
NW12A 

高圧蛋白質結晶構造解析 
Structural analysis of protein crystals  

under high pressure 
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高圧蛋白質結晶構造解析は，ダ

イヤモンドアンビルセル（DAC）
を用いて蛋白質結晶に 100 MPa か

ら 1 GPa 程度の高圧力をかけた状

態で X 線結晶構造解析を行う手法

である．我々は，それを用いて好

圧生物の酵素の耐圧性や，蛋白質

の圧力変性の分子メカニズムを解

明することを目的としている． 
マリアナ海溝等の深海に生息す

る好圧生物はその現場の圧力に適

応した生命維持システムを備えて

いる．Shewanella 属細菌には，常圧

菌である S. oneidensis MR-1 や，マ

リアナ海溝に生息する絶対好圧菌

S. benthica DB21MT-2 などが知ら

れている．これらの常圧菌と好圧

菌由来の酵素 3-イソプロピルリン

ゴ酸脱水素酵素(IPMDH)について

は既に高圧下における酵素活性測

定がなされており，細菌の至的生

育圧力と酵素の耐圧性には正の相

関関係があることが報告されてい

る 1)． 
圧力が溶液中の反応に及ぼす影

響は，反応の進行に伴う体積変化

と圧力の関係で説明される．従っ

て好圧生物の酵素の耐圧性を分子

レベルで説明するには，酵素反応

進行の各状態の高圧構造が必要で

ある．我々は常圧菌と好圧菌由来

IPMDH の基質複合体について，2 Å
前後の分解能での高圧構造解析に

成功した．現在アポ状態の高圧構

造解析に着手している． 
蛋白質の圧力変性は，加圧によ

る蛋白質内部への水分子の侵入が

引き金であるとされている．これ

を支持する計算機シミュレーショ

ンの結果も報告されている 2)．しか

しながら実際に水分子の侵入を実

験的に観察した例は未だ無い．水

分子の構造情報を原子分解能で直

接観測可能な高圧蛋白質結晶構造

解析が期待される．  
高圧蛋白質結晶構造解析の実験

上の困難として，圧力による溶解

度の変化に伴なう結晶の溶解，圧

力媒体が液体であることによる結

晶の易動性，DAC の限られた開口

角でのデータ収集等が挙げられる．

当日はこれらの問題点への対処方

法についても発表する． 
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