
今期は２件の長期利用課題が採択されました。採

択された課題の評価および実験責任者による研究概

要を以下に紹介します。

（1）〔課題名〕

SPIN polarized high resolution HArd Xray Photo

Emission Spectroscopy SPINHAXPES

〔実験責任者〕

Claudia Felser (Johannes Gutenberg-University,

Mainz)

〔採択時課題番号〕

2008A0017

〔ビームライン〕

BL47XU

〔評価〕

本申請は、近年バルク電子状態を研究できること

により大きな注目を集めている硬X線光電子分光と

スピン分解検出器を組み合わせることにより、磁性

材料の電子状態と磁性を研究することができる、ス

ピン分解高分解能硬X線光電子分光（SPIN HAXPES）

を実現することを目的とした挑戦的かつ先端的な課

題である。スピン分解光電子分光では極めて少ない

光電子収量が予想されるので、一方で高効率なスピ

ン検出器の開発が必要であるが、高輝度・高分解能

の放射光源であるSPring-8の必要性が高いことが認

められる。また本申請は、世界で初めてのスピン分

解高分解能硬X線光電子分光法の開発に焦点が絞ら

れており、位相子の導入によるMCD測定や申請者

らの開発している新しいスピン検出器の導入なども

検討され、長期にわたる段階的な開発手順が示され

ている。国内外の研究者が参加していることから役

割分担を明確にし、これらの装置開発を順調に進め

れば、手法開発を主眼とした本申請の目的が達せら

れることが期待できる。基本データ取得後の応用へ

の展開の過程に必ずしも明快でない点があるが、申

請者らのこの手法の開発の動機が磁性材料研究とそ

のスピントロニクスへの応用研究にあることから、

モチベーションは高いと考えられる。また本申請課

題が磁性研究という基礎的研究分野への貢献のみな

らず、産業基盤技術への発展の可能性を有する点に

おいて、科学技術的妥当性が高い申請と考えられる。

以上の点から、本申請は機能性材料のバルクのス

ピン依存電子状態の新しい解析手法であるSPIN

HAXPES開発の課題として妥当なものと認められ

る。長期利用分科会における審議の結果、本申請を

採択とした。

〔実験責任者による研究概要〕

Summary

In the proposed work we like to develop for the first time

SPIN polarized high resolution HArd Xray Photo

Emission Spectroscopy SPIN HAXPES at SPring-8, a

new method world wide. HAXPES is the best method to

study bulk properties of new materials and devices due to

the large mean free path of the photoelectrons compared

to conventional photoemission spectroscopy. Objective

of the SPIN HAXPES project is to develop highly bulk

sensitive spin resolved photoemission, a method for the

investigation of the electronic and magnetic properties of

magnetic materials including new materials for

Spintronic devices. For that purpose, a new high

efficiency detection system for spin polarization (SP)

analysis and ultrafast signal detection will be developed.

Research purpose 

The long-term goal of the proposal will be on the technical

aspects of SPIN HAXPES. SPIN HAXPES will be

performed in the first years using a spherical electron

analyzer (SPECS Phoibos 225 SP) with spin detector. The

machine will be shipped in advance from Germany to

SPring-8. The transport will be funded by the German

Science Foundation DFG (project P7 of the Research Unit
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FG 559“New Materials with High Spinpolarization”).

Members of this FG559 are the following proposers

(Fecher, Felser, Schönhense, Hloskovskyy). The samples

will be prepared in the group of the collaborating

Japanese groups (Inomata, Yamamoto). The electrons

are excited from thin films, consisting of a single domain

such as established ferromagnetic elements (Co), and in

the third year TMR devices and bulk samples of the two

Heusler compounds Co2FeAl0.5Si0.5 and Co2MnSi by

means of hard X-rays. 

Expected of this experiment

Motivation for the development of SPIN HAXPES is the

growing interest of fundamental research in magnetism

and applied research in Spintronics. Spintronics is a new

and exciting term introduced to designate an innovative

field in technology that uses the spin degree of freedom

to construct electronic devices. Ideal materials for future

efficient devices should behave as metals for one spin

direction of the electrons and as semiconductors for the

opposite spin direction. Heusler compounds belong to

this class of materials. An indirect proof for the half

metallicity is the high magneto resistance effect of

Heusler compounds in tunnel junctions. SPIN HAXPES

is the ideal technique for a direct proof of the half

metallicity and additionally for the investigation of the

properties of spintronics devices. Due to the large mean

free path of the photoelectrons, the investigation of a

whole device is possible.

However, for magnetic materials such as spintronics

devices the measurement of the spin and charge is

necessary for a better understanding of these materials.

Therefore, it is time to go one step further and develop

SPIN HAXPES.

