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RimMは、2 つのリボソームタンパク質(rps16, rpl19)と tRNA の修飾酵素(trmD)

と共に、原核生物で広く保存されている trmDオペロンにコードされている。原

核生物リボソーム小サブユニット（30S）の構成成分 16S ribosomal RNA (rRNA)

は、前駆体である 17S RNAを経て産生される（図 1）。RimMが 30S に結合する

ことと、大腸菌の RimM 欠損株では、17S RNA が蓄積することから、RimM は

16S rRNAの成熟に関与していると考えられている。さらに近年、RimM 欠損株

の suppressor 変異が 30S の立体構造上特定の部位（head 領域）に集まっており、

そこに含まれるリボソームタ

ンパク質 S19 と結合する事が

示され、RimM が 30S の成熟

おいて重要な役割を果たして

いることが示唆された(1)。し

かし、その相互作用部位など

の詳細は、未だ何もわかって

いない。我々は、30S の成熟

における RimM の作用機序解

明を目指して、RimM の構造

解析に着手した。 

まず、高度好熱菌 T. thermophilus HB8由来の RimM（162残基）の核磁気共鳴

（NMR）スペクトルを測定し、構造解析を行った(2)。その結果、全長の約半分

に相当する C 末端側が、３次元的に一意な構造をとっていないことがわかった。

図 1、30S リボソームサブユニットの成熟過程 

No. 35



そこで、構造計算の精度をあげるために N 末端側領域 1-83および 1-85残基の 2

つのコンストラクトを試したところ、1-85 残基の方が安定かつ大量に精製でき

たので、安定同位体 (13C, 15N) で標識した サンプル を作製し、構造解析を行

った。1-80残基は、6 本のβ-sheet がβ1-β2-β5-β4-β3-β6-β1の順で並んだ βバレル

構造であり、全長と N 末端側領域の立体構造において単独のドメインを形成し

ていた  (RimM N 末端ドメイン ; Pfam entry: PF01782)。このドメインは

reductase/isomerase/elongation-factor fold (SCOP: 50412)に属し、代表的な例では翻

訳伸長因子 EF- Gや EF-Tu のドメイン II が挙げられる。さらに、バレル構造の

上下には、RimM に特徴的な 2 本のα-helix が配置されていた。次に、S19 の存

在が RimM の構造に与える影響を観察するために、全長の RimM に S19 を徐々

に添加した時のシグナルの変化の観測を試みた。しかし、S19を添加すると複合

体形成となって沈殿してしまい、NMR シグナルの観測ができなかった。そこで、

あらかじめ RimM-S19複合体を共精製し、NMR測定を行った。化学シフトの変

化が観測された領域は、S19との相互作用に直接関与しているか、S19との複合

体形成によって構造変化が引き起こされていると考えられる。 
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