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微生物型ロドプシン TRの X線結晶構造解析 

Structural study of bacterial thermophilic rhodopsin. 
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1   はじめに 

 
ロドプシン類は生物の光受容に用いられる膜タン

パク質の一種であり, 分子内に色素分子(レチナール)
を内包している.  微生物型ロドプシンの中で最も高
い安定性を持つのがサーモフィリックロドプシン

(TR)である. TR は緑色光を吸収してプロトンポンプ
として機能, 75℃で 4 時間熱しても約 80%が活性を
保ち続ける. TR の安定化メカニズムを解明すること
により, 他のロドプシンの安定化への貢献につなが
ると期待される.  
本研究では上記の背景をふまえ, TR の立体構造の

解明をこころみた.  

2   実験                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                     
TR の結晶化には大腸菌発現系により発現・精製し
た蛋白質サンプルを用いた.  TR結晶はモノオレイン
を用いた LCP 法により得られた. X 線回折実験は波
長 1.1Å で行い, 得られた回折データは XDS で指数
付 け ・ 積 分 ・ ス ケ ー リ ン グ 処 理 し た 後 , 
xanthorhodopsin (XR)の立体構造をモデル分子として
Phaser で分子置換法による位相決定を行った. 分子
モデリングには Cootを使用し, 構造精密化は Phenix 
refine, Refmac5で行った. 

 

3   結果および考察 
LCP 法により得られた TR の結晶は空間群 P1 に

属しており , 格子定数は a= 62.937Å, b=67.149 Å, 
c=74.616 Å, α=116.774˚ β= 115.633˚, γ= 90.932˚ で
あった. この結晶について分解能 3.3 Å程度の回折デ
ータセットを取得した. 現在構造精密化を進めてい
る(Rwork= 0.281, Rfree= 0. 377).  

 
 

 
図 1：TRの結晶 

 

 
図 2：TRの電子密度 

 

4   まとめ 
TR の結晶化を行い, 分子置換法により初期位相を

決定した。 
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