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   아미노산의 서열이 단백질의 구조를 결정한다는 것이 밝혀진 이후 물리 

생화학자들은 아미노산 서열로부터 구조적 메시지를 해독하기 위해 

노력하고 있다.  이러한 목표를 달성하기 위해, 즉 아미노산의 서열로부터 

구조적 메시지를 해독하기 위해, 여러가지 조건하에서 단백질이 풀리고 다시 

접히는 과정을 연구해 오고 있다. 그러나 이러한 연구들은 대부분 수용성 

단백질에 제한되어 있다. 왜냐하면 막단백질들을 연구하기 위해서는 아직도 

많은 난관들이 존재하기 때문이다. 이런 이유로 막 단백질의 접힘을 연구 

하기 위한 방법들이 고안 되어야 한다. 막단백질을 연구하는 연구자들은 

열역학적 안정성과 같은 기본적인 것들을 측정하는 일관되고 공통된 방법을 

아직까지 찾지 못하고 있다. 막단백질의 접힘 실험은 매우 어렵다. 왜냐하면 

가역적으로 풀어지는 방법을 찾기가 어렵기 때문이다. 실제 이중 지질 

구조에서 막 단백질의 접힘의 열역학을 연구하는 이상적인 방법이 있다. 이 

방법은 Hong 과 Tamm 에 의해 개발 되었다. 현재까지 막단백질은 크게 

두개의 부류로 나눌 수 있다. 베타 원통형과 알파 나선 묶음이다. 이 두 

구조는 이중겹의 비극성에서 수소 결합을 만족시키기에 좋다. 알파 나선 

묶음의 경우, 중심축 수소 결합을 지역적으로 만족시키며, 이중겹내에서 

각각의 나선 구조는 독립적으로 안정하다. 그러므로 나선구조 막단백질은 

이차구조의 변형없이 3 차 구조가 변형되거나 잃을 수 있다.  아래는 

막단백질의 풀림의 도식도 이다. 

 



 

 

위의 그림에서 볼 수 있듯이 왼쪽의 나선 구조와 오른쪽의 베타구조의 

접힘은 기본적으로 다르다.  베타구조 단백질의 경우는, 중심축 수소 

결합은 상호작용력이 먼거리까지 미치며, 선형 시트의 경우 양 말단들은 

수소 주게와 받게를 가지고 있다. 이런 이유로 베타 구조를 가지게 된다. 

또한 이런 이유로 이중겹내에서 풀려진 상태로 존재하기가 어렵다. 대신에 

이중겹에서 나와서 풀려진 상태로 존재할 수 있다. 연구들에 의하면 

이중겹내로의 삽입과 시트 형성은 동시에 발생함이 밝혀졌다. 알파, 

베타구조의 막단백질이 서로 다르게 풀림으로 인해 이들을 연구하는 방법 

또한 달라야 한다. 지금까지 열역학적 안정성을 측정하는 연구들은 주로 

알파 구조의 막단백질에 초점이 맞추어져왔다. 이러한 안정성은 막단백질의 

해리 상수를 측정함으로써 해석이 가능하다. 이 기술의 제약은 해리상수의 



측정은 계면활성 수용액에서 수행되어야 한다는 것이다. 그러므로 이 

방법은 마이셀내에서의 결과가 이중겹내에서의 결과와 잘 연관되어야 한다. 

유망한 새로운 방법은 이중겹내에서의 해리 상수를 티오-황화합물 상호 

교환을 측정함으로써 얻는 것이다. 이 방법들은 큰 막단백질에서는 

적용하기 어렵기 때문에 큰 막단백질들을 위한 방법으로 화학적 변성제 

접근 방법이 개발 되었다. 변성되지 않는 계면 활성제내에서 접혀진 

단백질에 요소나 구아니딘의 농도를 증가시킴으로써 펼쳐진 상태로 평형이 

이동하는 것을 이용하는 방법이다.  지금까지의 모든 방법들의 단점은 

단백질이 이중겹내의 환경에 보존되지 않는다는 것이다.  베타 구조의 

단백질의 경우, 이중막의 접촉면으로의 삽입이 작은 모델 펩타이들을 

사용하여 수행 되었다. 그러나 큰 지용성 막 단백질의 삽입과 접힘의 

열역학에 대한 연구는 지금까지는 요원해 보였다. 최근 Hong 과 Tamm은 

이러한 제한을 극복하기 위한 방법을 개발 하였다. 그들은 작은 단위 라멜라 

소공내에 단백질을 넣고 요소의 농도를 증가 시킴에 따라서 단백질이 빠져 

나오게 한다. 이 과정에서 요소는 막 자체에는 손상을 가하지 않으며, 

지용성 막 단백질이 물에 녹는 것을 도와준다. 이 빠져 나오는 과정은 

완전한 가역적 과정이다. 

 


