
Photon Factory Activity Report 2014 #32(2015) B 

BL-10C/2013G692 

X 線溶液散乱法によるマイコプラズマ滑走タンパク質 Gli349 の立体構造解析 
Structural analysis of the gliding protein Gli349 from Mycoplasma mobile by 

solution X-ray scattering 
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1   はじめに 
マイコプラズマの滑走運動は新規の運動様式であ

り、そのメカニズムの解明が重要課題である。この

運動は、Gli349 タンパク質が「足」のように機能し、

構造変化することによって起きる（図 1）[1]。した

がってマイコプラズマの滑走機構を解明するために

は、Gli349 の立体構造の解明が必要である。バイオ

インフォマティクス解析から、Gli349 には約 100 残

基のリピート配列が 18 個存在することが知られて

いる[2]。また Gli349 は、柔らかな多形構造を持つ

と考えられている[3]。それゆえ全長の結晶化は困難

と考えられるが、断片化したリピートの立体構造や

近接リピート間の空間的配置を X 線溶液散乱法で解

析することは可能と考えられる。そこで本研究では、

X 線溶液散乱法を用いて、Gli349 断片の立体構造解

析を行った。 
 

2   実験 
バイオインフォマティクス解析によって予測され

た Gli349 のリピート境界に基づいて、様々な Gli349
断片を 15 種類作製した。これらのタンパク質を大
腸菌内で大量発現させ、可溶性の断片については更
にゲル濾過クロマトグラフィーで高純度精製した。 

X 線溶液散乱の測定は、高エネルギー加速器研究
機構・放射光科学研究施設 BL-10C で行った。カメ
ラ長は 2 m、波長は 1.488 Å、検出器は PILATUS3 を
用いた。得られた散乱曲線は自作のプログラム、及
び、ATSAS パッケージを用いて解析した。立体構造
のモデリングには DAMMIN ソフトウェアを用いた。 

 
3   結果および考察 
発現させた 15 種類の Gli349 断片のほとんどは可

溶性が低かったが、K, L, M リピート領域に相当す
る KLM 断片は可溶性を示した。そこで、X 線溶液
散乱法により KLM 断片の立体構造解析を行った。
その結果、図 2 に示すモデル構造が得られた。 

KLM 断片内には約 100 残基のリピート配列が 3 つ
存在する。得られたモデル構造には 3 個の球状ドメ
インが存在したことから、Gli349 のリピート配列が
1 つの球状ドメインを構成していることが示唆され

る。したがって Gli349 は、図 1 のように、18 個の
球状構造が直鎖状に連結された立体構造を持つこと
が示唆された。 

 
図 1： Gli349 タンパク質の立体構造モデル。楕円は

リピート配列を表す。 
 

図 2： X 線溶液散乱法で得られた Gli349 の KLM 断

片の立体構造モデル 
 
4   まとめ 

X 線溶液散乱法により、マイコプラズマの滑走運

動に関わるタンパク質 Gli349 の KLM 断片の立体構

造モデルが得られ、Gli349 が約 100 残基の球状ドメ

インのリピートから構成されていることが示唆され

た。 
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