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1 章 緒言 

1-1 本研究の背景 

1-1-1 滴定曲線について 

蛋白質の電荷は pH に依存し、各官能基の解離状態によって決まる。蛋白質の解離基に

は、N 末端のアミノ基、C 末端のカルボキシル基のほか、側鎖の官能基としてアスパラギ

ン酸のβ-カルボキシル基、グルタミン酸のγ-カルボキシル基、ヒスチジンのイミダゾー

ル基、システインの SH基、リシンのε-アミノ基、チロシンのOH基、アルギニンのグア

ニジノ基などがある。今、解離基を RH とし、解離定数を Ka とすると、 

𝐾𝑎 =
[𝑅−][𝐻+]

[𝑅𝐻]
 (1) 

と書ける。両辺の常用対数をとり整理すると、 

− log[𝐻+] = −𝑙𝑜𝑔𝐾𝑎 + 𝑙𝑜𝑔
[𝑅−]

[𝑅𝐻]
 (2) 

ここで、𝑝 = −𝑙𝑜𝑔とおいて、 

𝑝𝐻 = 𝑝𝐾𝑎 + 𝑙𝑜𝑔
[𝑅−]

[𝑅𝐻]
 (3) 

が得られる。この式はヘンダーソン-ハッセルバルヒの式と呼ばれる。 

この式は、水素原子（プロトン）の解離度をαとすると、 

𝑝𝐻 = 𝑝𝐾𝑎 + 𝑙𝑜𝑔
𝛼

1−𝛼
 (4) 

と書ける。 

総電荷をQ と置くと、アミノ基のように、プロトンが結合すると電荷が０→１に変わる

ものは、(4)より、 

𝑄 =
1

1+10𝑝𝐻−𝑝𝐾𝑎
 (5) 

カルボキシル基のように結合すると、電荷が-1 から 0に変わるものは、 

𝑄 = −
10𝑝𝐻−𝑝𝐾𝑎

1+10𝑝𝐻−𝑝𝐾𝑎
 (6) 

によって、電荷を求めることができる。 

N 末端のアミノ基、C末端のカルボキシル基、また側鎖の解離基における電荷の総和

を、一定の pH 間隔ごとにプロットしたものが、滴定曲線となる。 

 

 1-1-2 Python について 

 

Pythonとは、組み込み開発、ウェブアプリケーション、デスクトップアプリケーション

などで利用されるプログラミング言語のことある。言語の特徴としては、文法が単純であ

るため、書く人物に関係なく同様のプログラムになるため、可読性が高く、初心者が学習

しやすいことが挙げられる。また、Pythonでは、豊富なライブラリ (多くのアプリケーシ



ョンで利用するためにまとめられたプログラム集) が公開されているため、それを用いる

ことで作りたいプログラムが容易に作成できる。現在数万個以上のライブラリが公開され

ている。また、機械学習についてのライブラリも公開されているため、近年注目を集めて

いる。 

このような特徴を持つことから、当研究室でも Python が使用されている。 

 

 

1-2 本研究の目的 

蛋白質は、生命現象解析の主要な対象となっている。蛋白質は、20 種類のアミノ酸が重

合してできた生体高分子化合物である。この蛋白質は、そのアミノ酸の配列によって立体

構造を形成し、その立体構造により様々な機能を有する。電気的性質もその一つである。

蛋白質の性質は分子表面に多く存在するアミノ酸側鎖の解離基の状態、すなわち解離基の

電荷の状態に大きく依存する。特に、酵素の活性は活性部位の解離基の状態に大きく依存

する。蛋白質が持つ性質や機能を応用し、広い範囲で蛋白質の活用が進められている。ま

た、蛋白質を単離・精製する際、電荷の状態は、目的の蛋白質を他の蛋白質から分離する

重要な指標となる。そのため、インターネット上には、蛋白質の配列に基づき等電点を計

算するツールが数多く存在している。しかし、一定の pH 間隔における電荷の状態を示

す、滴定曲線を計算によって描画するツールは現在確認できない。滴定曲線を、事前に計

算によって知ることができれば、より正確な実験を迅速に行うことが可能になる。本研究

では、蛋白質の配列から、その滴定曲線を表示するツールを作成することを目的とする。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



