
　　　　　　　　　窮3，章　酵素タンパク質の構造解析

緒言

　アルギン酸リアーゼの構造解析は、殆どが細菌由来のもので、遺伝子の塩基配列

より解析されている。真核生物としては1996年、Muramatsuα磁がサザエの中

腸腺由来PM　Lyase（SP1、SP2）の一次構造をリジルエンドペプチダーゼ、エンド

プロテイナーゼAsp－N、α一キモトリプシン、カルボキシペプチダーゼYを用いた

タンパク質化学的手法により決定している。

　アルギン酸リアーゼの基質特異性は、プロテアーゼなどと比較すると厳密である。

しかし、これまでに報告されているアルギン酸リアーゼの一次構造を生物種間で比

較しても相同性は極めて低い。PGとPMの両基質に作用するアルギン酸リアー

ゼは本酵素以外にもう一種について様々な性質や構造解析がなされている。

P5ε躍o読elo〃20nα5ε卿左ov∫∫IAM14594について2001年、Sawabeε惚乙は遺伝子

より一次構造を決定している64）。その結果が示すところによれば、P5ε躍oα1∫ε70〃20nα5

吻磁ov∫∫IAM14594由来アルギン酸リアーゼは234アミノ酸残基から構成されて

おり、酸性アミノ酸の含有率が多く、分子量25．4kである。第2章でN’o．272株

由来アルギン酸リアーゼのいくっかの性状を明らかとしてきたが、比較可能な性質

ではSawabeεr謡の報告と大きな違いはないように思われた。

　両酵素問にタンパク質化学的構造上の違いがあるかどうかを調べるため本研究で

は、第1節でタンパク輩化学的手法による一次構造解析結果を、第2節でPCR法

による全一次構造解析結果を示す。第3節で明らかとなった本酵素と他起源由来

アルギン酸リアーゼとの構造に関する比較を行う。第4節でCDによる二次構造

の推定を、また最後に、第5節でX線結晶構造解析に関する知見を記述する。
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第1節　タンパク質化学的手法による一次構造解析

実験材料

　タンパク質の酵素消化に用いた各種酵素は以下の通りであった。リジルエンドペ

プチダー一ゼ、エンドプロテイナーゼAsp－N、V8プロテアーゼともに和光純薬品社

製のものを用いた。尿素、モノヨード酢酸は、ナカライテスク社製を、トリフルオ

ロ酢酸、アセトニトリルは、和光純薬品社製を使用した。

実験方法

1．タンパク質の還元カルボキシメチル化（RCM化）

　精製したP5ε躍o読ε70〃20nαs　sp．由来アルギン酸リアーゼをCrestfieldらの方法

86）に従って還元カルボキシメチル化（RCM化）した。アルギン酸リアーゼを脱塩

し、凍結乾燥したタンパク質5mgに対して1．4Mトリス塩酸緩衝液（pH8．6）0．5

ml、5％EDTA50μ1、尿素0．6gを加え温浴中で溶解し、純水で1．25mlとした。

なお、この反応はキャップ付きスピッツ管で行った。この試料にβ一メルカプトエ

タノール17μ1を加え、一SH基の酸化を防ぐため高純度窒素ガスで置換し、37。Cで

1時問還元した。暗所でモノヨード酢酸45mgを含む1MNaOH150μ1を加え、

高純度窒素ガスで置換後、アルミ箔でスピッツ管を覆い、室温で30分問カルボキ

シメチル化した。その直後、0．2Mアンモニア水溶液で平衡化したSephadex－G50カ

ラム（1．5x45cm）に供し、RCM化タンパク質から過剰な試薬を除去した。得ら

れたRCM化タンパク質を凍結乾燥により得、以下の実験に用いた。

2．RCM化タンパク質のリジルエンドペプチダーゼ消化とペプチドの分離

　RCM化タンパク質1mgを50mMトリス塩酸緩衝液（pH9．0）250μ1に溶解し、

（タンパク質）／（酵素）＝（WIW）＝100になるようにリジルエンドペプチダーゼ23．3μ1

を加え、37。Cで1時間酵素消化した。このようにして得たペプチドを逆相高速液

体クロマトグラフィー（RP－HPLC）に供した。RP－HPLCは、625LC　system高速液

体クロマトグラフィー（Waters社製）に逆相カラムFinepak　SIL300C18T－7（4．6x

250mm、日本分光工業社製）を付したものを使用した。溶出溶液は、0．1％トリフ

ルオロ酢酸（TFA）水溶液を溶媒A、溶媒A／アセトニトリルニ（VIV）ニ2／3に調製
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したものを溶媒Bとして用いた。溶媒Aから溶媒Bへの直線的濃度勾配の条件

