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研究成果の概要（和文）：プロテインAの溶液内の構造を，主にX線溶液散乱法とMD計算の知識を統合して求め
た。試料としては、野生型だけでなく、一部をより安定化するように改変したC5d、さらにやや慣性半径の小さ
くなる C5n1 の3種を用い，酸性，中性におけるそれぞれの構造を調べた。
　結果は、MDで計算した結果と非常によく一致した。このことは，通常の球状たんぱく質とは異なり，５つある
ドメインがそれぞれあまりストレスをかけないで，弱い結合で構造を保っていることを示唆している。
　次に プロテインAと免疫グロブリンIgGのFc端との相互作用を測定し，SVD法により複合体のみの散乱曲線を求
めた。この構造の決定は今後の課題である。

研究成果の概要（英文）： Protein A is oftein used for preparation of immunoglobulins. However, its 
conformation is solution has not known. We have used X-ray solution scattering method for obtaining 
the conformation of protein A and its derivatives.
 Results are also compared with the structure predicted by molecular dynamics, which gives the very 
good coincidence. This result suggests the protein A takes the relaxed conformaton without the 
stress. 
  We have also done X-ray solution scattering study on the complex of protein A and Fc fragment of 
Immunoglobulin, and successfully obtained the scattering profile of the complex. Further analysis 
should be done.

研究分野： X線溶液散乱

キーワード： ｘ線溶液散乱　プロテインA　蛋白質の溶液内構造　免疫グロブリン
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(3)  C5dと Fc fragment 複合系の構造  

この実験は，主にあいちシンクロトロン

研究センターで行った。条件は pH7.4の

場合のみ行った。 

 

混合溶液の Guinier 解析では、小角で綺

麗な直線が得られ, C5d，Fc 単成分の時

に比べ、大きな慣性半径の値が得られた。

複合体形成の影響とみられる。ただし、

直線にはなったが複数の成分が混在して

いるはずである。 

混合溶液での I0/(C・Mw)の値は単成分

の場合より大きくなり、このことも分子

量の大きな複合体の存在を示唆している。 

モル比 1:0.25 の場合は 1:0.05,  1:0.15

に比べ更に大きな慣性半径が得られた。

ゲル濾過実験の結果を照らし合わせると、

分子比で 1:2 など更に大きな複合体を形

成している影響と思われる 

 
(4) 複合体に関する検討 

C5d、Fc のモル比が 1:0.05 のサンプル

に関し、Fcは全て 1:1複合体になってい

ると仮定する。 

混合系の散乱曲線からC5dの散乱曲線

を濃度を考慮して引くことにより 1:1 複

合体の散乱曲線を推定してみる。結果は 

 Rg～61Å 

 I0/(CMw) ～1.48E-02 

が得られた。 

 

(5) おわりに 

 今回の研究で次のようなことが解明さ

れた。 

1) protein A の溶液内構造を MD で

予測した結果が，X線溶液散乱の実験結果

M w (kD a) C (m g/m l)I0/(C・M w )

C 5d 33.4 37.7 ±0.4 5.50 1.46x10-2

Fc 51.8 29.7 ±0.8 2.53 1.28x10-2

43.9 ±0.5 5.42 1.70x10-2

Fc/C 5d= 0.15/1 (モル比） 43.4 ±0.2 6.06 2.60x10-2

50.9 ±0.2 6.66 3.59x10-2

Fc/C 5d= 0.05/1 (モル比）

Fc/C 5d= 0.25/1 (モル比）

Rg(A)

図 5．実験値(赤)とモデル計算（青）の

散乱曲線の比較 

図 6．実験値(赤)とモデル計算（青）の

Kratky plotの比較 

図 7．C5d_md

の構造 



と合致するところまで，得られた。

2) 

との複合体の散乱曲線から，複合体だけの

部分の散乱曲線を求めることができた。
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