２章 研究方法 

2-1 滴定曲線描画ツール作成の流れ 

１．まず、Pythonというプログラミング言語を用いて、蛋白質の滴定曲線を描画するプロ

グラムを作成した。 

２．次に、CGI (Common Gateway Interface) という仕組みを用いて、ウェブサーバー上

でプログラムを動かせるようにした。 

３．既存の等電点計算ツールと比較し、計算方法等に問題がないかを検討した。 

４．最後に、当研究室のウェブサイト上に公開した。 

 

 

2-2 プログラムの作成 

蛋白質のアミノ酸配列を入力すると、1-1-1 の式を元に滴定曲線が出力されるプログラ

ムを作成した。さらに、アミノ酸配列から計算できる情報として、組成、分子量、吸光係

数、等電点も出力できるようにした。 

また、滴定曲線を描画する際に必要となる pKaの値は文献によって様々であるため、利

用者が任意に変更できるよう、配列と同じく pKaも入力によって得られるようにした。 

 

 2-2-1 滴定曲線描画のプログラム 

 まず、入力した蛋白質の配列から、各アミノ酸の個数、すなわちアミノ酸組成を調べ

る。そこから側鎖に解離基を持つアミノ酸 (アルギニン、リシン、ヒスチジン、チロシ

ン、アスパラギン酸、グルタミン酸、システイン) を抽出し、一定の pH 間隔ごとの総電

荷を、式（5）、（6）を用いて導き出す。このとき、pKa の値、プロットする pH間隔も配

列と同時に入力によって得る。それらをプロットして曲線を描画するプログラムを作成し

た。ここで得られた組成も出力できるようにした。 

 

 

 2-2-2 分子量、吸光係数、等電点計算のプログラム 

 2-1で得られた組成を元に、各アミノ酸の分子量を掛け合わせ、最後に水分子 1mol の分

子量を足した値を、蛋白質の分子量として出力する。 

吸光係数は、 

ε= トリプトファンの個数 × 5500 + チロシンの個数 × 1490 + システインの個数 × 

125 [A280/mol/cm] (7) 

によって求め、出力する。 

等電点は、1-1によってプロットした点の中で最も絶対値の小さい点、すなわち最も 0に

近い点の pHの値を出力する。 

 



2-3 ツールの評価 

 2-3-1 滴定曲線の評価 

 滴定曲線を計算するツールはネット上には公開されていないため、曲線自体を比較する

ことは不可能であった。そのため、既存の等電点計算ツールである IPC  

(http://isoelectric.org/index.html) と本研究のツールによって導き出される等電点を比較

することで、精度の評価を行った。IPCでは、pKa の値を様々な文献から引用し、それぞ

れの pKaにおける等電点の結果が表示される。 

 方法としては、無作為に選んだ 10種類の蛋白質 (ペプチド含む) の配列を 15 種類の

pKa値を用いて二つのツールにかけ、その誤差を表にまとめた。表 1 が、使用した pKaの

リストである。 

 

 

 2-3-2 その他の出力情報の評価 

 2-3-1で使用した 10 種類の配列から、本ツールによって導かれた組成、分子量、吸光係

数を、Expasy ProtPram tool (https://web.expasy.org/protparam/) における結果と比較

し、評価を行った。組成、分子量、吸光係数は、pKa の値が関係しないため、10 通りの比

較のみ行った。 

 

 

 2-3-3 評価に使用した 10 種類の配列 

・4X42  

Crystal structure of DEN4 ED3 mutant with epitope two residues substituted from DEN3 

ED3 

GSGMSYTMCSGKFSIDKEMAETQHGTTVVKVKYEGAGAPCKVPIEIRDVNKEKVVGR

IISSTPLAENTNSVTNIELEPPFGDSYIVIGVGDKALKLNWFRKGSSIGK 

 