は以下の通りであった。

溶出時間（分）　　溶媒A（％）溶媒B（％）

初期

130

140

100

50

0

0
50

100

　流速は、1．Oml／minであった。

3．RCM化タンパク質のエンドプロテイナーゼAsp－N消化とペプチドの分離

　RCM化タンパク質1mgを50mMリン酸緩衝液（pH8．0）500μ1に溶解し、

（タンパク質）／（酵素）＝（WIW）＝250になるようにエンドプロテイナーゼAsp－N4

μ9を加え、370Cで2時間酵素消化した。このようにして得たペプチドをRP－

HPLCに供した。溶媒Aから溶媒Bへの直線的濃度勾配の溶出条件は以下の通

りであった。しかし、D15以降のピーク（Fig．23参照）が非常に接近していたた

め、この部分については勾配をより緩やかにして再クロマトグラフィーを行った。

溶出時間（分）　　溶媒A（％）溶媒B（％）

初期

130

140

100

30

0

0
70

100

D15以降の溶出条件は、以下の通りであった。

溶出時問（分）　　溶媒A（％）溶媒B（％）

初期

10

150

100

62

0

0
38

100

　流速は、1．Oml／minであった。

4．RCM化タンパク質のV8プロテアーゼ消化とペプチドの分離

　RCM化タンパク質0．5mgを50mMトリス塩酸緩衝液（pH8．5）250μ1に溶解

し・（タンパク質）／（酵素）＝（W／W）＝10になるようにV8プロテアーゼ50μ9を

加え、370Cで1時問酵素消化した。このようにして得たペプチドをRP．HPLCに
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供した。溶媒Aから溶媒Bへの直線的濃度勾配の溶出条件は以下の通りであっ

た。

溶出時間（分）　　溶媒A（％）溶媒B（％）

初期

60

90

100

100

50

20

0

　
　
　
0

　
0
0
0

0
5
8
1

　流速は、1．Oml／minであった。

5．酵素消化ペプチドの酸加水分解とアミノ酸組成分析

　RP－HPLCで分取後、VC－360遠心濃縮機（Taitec社製）で乾燥したペプチドを

RP－HPLCの際に用いた溶媒Bで溶解し、10μ1をそれぞれマイクロチューブ中で

減圧乾固した。酸加水分解、アミノ酸組成分析は、第2章第2節1．分子量の測定

法c）アミノ酸分析による分子量推定に従って行った。

6．酵素消化ペプチドのアミノ酸配列分析

　各ペプチドのアミノ酸配列分析は、プロテインシーシケンサー477AとPTHア

ナライザー120A（AppliedBiosystems社製）で行った。
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結果および考察　　　　　　　　　船

1．RCM化タンパク質のリジルエンドペプチダーゼペプチドマップおよび各ペプ

チドのアミノ酸配列

　RCM化タンパク質を前述した方法でリジルエンドペプチダーゼで酵素消化し、

RP－HPLCぞ溶串したペプチドマップをFig．10に示す。各ペプチドには溶出の早

い順にL1～L25まで番号をつけた。各ペプチドのアミノ酸配列をTable7に示す。
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Fig．10．　Separation　of　Lysylendopeptidase　Peptides　of　RCM－Alginate　Lyasc　from

P5εμ4・α1∫εぞ・解・nα5sp・StminNo・272．

RCM－protein（1mg）’was　dissolved　in　O．25ml　of50mM　Tris－HCl　buffer，pH9．0，and

digestedwithlysylend・peptidase（10μ9）at37・Cf・rlhLThepeptideswerεs呵ectedt・

RP－HPLC　and　eluted　with　linearly　increasing　concentration　of　acetonitorile，as　described　in

Methods，at　a　flow　rate　of1．O　ml／min．Peptides　were　numbered　in　ordered　of　elution　with

the　prefix　to　L．
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Table7．AminoAcid　Sequence　ofLysylendopeptidase　Peptides　by　Protein　Sequencer

Pe　tide ㎞ino　acid　se　uence

　
　
　
　
　
　
　
　
　
0
1
2
3
4
5
6
7
8
9
0
1
2
3
4
5

VK
TVK
XNTSGNEE
NTSGNEEK
VEMSGGK
XGEAGNXNX－

XGEAGNXNXFK
MTNVSYTXETN
MTNVSYTRETN

TI工SQHHASDTGTISK
VTMTNVSYTRETN
QH工TPXXNG
GNYLQSQDPYTLDK
X
VAMTQTYEVFEAT
FA工』GTMTSGETFNL
SFG工PV：EDGSΩSYFK

VYVSDTDESGFNDSVANXG工
X
VYVSDTDESGFNDXVA－
X
VVNNYGDVEXTAFGNSFGI
X

ESLRVAMTΩXYEVFXAX
X
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2．RCM化タンパク質のエンドプロンデイナーゼAsp－Nペプチドマップおよび各ペ

