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Langmuirの吸着等温式
前提条件として
①吸着媒体表面に有限の数の結合サイトSがあるとする。
②結合サイトSにリガンドLが吸着したものをSLとする。
③会合平衡定数をKとすると、吸着平衡ではそれぞれのモル
濃度について以下の平衡式が成立する。
K = [SL] / [S] [L]

吸着媒体上のサイト数をｎ、吸着媒体ごとの吸着量をγとする
と、γ / n = [SL] / [S] + [SL] = K[S][L] / [S] + K[S][L] = K[L] / 1 + K[L]

ここで[L]を遊離リガンド濃度[Df]と表し、γについて整理すると、
ｒ＝ ｎ Ｋ[ Ｄｆ ] / １＋Ｋ [ Ｄｆ ]
ｒ：タンパク１mol当たりに結合している薬物の mol数（０≦ ｒ
≦ ｎ）, ｎ：タンパク １mol当たりの結合部位数, Ｋ：結合定数
[Ｄｆ]：非結合型薬物濃度
このような式が得られ、これがLangmuirの吸着等温式に相当
します。

次は図を見ながら理解していきましょう。n=3の場合（結合部
位数が３カ所）

この図からも、薬物濃度を上げていくことで、r=nになること
がわかります。
次にScatchard式、両辺逆数式について見ていきましょう。
Langmuir式より、Scatchard式、両辺逆数式を求めることが
できます。これらの式は、結合定数やタンパク質1分子当た
りの薬物結合部位数を求める時に用います。

この図で確認しておいてほしいことは、ｒ の最大値はｎで

あるということです。薬物濃度がいくら多くなったとしても、
結合部位数以上に薬物は結合できないという、当たり前の
ことを理解しておけば大丈夫です。

https://yakugaku-wakaru.com/entry222.html
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DNA上の塩基対一つを一つの格子とし、その格子のn個がリガンド（ここではインターカレータ分子）が結合する
ことにより覆われるとする。今DNAがN個の格子よりなっていると考える。平衡式は、結合定数を とすると、

リガンドの結合部位 ＋ リガンド ⇄ 結合リガンド

K

質量作用の法則より、

格子あたりのモル濃度で両辺を割ると、

[結合リガンド]

[リガンド]
[リガンドの結合部位]

[格子あたりの結合
リガンドの平均数]

[L]

[格子あたりのリガンドの結
合部位の平均数]

ここでLは、リガンド濃度である。 をリガンドの結合数、 を（格子あたりの結合リガンドの平均数）とすると
となるので(2)式の左辺は、 である。
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図１．結合格子の間隔がg個の時のリガンドの結合部位の数は(gーn＋1）で
ある。ここでは、g=5, n=3の場合を示している。

格子に結合したB個のリガンドに対して（B+1)個の間隔があり、その間隔あたりリガンドの結合部位が平均s個存
在すると考えると右辺の[格子あたりのリガンドの結合数の平均]は(B+1)・sとなる。隣り合った結合格子の間隔
がg個の時のリガンドの結合部位の数は、（ｇ－n＋１）であるので、

格子に結合した二つのリガンドの間の間隔がg個である確率をPgとすると、
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となる。格子あたりリガンドが結合している確率をb、リガンドが結合していない確率をfとすると（図２参照）
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図２．それぞれの格子に可能な(n＋1）個の条件確率。ここではn=3である。
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ここで、結合していない格子のすぐ隣は、結合しているか結合していないかの二通りしかないので、

𝑓𝑓 + 𝑓𝑏1 = 1

である。また結合したリガンドの右末端は、結合していないか結合しているかの二通りしかないので

𝑏𝑛𝑓 + 𝑏𝑛𝑏1 = 1
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となる。リガンドは格子n個を覆うので
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である。ところでB個が結合したDNAは、（B・n)個の格子が覆われている。被われた割合は
v=B/Nより、nv=Bn/Nである。従って、被われていない割合は(1ーnv)（でたらめに選んだ格子

がリガンドによって被われていない割合に等しい）である。また、二番目の格子がリガンドに
よって被われていない割合は(1-nv)であるので、
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また、(5), (11)式より
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N∞とすると(14)式は(15)式となる（補足参照）。
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＜補足＞(14)式が で(15)式となる理由
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課題レポート

Scatchard解析の解析法に関して詳細に説明せよ。