・2JLR 

Dengue virus 4 NS3 helicase in complex with AMPPNP 

GSAMGEPDYEVDEDIFRKKRLTIMDLHPGAGKTKRILPSIVREALKRRLRTLILAPTRV

VAAEMEEALRGLPIRYQTPAVKSDHTGREIVDLMCHATFTTRLLSSTRVPNYNLIVM

DEAHFTDPCSVAARGYISTRVEMGEAAAIFMTATPPGSTDPFPQSNSPIEDIEREIPERS

WNTGFDWITDYQGKTVWFVPSIKAGNDIANCLRKSGKRVIQLSRKTFDTEYPKTKLT

DWDFVVTTDISEMGANFRAGRVIDPRRCLKPVILTDGPERVILAGPIPVTPASAAQRR

GRIGRNPAQEDDQYVFSGDPLRNDEDHAHWTEAKMLLDNIYTPEGIIPTLFGPEREK

TQAIDGEFRLKGEQRKTFVELMRRGDLPVWLSYKVASAGISYKDREWCFTGERNNQI

LEENMEVEIWTREGEKKKLRPKWLDARVYADPMALKDFKEFASGRK 

http://isoelectric.org/index.html
https://web.expasy.org/protparam/


・7JGW 

Crystal structure of BCL-XL in complex with COMPOUND 1620116, CRYSTAL FORM 1 

GPLGSMSQSNRELVVDFLSYKLSQKGYSWSQMAAVKQALREAGDEFELRYRRAFSDL

TSQLHITPGTAYQSFEQVVNELFRDGVNWGRIVAFFSFGGALCVESVDKEMQVLVSRI

AAWMATYLNDHLEPWIQENGGWDTFVELYGNNAAAESRKGQER 

 

・7KZC 

Potent SARS-CoV-2 binding and neutralization through maturation of iconic SARS-CoV-

1antibodies 

QVQLQQSGAEVKKPGSSVKVSCKASGGTFSTYSISWVRQAPGQGLEWMGGIAPSHGF

ANYAQKFQGRVTITTDESTSTAYMELSSLRSEDTAVYYCARDTATGGMDVWGQGTT

VTVSSASTKGPSVFPLAPSSKSTSGGTAALGCLVKDYFPEPVTVSWNSGALTSGVHTF

PAVLQSSGLYSLSSVVTVPSSSLGTQTYICNVNHKPSNTKVDKKVEPKSC 

 

・6LZQ 

Chitin-specific solute binding protein from Vibrio harveyi in complex with chitotriose. 

AERSELTIHPKEFTTFVRNFNPFLGATNLHTTTDFIYEPLVVFNEMHGNTPVFRLAEN

FQMSDDLMSVTFDIRKGVKWSDGEAFTADDVVYSFNLVKEKPELDQSGINSWVTGV

EKVNDYQVKFRLSEANSNVPYEIAKVPVVPKHVWSKVKDPSTFTNENPVGSGPFTVID

TFTPQLYIQCENPNYWDAANLDVDCLRVPQIANNDQFLGKVVNGEMDWTSSFVPDI

DRTYAAASPKHHYWYPPAGTQAFVVNFKNPDAAKNEALTNVDFRRAFSMALDRQTII

DIAFYGGGTVNDFASGLGYAFEAWSDEKTHDKFKAYNSYNAEGAKKLLAKAGFKDV

NKDGFVDTPSGKSFELLIQSPNGWTDFNNTVQLAVEQLAEVGIKARARTPDFSVYNQ

AMLEGTYDVAYTNYFHGADPYTYWNSAYNSALQSGDGMPRFAMHFYKNEKLDGLL

NSFYKTADKQEQLEIAHGIQQIIAQDQVTIPVLSGAYMYQYNTTRFTGWWNEENPKG

RPNIWAGIPERLLHVLDLKPVKLEHHHHHH 

 

・7BE1 

X-ray structure of Hen Egg White Lysozyme with dirhodium tetraacetate (3) 

KVFGRCELAAAMKRHGLDNYRGYSLGNWVCAAKFESNFNTQATNRNTDGSTDYGIL

QINSRWWCNDGRTPGSRNLCNIPCSALLSSDITASVNCAKKIVSDGNGMNAWVAWR

NRCKGTDVQAWIRGCRL 

 