プチドのアミノ酸配列

　RCM化タンパク質を前述した方法でエンドプロテイナーゼAsp－Nで酵素消化

し、RP－HPLCで溶出したペプチドマップをFig．11に示す。各ペプチドには溶出

の早い順にD1～D29まで番号をつけた。各ペプチドのアミノ酸配列をTable8に

示す。
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Fig・11・　Separation　of　Endoproteinase　Asp－N　Peptides　of　RCM－Alginate　Lyase　from

P5ε麗40雄ε70〃20nαssp．StrainNo．272．

RCM－protein（1mg）was　dissolved　in　O5ml　of50mM　phosphate　buffer，pH8．0，and

digested　with　endoproteinaseAsp－N（4μg）at370C　for2hr．Others　were　same　as　described

in　Fig．10．

一41一



Table8．　Amino　Acid　Sequencc　of　Endoproteinase　Asp－N　Peptides　by　Protein　SequenceI

Pe　tide

　
　
　
　
　
　
　
　
　
0
1
2
3
4
5
6
7
8
9
0
1
2
3
4
5
6
7
8
9

ND
ND
D：LEG

DESGFN
DTDESGFN
TNVSYTRETN
DGGKT工工SQHHAS

MTNVSYTRETN
DNPNP：LV

DTGT工SKVYVS
DPYT：L

DKXGEAGNXNXFKNXFE

DSVANXG工
D：LGITESKVTMT－

DLG工TESKVTMTNVSYT
I）LG工XESK

ETFN：LXVVNNYG
DGSQSYFKFG
DGSΩSYFKFGNY工・QSΩ

AFGNSFGIPVE
NGST工PSS工TXG

DVYVX：LXNTSGNEEKFA：LGX－

DVYVXLX－
DDST：LVFVPLEAQH－

DXST：LVFVPLEAQHITP

DVEVTAFG
DXSTLVFVP：LEAQH工TPX

DVEVTAFGNSFG工PVE
DXSTLVFVPLEAQH工TP

Amino　acid　se　uence
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3．RCM化タンパク質のV8プロデナーゼペプチドマップおよび各ペプチドのア

ミノ酸配列

　RCM化タンパク質1mgを前述した方法でV8プロテアーゼで酵素消化し、

RP－HPLCで溶出したペプチドマップをFig．12に示す。各ペプチドには溶出の早

い順にV1一↓V34まで番号をつけた。各ペプチドのアミノ酸配列をTable9に示す。
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Fig．12．　Separafion　of　V8　Protease　Peptides　of　RCM－Alginate　Lyase　from

P5εμ伽1∫εro〃30nα5sp．StrainNo．272．

RCM－protein（05mg）was　dissolved　in　O・25ml　of50mM　Tris－HCI　buffer，pH8．5，and

digested　w墨th　V8protease（50μ9）at370C　for’1hr．Others　were　same　as　described　in

Fig．10．
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Tab璽e9．AminoAcid　Sequence　ofV8Peptides　by　Protein　Sequencer

Pe　tide Amino　acid　se　uence

　
　
　
　
　
　
　
　
　
　
　
　
　
　
　
1
2
　
　
　
　
　
　
　
　
　
　

1
2

1
2
　
　
1
2
　
　
　
　
　
　
　
　
　
一
一
　
　
　
　
　
　
　
　
一
り

一
一
　
　
畳
一
　
　
　
　
　
〇
1
2
3
4
4
5
6
7
8
9
0
1
2
3
3
4
5
6
7
8
9
0
1
2
3
4

1
1
2
3
4
4
5
6
7
8
9
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
2
2
2
2
2
2
2
2
2
2
2
3
3
3
3
3

