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　SeeSARは、メディシナルケミストがSBDDを行うため
に必要な情報を可視化し、マウス操作だけで極めて直
感 的 に分 子 設 計 が 可能 なリード最 適 化ツールです 。
SeeSARには以下のような機能が搭載されています。

1. 原子レベルで結合自由エネルギーを評価
　各原子におけるリガンド－受容体間の脱水和自由エネ
ルギー（Desolvation）と水素結合エネルギー（Interaction）
の合算値としてΔGを評価し、その寄与の大きさを原子
ごとに視覚的に表現します（VisualΔG：球の色と大きさ
で表現（図1））。VisualΔGを評価に用いることで、例えば、
疎水性相互作用を視覚的かつ定量的に把握することがで
きます。また、リガンド原子ごとのΔGを可視化すること
で、リガンド結合の安定性の根拠を知ることができます。

2. ねじれ角の妥当性評価3）

　CSDデータベースの結晶構造から得た化合物のジオメ
トリーデータと比較してねじれ角の出現頻度を提示し、
ねじれ角の妥当性を解析します（図2）。結晶構造におけ
る不自然な部分をチェックできます。

3. さまざまなプロパティに基づく解析
　リガンド候補構造のランキングリストはほんの数秒で
得られます。これにより迅速で合理的なSAR解析を可能
にし、次に行うべきことを即座に見つけることができます。
リストはSeeSARによって算出した親和力、logP、TPSA、

LE（Ligand Efficiency、 Affinityを重原子数で割ったも
の）、LLE（Lipophilic LE）、またはSDファイル内に保存され
た他のプロパティを用いて、並べ替えることができます。

4. 置換基付加可能な空間を自動検出
　SeeSARはポケット内の空間を自動的に検出します

（図3）。この隙間を利用してリガンドを改変することで、
より受容体と適合するリガンド候補構造を設計すること
が可能です。

5. 水素原子付加状態の最適化
　ProToss 4）によるプロトン化/脱プロトン化、OH、NHの
回転、互変異性体の選択、側鎖アミドのフリップを考慮し
た精度の高い水素原子付加を高速に実行します。

　リガンドの親和力を向上させるためには図4のような
操作を行います。この例では、ΔGの値が正（赤）の窒素
原子を硫黄原子に変更することでΔGが負（緑）に変わ
り、分子全体の親和性であるEstimated Affinityが改善
されています。またLEも改善されています。
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独BioSolveIT社からメディシナルケミストのための対話型SBDDツール「SeeSAR」がリリースされました。
SeeSARは、バイエル社、ハンブルグ大学、そしてBioSolveIT社で共同で開発された“Hydeテクノロジー”1,2）

を搭載しており、原子単位での結合自由エネルギーを即座に算出します。SeeSARを使えば、受容体ポケット
にリガンドが結合する際に生じる脱水和を考慮したリード最適化ができます。SeeSARに搭載されたエディ
ターを用いて、簡単なマウス操作だけで、対話的に分子設計を行うことができます。

■ SeeSARによるリード最適化

図1　VisualΔGの表示（PDB ID： 1HPV）
（赤はΔGが正の値、緑はΔGが負の値を示す）

図2　ねじれ角の妥当性評価
（出現頻度は低（赤）、中（黄）、高（緑）で

  表現）

図3　置換基付加が可能な領域を自動探索（PDB ID： 3D7Z）

図4　SeeSARによる分子改変（PDB ID： 3D7Z）

図1　登録・編集画面

図2　公開範囲

■ 管理項目
　CLISSでは研究者の思考や実験の順序に沿ってレポー
トを記録できるように一般的な学術論文の様式に則っ
ています（図1）。シンプルな構成なので、どこに何を記入
したらよいかを迷うことはありません。また、登録したレ
ポートは閲覧しやすく情報の再利用が容易になります。

　これらに該当しないデータは、備考欄に入力するか、
ファイル添 付します 。ファイル内に書かれているキー
ワードでも検索できるため、登録した情報を余すことな
く活用できます。

■ 登録済みレポートのコピー機能 
　同じ系列の実験や再実験を行う場合、実験の材料や
手法などは毎回ほとんど変わりません。このようなとき
に便利な機能がコピーです。以前のレポートのデータが
転記された状態で新規レポートを起票できるので、編集
箇所が少なくて済み、レポートを書く手間を大幅に削減
できます。

　実験レポートには3段階の公開範囲を設定できます
（図2）。

■ 自分のみ
　実験レポートを一気に完成させることは稀でしょう。

「自分のみ」は登録者本人のみがアクセスできる状態で
あるため、自分のペースでレポートを仕上げることがで
きます。

■ グループのみ
　完成したレポートは、公開範囲を「グループのみ」にする
ことで、同じグループのメンバーから閲覧できるようになり
ます。特定のグループ内での情報共有が可能になります。
■ 全体
　グループに関わらず、同じCLISSの全利用者と共有し
たいレポートについては、グループ リーダーが公開範囲
を「全体」に変更できます。レポートの利用頻度が高まり
ます。

■ すぐに手軽に利用
　利用契約が完了すれば、すぐにでもCLISSを利用でき
ます。アプリケーションをインストールする必要がなく、
Webブラウザーだけで手軽に利用できます。
■ 資産が不要
　クラウドサービスであるため、ハードウェアやソフト
ウェアライセンスといった初期投資が必要ありません。
■ IT管理者が不要 
　サーバーの管理やバックアップがすべてサービスに含ま
れます。セキュリティパッチ適用や機器の不具合対応と
いったメンテナンスのためのIT管理者を確保する必要が
ありませんので、すべての研究員が本業に専念できます。
■ 安全かつ堅牢
　CLISSの基盤であるAmazon Web Services（AWS）の
データセンターは、金融機関でも利用されている安全性、
耐久性に優れた技術プラットフォームです。
　また、端末とCLISSとの通信はすべて暗号化されてい
ますので、たとえ傍受されてもその内容が漏えいするこ
とはありません。

　CLISSは手軽に研究情報の管理をして、情報共有を図
ることができますので、ノウハウの蓄積やアイデアの創
出に貢献します。各種資産を保有しなくても済むため、
短期間のプロジェクトにも最適です。
　30日間の無料トライアルができます。こちらのフォー
ムより、お気軽にお申し込みください。
　https://secure.rsi.co.jp/kagaku/cs/contact/request_
research.html
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