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1．背景と研究目的 

細胞骨格タンパク質アクチンはほとんどの真核細胞中で最も多量に発現しており、様々な生態現象に

関与する。単量体アクチン（G アクチン）は、集合し繊維状の F アクチンを形成することで機能し、様々

なアクチン結合タンパク質がその重合状態を制御する。我々はこれまでに BL2S1 における測定により、

真正粘菌のゲルゾリンホモログであるフラグミンとの複合体として繊維状コンフォメーションのアク

チンの X 線結晶構造を報告している（文献 1）。フラグミンと似た主鎖折りたたみ構造を持つタンパク

質は数多く存在する。その内の一つであるコフィリンに注目し、古細菌に存在するホモログの構造解析

を行った。前回のビームタイムである門由来のコフィリン結晶から最高分解能 1.5 Å のデータセットが

得られた。今回は別の門由来のコフィリン結晶の測定を行った。 

 

2．実験内容 

古細菌コフィリンは大腸菌発現系を用いて精製した。市販のスクリーニングキットを用いて、シッテ

ィングドロップ蒸気拡散法で結晶化条件のスクリーニングを行った。得られた結晶について、BL2S1 で

回折実験 (波長 1.12 Å) を行った。回折データは XDS で処理した。 

 

3．結果および考察 

いくつかの結晶について回折実験を行ったところ、最高分解能 1.6 Å のデータセットが得られた。XDS

による処理結果を以下に示す。Alphafold3 によって得られたモデル構造を用いて、分子置換法で初期位

相が得られた。空間群は C2 で、単位胞あたり 1 分子の古細菌コフィリンを含んでいた。今後、構造最

適化を行う。 
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