 

 

 

 



・1BHC 

BOVINE PANCREATIC TRYPSIN INHIBITOR CRYSTALLIZED FROM 

THIOCYANATE 

RPDFCLEPPYTGPCKARIIRYFYNAKAGLCQTFVYGGCRAKRNNFKSAEDCMRTCGG

A 

 

・2IGR 

Solution structure of CB1a, a novel anticancer peptide derived from natural antimicrobial 

peptide cecropin B 

KWKVFKKIEKKWKVFKKIEKAGPKWKVFKKIEKX 

 

・1IRR 

Solution structure of paralytic peptide of the silkworm, Bombyx mori 

ENFVGGCATGFKRTADGRCKPTF 

 

・5IIT 

Structure of SPX domain of the yeast inorganic polyphophate polymerase Vtc4 crystallized 

by carrier-driven crystallization in fusion with the macro domain of human histone 

macroH2A1.1 

MKFGEHLSKSLIRQYSYYYISYDDLKTELEDNLSKNNGQWTQELETDFLESLEIELDKV

YTFCKVKHSEVFRRVKEVQEQVQHTVRLLDSNNPPTQLDFEILEEELSDIIADVHDLA

KFSRLNYTGFQKIIKKHDKKTGFILKPVFQVRLDSKPFFKENYDELVVKISQLYDIARTS

GAGSDGFTVLSTKSLFLGQKLQVVQADIASIDSDAVVHPTNTDFYIGGEVGNTLEKK

GGKEFVEAVLELRKKNGPLEVAGAAVSAGHGLPAKFVIHCNSPVWGADKCEELLEKT

VKNCLALADDKKLKSIAFPSIGSGRNGFPKQTAAQLILKAISSYFVSTMSSSIKTVYFVLF

DSESIGIYVQEMAKLEHHHHHH 

 

 

 

 

 

 

 

 



3 章 結果と考察 

3-1 完成した蛋白質の滴定曲線描画ツールについて 

 3-1-1 完成したプログラム 

 図 1～8 に、完成したプログラムを載せた。左端の数字は行数である。 

図 1～5が計算と出力画面、図 6～7 が入力画面、図 8がサーバーを立ち上げるためのプロ

グラムである。 

 出力画面のプログラムの説明をする。図 1 の 21～27 行目でアミノ酸の組成、図 2の 58

～59 行目で吸光係数、図 2～3 の 61～68行目で分子量が計算される。また、図 3～4 の

90～129 行目で、滴定曲線の描画及び、そこから等電点を導き出す。図 4～5 の 131 行目

以降は、ウェブサイトに表示される出力画面の構成を HTML 形式で書いたものである。 

 

 

 

 3-1-2 完成したツール 

 図 9～10に、完成したサイトの入力画面、出力画面を載せた。 

図 9の入力画面について、まず、pH space の欄で総電荷をプロットする pH 間隔の調節が

できる。次に、NH2’s pKa から Y’s pKaの欄に任意の pKa の値を入力し、sequence の大

きな入力欄に配列を入力し、submit ボタンを押せば、結果が表示される。 

 初期値として、2-3 で使用した IPC の等電点計算に用いられている値が入力されるよう

設定した。変更したい場合は、値を書き換えればよい。 

 図 10の入力画面について、今回は、例として、PDB ID『4X42』の結果を表示した。

まず、一番上に、縦軸が総電荷、横軸が pH の滴定曲線が表示される。その下に、組成、

分子量、吸光係数、等電点が表示されている。 

 

 

3-2 ツールの評価 

 3-2-1 滴定曲線の評価 

 表 2、表 3に各文献値の各配列における２つのツールの誤差 (絶対値) を示した。評価

する際、IPC で計算される等電点が小数点以下三桁までであったため、滴定曲線描画ツー

ルの pH spaceも 0.001 とし、同様の桁数で比較した。 

 これら 150 通りの試行の平均誤差は 0.000827 であり、ほとんど無視できる程度のもの

であったため、計算方法に問題はないと判断した。 

 

 

  

 



