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SUMMARY 

We presents a concept for the contractile mechanism of the Ca2+-driven motor protein (spasmin) and its receptor 

protein (spaconnectin) in the bundle of 3-nm filaments composing the Vorticellidae spasmoneme. The Ca2+-binding 

protein, spasmin, belongs to the calmodulin superfamily and has an EF-hands structure of four or less. Any motor protein 

must have its own receptor protein for the transformation of ligand-binding or ligand-hydrolysis energy into work or 

force. It was recently revealed that the molecular weight of spaconnectin, tentatively the receptor protein of spasmin, is 

190–200 kDa for the tetrameric form in the Carchesium spasmoneme, 90–100 kDa for the dimeric form in the Zootham-

nium spasmoneme, and 50 kDa in the Vorticella spasmoneme. The large conformational change of the spasmoneme 

during its contraction and stretching is due to entropically elastic spaconnectin but not to spasmin. The concept of the 

Ca2+-driven contractile mechanism of a Vorticellidae spasmoneme system as a bio-ratchet can be applied to the ATP-

induced contractile mechanism of the myosin II and V systems, as well as the dynein-kinesin systems.  

 

[目的] ツリガネムシのスパズモネームは、Ca2+－駆

動収縮性3 nm フィラメントの束から構成されてい

る。その主要な役割を演じるタンパク質は、Ca2+-結

合蛋白（モータータンパク質としてのスパズミン）

である。その他に、収縮のための相補的な役割をす

るエントロピー弾性的な受容タンパク質（仮にスパ

コネクチンと名付ける）があることがほぼ明らかと

成った。スパコネクチンの分子量は、ヴォルチケラ

では基本ユニットとしての50 kDa であり、カルケシ

ウムでは、四量体的（190-200 kDa）、ズーサムニウ

ムでは二量体的（90-100 kDa）であった。ただし、

ゴムの架橋剤に相当する脇役を演じる蛋白はまだ見

付かっていない。本論文では、バイオモーター系お

よびバイオラチェット系としてのスパズモネームの

エントロピー弾性的な収縮・伸長の機構を論じる。

また、ミオシン II やミオシン V に代表される筋肉収

縮やダイニン／キネシン系にも共通するモ－ター蛋

白質系一般の持つべき必要および充分条件について

述べる。  

 
[材料と方法] Ca2+存在下および非存在下におけるス

パズモネームの力学的性質についての研究材料に

は、巨大ツリガネムシ（Zoothamnium arbuscula strain 

Kawagoe）が使用された。そのタンパク質の研究

は、材料入手不足のためあまり進んでいないが、そ

のスパズミン受容タンパク質（スパコネクチン）の

分子量は、90-100 kDa であることは分かっている。

しかし、その一次構造がコネクチン／タイチンに似

ている筈というわけではない。Carchesium sp. のスパ

ズミン受容タンパク質の分子量は、和光純薬製の蛍

光性のＳＨ残基修飾試薬（DACM）に反応し、スパ

ズモネーム収縮性を阻害されるタンパク質として同

定された。また、Vorticella strain Tianjin. のスパズミ

ン受容タンパク質の分子量は、ヒスティヂン残基修

飾試薬である diethyl-pyrocarbonate (DEPC)に反応し、

GST-spasmin と結合するタンパク質として同定され
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た。有名なファイマン力学の教科書に記載されてい