（2）〔課題名〕

Structural study of Regulated Intramembrane

Proteolysis

〔実験責任者〕

Nieng Yan（Tsinghua University, Beijin）

〔採択時課題番号〕

2008A0018（BL38B1）、2008A0019（BL41XU）

〔評価〕

本課題で構造解析を目指すRhomboidプロテアー

ゼファミリーは、タンパク質の膜貫通ドメインを切

断する膜内在性のタンパク質分解酵素である。この

ファミリーに属するGlpGは、６個の膜貫通セグメ

ントをもち、活性部位と数個の水分子が膜表面直下

のタンパク質内部に存在している。したがって、タ

ンパク質の分解反応は膜内（脂質二重層）の疎水的

環境中で進行し、基質は活性部位に対して脂質に向

かって開いている大きな「V字型」の開口部からア

クセスする。しかしながら、この開口部はループで

塞がれているので、この状態では基質は活性部位に

アクセスできない。現在のところ、このループの開

閉機構の詳細は不明であり、構造科学的な解析が期

待されている。また、構造解析の対象の一つである

APPの構造が解析できれば、アルツハイマー病発

症原因の解明にも繋がる。本課題で構造解析を目指

すこれらのタンパク質は、いずれも高分解能のＸ線

回折像を与える良質な結晶を作成するのが困難な膜

内在性タンパク質で、SPring-8の高輝度放射光を利

用してのデータ収集の必要性は十分認められる。

すでに結晶が得られているGlpGおよび最近構造

解析が報告された古細菌由来S2Pについては、高分

解能の回折像を与える良質な結晶を作成し、基質あ

るいは阻害剤との複合体の構造解析を行い、基質認

識や反応機構に関する知見を得ることを目指す。ま

た、結晶が得られているeukaryotic Rhomboid

proteaseおよび１種類のbacterial S2Pについては、

結晶の質の向上が達成され、放射光の利用によって

高分解能のＸ線回折像が得られれば、構造解析によ

って当該分野における構造情報の拡大が期待でき

る。したがって、まずはタンパク質結晶の質を調べ

るために予備的なＸ線実験（Ｘ線回折像の確認）を

行う必要がある。しかし、申請書に記載されている

ように、すべてのタンパク質結晶について

MAD/SAD解析に必要なデータ収集を行う必要は

ない。初期的なＸ線実験でＸ線回折像を確認し、高

分解能のＸ線解析が期待できる良質の結晶について

のみデータ収集を行えば十分である。したがって、

シフト数は要求の半分以下に減らすことができる。

以上のように、本研究におけるビームタイムの算

出についてはやや疑問が残るものの、高分解能の回

折像を与える良質のタンパク質結晶を作成して構造

解析を行うためには恒常的に放射光が利用できる環

境が必要である。本研究は野心的な研究であり、ビ

ームラインおよびビームタイムの選定を考慮すれば

本研究課題は実施に値する。



〔実験責任者による研究概要〕

Research purpose and summary

Regulated Intramembrane Proteolysis (RIP) is a highly

conserved signaling mechanism, where a signaling

molecule is cleaved within the lipid bilayer by an

intramembrane protease. Traditional wisdom told us

proteolysis requires water; however, in RIP, both the

protease and the substrate are integral membrane proteins

and the cleavage occurs within the hydrophobic lipid

bilayer. Thus it represents a conceptual breakthrough! It

has been most intriguing to scientists how water

molecules and substrate get access to the active site of an

intramembrane protease.

Based on the function and predicted active site, the

characterized intramembrane proteases are classified into

4 families: the metalloprotease site-2 protease (S2P), the

serine protease Rhomboid, the aspartyl proteases Signal

Peptide Peptidase (SPP) and Presenilin. Intramembrane

proteases play important roles in a wide range of cellular

functions. For example, S2P is a key player in sterol

metabolism in cells; Rhomboid works in the Wnt

signaling pathway; Presenilin is the most notorious

intramembrane protease as it directly cleaves Amyloid

Precursor Protein (APP) and results in the accumulation of

b-amyloid peptide, the direct pathogen for Alzheimer’s

disease.

In order to understand the working mechanism of RIP, it

requires high-resolution structures of the intramembrane

proteases both in the apo-form and in the substrate or

inhibitor-bound forms. Successful determination of the

proposed structures will also provide invaluable

therapeutic potentials to fight deleterious diseases, such

as Alzheimer’s disease and cardiovascular diseases.

A number of biologists have been working on the

structural study of intramembrane proteases for years. The

breakthrough was finally made in 2006. Four independent

groups successfully solved the structures of the bacterial

homologs of Rhomboid in their apo forms. At the end of

year 2007, the structure of an archaebacterial S2P

homolog was determined by Dr. Yigong Shi’s group at

Princeton University. The structures answered the

question of how water molecules get access to the active

site and provided clue to understanding substrate entry;

however, the following questions remain unknown:

1.  What regulates the substrate access to the active site?

2.  Whether the structure, function and regulation of

Rhomboid protease are conserved from bacteria to

eukaryotes?

3.  Whether the structure, function and regulation of S2P

protease are conserved from bacteria to eukaryotes?

4.  What are the structure and function mechanism of

SPP?

5.  What are the structure and function mechanism of

Presenilin?

The purpose of the proposed study is to address the

above questions.

Expected results

The aims of our research are: 

1.  To determine the structure of inhibitor or substrate

analog bound GlpG;

2.  To determine the structure of inhibitor or substrate

analog bound S2P;

3.  To determine the structures of eukaryotic rhomboid

protease and S2P;

4.   To determine the structure of SPP;

5.  To determine the high-resolution structure of

Presenilin;

6.   To understand the working mechanism of RIP.

Despite of the ambitious plan, we understand very well

the intrinsic difficulty to deal with membrane proteins,

especially multi-subunit membrane protein complexes

such as Presenilin. Thus, in three years, we anticipate to

determine the structures of prokaryotic Rhomboid and

S2P in substrate or inhibitor bound forms; to determine

the structure of eukaryotic Rhomboid and S2P; and to

make preliminary result on the structural study of SPP

and presenilin.
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