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はしがき

これは、文部省科学研究費補助金 基盤研究 (B) ( 2 )の補助を受けて 2001年度

'"'-'2003年度の 3年間に渡って行った研究課題、 「第三世代シンクロトロン放射光を

用いた酸素の極限状態、X線結晶構造解析J (課題番号13460046) の研究成果をまとめた

ものである O
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研究成果の概要

本研究課題では、世界最高エネルギー出力の第三世代シンクロトロン放射光リング、

SPring-8の性能をフルに発揮させて、極限状態における X線結晶構造解析を行うことに

より、数種の酵素の構造と機能を詳細に解明した。極限状態解析としては、 1 .短寿命

分子種の高時間分解能(時分割)x線解析、 2. 1Aを越える超高分解能での精密X線解

析、 3. 解析困難な構造のX線解析の 3つのカテゴリーを設定した O そして、以下の成

果を得ることに成功した。

1 .時分割X線結t話解析(高時間分解能解析)

トロピノン還元酵素について、結晶内で酵素基質複合体ができる状態に保ちつつ、

ラウエ法を用いて X線回折データを収集するとともに、そのデータを解析して、基質

(NADPHと tropinone)に相当する電子密度を得ることに初めて成功した。酵素:生成

物複合体との構造比較から、本醇素は、基質と生成物の結合位置を微妙に制御すること

により、最も反応に適した立体配置を達成していることが判明した。(発表論文5)

2. 超高分解能解析(高空間分解能解析)

ポリガラクツロナーゼの立体構造を、 X線と中性子線を用いて結晶構造解析を行った。

その結果、 O.7A分解能の X線解析構造と1.5A分解能の中性子線解析構造を決定するこ

とができた。超高精度の電子密度図と核密度図が得られており、水素を含めたタンパク

質の立体構造を精密に調べることが実現した。(発表論文 12)

3.解析困難な状況のX線結品解析

トウモロコシ由来のピルビン酸リン酸ジキナーゼのX線結品構造解析を行い、反応に

伴い中央ドメインが回転することを構造的に実証した。次いで、神経特異的なミリスチ

ル化タンパク質である CAP-23jNAP-22のミリスチル化ドメインとその結合タンパク質

であるカルモジュリンとの複合体の X線結晶構造解析から、タンパク質の脂質修飾の一

つであるミリスチル化がタンパク質問相互作用に直接関わることを分子レベルで、初めて

解明した。さらに、高等横物の光合成における酸素発生に関わるタンパク質 PsbPの X

線結晶解析に初めて成功し、 PsbPが Run-GTPase結合タンパク質 Mog1Pとよく似た立

体構造であることを明らかにした。(発表論文 1----4、6----11)
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