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クラス 1B テルペン合成酵素の基質結合型構造
Ligand bound structure for Class IB terpene synthase
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1   はじめに 
テルペンは自然界において様々な役割を果たす化

合物群である。ほとんどのテルペンは炭素数 10-20
個のプレニルリン酸を起点に合成されるのに対し、

本研究で対象とするクラス 1B 型テルペン合成酵素

BalTS は、炭素数 20~35 個のプレニルリン酸を基質

とし、C20~C35テルペンの合成を触媒する酵素である。

テルペン分子内の炭素数は、化学構造と機能の多様

性に直結するが、C35 のように大型テルペンの研究

例はほとんどない。また、BalTS は既知のテルペン

合成酵素が持つ DXDD などのモチーフ構造も持たな

い。このため BalTS は新規の触媒機構を持つことが

期待されている。これまでの研究により、BalTS の

基質非結合型の結晶構造は、Photon Factory タンパク

質結晶構造解析用ビームラインの全自動測定などを

利用して、決定している [1]。 

2   実験 
BalTS の基質複合体の構造を探るために、本研究

では C20プレニル二リン酸のリン酸基に最も近い二

重結合を飽和した(±)-geranylcitronellyl diphosphate 
(GCPP)と、脱リン酸化した geranylgeraniol (GGOH)
を基質アナログ化合物として用いた。GCPP との複

合体結晶は共結晶化により、GGOH との結晶はソー

キングにより得た。これらの結晶から、PF-NE3A で

の全自動測定も利用して、回折データを収集した。

それぞれ、1.99 Å, 1.91 Å 分解能のデータを得た。 

3  結果および考察 
GCPP は BalTS 構造中のクレフト入り口付近に結

合していた。この領域には 6 つの Asp 残基が存在す

る。これらの Asp 残基の Ala 置換体は活性を完全に

失うこと[1]、Asn 置換体の活性も 1/20 程度になるこ

と[2]、BalTS の活性には Mg2+が必要なこと[1,2]など

から、これら 6 つの Asp 残基は Mg2+を通して基質プ

レニル二リン酸のリン酸基を認識すると考えられる。

しかし、Asp 残基と GCPP リン酸基の間に、Mg2+

に対応する電子密度は観察できなかった(図 1A)。考

えられる理由の一つとして、用いた GCPP がラセミ

体であるため、Mg2+は R 体と S 体のそれぞれに別の

位置で結合しており、このために電子密度の解釈が

難しくなったことがあげられる[2]。 
一方、GGOH はクレフトの奥深くに結合しており、

その疎水性鎖の末端は、入り口からみてクレフトの

反対側にまで貫通していた(図 1B)[2]。また BalTS-
GCPP 複合体と BalTS-GGOH 複合体の重ね合わせか

ら、C30 の基質結合モデルを構築することができた

(図 1C) [2]。 

図 1: BalTSの基質複合体構造。A: (±)-GCPP複合体。

B: GGOH 複合体。C: (S)-GCPP と GGOH の重ね合

わせにより構築した C30基質結合モデル 
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