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（５）研究成果の概要 
シアノバクテリアSynechocystis sp. PCC6803のタンパク質Xは、光応答性遺伝子のmRNAの安定性に関

与している因子だと考えられている。暗条件下において、mRNAの5’-非翻訳領域に共通して存在する

AU-box配列はRNase Eの標的となっており、mRNAは不安定になる。明条件下においては、タンパク質

XがRNase Eの切断活性を阻害することでmRNAを安定化し転写産物量が増加するが、生体内における

タンパク質XのRNase E阻害メカニズムや構造については不明である。我々の研究室ではタンパク質X

の精製条件を確立することに成功したが、結晶化条件の探索には難航していた。そこで、本研究では、

溶液中の性質や構造安定性、構造アンサンブルを評価することで、タンパク質Xの生体内での機能や構

造解明の一助とすることを目的とした。蛋白研では、Mass Photometryで大まかな分子量を調べた。その

結果、計算値とほぼ一致する結果が得られ、十分な精製度であることが確認できた。その後、X線小角

散乱によって、低分解能の構造解析に成功した。また、我々はシアノバクテリアのRNase E（SyRNase 

E）の構造研究も行っている。RNase Eは天然変性部分が多いと予測されており、十分な量が取れず、

本研究室では精製法の検討を行っており、2つの画分（50k画分、100k画分と呼ぶ）が得られている。計

算上、SyRNase Eの分子量は7万5千程度であるが、Mass Photometryの結果、50 k RNase E画分には主に

50k弱の分子量のタンパクと300k～350kの分子量のタンパクが混合していることが分かった。また、

100k RNase E画分には主に約340k～360kの分子量のタンパクが含まれることが分かった。50 k 
RNase E画分の300k～350kの分子量のタンパクと100k RNase E画分の約340k～360kの分子量のタン

パクは同じものだと考えられる。先行研究によって大腸菌RNase Eが4量体を形成することが示さ

れており, SyRNase Eも同様に溶液中で4量体を形成する可能性がある。その場合75kの4倍は300kと
なる。または四量体を形成せず単量体のSyRNase Eが分解したものが50kに検出された可能性が高

い。精製には1週間以上かかるため、精製中に分解が進んだことが考えられる。よく見ると50k弱の

ピークの右側に肩があり、これはキャリブレーションに使用したconalbuminの75kのピークと位置
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が一致するため、分解されずに残ったSyRNase Eが少量含まれている可能性がある。 
また、我々は毛髪形成に関わるpeptidylarginine deiminase III（PAD3）の構造と機能の相関の研究

を行っている。PAD3はCa2+を結合して活性化するが、その親和性はよくわかっていない。そこで、

等温滴定型カロリメータ―（ITC）でPAD3とCa2+の親和性を測定した。現在のところ、再現性のあ

るデータは得られていないが、バッファーに含まれるNa+が結合を阻害することが明らかになった。 

 