3-2-2 その他の出力情報の評価 

 以下、各配列、上段 (太字) に今回作成したツールにおける結果、下段に Expasy 

ProtPram toolの結果を示した。 

2IGR を除いた 9 種類の配列において、組成はすべて一致し、分子量も無視できる程度

の誤差しかない。この僅かな分子量の誤差は、計算に使用した各アミノ酸の分子量の文献

値の違いによるものだと考えられる。例外の 2IGR に関しては、未知のアミノ酸 X が含ま

れた配列であり、作成したツールではこれを無視するようプログラムしていたが、Expasy 

ProtPram tool においてはこれも含めて計算をするため、誤差が大きくなったと考えられ

る。したがって、組成、分子量の計算結果に問題は見られなかった。 

吸光係数に大きな誤差がみられるのは、作成したツールで求めた値は理論値であるが、

Expasy ProtPram tool では、その計算方法を改良し、より実測値に近いものが得られるよ

うな式を使用しているためである。こちらは本ツールへの導入も検討する。しかし、本ツ

ールで使用した計算式の結果としては、こちらも正しい結果が得られた。 

 

・4X42 

composition {'A': 5, 'R': 3, 'N': 5, 'D': 4, 'C': 2, 'Q': 1, 'E': 8, 'G': 12, 'H': 1, 'I': 9, 'L': 4, 'K': 

11, 'M': 3, 'F': 3, 'P': 5, 'S': 10, 'T': 7, 'W': 1, 'Y': 3, 'V': 10} 

composition {'A': 5, 'R': 3, 'N': 5, 'D': 4, 'C': 2, 'Q': 1, 'E': 8, 'G': 12, 'H': 1, 'I': 9, 'L': 4, 'K': 11, 

'M': 3, 'F': 3, 'P': 5, 'S': 10, 'T': 7, 'W': 1, 'Y': 3, 'V': 10} 

molecular weight = 11508.99 [Da] 

molecular weight = 11509.20[Da] 

Absorption coefficient= 10220 [A280/mol/cm] 

Absorption coefficient= 10095[A280/mol/cm] 

 

・2JLR 

composition {'A': 34, 'R': 41, 'N': 13, 'D': 31, 'C': 5, 'Q': 10, 'E': 36, 'G': 29, 'H': 6, 'I': 30, 'L': 

31, 'K': 27, 'M': 12, 'F': 17, 'P': 30, 'S': 21, 'T': 33, 'W': 9, 'Y': 11, 'V': 25} 

composition {'A': 34, 'R': 41, 'N': 13, 'D': 31, 'C': 5, 'Q': 10, 'E': 36, 'G': 29, 'H': 6, 'I': 30, 'L': 

31, 'K': 27, 'M': 12, 'F': 17, 'P': 30, 'S': 21, 'T': 33, 'W': 9, 'Y': 11, 'V': 25} 

molecular weight = 51278.7 [Da] 

molecular weight = 51279.51[Da] 

Absorption coefficient= 66515 [A280/mol/cm] 

Absorption coefficient= 66140 [A280/mol/cm] 

 

 

 

 



・7JGW 

composition {'A': 14, 'R': 10, 'N': 7, 'D': 7, 'C': 1, 'Q': 10, 'E': 13, 'G': 13, 'H': 2, 'I': 4, 'L': 14, 

'K': 5, 'M': 4, 'F': 9, 'P': 3, 'S': 14, 'T': 5, 'W': 5, 'Y': 6, 'V': 12} 

composition {'A': 14, 'R': 10, 'N': 7, 'D': 7, 'C': 1, 'Q': 10, 'E': 13, 'G': 13, 'H': 2, 'I': 4, 'L': 14, 

'K': 5, 'M': 4, 'F': 9, 'P': 3, 'S': 14, 'T': 5, 'W': 5, 'Y': 6, 'V': 12} 

molecular weight = 17900.75 [Da] 

molecular weight = 17901.03 [Da] 

Absorption coefficient= 36565 [A280/mol/cm] 

Absorption coefficient= 36440 [A280/mol/cm] 

 