V
V
V
V
V
V
V
V
V
V
V
V
V
V
V
V
V
V
V
V
V
V
V
V
V
V
V
V
V
V
V
V
V
V
V
V
V
V

YKVKE
ATVKVE
VFE
MTNVSYTRE
MSDGGKTI工一

VTAFGN
n．d．

AQHITPNGN
D：LG工TE

SKVTMTNVSYTRE
TGTISKVYVSDTDE
n．d．

n．d．

n．d．

n．d．

AGNSNSFKNXFE
S：LXVAMTQTYE

MSDGGKT工工SQHHASD
KFALGTMTSGE
n．d．

SGFNDSVAN
SGFNDSVANX
TFNLRVVNNYGDVE
TFNLRVVNNYGDVE
MSDGG－

SQSYFKFGNY：L－

DESGFX
STLVFVPLE

DNSXGX工OX
GGXTI工S－

SGFNDSVAN－

NSFG工PVED

VTAFGNSFG工PVE

GDNPNPLVDXXTLVFVP：LE
VTAFGNSFG工一
n．d．

VTAFGNSFGI－
n．d．

一44一



4．Edman法による一次構造解析

　RCM化タンパク質をリジルエンドペプチダーゼ、エンドプロテイナーゼAsp－N、

V8ペプチダーゼで消化して得られた各ペプチドのオーバーラップを見たところ、

4つの部分配列を得ることが出来たが、全体を連結することはできなかった（Fig．

14参照）。特に、N末端側のアミノ酸配列を求めることが困難であった。ネイテ

ィブなタンパク質を直接プロテインシーケンサーに供することで本酵素タンパク質

のN末端アミノ酸配列がD－N－S－N－G－S』r－LP－S－S・であることが分かった。この配

列は、V8プロテアーゼ消化により得られたV25とも一致した。また、リジルエ

ンドペプチダーゼ消化により得られたピークのうち、L11が有意義にリジン残基

で終わっていないことが分かった。よって、現段階において、L11の配列が本酵

素のc末端アミノ酸配列（』wrM・T－Nv－sゼ｛r－R－E｛r－N）であると考えられた。

これらのN末端、C末端のアミノ酸配列を基に、P5ε副o読ε70〃多o朋ssp．No．272株

の染色体DNAを鋳型とし、PCR（複製連鎖反応）法により本酵素の全一次構造解

析を行った。
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第2節　PCR法による一次構造解析

実験材料

　PremixTaqは宝酒造製を、TACloningKit（INVαFE　coJiを含む）はInvitrogen社

製を用いた。GFXTMpCRDNAandGelBandPurificationKitとGFXTMMicroPlasmid

Prep碕tはPhamacia社製を用いた。ジゴキシゲニンー11－dUTP（DIG）とアルカリ

ホスファターゼ標識抗ジゴキシゲニン抗体は、Roche社製を用いた。5一ブロモー4一

クロロー3一インドールーβ一D一ガラクトシド（X－Gal）とEcoRIはニッポンジーン社製

を使用した。

実験方法

1．オリゴヌクレオチド（プライマー、プローブ）のデザイン

　未処理のPsε屈o読ε10〃20nαs　sp．No．272株由来アルギン酸リアーゼをプロテイン

シーケンサーに供して明らかとなったN末端アミノ酸配列とリジルエンドペプチ

ダーゼにより得られた有意にリジンで終わっていないペプチドをC末端アミノ酸

配列としてこれらからプライマーのデザインを行った。プライマー、プローブの合

成はPharmacia社に委託した。

　本酵素のN末端から1～9残基：D・N’一s－N－G－s‘r－1・Pの配列をセンス側DNA配

列に読み替え、27merのN末端側プライマーPriN－Mixとした。アンチセンス側

DNA配列はC末端から9～1残基：N」V－S」Y－R－E｛r－Nの配列から読み替え、27mer

のC末端側プライマーAAL－CP1とした。そして、第1節で行った3種類の酵

素消化で得られたペプチドのオーバーラップ（L18、V9・V18、D5・D13）が認

められた部分アミノ酸配列一D・T－D－E－S－G－F－N－D－Sへ1－A一から読み替え、36merのミ

ックスプローブAAL－pro2とした。

PriN－Mix

AAレCPl

AAレro2

5’一GAYAAYWSNAAYGGNWSNACNATHCCN－3’
51－AATGTTACTTATACTAGTGAAACAAAC－3ダ
5’一GATACTGATGAATCGGGCTTTAATGATAGCGTAGCG－3’

2．オリゴヌクレオチド（プローブ）の31末端ラベル

　プローブとして目的断片の検出に用いるため、ジゴキシゲニン．11．dUTPで36

merのAAL－Pro2の3’突出末端をラベルした。
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　ラベリングシステムを用いプロトコールに従って、ジゴキシゲニン．11．dUTP

