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1   はじめに 
「善玉」乳酸菌として有名なビフィズス菌は、難

分解性糖質を利用するための、多様な糖質分解酵素
を有する。植物が持つ糖タンパク質や多糖には、β
-L-アラビノフラノシド結合を含む糖鎖が存在するこ
とが知られていたが、このような結合を分解する酵
素は近年まで全く知られていなかった。鹿児島大の
藤田らは、Bifidobacterium longum JCM1217株から、
植物のβ-アラビノオリゴ糖代謝に関わる遺伝子群
を発見した[1, 2]。我々はそのうち、GH127 に属す
るβ-L-アラビノフラノシダーゼ HypBA1 の立体構
造を報告した[3]。HypBA1 の活性中心には Zn2+が存
在し、それに配位したシステインが求核触媒として
働く非常に珍しいものであった。HypBA1 のホモロ
グ遺伝子は細菌から植物まで幅広く存在し、
DUF1680 という大きなタンパク質ファミリーを形成
しているが、GH127 に登録されている酵素はそのご
く一部である。また、藤田らが発見した新規なβ-L-
アラビノフラノシド加水分解酵素の中には、同じく
新規ファミリーである GH121 に属するβ-L-アラビ
ノビオシダーゼ(HypBA2)も存在しているが、その立
体構造も分かっていなかった。 
本研究では、この分解系を構成する糖質分解酵素

およびそのホモログの X 線結晶構造解析を行い、こ
れらの分子機構を原子レベルで詳細に解明すること
を目的とした。 

2   実験 
ビフィズス菌のβ-アラビノオリゴ糖分解経路に

属する GH121 HypBA2 および HypBA1 ホモログで
ある BLL3および植物病原菌由来酵素(XCV, XCC)の
結晶化を行い、KEK-PF の構造生物学ビームライン
を利用して回折測定実験を行った。 

3   結果および考察 
HypBA2 では前回の課題において、SeMet 法によ

り、2.2 Å 分解能の native 構造の決定に成功してい
た。しかし、活性部位の周辺と N 末端ドメインで何
箇所か電子密度マップが不明瞭な領域が見られてい
たが、本年度の実験により、触媒ドメイン全体でチ
ェイントレースができるようになった。しかし、活

性部位にリガンドが結合した複合体構造は未だに得
られていない。 
一方、BLL3 では分解能 1.75 Å で構造決定に成功

した。活性部位には Tris 分子が結合しており、
HypBA1 とほぼ同じ活性中心を持つことが分かった。
さらに、植物病原菌由来の DUF1680酵素(XCV)の構
造決定にも成功している。現在精密化中である。 

4   まとめ 
HypBA2 の触媒ドメインの全体構造、DUF1680 フ

ァミリー酵素として BLL3 と XCV の構造決定に成
功した。 
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