・7KZC 

composition {'A': 16, 'R': 4, 'N': 5, 'D': 6, 'C': 5, 'Q': 11, 'E': 7, 'G': 22, 'H': 3, 'I': 4, 'L': 12, 

'K': 13, 'M': 3, 'F': 6, 'P': 12, 'S': 35, 'T': 23, 'W': 4, 'Y': 8, 'V': 22} 

composition {'A': 16, 'R': 4, 'N': 5, 'D': 6, 'C': 5, 'Q': 11, 'E': 7, 'G': 22, 'H': 3, 'I': 4, 'L': 12, 'K': 

13, 'M': 3, 'F': 6, 'P': 12, 'S': 35, 'T': 23, 'W': 4, 'Y': 8, 'V': 22} 

molecular weight = 23059.34 [Da] 

molecular weight = 23059.77 [Da] 

Absorption coefficient= 34545 [A280/mol/cm] 

Absorption coefficient= 34170[A280/mol/cm] 

 

・6LZQ 

composition {'A': 44, 'R': 16, 'N': 40, 'D': 37, 'C': 2, 'Q': 21, 'E': 30, 'G': 32, 'H': 17, 'I': 21, 'L': 

34, 'K': 32, 'M': 9, 'F': 35, 'P': 29, 'S': 28, 'T': 35, 'W': 12, 'Y': 25, 'V': 41}  

composition {'A': 44, 'R': 16, 'N': 40, 'D': 37, 'C': 2, 'Q': 21, 'E': 30, 'G': 32, 'H': 17, 'I': 21, 'L': 

34, 'K': 32, 'M': 9, 'F': 35, 'P': 29, 'S': 28, 'T': 35, 'W': 12, 'Y': 25, 'V': 41} 

molecular weight = 61222.09 [Da] 

molecular weight = 61223.36 [Da] 

Absorption coefficient= 103500 [A280/mol/cm] 

Absorption coefficient= 103375 [A280/mol/cm] 

 

 

 

 

 

 

 

 



・7BE1 

composition {'A': 12, 'R': 11, 'N': 14, 'D': 7, 'C': 8, 'Q': 3, 'E': 2, 'G': 12, 'H': 1, 'I': 6, 'L': 8, 

'K': 6, 'M': 2, 'F': 3, 'P': 2, 'S': 10, 'T': 7, 'W': 6, 'Y': 3, 'V': 6} 

composition {'A': 12, 'R': 11, 'N': 14, 'D': 7, 'C': 8, 'Q': 3, 'E': 2, 'G': 12, 'H': 1, 'I': 6, 'L': 8, 'K': 

6, 'M': 2, 'F': 3, 'P': 2, 'S': 10, 'T': 7, 'W': 6, 'Y': 3, 'V': 6} 

molecular weight = 14312.94 [Da] 

molecular weight = 14313.14 [Da] 

Absorption coefficient= 38470 [A280/mol/cm] 

Absorption coefficient= 37970 [A280/mol/cm] 

 

・1BHC 

composition {'A': 6, 'R': 6, 'N': 3, 'D': 2, 'C': 6, 'Q': 1, 'E': 2, 'G': 6, 'H': 0, 'I': 2, 'L': 2, 'K': 4, 

'M': 1, 'F': 4, 'P': 4, 'S': 1, 'T': 3, 'W': 0, 'Y': 4, 'V': 1} 

composition {'A': 6, 'R': 6, 'N': 3, 'D': 2, 'C': 6, 'Q': 1, 'E': 2, 'G': 6, 'H': 0, 'I': 2, 'L': 2, 'K': 4, 

'M': 1, 'F': 4, 'P': 4, 'S': 1, 'T': 3, 'W': 0, 'Y': 4, 'V': 1} 

molecular weight = 6517.43 [Da] 

molecular weight = 6517.54 [Da] 

Absorption coefficient= 6710 [A280/mol/cm] 

Absorption coefficient= 6335 [A280/mol/cm] 

 

・2IGR 

composition {'A': 1, 'R': 0, 'N': 0, 'D': 0, 'C': 0, 'Q': 0, 'E': 3, 'G': 1, 'H': 0, 'I': 3, 'L': 0, 'K': 15, 

