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アルギニンは、グルタミン酸から 8 段階の酵素反応を経て合成される。N-Acetyl-γ-glutamyl-phosphate 

reductase (AGPR; N-acetyl-glutamate-γ-semialdehyde dehydrogenase)は、アルギニン合成系の 3 番目の

反 応 を 触 媒 し 、 NADPH 依 存 的 に N-acetyl-γ-glutamyl phosphate を 還 元 的 に 脱 リ ン 酸 化 し て

N-acetylglutamate-γ-semialdehyde を生成する。 

 

 

 

 

 

 

高度好熱菌 Thermus thermophilus HB8 由来の AGPR は、以前に PEG を沈殿剤とした条件で結晶化さ

れており、2.00 Å 分解能程度のデータを得ることに成功していたが、双晶ということもあり、構造の決定に

は至っていなかった。しかし、最近結晶化条件の再検索とその最適化により、以前とは異なる結晶を作成

し、構造を決定することができた。今回、ネイティブ構造、NADPH との複合体構造、基質アナログの

N-acetyl-L-glutamine と NADPH との複合体構造をそれぞれ 1.85 Å、2.20 Å、1.85 Å で決定したので、こ

れら構造から AGPR の基質認識メカニズムと反応機構を考察する。 

また、AGPR は、glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase と aspartate-β-semialdehyde dehydrogenase

とファミリーを形成していることが知られており、高度好熱菌 Thermus thermophilus HB8 由来の酵素では、

AGPR (TTHA1197) 、 そ の ホ モ ロ グ  (TTHA1904) 、 glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase 

(TTHA0905)、および aspartate-β-semialdehyde dehydrogenase (TTHA0545)の立体構造が既に決定され

て PDB に登録されている。AGPR とそれら酵素を比較したところ、一次配列の相同性は、それぞれ 34%、

14%、19%とそれほど高くなかったが、二次構造の相同性は、それぞれ 83％、63％、63 %と高いことが分

かった。このような同じ好熱菌由来のファミリー酵素 4 種の構造の相違から、より詳細な基質認識メカニズ

ムを提案する。 
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