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1   はじめに 
ビフィズス菌は「善玉」乳酸菌として有名であり、

ヒトの健康への寄与が科学的に解明されつつある。

ビフィズス菌が棲息する小腸下部から大腸の腸管に

は、澱粉などの分解されやすい糖質はほとんど届か

ないため、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。一般的に、ビフィズス菌の

糖質分解酵素には他の細菌にはほとんど見られない

ユニークな酵素が多く、立体構造の新規性も高いも

のが多い。我々はこれまで人乳に含まれるオリゴ糖

のラクト Nビオース（LNB; Gal-β1,3-GlcNAc）分解
経路に関わるビフィズス菌の一連の酵素群の構造・

機能解析を行い、その詳細な分子機構を明らかにし

てきた。現在ではLNBはビフィズス菌増殖因子であ
ることが証明され、分解酵素の逆反応を利用した

LNB の安価な酵素合成法も開発されたことから、新
規なプレバイオティクスとして有力視されている。

ビフィズス菌によるLNB分解の鍵酵素は、オリゴ糖
からLNB部分を切断して遊離する菌体外酵素ラクト
N ビオシダーゼ（LNBase）である。これまで知られ
ているBifidobacterium bifidum由来のLNBaseはGH20
に属しており、我々は KEK-PF の共同研究課題を利
用してその立体構造決定に成功した[1]。一方、ごく
最近、Bifidobacterium longum から、全く新しいタイ
プの LNBase（LnbX）が発見された[2]。また、LnbX
遺伝子の下流に存在する LnbY は活性発現に必要で
あり、LnbX の成熟化を助ける分子シャペロンとし
て機能すると考えられている。本課題では LnbX と
LnbY 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。 
近年、共同研究者が、Eubacterium属腸内細菌より、

LnbXと LnbYが一つのタンパク質に fusionとなった
遺伝子を発見した。そこで、このタンパク質

(EuLnbYX)の構造解析も行った。 

一方、LnbX のホモログとして、霊長類の腸内か
ら得られたビフィズス菌由来の LnbX ホモログ
（BsLnbX）、成人の腸内細菌由来の LnbX ホモログ
(CnLnbX)の構造解析も行った。 

2   実験 
LnbY 単独および LnbX と LnbY の複合体のタン
パク質発現・精製と結晶化を行った。また、各種腸
内細菌由来の LnbX ホモログの結晶化と構造解析を
行った。 

3   結果および考察 
B. longum 由来の LnbX の結晶構造を Cell Chemical 

Biology 誌に発表した。さらに我々は LnbY および
LnbXと LnbY の複合体の構造解析を目指して実験を
行ったが、構造解析に適した結果は得られなかった。一
方で、EuLnbYX で立体構造解析に成功した（分解

能 1.4 Å）。興味深いことに、このタンパク質の N 
末端部分は LnbY と弱い配列相同性があり、その立
体構造は allαヘリックスで、これまでに見られない
新規なフォールドをとっていた。またこの N末端部
分は触媒ドメインの周囲を覆うようにして存在して
いた。 

図１：EuLnbYXの立体構造 
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BsLnbX と CnLnbX はぞれぞれ 2.3 Å および 2.8 Å
分解能で構造決定に成功した（図２）。 

 

 
図２： 霊長類の腸内ビフィズス菌由来（左）および
成人腸内細菌由来（右）LnbXホモログの立体構造 

 
 

4   まとめ 
B. longum由来のLnbY（およびLnbXとの複合体）
の結晶構造決定には至らなかったが、弱い相同性を

持ち同様の機能を持つと予想されるドメインを持つ

fusion protein の構造決定に成功した。さらに霊長類
の腸内ビフィズス菌由来および成人腸内細菌由来

LnbX ホモログの構造決定に成功した。今後はこれ
らのタンパク質の機能解析を進めて論文化を目指す。 
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