（DIG）をプローブにラベリングした。純エタノール、4MLiCl2を加え、一800Cで20

分間インキュベートし、18，800x　gで15分間遠心した後、ペレットを70％エタ

ノールでリンスし、同条件で遠心後、15分問ドライアップし、20μ1の滅菌高純

度蒸留水にピペッテイングによって溶解させ、これをプローブとしてサザンハイブ

リダイゼーションの際に用いた。

3．PCR法による目的断片の増幅

　・Psε屈oα1∫ε70〃20nαssp．No．272株の染色体DNA抽出は、SaitoandMiuraの方法88）

に従った。調製した染色体DNAをテンプレートとし、以下の組成でPCR用チュ

ーブに調製し、PCR反応（変性、940Cで1分間；アニーリング、450Cで1分間；

伸長反応、720Cで1分間）を40サイクル行った。

　　　　　　　H20　　　　　　　　　　　　　23．0μl

　　　　　　　Primer　Pri－NMix　　　　　O5μl

　　　　　　　PrimerAAレCP1　　　0．5μ1・
　　　　　　　dNrp－Mix　　　　　　　　25．0μl

　　　　　　　Tem　late　DNA　　　　　　　　1．0μl

　　　　　　　Tota1　　　　　　　　　　　　　50，0μ1

4．サザンハイブリダイゼーションによる目的DNA断片の検出

　PCRプロダクトを1％アガロースゲル電気泳動に供し、アルカリ変性、中和処

理後、ナイロンメンブレン（Hybond－N＋、Phamacia社製）に転写し、1200Cで30分

間べ一クすることで塩基をメンブレンに固定した。2．オリゴヌクレオチド（プロrr

ブ）の31末端ラベルの方法でラベルしたプローブ8μ1を標準ハイブリダイゼーシ

ョン溶液8mlに加え、この溶液と固定したメンブレンをバッグに入れ、530Cで90

分間ハイブリダイズした。メンブレンの洗浄、ブロッキングを行いプローブを固定

した。これに抗体を加え、洗浄を行ってから基質（100倍希釈CSPD）500μ1にメ

ンブレンを浸し、遮光して5分間発光させた。発光させたメンブレンをハイブリ

ダイゼーションバッグに入れ、気泡が入らないようにポリシーラーでシールし、37

0Cで10分間インキュベートした後、X線フィルムに10分間感光させた。
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5．目的断片の回収

　1％アガロース電気泳動に供したPCR産物からサザンハイブリダイゼーション

で確認された位置のバンドをカッターで切り出し、GFXTM　PCR、DNA　and　Gel　Band

PurificationKitを用いて抽出した。

6．プラスミドベクターへのライゲーションと形質転換

　TA　Cloning　Kitを用い、プロトコールに従いプラスミドベクター（pCRTM2．1）へ

のライゲーションを行った。ライゲーションのライゲーション反応液の組成は以下

の通りであった。

PCR　products

pCRTM2．1

10x　buffer

T4DNAligase

H20

1．0μ1

15μ1
1．0μ1

1．0μ1

55μ1
Total 10．0μ1

　この反応液を140Cで一晩インキュベートした。目的断片をライゲーションした

プラスミドをOne　ShotTMコンピテントセル（IWαF’）のプロトコールに従って形

質転換した。X－Galによるカラーセレクションを行い、ホワイトコロニー4株（ブ

ルーコロニーは57株）を得た。得られたホワイトコロニーが少なかったため、コ

ロニーハイブリダイゼーションを行わず、それらの形質転換体からプラスミドを抽

出し、サザンハイブリダイゼーションを行った。

7．目的断片を含むプラスミドの抽出とサザンハイブリダイゼーション

　プラスミドの抽出にはGFXmicroPlasmidPrep　Kitを用いた。トランスフォーメ

ーションにより得られたホワイトコロニー4株についてプラスミドを抽出し、

EcoRIで消化し、アガロース電気泳動後4．サザンハイブリダイゼーションによる

目的DNA断片の検出と同様にして目的断片の確認を行った。

8．DNAのシーケンシング

　DNAのシーケンシングはDNAシーケンサーABl　PRISM377（Applied

Biosystems社製）を用いてダイターミネーター法で行った。DNAのシーケンシン
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グに供する試料は以下の組成で混合し、PCR反応を行った。

