
• 立体構造解析から、TpkB の属する PrkA/YeaG ファミリーは６量体リングを形成し、ATP 加水分解活性を有していた。

• 同ファミリーは、ATP 加水分解エネルギーを用いて働く、AAA+スーパーファミリーと呼ばれるグループに属していることを示した。

• TpkB はゲノム下流の TTHA0842 と相互作用する可能性が見い出した。

• TpkB が分子シャペロンとして働く可能性が高いことを示した。
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リコンビナントタンパク質として発現・精製した TpkBについて、クライオ電子顕微鏡による
単粒子解析を行った。
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• TpkB は特徴的な6量体リングを形成してお

り、ATP加水分解活性を有するタンパク質

に特有なアミノ酸残基の配置をしていた。

• ATP加水分解活性を有していた。

• 上記から TpkB が AAA+ (ATPases 

associated with diverse cellular activities) 

スーパーファミリーと呼ばれる一群に属

することが明らかになった。
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TpkB の分子機能の推定
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相互作用実験

データベース上の立体構造との比較とゲノム配列の探索により、TpkB が機能未知タンパ

ク質 TTHA0842 と複合体を形成している可能性が見出された。

TpkB の立体構造を、タンパク質立体構造比較プログラム Dali によって比較した。

TpkB が分子シャペロン活性を有する可

能性が示唆された。

(CBB staining)

ネイティブアガロース電気泳動にて、相互
作用の有無を検証した。

モデル基質リゾチームを用いて、TpkB が
リゾチームの熱変性を保護するかどうか検
討した。

TpkB と TTHA0842 との相互作用が示唆

された。

タンパク質のリン酸化は生体

内のシグナル伝達の手段の一

つであり、細胞分化や細胞分

裂、ストレス応答など多くの

生理機能にかかわっている。

• バクテリア特有で、かつ幅広い種で保有。

• Walker A モチーフを有するプロテインキナーゼ

• 様々なストレスに対する感受性が報告されてい

る。定常期で最大の転写量変化を示す。
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本研究では、上記課題のうち”課題②”について、立体構造解析と生化学解析の

両側面から研究を行い、同ファミリーの機能を突き止めることを研究目的とした。
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