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1   はじめに 

結晶とは、原子や分子が規則正しく配列した固体

状態のことを示す。1992年に世界結晶学連合は X線

や電子線などを照射したとき、回折パターンが明瞭

に生じる固体を結晶として公式に定義している[1]。

一般に結晶の形として、例えば氷の結晶は六回対称

を持つ形状、塩（塩化ナトリウム）の結晶は立方体

など、物質固有の結晶学的に安定で平滑な結晶面か

ら構成される。しかし、一見すると不安定であるに

もかかわらず、世の中にはねじれた形を持つ結晶が

多くあることが古くから知られている[2]。 

最近、我々はタンパク質の結晶がわずかにねじれ

ていることを発見し、この“ねじれ”が非対称な形

状を有する分子から構成されたすべての結晶に存在

する、結晶本来の性質である可能性を提案した[3]。

一方、転位などの格子欠陥や“ねじれ”が一切存在

しない完全結晶の性質を示すタンパク質結晶がある

ことも報告してきた[4,5]。しかし、なぜねじれた結

晶になるのか、完全結晶になるのか、その原理は未

解明であった。 

本研究では、これまで完全結晶として明らかとな

ったグルコースイソメラーゼ結晶（以下、GI 結晶）

の結晶多形に着目した。GI 結晶は GI 分子の積層が

わずかに異なった I222（以下、I-GI 結晶）と P21212

（以下、P-GI 結晶）の空間群を持つ結晶多形が存在

する。これまで、I-GI 結晶は完全結晶に匹敵する極

めて高い品質を持つ結晶であることが分かっている

[4]。結果として、P-GI結晶は高い完全性を持ちなが

らわずかにねじれていることが明らかとなったので

報告する。 

 

2   実験 

本測定で用いたP-GI結晶の結晶化には硫酸アンモ

ニウムを沈殿剤として用い、Tris 塩酸塩の緩衝条件

の下で育成した。GI 濃度、沈殿剤濃度を制御するこ

とで任意の過飽和度における結晶成長を行った。 

デジタル X線トポグラフィ測定は PFの BL-14Bお

よび BL-20B にて室温で行った。結晶に対するハン

ドリングダメージを避けるため、アクリルで作成し

た試料ホルダー内で結晶を作製し、ホルダーごとゴ

ニオメーターに固定し、回折の測定を行った。両

BLにおいて、二結晶分光器で単色化された 1.2 Åの

単色 X線を入射 X線として使用した。また、結晶を

微小回転させながら、高分解能 X 線 CCD カメラ

（Photonic Science X-RAY FDI 1.00:1）を用いて、測

定反射指数のブラッグ角近傍のトポグラフ像を連続

的に取得した。得られた連続像から、回折角度位置

の変化および局所的な回折角度曲線の半値幅を評価

した。 

 

3   結果および考察 

 図 1は P-GI結晶のデジタルX線トポグラフ像と回

折角度位置のマッピングを示している。I-GI 結晶と

同じく転位に代表される結晶欠陥が存在せず、極め

て品質が高いことが明らかとなった。一方、結晶の

回転軸に沿って X 線回折位置が変化する特異なふる

まいが観測された。このふるまいは 10-6
 ~ 10-5 º/µm

程のわずかな“ねじれ”に起因している。これは、

本研究グループが報告した鶏卵白リゾチーム結晶の

微小な“ねじれ”以下の大きさである。 

 

 
図 1 P-GI結晶の (a) デジタル X線トポグラフ像と 

(b) 回折角度位置のマッピング図[6]． 

 

 興味深いことに、結晶がねじれているにもかかわ

らず、I-GI 結晶と同様に結晶の完全性を由来とする

X 線の動力学的回折現象が観測された。図 2 は、P-

GI 結晶の回折強度曲線を示している。回折強度曲線

の振動は動力学的回折効果に由来している。このよ

うな動力学的回折現象はダイヤモンドや Si結晶、そ

して先述の I-GI 結晶など、極めて完全性の高い限ら

れた結晶でしか観察されていない。しかし、P-GI 結

晶で観測されたふるまいは、X 線の動力学的回折理

論から予測されるふるまいからわずかにずれている

ことが分かった。さらに、結晶のねじれが大きいほ

ど、動力学的回折理論からのずれが大きくなること

が明らかとなった。これは P-GI 結晶の不完全性が

“ねじれ”に起因していることを示している。すな

わち、“ねじれ”が結晶の不完全性として残された
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最後の欠陥であり、“ねじれ”の制御が結晶の品質

制御に重要であることを示している。 

 

 
図 2 (a) P-GI結晶の回折強度曲線の実測値と理論

値，(b) ねじれの大きさと回折強度曲線の理論値

との相関 [6]． 

 

図 3は I-GI結晶と P-GI結晶の結晶構造を示してい

る。結晶構造データより、完全結晶である I-GI 結晶

のGI分子間の接触（相互作用）は等方的である一方、

ねじれ結晶である P-GI結晶では分子間接触が異方的

であることが分かった。結晶の“ねじれ”の原因に

ついて、これまでいくつかメカニズムが提案されて

いるが、そのほとんどが温度や圧力などの外的な環

境因子により説明されている[7]。一方、これまで本

研究グループが発見したタンパク質結晶の微小な

“ねじれ”の起源は、結晶を構成するタンパク質分

子の形状に由来することを考察している[5]。本研究

により、同一分子から完全結晶とねじれ結晶が観測

されたことで、ねじれの起源として分子間接触の異

方性を提案することができる。また、結晶を構成す

る分子を由来とするより原理的で本質的な“ねじれ”

のメカニズムとして注目される理論モデル

「geometrical frustration（幾何学的フラストレーショ

ン）」を改善できる重要な実験的証拠となる可能性

もある。 

 

 
図 3 (a) I-GI結晶と (b) P-GI結晶の結晶構造， 

(c)簡易的に描いた各 GI結晶の構造 [6]． 

 

 

 

4   まとめ 

本研究では、同一のタンパク質を用いて、完全結

晶とねじれ結晶の存在を明らかにした。デジタル X

線トポグラフィによるロッキングカーブイメージン

グの回折理論に基づいた解析から、微小な“ねじれ”

が結晶に取り残された最後の結晶欠陥であることが

明らかとなった。また、結晶構造情報から、その

“ねじれ”の起源として、結晶を構成する分子間の

異方的な接触（相互作用）であることが示唆され、

“ねじれ”の原理解明に一歩前進したといえる。タ

ンパク質をはじめとした分子性結晶の“ねじれ”の

制御により、新薬開発のための単結晶構造解析のみ

ならず、材料の開発促進が期待される。 
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