Template　DNA
Premix

Primer

H20

3．0μ1

4，0μ1

4．0μ1

9．0μ1

Total 20，0μ1

　これらをプライマーのForwardとReverseで1試料につき2種類ずつ調製し、

PCR反応（変性、96。Cで10秒；アニーリング、500Cで5秒；伸長反応、600Cで

4分問）は25サイクル行った。このようにして得たPCR産物をDNAシーケン

サーに供した。
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結果および考察

1．Fて）R増幅断片の解析

　Psε昭oα1’ε70〃30nα5sp．N’o．272株から抽出した染色体DNAを鋳型とし、プライ

マーPriN－MixとAAL－cP1を用いてPcRによる増幅を行い、得られたPcR増

幅断片を1％アガロースゲル電気泳動に供した。アルカリ処理を行ってできた1

本鎖DNAをナイロンメンブレンに転写し、プローブAAL－pro2を用いてサザン

ハイブリダイゼーションを行った。それらの結果をFig．13（A、B）に示す。得ら

れたPCR増幅断片のサイズは、約700bpと推定された。また、サザンハイブリ

ダイゼーションの結果からこのPCR産物には、P5ε屈o読ε70“20nα5sp．No．272株

由来アルギン酸リアーゼの遺伝子の一部が含まれていると推定された。次に、TA

Cloning　Kitを用いてこのPCR増幅断片（700bp）をプラスミドベクターpCR2．1

に挿入し、目的断片を含んだプラスミドをOneShotTMコンピテントセル（INVαF）

に形質転換し、クローニングを行った。同時に、形質転換体のスクリーニングを行

うためにX－Galによるカラーセレクションを行い、ブルーコロニーを57株、ホ

ワイトコロニー（プラスミドベクター中にある種の遺伝子が取り込まれた菌株）を

4株得た。

　得られた形質転換体が4株と少なかったので、コロニーハイブリダイゼーショ

ンを行わず、菌体よりプラスミドDNAを抽出し、制限酵素EcoRlで消化し、ゲ

ル電気泳動に供し、先程と同様にサザンハイブリダイゼーションを行った。それら

の結果をFig．13（c、D）に示す。ベクターの位置にも発光が見られたが、4株の

ホワイトコロニーから得たPCR断片全てにアルギン酸リアーゼをコードする遺伝

子が一部含まれていることが明らかとなった。
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2．アルギン酸リアーゼの全一次構造解析

　この形質転換体の保持するプラスミドをDNAシーケンサーに供し、塩基配列の

決定を行った。その結果、本酵素のN末端からC末端のアミノ酸まで解読する

ことが出来た。しかし、ミックスプライマーを用いたためプライマー部分の塩基配

列は、正しく増幅されていない可能性が高い。実際に、第1節タンパク質化学的

手法による一次構造解析で求めたN末端側アミノ酸配列とC末端側アミノ酸配

列にはいくつか違いが見られた。N末端から3番目、227番目、230番目のア

ミノ酸はPCRではW、T、Sであったが、タンパク質化学的手法によるとそれぞ

れ、S、S、Rであった。その他の配列は、タンパク質化学的手法と完全に一致し

た。よって、一次構造の解析は、タンパク質化学的手法により求めた部分アミノ酸

配列との比較により行った。結果をFig．14に示す。

　P5ε認o読ε70〃30nα5sp．No．272株が産生するアルギン酸リアーゼは、233アミノ

酸残基から構成されており、分子量25549．5であった。アミノ酸組成分析で求め

ることの出来なかったトリプトファン残基は、N末端から51番目に1個存在す

ることが分かった。システイン残基は、N末端から198、210番目に2個存在し

これらがジスルフィド結合していることは過ギ酸酸化したタンパク質のアミノ酸分

析から確認済みである。全体の各アミノ酸の含有率は、アミノ酸組成分析の結果と

ほぼ一致した。酸性アミノ酸であるアスパラギン酸（アスパラギン）やグルタミン

酸（グルタミン）が多数占めており、本酵素が非常に強い酸性タンパク質であるこ

とが一次構造の結果からも説明できた。疎水性のアミノ酸であるP、M、Wが少

ないことも本酵素の特徴と言えるであろう。
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Fig．　14．　　Nucleotide　and　Amino　Acid　Sequence　of　Alginate　Lyase　from

P5ε腐40α！∫αo規oルα5sp．Strain　No．272．

The　nucleotide　and　amino　acid　sequence　numbers　are　given　on　the　right．Blue

（1ysylendopeptidase），rod（V8protease）and　yellow（endoproteinase　Asp－N）bars　indicate

peptide　regions　where　amino　acid　sequence　were　detemined　by　protein　sequencer，

respectively．Green　characters　show　mcleotide　sequences　as5，and3下teminal　primers．
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第3節　他起源由来アルギン酸リアーゼとの一次構造の比較

