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1   はじめに 
海洋細菌 Marinomonas mediterranea 由来の L-リシ

ンε酸化酵素 (LodA, E.C. 1.4.3.20) は、L-リシンのε

位の酸化的脱アミノ化反応を触媒する L-アミノ酸酸

化酵素である。LodA は、補欠分子族として FAD で

はなくキノンを有することが示唆されている新規な

L-アミノ酸酸化酵素である。しかし、詳細な構造が

報告されておらず、構造の解明が期待されている。

また LodA はその基質特異性の厳密さより、様々な

アミノ酸を含む溶液中における L-リシンの定量に利

用できる産業上有用な酵素でもある。本研究では、

LodA の X 線結晶構造解析による構造機能相関の解

明を目的とした。 

2   実験 
M. mediterranea を用いて LodA を発現させ、精製

した後、ヨウ素を含んだ結晶化条件で共結晶を得、
実験室系の X 線回折装置を用いて 2.3Å分解能の回
折強度データを 720°分収集し、ヨウ素の異常散乱
シグナルを利用した単波長異常分散法により位相の
決定及び構造解析に成功した[1]。1.94Å分解能の
native 構造のデータ収集は KEK-PF の BL-1A で行っ
た。また、75mM の L-リシンを含んだリザーバー溶
液に 3 分間結晶をソーキングすることにより L-リシ
ン複合体の結晶を得ることに成功し、その L-リシン
複合体構造の 1.99Å分解能のデータ収集は KEK-PF
の BL-17A で行った。 

 

3   結果および考察 
LodA の構造解析の結果、αへリックスとβバレ

ルと逆平行βシートにより構成されている本体から、

逆平行βシートを含む 2 つの arm が突き出ているモ

ノマー構造を有することが明らかとなった。また、

Trp581 と Cys516 がシステイントリプトフィルキノ

ン(CTQ)というビルトイン型キノン補酵素を形成し

ていることが電子密度より示唆された。また、L-Lys
複合体の電子密度より、L-Lys のε位のアミノ基と

CTQ のカルボニル基の C6 原子が生成物シッフ塩基

中間体を形成していることが示唆された(図 1)。直

接基質が CTQ に付加した構造を観察できたことに

より、CTQ が触媒反応において補酵素として機能す

ることが示唆された。さらに、基質の L-Lys の特異

的な結合様式が明らかとされ、LodA の L-Lys に対す

る高い基質特異性の構造学的基盤が明らかとなった。 
 

 
図１：L-リシン

(マゼンタ色のメ

ッシュで電子密

度を示す)と
CTQ(青色のメッ

シュで電子密度

を示す)のシッフ

塩基中間体。 
 
 
 
 

4   まとめ 
本研究によって、システイントリプトフィルキノ

ン補酵素を有する酸化酵素の存在が初めて明らかと
なった。 
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成果 
本課題(2012U005, 2013G004)により、L-スレオニ

ン脱水酵素[2]や R 選択的αメチルベンジルアミン酸
化酵素[3]の構造学的研究に関する成果も得られたこ
とを追記する。 
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