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[1] カルモデュリン(CaM)はCa2+結合に伴う立体構造変化を通じて標的タンパ
ク質の活性化および制御を行う多機能Ca2+センサーである。これまで動物由

来のCaMの立体構造と機能に関する研究が詳細に行われてきたが、植物由

来のカルモデュリン(PCaM)に関する知見は十分に得られていない。馬鈴薯か

ら発見されたPCM6 が、唯一結晶構造解析がなされたPCaMである。しかし、

PCM6 と標的タンパク質の複合体の溶液構造、標的分子認識機構などについ

ては明らかにされていない。本研究では、放射光小角X線散乱 (SR/SAXS)に

よりCa2+非存在下と存在下、標的分子非存在下と存在下でのPCM6 の溶液構

造を解析する。標的分子としてはPCaMと結合し機能を発現することが報告さ

れた、細胞伸長タンパク質DWF1、ヒメツリガネゴケのペプチダーゼ

PhypaCaMPN(PCPN)、シロイヌナズナのBAGタンパク質AtBAG6、馬鈴薯の

CaM結合タンパク質PCBPの予測CaM結合部位（標的ペプチド）、さらにCaM阻

害剤であるTrifluoperazine (TFP)、W-7、W-5 が用いられた。SR/SAXSで得ら

れた溶液構造をもとにPCaMの標的分子認識機構、動物CaMとPCaMとの構造

と機能の違いについて言及する。 

[2]実験は既報告に従って行われた1-3)。 

[3] (a)標的分子非存在下では、Ca2+の有無に関わらずPCM6 は亜鈴型構造を

とることが示された1)2)。さらに、PCM6の溶液構造はCa2+非依存的であることが

示唆された。(b)各Ca2+/PCM6/DWF1 は 1対 1 で複合体を形成し、球状構造を

とることが示された1-3)。PCM6 とDWF1 の球状構造は、新規モチーフを認識し

た 結 果 と 考 え ら れ る 。 (c)ApoPCM6/PCPN は 亜 鈴 型 構 造 を 、

Ca2+/PCM6/PCPNは球状構造を示した3)。Ca2+/PCM6/PCPNの球状構造は

1-8-14 モチーフを認識した結果と考えられる。(d)ApoPCM6/AtBAG6 は亜鈴

型構造を、Ca2+/PCM6/AtBAG6 は新規構造を示した。ApoPCM6/AtBAG6 の

複合体はIQモチーフを認識した結果と考えられる。(e)Ca2+/PCM6 はPCBPと 1

対2で結合し、楕円体構造を示した。Ca2+/PCM6はPCBP内の既存のモチーフ

を認識せず、複合体を形成すると考えられる。(f)Ca2+/PCM6 と各CaM阻害剤

の結果は動物CaMと類似する結果を示した3)。PCM6 の各CaM阻害剤に対す

る認識機構は、動物CaMの場合と類似していることが示唆された。 
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