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1. 研究目的 
生体高分子の静的並びに動的三次元構造は
生命に係わる全ての機能や維持機構を理解す
るための基礎であり、それを分子の大きさに拘
わらず解析できる方法は X 線結晶構造解析以
外には無い。そのために最も重要である回折デ
ータ収集に関する開発を下記のように推進し
た。 
（１）大型イメージングプレートを用いた放射
光利用自動データ収集システムの開発
（坂部知平、坂部貴和子、佐々木教祐、渡
邉信久、鈴木守、東常行） 

（２）連続露光が可能なアレイ状 CCD 型 X 線
検出器の開発（雨宮慶幸） 

（３）宇宙の微小重力場を利用して正確なタン
パク質構造を構築すること（相原茂夫） 

 
2. 研究成果概要 

2.1 大型イメージングプレートを用いた放射光
利用自動データ収集システムの開発 

1. 本装置は分光器、カメラ部、読取部、消去部、
搬送部、制御部と高安全性・高速ネットワー
ク、大型データサーバー、データ処理部等か
らなり、放射光の特徴を最大限に利用した全
く新しいタイプの完全自動データ収集システ
ムである。 

2. 完全円筒のカセットを導入し１カセット上に
最高 36フレーム記録でき、それらのイメージ
を５個の読取ヘッドを備えた読取部で僅か 4
分 38秒で読み出す。 

3. ワイセンベルグモードが使用でき、１フレー
ム当たり振動角 10度以上記録可能。 

4. 8,600 X-ray photonに対し r.m.エラーは 1.5％で
あり、高精度を備えた装置である。 

5. 波長１Åを使用した場合、最高分解能；0.57
Åまでのデータ収集が可能である。 

6. カメラ半径が 400mmあり、格子定数が 300Å
迄はまず問題なくデータ収集が可能である。 

7. ダイナミックレンジが６桁ある。 

8. 測定からデータプロセスまで一貫して自動化
されている。 

 

9. 大型データサーバを含む安全性の高い高速ネ
ットワークに結合されている。 

10. この他、自動軸立て機能、自動光軸合わせ機
能、低温吹き付け装置等が備わっている。 

11. 将来性として、本装置はフレーム交換速度が
大きいがこれを更に加速し、高輝度 X線源に
設置し、ラウエ法より極めて一般性のある単
色X線を用いた秒オーダーの時分割X線解析
に応用できる。本装置は測定精度が良いので、
今流行りの多重異常分散法（MAD)を乗り越え
更に時間の掛からない単一異常分散法の適用
が可能になる。 
 

2.2 連続露光が可能なアレイ状CCD型X線検出
器の開発 
シンクロトン放射 X線を用いたﾀﾝﾊﾟｸ質結晶
構造解析では､10～20秒程度の短時間で１枚の
X線回折像を測定することができるので、測定
のさらなる迅速化を実現するためには高感度
でしかも短時間で X 線回折像を読み出すこと
ができる X 線検出器の開発が望まれている。
我々は18個のCCDをアレイ状に並べたアレイ
状 CCD型 X線検出器の開発を行い、露光と読
み取りが同時にできる高感度かつ高速の X 線
検出器の開発を行った。従来の CCD型 X線検
出器では２～５秒程度の画像読み取り時間を



必要とするが、我々の開発した検出器では一つ
の CCD を露光領域と蓄積領域とに分割して用
いるため、X線露光中にデータの読み出しを同
時に行うことができ、画像読み取り時間はゼロ
であることが大きな特徴である。この検出器を
用いると試料結晶を連続回転しながら測定を
行うことができ、X線シャッターの開け閉めも
不要になり、高速化と共に実験精度の向上も可
能になる。開発した X 線検出器の受光面積は
213mm×213mm であり、感度はイメージング
プレート程度に高感度である。 

 

 
 

2.3 蛋白質の結晶成長と微小重力の影響 
スペースシャトルや宇宙ステーションを利
用した宇宙の微小重力環境では結晶成長速度
が遅延する。微小重力場と地上において同一条
件で蛋白質単結晶を調製し、両者の結晶内の分
子配列や分子構造を比較することにより蛋白
質結晶成長に対する宇宙の微小重力場の影響
を考察した。その結果、宇宙で成長した蛋白質
単結晶の結晶内の分子配列は地上に比較して
向上し、良質の単結晶が成長したことが判明し
た。宇宙で調製した良質の蛋白質単結晶は医薬
品の開発研究のために必要な、正確な蛋白質構
造情報を提供することが可能である。 

 
3. 結論 
全く新しいアイデアにより大型イメージン
グプレートの特長を生かし、放射光の性質に適
した自動データ収集システムの開発に成功し
た。CCD として世界最大の受光面積を持ち、
100% Duty-cycle rate 3×6アレイ状CCD型X線
検出器が開発された。この他､蛋白質の結晶成
長と微少重力の影響が研究された。 
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