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研究成果の概要（和文）：オートファゴソーム形成に重要なAtg8のPE(Phosphatidylethanolamine)化は広く真核生物に
保存されている。これまでの研究でAtg12-Atg5-Atg16複合体はAtg3と直接結合することで、Atg8のPE化を促進すること
が明らかになっている。
今回植物の系を用いて、AtAtg12bとの結合に必要なAtAtg3側の最少領域を同定し、AtAtg12b-AtAtg3複合体構造を決定
した。Atg3のAsp-Met配列がAtg12との結合を担っていた。この配列はヒトAtg3でも保存されておりAsp-Metを含む配列
は進化上保存されたAtg12相互作用モチーフであると考えられる。

研究成果の概要（英文）：We identified the minimum binding region of Atg3 for Atg12 by in vitro pull-down 
assay using Arabidopsis thaliana (At) homologs and crystallized the AtAtg12b-AtAtg3 peptide complex. The 
side-chain of AtAtg3 Asp-Met is bound deeply to the pocket of AtAtg12b. The importance of AtAtg3 Met157 
for AtAtg12b binding was confirmed by mutational analysis. These data establish the basis for E2-E3 
interaction in the plant Atg system.

研究分野：構造生物学

キーワード： X線結晶構造解析　オートファジー

  ２版
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