'M': 0, 'F': 3, 'P': 1, 'S': 0, 'T': 0, 'W': 3, 'Y': 0, 'V': 3} 

composition {'A': 1, 'R': 0, 'N': 0, 'D': 0, 'C': 0, 'Q': 0, 'E': 3, 'G': 1, 'H': 0, 'I': 3, 'L': 0, 'K': 15, 

'M': 0, 'F': 3, 'P': 1, 'S': 0, 'T': 0, 'W': 3, 'Y': 0, 'V': 3, 'X': 1} 

molecular weight = 4190.11 [Da] 

molecular weight = 4301.60 [Da] 

Absorption coefficient= 16500 [A280/mol/cm] 

Absorption coefficient= 16500 [A280/mol/cm] 

 

 

 

 

 

 

 

 



・1IRR 

composition {'A': 2, 'R': 2, 'N': 1, 'D': 1, 'C': 2, 'Q': 0, 'E': 1, 'G': 4, 'H': 0, 'I': 0, 'L': 0, 'K': 2, 

'M': 0, 'F': 3, 'P': 1, 'S': 0, 'T': 3, 'W': 0, 'Y': 0, 'V': 1} 

composition {'A': 2, 'R': 2, 'N': 1, 'D': 1, 'C': 2, 'Q': 0, 'E': 1, 'G': 4, 'H': 0, 'I': 0, 'L': 0, 'K': 2, 

'M': 0, 'F': 3, 'P': 1, 'S': 0, 'T': 3, 'W': 0, 'Y': 0, 'V': 1} 

molecular weight = 2462.72 [Da] 

molecular weight = 2462.78 [Da] 

Absorption coefficient= 250 [A280/mol/cm] 

Absorption coefficient= 125 [A280/mol/cm] 

 

・5IIT 

composition {'A': 21, 'R': 9, 'N': 13, 'D': 23, 'C': 4, 'Q': 16, 'E': 29, 'G': 22, 'H': 14, 'I': 22, 'L': 

38, 'K': 36, 'M': 3, 'F': 21, 'P': 10, 'S': 31, 'T': 18, 'W': 2, 'Y': 13, 'V': 29} 

composition {'A': 21, 'R': 9, 'N': 13, 'D': 23, 'C': 4, 'Q': 16, 'E': 29, 'G': 22, 'H': 14, 'I': 22, 'L': 

38, 'K': 36, 'M': 3, 'F': 21, 'P': 10, 'S': 31, 'T': 18, 'W': 2, 'Y': 13, 'V': 29} 

molecular weight = 42175.31 [Da] 

molecular weight = 42176.02 [Da] 

Absorption coefficient= 30870 [A280/mol/cm] 

Absorption coefficient= 30620 [A280/mol/cm] 

 

 

3-3 当研究室のウェブサイト上への公開 

以下のURL にて、完成したツールを公開した。 

http://domserv.lab.tuat.ac.jp/Tcurve.html 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

http://domserv.lab.tuat.ac.jp/Tcurve.html


第 4 章 まとめ 

 本研究では、蛋白質の配列を入力するだけで滴定曲線を描画できるツールを作成するこ

とを目指した。 

 評価の方法として、先行研究に滴定曲線を計算によって描画するツールというものが見

当たらなかったために、やむを得ず等電点のみの比較という方法をとった。しかし、この

比較だけでは、曲線自体が正しいかどうかについては断言できないのが事実である。 

また、等電点も滴定曲線も、本ツールから得られる結果は理論値であるため、実測値と

はどうしてもずれが生じてしまう。これは、官能基の pKaが置かれた環境によって異なる

ことと、蛋白質の電荷同士の反発が原因である。前者は、pKaの値を可変にしたことによ

り、対応が可能であると考えられる。後者については、現在多くの蛋白質において、高分

解能の構造が出ているため、今後の改良次第ではより正確な滴定曲線の予測が原理的には

可能になってきている。 

しかし、計算によって滴定曲線を描画するという、これまでに無いツールを作成したこと

に意義がある。今後、これを利用して実験的手法と組み合わせる事で電荷に伴う蛋白質精

製の一助になると考えられる。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



第 5 章 図面集 

表 1．IPC で使用される pKa (縦：引用先、横：解離基) 

