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天然変性蛋白質の構造解析のために、側鎖シグナルの帰属と、側鎖シグナルからの多形構造情報

を得ることを目的として、多次元 NMR 実験を行った。天然変性アミロイド蛋白質であるアルファー

シヌクレイン（140 残基）の解析に先んじて、分子量の小さい天然変性蛋白質である麻疹ウイルス

核蛋白質（126 残基）とペリフェリン２の C 端ドメイン（63 残基）の主鎖シグナル帰属を先行実験

によって行ってきた。これらの研究より、化学シフト値から残存構造中の弱い２次構造でも解析で

きること、しかし化学シフト値の原点の取り方により、へリックス構造かベータ構造をとるかが決

定されてしまうことがわかった。さらにデルタ 2d法も活用して、化学シフト値に基づく２次構造の

解析を行った。最終的に、へリックス構造のほかにベータ構造の存在することを、はしかウイルス

核蛋白質、ペリフェリン２の両蛋白質において結論した。アルファーシヌクレインにおいても、へ

リックスとベータ構造が残存構造として存在する可能性のあることが、これまでのデータを統合す

ることによりわかってきた。 

側鎖のシグナル帰属のために、まずは最も分子量の小さいペリフェリン２の C端ドメインの 13C15N

ダブルラベル体、13C15N2Hトリプルラベル体、13Cシングルラベル体を用いて、有効な解析方法の開発

を行った。13C-HSQC、HCCH-TOCSY、HCCH-NOESY を測定し、主鎖の帰属を利用して、それぞれの解析

を行っていった。１次配列および残存構造が存在することに起因して、一部の側鎖シグナルは分離

して観測された。またラベル化の違いにより、一方のラベル化だけでは得られない情報を得た。ア

ルファ―シヌクレインに分子量が接近している麻疹ウイルス核蛋白質のスペクトル解析は、ペリフ

ェリン２よりも困難であった。このことはペリフェリン２に分子量の大きさのみならず、より多く

の残存構造が存在していることに起因していることも考えられた。さらに麻疹ウイルス核蛋白質と

アルファ―シヌクレインのスペクトルを比較し、相違点をまとめている。 
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