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 アミノアシル-tRNA合成酵素 (ARS) は、20種類のアミノ酸にそれぞれ存在
し、対応するアミノ酸の tRNAへの転移反応を触媒する酵素であり、この ARS
の厳密な基質特異性が、タンパク質の正確な翻訳反応を保証している。トリプ

トファニル-tRNA 合成酵素 (TrpRS) は、真正細菌および真核生物の様々な
種において、X線結晶構造解析および速度論的解析による基質 tRNAの認識
部位が既に同定されており、詳細な基質認識メカニズムが解明されている。

一方で、古細菌由来 TrpRS についての研究は進んでおらず、その構造学的
知見および tRNA アイデンティティーは明らかにされてこなかったが、近年、
我々が超好熱性古細菌 Aeropyrum pernix K1 由来 TrpRS (apTrpRS) の
tRNA の認識部位を速度論的解析によって決定し、古細菌由来 TrpRS の基
質認識メカニズムの一端を明らかにした。しかしながら、古細菌由来TrpRSの
構造情報については未だ十分に得られてはおらず、立体構造および基質認

識メカニズムを構造学的知見から議論されるまでには至っていない。そのた

め、古細菌由来 TrpRSにおける tRNAおよび基質トリプトファンとの詳細な相
互作用メカニズムを構造に基づいて明らかにすることを目的とし、apTrpRSの
X線結晶構造解析を行った。 
 シッティングドロップ蒸気拡散法によって結晶化を行ない、native TrpRS の
結晶を得た。また、ソーキング法により基質トリプトファンとの複合体構造を得

た。高エネルギー加速器研究機構 BL5Aおよび BL17Aにおいて X線回折デ
ータ測定を行ない、分子置換法によってapo-およびTrp-apTrpRS複合体をそ
れぞれ分解能 2.0Åおよび 2.2Åで構造を明らかにした。 
 今回、我々は apTrpRS の全体構造および基質結合部位の解析結果、モデ
リングによる基質 tRNAの分子認識メカニズムの考察について発表する。 


