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プロテオミックスを用いたメタロプロテアーゼ活性の分類 

室井 誠 

 

 現在のプロテオーム解析法ではいずれの方法を用いても、検出可能な蛋白質は全蛋白質の一部分し

か解析できない。そのため、細胞全体などの多くの蛋白質を含むサンプルをプロテオーム解析の結果

を解釈する場合には、重要な蛋白質が検出されていないことも充分に考えながら、解釈を行わなくて

はならない。そのため、予め分画などを行うことによって解析対象を絞り込む focused proteomicsも盛

んに行われるようになって来ている。この場合、解析前の分画技術や、解析手法の組み合わせが重要

になる。今回紹介する文献では、メタロプロテアーゼに対するプローブを設計し、プロテオミックス

をうまく組みあわせることによって、多くの種類の活性型メタロプロテアーゼを検出した。 
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要旨  
 メタロプロテアーゼは多くの細胞生理や病気の課程に関係している、広範で種類に富む酵素

類である。メタロプロテアーゼは翻訳後のメカニズムによって制御されており、それは、従来

の遺伝学的手法やプロテオミックスを用いた機能解析では効果的な解析が難しい。活性部位に

向けた化合物プローブは、生物学的なシステムにおけるメタロプロテアーゼ活性を測定するた

めの方法をとなる。しかしながら、この酵素類をプロファイルすることを目的としたいかなる

低分子化合物プローブでも、１つの化合物では、構造においてバリエーションに限界がある。

相補的に選択性を持たせたメタロプロテアーゼに対するプローブのライブラリーを作成して、

この問題に取り組んだ。これらのプローブはカクテルとしてプロテオームに供し、ラベルした

ものを LC-MS を用いて解析を行った。20 以上のメタロプロテアーゼが同定され、この種の酵素

は大まかな分類されるが、ほとんど全ての分類に含まれるメンバーが検出された。これらは、

プロテオミックスを用いた方法が、複雑な生物学的システムにおいてもメタロプロテアーゼの

スーパーファミリーをプロファイリングする一般的な方法となりうる事を示唆している。 
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