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Paenibacillus sp. 598Kα-1,6-グルコシルトランスフェラーゼの結晶構造 
Crystal structure of Paenibacillus sp. 598Kα-1,6-glucosyltransferase 

藤本瑞 1,2,*, 鈴木喜大 2、岸根尚美 1,2、舟根和美 3

1（国）農業・食品産業技術総合研究機構高度解析センター,  
〒305-8602 つくば市観音台 2-1-2 

2（国）農業生物資源研究所, 〒305-8602 つくば市観音台 2-1-2 
3（国）農業・食品産業技術総合研究機構食品総合研究所,  

〒305-8642 つくば市観音台 2-1-12 
Zui Fujimoto1,2,*, Nobuhiro Suzuki2, Naomi Kishine1,2 and Kazumi Funane3 

1Advanced Analysis Center, National Agriculture and Food Research Organization,  
2-1-2 Kannondai, Tsukuba, 305-8602, Japan 

2National Institute of Agrobiological Sciences, 2-1-2 Kannondai, Tsukuba, 305-8602, Japan 
3 Food Research Institute, National Agriculture and Food Research Organization, 

2-1-2 Kannondai, Tsukuba, 305-8602, Japan 

1   はじめに 
環状イソマルトオリゴ糖（CI）生産菌である

Paenibacillus sp. 598K 株は、デキストランまたは澱

粉を基質として CI を生産する。CI 生産を司る環状
イソマルトオリゴ糖グルカノトランスフェラーゼ

（CITase）はデキストランから CI を生産するが、

澱粉から CI を生産することはできず、CITase 以外
に澱粉からイソマルトオリゴ糖を生産するα-1,6-グ
ルコシルトランスフェラーゼ(PsTG31)が必要である
ことがわかり、このタンパク質を同定、クローニン

グし、組換え酵素を作製して特性解析を行った [1]。 
PsTG31 はα-グルコシダーゼ活性を有し、トレハ

ロース以外のα結合グルコ二糖を分解した。しかし、

マルトオリゴ糖やイソマルトオリゴ糖と反応させた

場合には、これらを不均化し元の基質よりも長いオ

リゴ糖を生成した。PsTG31 とイソマルトテトラオ

ースの反応では、反応初期において分解産物と共に

イソマルトペンタオースが生成し、PsTG31 は糖転

移によりα-1,6-結合を生成する活性を有することが
示された。PsTG31 とマルトペンタオースを反応さ

せると、最長で重合度 10 の非還元末端側にα-1,6-
結合鎖を持つオリゴ糖を生成した。各産物と CITase
を反応させたところ、非還元末端側に重合度 4 以上
のα-1,6-結合鎖を持つオリゴ糖を含む産物を基質と
した場合に、CI 生産が認められた。PsTG31 が澱粉
を分解し、不均化反応により澱粉に新たにα-1,6-結
合鎖を付加し、澱粉から CITase の基質を作り出す

ことが明らかになった。 
そこで、PsTG31 のユニークな反応機構を解明す

るために PsTG31 の結晶構造解析に取り掛かった。 

2   実験 
大腸菌で発現させた PsTG31 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。テルビウム誘導体

結晶を用いた多波長異常分散法により立体構造を決

定した。反応機構及び糖認識機構を解明するため、

酵素の基質となるマルトオリゴ糖、生産物であるイ

ソマルトオリゴ糖、及び阻害剤であるアカボースの

結晶へのソーキングを行い、複合体構造を決定し

た。 

3   結果および考察 
PsTG31 はβ/αバレルの触媒ドメインと、その N

末側に一つ、C 末側に５つのβドメインを持つ、合

計７つの構造ドメインを有するマルチドメイン構造

を有していた (図１) 。	 リガンド複合体構造解析で
は、触媒ドメイン、N 末ドメインと C 末側の３つ

のドメインに糖鎖、アカボースの結合が確認された。 
触媒ドメインには、アカボースや、オリゴ糖の結

合が見られた。そのうち触媒ドメインの中心にはア

カボースの結合が見られ、オリゴ糖の複合体ではグ

ルコース分子も観察されたことから、活性中心が同

定された。グルコース分子が見られた部位は触媒ポ

ケットであり、α-グルコシダーゼに通常見られる
構造を有していた。その一方で、マルトオリゴ糖や

アカボースが結合する部位と、イソマルトオリゴ糖

が結合する部位が異なることから、転移反応の際に

基質と反応受容体が結合する位置が異なる可能性が

示唆された。 
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	 触媒ドメイン以外に糖の結合が見られた N 末ド

メインと C 末側の３つのβドメインは糖結合モジ

ュール(CBM)であることが示唆された。N 末ドメイ

ンと C 末側の３つのドメインのうちの１番目と３

番目のドメインにはアカボースやマルトオリゴ糖と

の結合が見られたため、基質を認識する CBM であ

ると考えられた。一方、C 末側の３つのドメインの

うちの真ん中のドメインはイソマルトオリゴ糖への

結合が見られたため、転移反応における受容体を結

合する CBM であると考えられた。 

4   まとめ 
PsTG31 は７つの構造ドメインを持つ立体構造を

有していた。そのうち一つは触媒ドメインであった

が、４つのドメインがマルトオリゴ糖、あるいはイ

ソマルトオリゴ糖を認識する CBM であることが明

らかとなった。基質および生産物を特異的に認識す

る CBM を利用することで、効率よく澱粉から

CITase の基質となるイソマルトオリゴ糖を生産する
可能性が示唆された。 
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図１	 PsTG31 のリボンモデル。触媒ドメイン

（中心）と N 末ドメイン（右上）、左側には３

つの CBM が存在する。 




