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生体中で働く機能性分子について、分子構造変化の詳細をリアルタイムで観測することは未だ容易ではないが、もしそれ

が観測できるようになれば、構造変形を伴う機能性分子が生体内でどのような機構で役割を遂げているのかを明らかにする

ことができると期待される。本講演では、一酸化炭素（CO）をリガンドとして結合させた貝類（Scapharca inaequivalvis）の2量体

ヘモグロビン（HbI）について、ポンプ‐プローブX線溶液散乱法によって明らかになった構造ダイナミクスの詳細[1,2]と、その測

定手法について紹介する。HbI の CO の解離・再結合過程では独立な 3 つの中間状態を経て、サブユニット間に存在する水

分子の出入りが観測され、リガンドの解離に伴う水和構造の変化が観測された。この実験は、PF-AR の通年シングルバンチ

運転を利用し、放射光のパルス性を生かした、時間分解実験専用ビームライン NW14A[3]にて、測定が行われたが、同様の

系について X 線自由電子レーザー（SACLA）でのフェムト秒パルス X 線を用いたダイナミクス観測にも成功している。 

また、単結晶構造解析によって生体分子の構造ダイナミクス観測を試みる系についても紹介する予定である。HbI 同様、

CO 結合型のヘムタンパク質、ミオグロビンや 4 量体ヘモグロビンについても、光照射によって CO の解離を起こさせることが

可能であるため[4,5]、原理的にはポンプ‐プローブ X 線結晶構造解析法を適用する事が可能である。 
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