法 MPS 流体粒子(白色)と個別粒子 

(赤色)の質量密度が等しい場合 
 

 
図 2 : 陰解法 MPS 流体粒子(白色)と個別粒子 

(赤色)の質量密度の比が 1:10 の場合 
 

 
図 3 : 陽解法 MPS 流体粒子(白色)と個別粒子 

(赤色)の質量密度が等しい場合 
 

 
図 4 : 陽解法 MPS 流体粒子(白色)と個別粒子 

(赤色)の質量密度の比が 1:10 の場合 
 
陰解法 MPS で数値計算した結果と陽解法 MPS

で数値計算した結果は殆ど同様な結果が得られ

る．陰解法 MPS で Poisson 偏微分方程式を求解す

る計算は，陽解法 MPS で状態方程式を計算する

よりも遥かに計算コストを要する．それにもかか

わらず Courant 条件を満たすための sampling time 
Δt については，陰解法 MPS の方が陽解法 MPS
よりも大きく設定することが可能であるため，

total な計算時間は殆ど同じに成っている． 
しかしながら，微小な固体群を搬送する液体が

流れて行く管の形状が複雑に成れば，陰解法 MPS
で Poisson 偏微分方程式を求解する計算コストは

膨大に成り，余りにも複雑な形状の管では Poisson
偏微分方程式を求解でき無い場合も想定される．

この理由から，陰解法 MPS と陽解法 MPS の双方

を今後とも検討して行く必要がある． 
液体粒子の質量密度と個別要素の質量密度の

比を変化させると，数値計算の結果は大きく異な

っている． 
 

4. H29 年度の予定 
 
流体領域が分離と融合とを繰り返すような 複

雑に大変形する流体現象を粒子法 MPS は数値計

算する事ができる．この数値計算シミュレーショ

ンの大域的な時間領域を 流体領域の topology が

一定である局所的な時間領域に分割すれば，それ

ぞれの局所的な時間領域においては  Navier-
Stokes 偏微分方程式に関する現行の数学理論で 
粒子法 MPS による数値計算を理論保証できる事

を平成 28 年度に探求した． 
「微小な固体群が液体の流れで搬送される現

象」を本稿に記した方針で粒子法 MPS で数値計

算した結果も Navier-Stokes 偏微分方程式の数学

理論から保証できるよう，計算手法と数学理論と

双方の研究を進めて行く．特に液体の圧力を数値

計算する方法へ理論的な保証を強化する事で，粒

子法 MPS そのものを改善する糸口が得られるも

のと期待している． 
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