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ペプチダーゼ M16 ファミリーは生物界に広く分布する亜鉛などの金属依存性ペプチダーゼのひとつで

あり、インシュリン分解酵素（IDE）やミトコンドリアへの輸送シグナルのプロセッシング酵素（MPP）などが含

まれている。M16 ファミリーに共通の特徴として、金属結合モチーフ HxxEH の存在と、4 回の繰り返し構

造を持つことが知られている。M16 ファミリーには 3

つのサブクラス M16A、M16B、M16C が存在してい

る。1 本のポリペプチド鎖が 4 つの繰り返し単位を含

むグループは M16A と M16C、1 本のポリペプチド鎖

が 2 つの繰り返し単位を持っているグループは

M16B に分類されている。M16B は金属結合モチー

フを持つβサブユニットと金属結合モチーフを持たな

いαサブユニットからなるヘテロダイマーとして機能

する酵素が多く報告されている。IDE は M16A、MPP

は M16B に分類されている。 

 

図 1 M16 ファミリーのドメイン構成の比較  

 

Thermus thermophilus HB8 のゲノム配列より M16 ファミ

リーに含まれるタンパク質をアミノ酸配列の類似性から検

索すると、2 つの ORF が該当することがわかる。いずれも

繰り返し単位を 2 つ持っていることや、アミノ酸配列の相

同性から、M16B に分類される。一方は金属結合モチー

フ HxxEH を持つβタイプであり、もう一方は金属結合モチ

ーフを持たないαタイプである。我々はこれらのタンパク

質を zinc protease α、zinc protease β と名づけ、単独およ

び複合体の結晶構造を決定した。複合体形成によって引

き起こされる構造変化や機能について、報告する予定で

ある。

図 2 Zinc protease αβ 複合体の構造 
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