　本酵素のアミノ酸配列と他起源由来の全一一次構造のホモロジーを解析ソフト

DANAsIsを用いて行った。その結果をFig，15に示す。ホモロジー検索の対象と

なった酵素は、本酵素、同じくPG、PMの両基質に活性を有するP5εμ40α舵70〃30nσ5

ε加κov∫∫IAM1459464）由来酵素、Vあ7∫o　sp．由来PG　Lyase52）、Co君ynε加c∫ε7∫μ“2sp．

ALY－1株由来PGLyase54）、κZεわ5∫ε〃αpnεμ〃30n∫αεsubsp．由来PGLyase89）、サザエ

中腸腺由来PMLyase43）の6種類であった。

　PG、PMの両基質に活性を有する酵素間では、80．3％の高い相同性が見出され

たが、酵素源が同属の細菌であり、同じ基質特異性を有する酵素を菌体外に産生す

ることによるものと考えられる。その他の酵素については、岡わr∫o　sp．で4．2％、

Co7ynε肋αε吻〃3sp．で5．3％、超εわs∫ε〃αpnε郡〃30n∫αεsubsp．で4．2％、サザエSP2で

3．8％であった。これらの酵素間との相同性は非常に低かったが、タンパク質はあ

る特有の立体構造をとってはじめて活性を有する酵素となる。それゆえ、ある立体

構造をとった場合の活性中心周辺のアミノ酸残基の位置づけが重要である。アルギ

ン酸リアーゼの場合、このことが強く言えると思われる。つまり一次構造において

は異なるものの、三次元配置は相互に類似していることが推定される。

　6種類を通して非常に低い相同性を示したが、コンセンサスシーケンスがC末

端側に存在する・Fig．15に赤で記してあるYFK（180－182）である。また、真核生

物であるサザエを除いた原核生物のみで比較すると、YFKhG＋Y－Q（180－188）90）が

共通の配列となる（hは疎水性アミノ酸、＋は中性アミノ酸）。第4章で詳しく述べ

るが、これまで報告されているアルギン酸リアーゼの化学修飾による活性に関与す

ると思われるアミノ酸として、チロシンやリジンが挙げられる。このコンセンサス

シーケンスにもこれらのアミノ酸は含まれていることからこの赤で示した領域のア

ミノ酸残基の活性への関与が強く示唆される。
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Fig. 15. Comparison of Amino Acid Sequences of Alginate Lyase from 

Pseudoalteromonas sp. Strain No. 272 with Selected Alginate Lyases. 

P. sp. No. 272 and P. ely. IAM 14594 are Pseudoalteromonas sp. strain No. 272 and 

Pseudoalteromonas elyakovii IAM 14594, respectively. Red boxes indicate homologous 

amino acid residues to P. sp. No. 272. Yellow boxes indicate homologous amino acid 

residues except P. sp. No. 272. 

- 55 -



第4節　円偏光二色性（CD）による二次構造解析

実験方法

1．CDスペクトル測定

　ネイティブなアルギン酸リアーゼの二次構造を調べる為に、本酵素のCDスペ

クトル測定を行った。測定法は、第2章第2節5．基質特異性と同様に行った。遠

紫外領域（190～260nm）の測定には、0．12mg／m1の酵素を含む10mMリン酸緩衝

液（pH75）200μ1について1mmのセルを用いて測定した。近紫外領域（250～320

nm）の測定には、0．49mg／mlの酵素を含む10mMリン酸緩衝液（pH7．5）1mlに

ついて10mmのセルを用いて測定した。結果は、4回測定した平均をスペクトル

として示した。平均残基分子量は、108．9を用い、平均楕円率は、第2章第2節5．

基質特異性と同様に求めた。
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結果および考察

　1．CDスペクトル

　測定結果をFig．16に示す。遠紫外領域（A）を見ると、215nm付近に谷を持

つ典型的なβ一構造を示した。これまでにCDスペクトルで測定し、報告されてい

る他起源由来アルギン酸リアーゼと同様の結果であった（勘h∫ngo〃10nα5sp．A1－III66）

を除く）・芳香族アミノ酸残基の存在環境を示す近紫外領域（B）を見ると、他のア

ルギン酸リ、アーゼには見られない、本酵素特有のパターンを示した。この近紫外領

域のCDスペクトルは酵素源によって異なっていることがわかっている。以上の

考察から、大多数のアルギン酸リアーゼはコアとして、β一構造があり、それを取り

巻く立体的な分子環境が酵素源によって異なっているものと思われる。
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Fig．16．　CD　Spectra　ofAlginate　Lyase　from」Psεμ40α1∫ε70海onαs　sp．Stlain　No．272．

The　protein　concentration　was　O．12mg／ml　and　O．49mg／ml　in10mM　phosphate　buffer

（pH7・5）infar－ultmvi・letregi・n（A）andnear－ultravi・letregi・n（B），respectively．
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第5節　酵素タンパク質の結晶化による三次元構造解析