  NH2 COOH C D E H K R Y 

IPC_protein 9.094 2.869 7.555 3.872 4.412 5.637 9.052 11.84 10.85 

IPC_peptide 9.564 2.383 8.297 3.887 4.317 6.018 10.517 12.503 10.071 

Toseland 8.71 3.19 6.87 3.6 4.29 6.33 10.45 12 9.61 

Thurlkill 8 3.67 8.55 3.67 4.25 6.54 10.4 12 9.84 

Nozaki_ 

Tanford 

7.5 3.8 9.5 4 4.4 6.3 10.4 12 9.6 

Dawson 8.2 3.2 8.3 3.9 4.3 6 10.5 12 10 

DTASelect 8 3.1 8.5 4.4 4.4 6.5 10 12 10 

EMBOSS 8.6 3.6 8.5 3.9 4.1 6.5 10.8 12.5 10.1 

Grimsley 7.7 3.3 6.8 3.5 4.2 6.6 10.5 12.04 10.3 

Patrickios 11.2 4.2 - 4.2 4.2 - 11.2 11.2 - 

Rodwell 8 3.1 8.33 3.68 4.25 6 11.5 11.5 10.07 

Sillero 8.2 3.2 9 4 4.5 6.4 10.4 12 10 

Solomon 9.6 2.4 8.3 3.9 4.3 6 10.5 12.5 10.1 

Lehninger 9.69 2.34 8.33 3.86 4.25 6 10.5 12.4 10 

Wikipedia 8.2 3.65 8.18 3.9 4.07 6.04 10.54 12.48 10.46 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



表 2．誤差① 

  4X42 2JLR 7JGW 7KZC 6LZQ 

IPC_protein 0.001 0 0 0 0 

IPC_peptide 0 0 0 0 0 

Toseland 0 0.001 0 0 0 

Thurlkill 0.001 0.001 0.001 0 0 

Nozaki_Tanford 0 0.001 0 0 0 

Dawson 0.008 0.004 0.001 0.012 0 

DTASelect 0.001 0.001 0.001 0 0 

EMBOSS 0.001 0.001 0.001 0.001 0 

Grimsley 0 0 0.001 0 0 

Patrickios 0 0.001 0.001 0.001 0.001 

Rodwell 0.001 0.001 0.001 0 0 

Sillero 0 0 0 0.001 0.001 

Solomon 0 0.001 0.001 0.001 0 

Lehninger 0.001 0.001 0.001 0.001 0 

Wikipedia 0.001 0 0.001 0.001 0.001 

 

表 3．誤差② 

  7BE1 1BHC 2IGR 1IRR 5IIT 

IPC_protein 0.001 0 0.001 0.001 0.001 

IPC_peptide 0.001 0 0.001 0.001 0.001 

Toseland 0.001 0 0 0 0 

Thurlkill 0.001 0 0.001 0 0.001 

Nozaki_Tanford 0 0.001 0 0 0 

Dawson 0.015 0.017 0.001 0 0.001 

DTASelect 0 0 0 0 0.001 

EMBOSS 0.001 0.001 0 0 0 

Grimsley 0 0.001 0 0.001 1.001 

Patrickios 0 0.001 0 0 0 

Rodwell 0 0 0 0 1.001 

Sillero 0.001 0.001 0.001 0 0.001 

Solomon 0.001 0 0.001 0 0.001 

Lehninger 0.001 0 0 0.001 0 

Wikipedia 0 0.001 0 0 0 



 

 

図 1．プログラム① 



 

図 2．プログラム② 



 

図 3．プログラム③ 



 

図 4．プログラム④ 

 

 
図 5．プログラム⑤ 

 

 



 

 

図 6．プログラム⑥ 



 

図 7．プログラム⑦ 

 

 

図 8．プログラム⑧ 



 

図 9．入力画面 

 

 

図 10．出力画面 
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