
1．まえがき

東芝デジタルソリューションズ（株）は，量子インスパイ
アード最適化ソリューションSQBM+™の最初に取り組むべ
き有力な適用分野として，金融・創薬・化学を選定し，適
用事例の創出に尽力している。その一環として，2021年の
東芝イノベーションプログラムにおいて，創薬スタートアッ
プ企業である（株）Revorf及びアヘッド・バイオコンピュー
ティング（株）の参加を得て，アロステリック創薬（注1）への
SQBM+™の適用に取り組んだ⑴。
ここでは，その概要と，今後の展望について述べる。

2．量子関連技術の創薬分野への適用

量子コンピューターの有望な適用分野の一つとして，創
薬がある⑵。新薬が市場に投入されるまでに，基礎研究か
ら，非臨床試験，臨床試験，承認・販売というプロセスで
10年単位の時間を要し，この間の投資金額は膨大である。
これをより効率的に進めるために，IT（情報技術）による支

援が求められている。量子コンピューターは，本格的に使
われるようになる2035年から2050年の間に，ITによる創
薬の支援で400 ～ 800億ドルの付加価値を生むと見積もら
れている。現在は，量子化学シミュレーションや，分子の
安定性予測などが考えられており，創薬候補の選択や，有
害作用の特定，個別化医療などへの応用が期待される。

3．アロステリック創薬へのSQBM+™の適用

アロステリック創薬では，標的タンパク質に特異的に作用
する薬剤を創出することが可能であり，活性部位の構造か
ら創薬の対象として適さないとされていたタンパク質を，創
薬の対象の候補として見いだせることが特長である。一方
で，動的な構造を取るアロステリック制御部位の同定には
膨大な数のin vitro実験が必要であり，これを計算によっ
て代替する手法の確立がアロステリック創薬の最重要課題と
なっていた。アロステリック制御部位を計算で同定する既存
手法としては，分子動力学法⑶や，タンパク質の3次元構造
をネットワークモデルとして表現し予測する手法⑷などがある
が，前者は計算コストが非常に大きく，後者は予測精度が
不十分であった。
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創薬分野は，投資コストの削減と，開発プロセスをより効率的に進めることが求められており，量子コンピューターの有
望な適用分野の一つである。
東芝デジタルソリューションズ（株）は，（株）Revorfと共同で，量子インスパイアード最適化ソリューションSQBM+™を
用いることで，タンパク質のアロステリック制御を従来手法に比べてより高精度に予測する計算創薬の手法を開発した。これ
により，創薬が困難であったタンパク質を創薬対象とすることが可能になり，従来は治療が難しいとされていた疾患に対して
も医薬品開発の可能性を広げることができる。今後，in vitro実験（試験管や培養器内での実験）による実証を行い，創薬
プロセスでのこの手法の有効性を検証する。

In the area of drug discovery, quantum computing technologies hold promise as a means of reducing the investment costs and promoting the 

eff iciency of drug discovery processes.

Toshiba Digital Solutions Corporation, in cooperation with Revorf Co., Ltd., has developed a computational drug discovery method to predict the 

allosteric regulation of proteins with higher accuracy compared with conventional methods. The newly developed method uses SQBM+™, a quantum-

inspired optimization solution based on the Simulated Bifurcation Machine (SBM). This method caters to the demand for the application of proteins 

that have been considered diff icult to target in drug discovery up to now, in order to expand the possibilities of pharmaceutical development for 

diff icult-to-treat diseases. As the next step, we are working toward verification of the eff ectiveness of this method in drug discovery processes 

through in-vitro experiments.

（注1） タンパク質の活性部位ではない領域による機能調節がアロステリック制御
であり，この制御機構に着目した創薬技術。



これを解決するために，SQBM+™を用いて高精度にアロ
ステリック制御を予測する手法を開発した（図1）。その手
順は次のとおりである。①タンパク質の立体構造からアミノ
酸残基間の相互作用を反映したグラフを構築する。アロステ
リック制御は，アロステリック制御部位に対する入力シグナ
ルの活性部位への伝達としてモデル化し，その伝達経路（ア
ロステリック経路）を予測する。②アロステリック経路の可能
性を示す関数を定義し，これを最大化する組み合わせ最適
化問題を設計する。③組み合わせ最適化問題をSQBM+™

で解き，その結果からアロステリック制御に影響を与えるア
ミノ酸残基を予測する。
この手法を用いてアロステリック制御を予測した一例とし

て，細胞のがん化に大きく関与するタンパク質であるKRAS
の結果を示す（図2）。KRASはI36残基を中心とした活性
部位でエフェクター分子と反応し，細胞増殖などのシグナル
を伝達する。この反応はV14残基を中心とした領域によりア
ロステリック制御されているが，野生型KRASのG12残基

がシステインに変異すると（G12C変異），このアロステリッ
ク制御に変化が生じ，細胞のがん化を引き起こすことが実
験的に知られている⑸。図2ではG12C変異によって変異残
基（C12）を通る新しいアロステリック経路（図中太線）が検
出されており，上述した既知のアロステリック制御の変化と
矛盾しない予測結果が導出された。
ほかにも，複数のタンパク質に対して同様の予測を行い，

この手法の有用性を確認した。

4．あとがき

SQBM+™を用いた計算による，アロステリック制御の予
測の可能性を検証した。今後，これまでアロステリック制御
が十分研究されていない新たなタンパク質を対象に，この
手法による予測をin vitro実験で検証して有効性を確認し，
より高度な予測ができるよう計算手法の高度化に取り組んで
いく。
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図1．アロステリック制御の予測の流れ 
タンパク質からグラフを構築し，グラフ上にモデル化されるアロステリック制
御をSQBM+™で予測する。
Flow of processes to predict allosteric regulation of protein
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図2．アミノ酸変異によるアロステリック制御機構の変化
一部のアミノ酸が変異した右の構造では，変異前には見られなかったアロス
テリック制御が発見された。
Change in allosteric regulation caused by amino acid mutation
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