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1．背景と研究目的 

ゲルゾリンファミリータンパク質は様々な病理現象との関連が示されており,その作用機序の解明は

非常に重要である. ゲルゾリンファミリータンパク質は複数のドメインからなるアクチン繊維切断タン

パク質であり、その活性はカルシウムイオン(Ca2+)によって制御されている.種間で広く保存されている

Ca2+結合部位(type-1, type-2 sites)が知られていた. これまでの我々の研究において,真正粘菌におけるゲ

ルゾリンファミリータンパク質の一種であるフラグミンには, 上述の 2箇所以外に加えて,新規Ca2+結合

部位が存在することが確認されている. 本研究では,この新規 Ca2+結合部位がゲルゾリンにも存在する

のかを確かめるために,ゲルゾリンドメイン 2-3(G2-G3)を Ca2+存在下で結晶化し,その X 線構造を決定し

た. 

 

2．実験内容 

ヒトゲルゾリン G2-G3 は大腸菌を用いて発現・精製した. 得られた G2-G3 を用いて, 10 mM CaCl2存

在下で結晶化条件のスクリーニングを行った. 初期結晶について、さらに結晶化条件を最適化すること

で, 回折実験に適したサイズの結晶を得た. BL2S1 において凍結操作を行なった後（100 K）, 回折デー

タ測定を行なった (波長:1.12 Å, 検出器:ADSC Q315r). 得られた回折データを備え付けの XDS を用いて

処理し, 既知の活性化型ゲルゾリン構造 (PDB: 3ffk)を探索モデルとして Molrep により分子置換法で初

期位相を決定した. coot, および phenix refine を用いて構造精密化を行なった.  

 

3．結果および考察 

いくつかの結晶を用いて測定を行ない、最高分解能 1.5 Å の

回折データから, 構造を決定した. 上述のように G2-G3 を材料

として結晶を得たが, 非対称単位中には G3 ドメインのみが 2

分子含まれていた. おそらく結晶ドロップ中で G2-G3 間の構造

的にフレキシブルと予想されるリンカー部位で分解が起こって

しまったことが原因であると考えられる. したがって当初の目

的であるドメイン間のCa2+結合を検証することはできなかった. 

構造が得られた G3 は既報のゲルゾリン構造とほぼ同様の構造

をしており, type-2 site への Ca2+の結合が観察された (Fig. 1). 

本研究の成果は参考文献 1 で報告した. また原子構造は Protein 

Data Bank (accession code: 6LJF) に登録した. 
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