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Ⅰ SPring-8 蛋白質結晶構造解析ビームラインの高度化研究 

Research and Development for SPring-8 Structural Biology Beamlines 
 

山本雅貴・吾郷日出夫 
Yamamoto, M., Ago, H. 

 
タンパク質結晶からの高精度構造解析のために SPring-8 構造生物学用ビームラインでは、微小結晶

や超分子複合体の巨大格子結晶など解析対象の拡大と構造決定の簡便・迅速化を目指したビームライ

ンの高度化研究を進めている。微小結晶構造解析では、1µm 集光ビームを実現した BL32XU において

微小結晶からの迅速高精度データ収集を目指して、結晶ループの自動識別ソフト（INOCC）・回折セ

ンタリンデータからの自動結晶センタリングシステム（SHIKA）や測定条件の最適化システム

（KUMA）、さらには複数結晶からの回折データ処理システム（KAMO）を統合した全自動パイプラ

イン（Zoo）を構築して、2〜3 ミクロンの微小タンパク質結晶からの全自動データ収集・処理の研究

を進めている。これらの迅速高精度測定法により、膜タンパク質等ミクロンオーダサイズの高難度微

小結晶からの構造解析および測定・解析手法のレベル向上に努めている。また、ビームラインの回折

計に組み込む顕微分光装置や室温での結晶状態を制御する湿度制御結晶マウント法（HAG 法）の開発

を進めており、反応中間体等の構造機能相関研究に向けた技術開発を進めるとともに、遠隔地からの

SPring-8 利用を促進するために、リモートアクセス技術と大容量化した試料交換ロボットによる効率

的なユーザー利用実験を進めている。 
 

 

 Ⅱ 蛋白質結晶構造解析での新規解析手法の開発 
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SPring-8 の超高輝度放射光は、タンパク質微小結晶からの構造解析やタンパク質の機能解明に向け

た精密構造解析を可能にした。しかし、超高輝度放射光によるタンパク質の放射線損傷は構造解析に

とって最大の障害となっている。そこで、放射線損傷を低減した回折強度測定を可能にするため、ヘ

リカルデータ収集法に加え、さらなる微小結晶からのデータ収集を可能にする放射光ビームラインで

の serial synchrotron crystallography (SSX)の技術開発を開発を進めている。また、X 線自由電子レ

ーザー施設 SACLA の超高輝度極短パルス X 線を活用し、既存の放射光を使った構造解析では放射線

損傷の影響が無視できないタンパク質について、分子機能を反映した無損傷結晶構造が決定できる無



損傷Ｘ線結晶構造解析法を開発するとともに、これらの新規技術を応用して酵素反応の中間体構造を

捉えるためポンプ‐プローブ法やクライオトラップ法による反応中間体構造解析にも取組んでいる。 
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シリアル結晶学における重原子誘導体を用いた位相決定, 平成27年度日本結晶学会年会及び総

会, 大阪府, 10月 (2015) 
Ⅱ-10 上野剛（理研）・平田邦生（理研）・吾郷日出夫・村上博則（JASRI）・馬場清喜（JASRI）・島

田敦広・熊坂崇（JASRI）・伊藤－新澤恭子・吉川信也・月原冨武・山本雅貴：常温嫌気結晶試

料の動的構造解析へ向けた自動サンプルチェンジャーSPACEの高度化, 平成27年度日本結晶



学会年会及び総会, 大阪府, 10月 (2015) 
Ⅱ-11 西田拓真・當舍武彦（理研）・杉本宏（理研）・木村哲就（理研）・平田邦生（理研）・上野剛（理

研）・吾郷日出夫・山本雅貴・城宜嗣・久保稔（理研）：SACLAを用いた脱窒カビ由来NO還元

酵素の基質結合型無損傷X線結晶構造解析, 平成27年度日本結晶学会年会及び総会, 大阪府, 10
月 (2015) 

Ⅱ-12 山下恵太郎（理研）・潘東青（京都大）・菅原道泰（理研）・吾郷日出夫・ 山本雅貴・ 中津亨（京

都大）：重原子誘導体を利用したシリアルフェムト秒結晶学による新規構造決定, 第53回日本生

物物理学会年会,金沢市, 9月 (2015) 
Ⅱ-13 吾郷日出夫・平田邦生（理研）・上野剛（理研）・山本雅貴・伊藤-新澤恭子・月原冨武・吉川信

也・菅倫寛（岡山大）・秋田総理（岡山大）・沈建仁（岡山大）：巨大タンパク質の高分解能・無

損傷結晶構造解析が可能なフェムト秒Ｘ線結晶構造解析法の開発, 第53回日本生物物理学会年

会,金沢市, 9月 (2015)  
Ⅱ-14 菅倫寛（岡山大）・秋田総理（岡山大）・平田邦生（理研）・上野剛（理研）・村上博則（JASRI）・

中島芳樹（岡山大）・清水哲哉（岡山大）・山下恵太郎（理研）・山本雅貴・吾郷日出夫・沈建仁 
（岡山大）：X 線自由電子レーザーによって明らかにされた光化学系 II 複合体の 1.95Å 分解能

での無損傷構造, 第53回日本生物物理学会年会,金沢市, 9月 (2015) 
Ⅱ-15 山本雅貴：SACLA による無損傷X 線結晶構造解析, 第53回日本生物物理学会年会,金沢市, 9月 

(2015) 
 
 
科学研究費補助金等 
1  文部科学省  創薬等支援技術基盤プラットフォーム（平成24～28年度） 

研究課題     創薬等支援のためのタンパク質立体構造解析総合技術基盤プラットフォーム 
による支援と高度化 

研究分担者  山本雅貴  
2  文部科学省  X 線自由電子レーザー重点戦略研究課題 （平成 24～28 年度） 

研究課題    SACLA における低温Ｘ線回折イメージング実験の展開と標準化 
（クライオ試料固定照射装置の半自動化とイメージング実験） 

研究分担者   山本雅貴  
3  文部科学省  X 線自由電子レーザー重点戦略研究課題 （平成 24～28 年度） 

研究課題      無損傷・動的結晶構造解析による生体エネルギー変換過程の可視化 
研究代表者   吾郷日出夫  

4  （独）日本学術振興会 科学研究費助成事業基盤研究（B） （平成 27～29 年度） 
研究課題      脂質性情報伝達物質を産生する膜タンパク質の脂溶性分子認識機構の解明 
研究代表者   吾郷日出夫  