る爪車と歯止め（pawl/ratchet）の機構とスパズモ

ネーム収縮とを対比させる。これは重りで駆動され

る振り子式柱時計と似ている。また、蒸気タービン

の原理であるカルノーサイクルの体積 vs．圧力関係

の図式が示される。さらに、ミオシンやダイニン／

キネシンの運動モデル図も登場する。  

 
[結果と考察] ファイマンの温度差駆動ラチェット

は、重りで駆動される振り子式柱時計と似たもので

あるので考え易い。温度差の代わりに重力がエネル

ギー源となっているだけである。温度差で駆動され

るエンジンに、蒸気機関車がある。カルノーによっ

て、注入エネルギーの仕事への変換効率も計算でき

るようになった。温度差エネルギーや重力エネル

ギーに相当するのが、ツリガネムシのスパズモネー

ムにおいては、Ca2+のスパズミンへの結合エネル

ギーである。スパズモネームの収縮は、約１マイク

ロモーラの自由 Ca2+濃度で起きるので、ATP の ATP

アーゼへの結合または加水分解エネルギーとほぼ同

じ値になる。ちなみに、ATP の分解エネルギ－の大

きさは常温における８原子／分子の３次元的な運動

エネルギーにほぼ等しいことに留意したい。これら

の基質のタンパク質への結合に伴う発生エネルギー

の主なものは、内部分子・原子間の相互作用エネル

ギーすなわちポテンシャルエネルギーである。一般

に熱力学的自由エネルギー（Ｆ）は、ポテンシャル

エネルギーとエントロピーエネルギーからなる。す

なわち、Ｆ ＝ Ｅ － Ｔ・Ｓ、また力 P は、Ｐ ＝ 

（∂Ｅ／∂λ）Ｔ － Ｔ・（∂Ｓ／∂λ）Ｔ  ここで、Ｓ = 

k・log Ｗ であって、ガスやゴムの場合には、この項

のみが顕著になる。Ｗ は、同じエネルギー状態での

場合の数である。ここでは状態和とも云える。０）

モーター系は、運動のためのエネルギー受認分子

（acceptor）とそれをマクロな系に伝えるエネルギー

受容系（recceptor）とからなる。ガスの場合は、熱

運動をするガス分子が acceptor であり、receptor はピ

ストンや容器の壁である。ゴムの場合は、熱平衡の

状態で大構造変化を起こす鎖状高分子と架橋剤とか

らなる。スパズモネームの場合には、スパズミンが 

acceptor protein （モーター蛋白）であり、50 kDa 蛋

白質が energy receptor protein である。ミオシンやダ

イニン／キネシンも当然モーター蛋白の典型であ

る。注意すべきことは、ヘモグロビンやカルモデュ

リンもモーター蛋白である。何故ならば、基質結合

によってある大きさの構造変化を起こすからであ

る。１）スパズモネームの３ｎｍ フィラメント中の

スパズミンに Ca2+が結合すると、スパズミンの構造

が多少変化する。変化は、カルモデュリンに似てい

る。さらに、近くにスパズミンが存在すると、２量

体になり易いことも溶液Ｘ線小角散乱や蛍光相関ス

ペクトロスコピーの実験から分かっている。２）

Ca2+－結合のエネルギーは、相補的な役割をする 50 

kDa 受容タンパク質に伝播され、その歯止めが外さ

れると同時にエントロピー的な力または収縮のエネ

ルギーに変換される。３）Ca2+非存在下での50 kDa

受容タンパク質は、αへリックス構造を部分的に保持

している。内部エネルギーとしては、水素結合のエ

ネルギーと疎水結合／ van der Waals 力のエネルギー

の平衡と転移が保たれているであろう。イオン結合

エネルギーはあまり関与していないだろう。イオン

強度を変化させても、スパズモネームの収縮・伸長

の状態がほとんど変化しないからである。４）Ca2+

非存在下でスパズモネームを伸長すると、50 kDa 受

容タンパク質のへリックスが解けてランダム構造に

なり易い。一種の結晶融解反応である。Ca2+存在下

では、伸長度に係わらずランダム構造のままであ

る。５）Ca2+のスパズミンへの結合力は、50 kDa 受

容タンパク質の状態に関連している。すなわち、50 

kDa 受容タンパク質の高伸長状態では、結合力は弱

くなる。これは、ルシャトリエ・ヴラウンの原理に

も合致する。したがって、3 nm フィラメントは、機

械受容器にもなる。６）スパズミンから Ca2+ が離脱

すると、スパズミンと50 kDa 受容タンパク質は元の

構造状態にもどる。これで、熱や重力ではなく、

Ca2+ 駆動のカルノーサイクルが完結することにな

る。１）から６）までの過程は、ATP の一分子結

合・分解過程におけるミオシンＶのＦアクチン上の

歩行手順にも適用できる。また、ミオシン II の場合

には、歩行の途中で、前方を探る併進のブラウン運

動、したがってエントロピー運動、が関与する。前

者の H メロミオシンの首部分のちょうつがい関節

（hinge point）は、併進拡散ではなくて、回転拡散で

ある可能性が高い。その大きさが張力に依存するこ
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ともスパズモネーム運動が手本となる。上記の言わ

ば、Ca2+ 駆動によるモータータンパク質系の運動の

分子メカニズムは、ATP 結合・加水分解によるミオ

シン／ダイニン／キネシンモータータンパク質系の

運動の分子メカニズム解明に示唆を与える。極論す

れば、基質が異なることと、その自由エネルギー変

換において、その第１項と第２項の分配の違い、す

なわち、モータータンパク質系の内部構造変化の違

いのみである。以上述べてきたように、一分子計測

をすることなく、ツリガネムシの Ca2+ 駆動スパズモ

ネーム系の分子運動のための構造と機能がほぼ解明

されたことは、他のすべてのバイオモーター器官の

分子メカニズムの解明へ基本的な未知と道を示唆す

るものと信じる。  
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Rab proteins function as molecular switches of signal transduction for intracellular vesicular transport. For Rab 

proteins to function, they must be post-translationally geranylgeranylated and attach to an intracellular membrane. Pro-

tein geranylgeranyltransferase type II (GGT-II) catalyzes this modification with the aid of a Rab escort protein (REP). 

We have been studying the prenyltransferases of Entamoeba histolytica (Eh), an enteric protozoan parasite of humans, in 

their biological similarity and differences as well as the feasibility of using them as a target for chemotherapy.We report 

here on their GGT-II and REP. The alpha (GGT-IIα) and beta (GGT-IIβ) subunits and REP from Eh consist of 317, 315 

and 480 amino acid residues, respectively, and have characteristic conserved domains. These proteins are phylogeneti-

cally independent of those from other organisms. Recombinant GGT-II expressed in Escherichia coli was purified as a 

complex of both subunits. An anti-Eh GGT-IIα and an anti-Eh REP rabbit serum did not react with rat GGT-IIα and rat 

REP, respectively. REP-dependent geranylgeranylation of Rab by recombinant Eh GGT-II was confirmed using [3H]

geranylgeranyl pyrophosphates. There was a difference in substrate specificity between amoebic GGT-II and rat GGT-II. 

In conclusion, GGT-II and REP from Eh are very different from those of mammals in phylogeny, antigenicity and sub-

strate specificity.  
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