
 18  

高分子構造科学研究室 
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                   竹川宜宏（助教） 

 
＜研究のキーワード＞ 
  （１）生体高分子複合体    （２）超分子機械    （３）細菌べん毛 
  （４）分泌輸送装置     （５）構造解析      （６）中性子散乱 
 
＜令和 4 年度の主な研究活動概要＞ 
 当研究室では、細菌べん毛システムや蛋白質分泌装置の構造・機能解析を中心に

生体高分子でできた分子機械の作動原理の研究を行っている。また、合成高分子と

低分子の複合体構造と物性を主にＸ線・中性子回折、赤外分光法により研究してい

る。令和4年度は、(1) ⾼度好熱菌由来べん⽑固定⼦蛋⽩質MotAの構造、(2) レジオ
ネラ菌脱ユビキチン化酵素LotAの構造、(3) SANS/FTIR-ATR同時測定システムの開
発とその実証試験についての研究を⾏った。 
 
(1) ⾼度好熱菌由来べん⽑固定⼦蛋⽩質 MotAの構造 1 
 細菌の運動器官であるべん⽑の根本には蛋⽩
質でできた直径約 45 ナノメートルの回転モー
ターがある。モーターは回転⼦と約 10 個の固
定⼦で構成され、固定⼦中をイオンが流れると
固定⼦と回転⼦の相互作⽤が変化し、回転⼒が
発⽣する。１つの固定⼦ユニットは MotA と
MotB の 2 種類の膜蛋⽩質から成る。最近、常
温菌の固定⼦が MotA5-MotB2 で構成されるこ
とがクライオ電⼦顕微鏡を⽤いて明らかになっ
たが、好熱菌固定⼦構成蛋⽩質の低分解能解析
では異なる結果が得られていた。そこで、⾼度
好熱菌 Aquifex aeolicus 由来 MotA（Aa-MotA）
の⾼分解能構造をクライオ電⼦顕微鏡を⽤いて
解析したところ、Aa-MotA は常温菌の固定⼦中
の MotA と同様の 5 回回転対称性を持つリング
構造を形成しており、MotA 単独で固定⼦ユ
ニットと同様の複合体系性能を持つことがわ
かった。また、Aa-MotA の疎⽔性残基の 5 量体
中での分布を調べたところ、サブユニット境界
⾯と膜貫通領域の疎⽔性が常温菌固定⼦中の
MotA と⽐べて著しく増加しており、⾼温環境
下で Aa-MotA を安定化していると考えられる。 

細菌べん毛モーター 

Aa-MotA ５量体の構造 
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(2) レジオネラ菌脱ユビキチン化酵素 LotAの構造 2 

 肺炎を起こす病原細菌であるレジオネラは、宿主細胞に感染すると宿主ユビキチ
ン反応系をハイジャックし、⾃⾝が増殖しやすい環境を作り出す。LotA はレジオネ
ラが宿主細胞内へ分泌する脱ユビキチン化酵素(DUB)で、レジオネラの周囲のユビキ
チン鎖を除去し、ユビキチンが介在するオートファジーなどの宿主免疫機構からレ
ジオネラを逃す働きを持つ。我々は LotA による脱ユビキチン化機構を解明するため
LotA の middle ドメイン
(LotAM)の X 線結晶構造
解析を⾏い、LotAM がヒ
トの DUB (hOTUB1)と構
造がよく似たサブドメイ
ンとレジオネラの LotB

等に⾒られる EHL ドメイ
ンで構成されることを解
明 し た 。 ま た 、 OTUB1

との構造⽐較と変異実験
からユビキチンの結合部
位と活性部位を明らかに
した。 

 

 

(3) SANS/FTIR-ATR同時測定システムの開発とその実証試験 

 中性⼦⼩⾓散乱法(SANS)は⾼分⼦の⾼次構造研究に⽋かせない強⼒な⼿法である
が、多成分系からより確かな構造情報を引き出すために、他の研究⼿法と組みあわ
せることが望まれる。既に SANS/⾚外分光(FTIR)同時測定システムを開発し、ソフ
トマター系の構造形成の研究に適⽤してきた 3。この⼿法をより広範な系に適⽤でき
るように、減衰全反射(ATR)法を導⼊した SANS/FTIR-ATR 同時測定システムを開発
し、JRR-3 研究炉に設置されている SANS-J ⼩⾓散乱装置を利⽤して実証試験を⾏っ
た。このシステムを合成⾼分⼦系の結晶化過程やデンプン⽼化現象に適⽤し、その
有⽤性を確認した 
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