実験方法

　精製したアルギン酸リアーゼをマイクロバッチ法にて結晶化を行った。沈殿剤は

0．1Mクエン酸ナトリウム、17．5％トレハロース、30％PEG8000、0．1MMgSO4、

pH5．5を用い、4。Cで行った。位相決定は、K2PtC14を用いて重原子同形置換法に

て行い、これにより得られた結晶の回折データを用いた。モデルの精密化は、プロ

グラムCNSを用いた。結晶構造解析に用いたソフトは、MOLSCRIPT91）であった。
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結果および考察

　沈殿剤として0．1Mクエン酸ナトリウム、17．5％トレハロース、30％PEG8000、

0．1M　MgSO4、pH5．5を用い、40Cでマイクロバッチ法にて結晶化を行った結果、

棒状の結晶が得られた。格子定数は、α＝加46．2A　c＝387．2A　α＝β＝90。声1200、

六方晶系（hexagonal）の単結晶で、空間群はP6、22非対称単位中に本酵素分子が1

分子であった。本酵素の結晶をFig．17に示す。プログラムCNSを用いて位相決

定及び精密化を解析したところ、分解能2AでR－factor＝19．4％　Rf，。。一factor＝24．8％

であり、かなり信頼度の高い解析像が得られた。本酵素を構成する233アミノ酸

残基のうち、N末端の5残基を除くアミノ酸残基に関して立体配位を構築し、全

体の構造を三方向から見たリボンモデルをFig．18に、ワイヤーモデルをFig．19

に、二次構造のトポロジー図をFig．20に示す。酵素分子中に硫酸イオン1つと

カルシウムイオン1っ、水分子約300が見られた。本酵素は、第4節　円偏光

二色性（CD）による二次構造解析での結果と同様、主にβ一構造をしていた。本解

析によると、二次構造は3、。．helixが4つ、α一helixが1っ、β一strandが14本か

ら構成されており、二次構造を構成してい否アミノ酸の87％がβ一構造であった。

このβ一構造は2層からなり、活性クレフトを形成していた。このクレフト内は、

疎水性のアミノ酸残基が多く配置していた。第3節他起源由来アルギン酸リアー

ゼとの一次構造の比較で記述したように、本酵素のC末端側にある活性発現へ関

与すると考えられるコンセンサスシーケンス中のTyr180、Phe181、Lys182は、

Fig．18中の赤で示したクレフト内にいずれも存在し、Tyr180とLys182の側鎖

はともにクレフト側を向いていた。ゆえに、この両アミノ酸残基が活性発現に深く

関与していることが示唆された。また、本酵素分子中に一つしか存在せず、活性に

深く関与すると考えられるTrp51は、第4章で明らかとするが、β一構造の一部を

形成していた。Fig．21にs－s結合を表示したリボン構造を示す。cys198、cys210

によって形成されるS－S結合は、ループとα一helix（残基数204－213）を連結して

おり、α一helixの構造の安定化に深く寄与していると思われる。カルシウムイオン

はAsp106とAsp114との問に等間隔で配位しており、クレフト溝のフタを形成
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するようになっていた。EDTA（第2章第2節）による処理で活性の低下が見られ

なかったことからこのカルシウムイオンは酵素分子中に強固に結合し、酵素そのも

のの立体構造を保つのに役立っていると考えられる。今回得られた立体構造はこれ

までに報告されてない新規な構造である可能性が高い。

Fig．17．

272．

Hexagonal　Crystal　of　Alginate　Lyase　from　Psεめoα∫妙o解onα5sp．Strain　No．
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（a）

（b） （c）

Fig。18．

272．

　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　．がL’

Ribbon　Presentation　of　Alginate　Lyase　from　Ps8μ40α」∫εro規onαs　sp．Strain　No．
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Fig．19。Wire　Model　ofAlginate　LyasefromP5ε躍o雄εro規oηα5sp．Stmin　No．272．

Blue　represents　Tyr180and　Lys182in　a　concensus　sequence．
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N

10－13

Fig．20

　　　　　　　　　　　　　　　　　　　C

　　　　　　　　　　　　　59－61　　　　　65－67

　　　　　　33－36

　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　8－80　　　　　　　　　159－164

　　　28－30　　　　　　　　　2　　＿　　　　　　　　　　　148－156　　　　　　　　167－172

　　　　　　　　　　　　　　　　1　188

　　18－21　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　98＿105　　　　　　　　　　135－144

　　　　　　　　　50－57　　　　85－92　　　　121昌129

　　　38－41

　　　　　　　　　　　204－213

Topology　Map　ofAlginate　Lyase　from　Ps8μ40α舵ro配oπα3sp．Strain　No．272．
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ム

Fig．2L　S－S　Bond　Location　of　Alginate　Lyase　from　P38μ40α」孟εro醜onα3sp．Strain　No．

272、

S－S　bond　is　presented　by　yellow．
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