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１． 本課題の研究の背景、目的、関係するプロジェク

トとの関係 

 細胞の運動は，アクチン結合タンパク質の濃度場や

その活性などの生化学因子と，アクチン細胞骨格にお

ける応力場などの力学因子との連成により調節されて

いる．このような力学－生化学の連成により，移動性

細胞の先導端で形成されたアクチン細胞骨格のメッシ

ュ構造が，後端での束構造(ストレスファイバー)へと変

化する．細胞の運動メカニズムを解明する為には，ア

クチン細胞骨格の構造変化のメカニズムを解明する必

要がある． 

２． 具体的な利用内容、計算方法 

本研究では，アクトミオシン相互作用によるアクチ

ン細胞骨格の配向性変化に着目し，アクチン細胞骨格

ネットワークのダイナミクスに関する数理モデルを構

築し，アクチン細胞骨格の構造変化のシミュレーショ

ンを行った． 

2-1．粗視化分子モデル 

アクチンフィラメントにⅡ型ミオシン，およびα-ア

クチニン等が結合することで，フィラメントの束化し

た構造が形成される．また，フィラメント上を移動す

るⅡ型ミオシンによりフィラメントがすべり運動を行

い，アクチン細胞骨格の構造が変化する．これらの分

子を粗視化し，そのダイナミクスを追跡する． 

まず，アクチンモノマー20 粒子を粗視化アクチン 1

粒子とし，ミオシン，およびα-アクチニンそれぞれの

複数の集合体を粗視化ミオシン，および粗視化α-アク

チニン 1 粒子として表す．アクチンとミオシン，アク

チンとα-アクチニンの結合，およびそれらの解離につ

いて，次のようにモデル化する．アクチン粒子とミオ

シン粒子がある一定の距離内に接近した場合，それら

が結合すると仮定して 2 粒子間をばねで結合する．ば

ねにかかる力がある閾値を超えた場合，ミオシン粒子

がアクチンフィラメントから解離したと仮定して，ば

ね結合を解消する．α-アクチニンの場合も同様に表す． 

次に，アクチンフィラメントを構成するアクチン粒

子の運動方程式には，アクチン粒子間の伸縮，曲げに

基づく力の項と，アクチン－ミオシン粒子間の伸縮，

アクチン－α-アクチニン粒子間の伸縮に基づく力の項

を考慮する．ミオシン粒子の運動方程式には，ミオシ

ン－ミオシン粒子間，およびミオシン－アクチン粒子

間の伸縮に基づく力の項と，拡散を表すランダム力の

項を考慮する．α-アクチニン粒子の運動方程式は，ミ

オシンの運動方程式と同様である． 

 
2-2．Myosin 移動モデル 

Ⅱ型ミオシンは，アクチンフィラメント上をフィラ

メントの－端から＋端に向って移動することが知られ

ている．ミオシン粒子が結合しているアクチン粒子の

＋端側の粒子に，確率的にアクチン－ミオシン粒子間

のばねを繋ぎかえることで，この移動を表現する． 

 
３． 結果 

ミオシンの移動に伴いアクチンフィラメントが滑り

運動を起こし，アクトミオシンネットワーク構造が変

化する様子を確認した (Fig.1)．さらに，ミオシンの密

度変化に対するアクトミオシンネットワークの定常構

造と接着点に採用する収縮力を調べたところ，ストレ

スファイバー状構造の形成に伴い，収縮力が増大する

ことが明らかとなった(Fig. 2)．細胞内のミオシンの分

布を考慮することで，より詳細な構造変化と力発生の

メカニズムの解明につながると考えられる． 

 

４． まとめ 

本研究では，シミュレーションにより，ミオシンの

運動に伴うアクチン細胞骨格の構造変化を数値的に解



析した．今後，アクチン細胞骨格の再構築と，これら

の配向性変化メカニズムの関係を解析していくことで，

更なる細胞内部の力学－生化学連成機構を解明する予

定である． 

 

 

 

５． 今後の計画・展望 

 今後は，細胞の境界条件となる細胞膜及び接着斑形

成タンパク質の数理モデルの構築を行う．これにより，

細胞外からの力学的・生化学的シグナルに対する細胞

内リモデリング過程を解析可能となり，細胞の機能的

適応過程におけるメカノトランスダクションをその分

子的実態に基づき，明らかにすることが可能になると

期待する． 

 

６． RICC の継続利用を希望の場合は、これまで利用

した状況（どの程度研究が進んだか、研究におい

てどこまで計算出来て、何が出来ていないか）や、

継続して利用する際に行う具体的な内容 

 

 細胞内の 0.5μm スケールの解像度から細胞１個体ス

ケールまでのアクトミオシンネットワークの構造変化

の解析が可能な数理モデルの構築を行った．力学刺激

と生化学応答との関連や，一連のメカノトランスダク

ションによる細胞の機能的適応のメカニズム解明を行

うために，今後の課題として，細胞の境界条件となる

細胞膜及び接着斑や細胞内の調節タンパク質の拡散及

びそれらの機能についての数理モデリングが必要であ

る．このためには，一度，ファインスケールに立ち戻

り，原子レベルまたはタンパク質プロトマーレベルの

情報から，タンパク質間相互作用の粗視化モデリング

を行う必要がある．その準備として，全原子分動力学

法及びブラウン動力学法による粗視化アクチンモデル

の構築を現在行っている．特に，分子レベルのメカノ

センシングの機構について，新しい数理モデルが得ら

れつつある． 

     

Initial state     10,000 steps    50,000 steps 

Fig. 1 Actomyosin network were rearranged by 

processive myosin movements. Snapshots were 

displayed at the myosin density fraction, λ = 0. 
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Fig. 2 Myosin-generated force involved with 

actomyosin network structure as a function of the 

density fraction of myosin, λ. 

次年度の継続的な課題として，アクトミオシンネッ

トワークモデルとファインスケールのアクチンモデル

のカップリング，特に分子レベルのメカノセンシング

機構を考慮することが挙げられる．これにより，細胞

１個体レベルのアクトミオシンネットワークとしての

力学刺激に対する適応現象がコンピュータにより再現

可能となると期待される．また，計算機ソフトウェア

としての観点からは，実装用コードは大規模並列化さ

れていないため，細胞１個体スケールに迫るシミュレ

ーションを実効可能な並列化効率を得られるようなコ

ード開発を行う必要がある． 
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