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1   はじめに 
枯草菌由来の転写因子 FadRBsは、脂肪酸分解に関

わることが知られている。この因子は TetR 
superfamily に属し、脂肪酸のβ酸化に関わる遺伝子

群で構成されるオペロンの転写を抑制しているが、

dodecyl-CoA(脂肪鎖の炭素数 12)よりも長い脂肪鎖を

もつ acyl-CoA と結合する事により、DNA との結合

能を失う。脂肪酸のβ酸化に関わる遺伝子群の転写

は、FadRBsが acyl-CoA との結合により DNA から解

離することで開始される。同様の働きを行う転写因

子として、大腸菌の FadREs 等も知られているが、

FadREs は脂肪酸の合成と分解の両方を制御するのに

対し、FadRBs は脂肪酸分解のみの制御を担っている。 
本研究ではこの因子の転写制御機構を明らかにす

るために、DNA 結合能をもつ活性型と、acyl-CoA
を結合し DNA との結合能を失った不活性型の構造

解析を行った。 
 

2   実験 
FadRBs の結晶は、活性型・不活性型とも、

PEG3350 または PEG4000 を主な沈殿剤とした結晶

化条件で得た。不活性型の調製は、炭素数 14 個の

脂肪鎖をもつ stearoyl-CoA を FadRBsに混合すること

で行った。X 線回折データは、BL5A で収集した。

活性型の結晶は空間群 P212121に属し、格子定数は a 
= 56.2 Å, b = 66.1 Å, c = 99.0 Å であった。分解能は

2.15 Å であった。stearoyl-CoA を結合した不活性型

の結晶も、空間群 P212121 に属していたが、格子定

数は a = 70.3 Å, b = 88.8 Å, c = 199.9 Å と大幅に異な

るものであった。分解能は活性型とほぼ同じ 2.20 Å
の回折データが得られた。 

 
3   結果および考察 
位相決定は類似配列をもつ転写因子の構造をモデ

ル分子とした分子置換法によって得た。活性型

FadRBs 結晶の非対称単位には、転写制御因子の基本

単位である二量体が存在した。不活性型 FadRBs結晶

の非対称単位には、二量体が三分子存在していた。

活性型の構造は R/Rfree 因子 23.5%/28.5%まで、不活

性型の構造は R/Rfree 因子 23.3%/28.2%まで精密化し

た。 
得られた FadRBsの全体構造を下図左に示す。構造

は N 末及び C 末の二つのドメインに分かれており、

DNA との結合に関わるのは N 末領域である。

FadRBs を不活性型に変換する stearoyl-CoA は、C 末

ドメインの内部に結合していた。活性型・不活性型

の二つの構造を、C 末ドメインを基準に重ねると、

N 末ドメインが開くような構造変化が見られる(下図

右)。この構造変化が DNA への結合能を制御してい

ると考えられる。現在、さらに詳しい情報を得るた

め、DNA 複合体の結晶構造解析を検討している。 
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  図左: FadRBs(活性型)の全体構造。

二量体を構成するそれぞれのサ

ブユニットを、緑、オレンジで

示す。それぞれのサブユニット

内の濃色・淡色は、N 末・C 末ド

メインを示す。sphere model で示

しているのは、FadRBs に結合し

ている stearoyl-CoA。 
図右 : DNA に結合可能な活性型

(赤)、結合できない不活性型(青)
構造の重ね合わせ。acyl-CoA が

結合する事により、不活性型で

は N 末ドメインが両側に開くと

考えられる。 
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