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1   はじめに 
デンプンは、グルコースが ADP-グルコースを経

てデンプン合成酵素によってアミロースやアミロペ

クチンの非還元末端のグルコース残基とα-1,4 グル
コシド結合を形成することにより生合成される。デ

ンプン合成酵素は顆粒結合型デンプン合成酵素 
(GBSS) と可溶性デンプン合成酵素 (SSS) に大別され
る。GBSS はアミロースの生合成に関与し、SSS は
枝分かれ酵素(BE) とともにアミロペクチンの合成に
かかわる。デンプン合成酵素についてはこれまで

SSS、BE を中心にして生化学的・分子生物学的研究
を含めた多くの研究が行われてきた。一方で、デン

プン合成酵素の立体構造はこれまで明らかにされて

いなかった。我々はイネの GBSS-I の大腸菌による
タンパク質大量発現系の構築に成功した。さらに、

X 線結晶構造解析により植物のデンプン合成酵素と
して世界初となる立体構造の決定に成功した[1]。し
かし結晶構造解析の分解能が低く、活性中心の詳細

構造を議論するまでには至っておらず、イネの

GBSS-I のデンプン合成反応機構を議論するために
はさらに詳細な解析を行う必要があり、GBSS-I の
デンプン合成機構を詳細に明らかにすることを目指

し、更なる研究を進めている。 
 
2   実験 
大腸菌で発現させた GBSS-I の結晶を作製し、高

エネルギー加速器研究機構放射光施設（PF）におい
て X 線回折データを取得した。糖転移酵素ファミリ
ー5 に属する微生物由来のグリコーゲン合成酵素
（EcGS）の構造を鋳型として用い、分子置換法に
より立体構造を決定した。合成反応機構を解明する

ため、酵素の基質となる ADP-グルコース、受容体
であるマルトオリゴ糖との共結晶化条件の検討を進

めている。 
 

3   結果および考察 
イネ GBSS-I の全体構造は EcGS と非常に類似し、

N 末、C 末に２つのロスマンフォールドを持ってい
た（図１）。一方で、活性中心付近の微妙な構造の

違いやループ構造の有無に加え、他の酵素にはこれ

まで見られていない新規なジスルフィド結合が２つ

のドメイン間に存在すること（図１矢印）、および

この結合は植物の中でもイネ科の穀物種にのみ特異

的に見いだされることを明らかにした。 
糖との複合体結晶化条件の検討を進めたところ、

マルトテトラオースとの共結晶化で作製した結晶が、

従来の立方体ではなく、球状多面体結晶として現れ

た。この結晶の X 線回折データを取得したところ、
空間群が立方晶系から正方晶系に変わったことが明

らかとなった。構造決定には至っていないが新たな

結晶を得ることができたため、GBSS-I の結晶化条
件の精密化を行い、高分解能データの取得、構造決

定を進めている。 
 

 
 
図１：イネ GBSSIの結晶構造リボンモデル 
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