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1   はじめに 

醤油麹菌 Aspergillus sojae由来の糖質加水分解酵素

ファミリー（GH）31 に属するα-グルコシダーゼ

AsojAgdLは高い糖転移活性を持ち、α-1,6-グルコシ

ド結合形成によりイソマルトオリゴ糖を生成させる

性質を示す[1]。AsojAgdLは 950アミノ酸残基から成

るが、GH31 に属するほとんどの酵素は単一のポリ

ペプチドの酵素であるのに対し、AsojAgdL は成熟

の過程でプロテアーゼによりプロセシングを受け二

つのポリペプチドから成る複合体として機能する。

プロセシングを受ける箇所の前後の約 460 番目から

560 番目に至る配列は、立体構造予測では妥当な構

造を得ることができないことから AsojAgdL の特徴

的な構造に興味が持たれる。本研究では AsojAgdL

の立体構造解析を行った。 

 

2実験 

当初、麹菌から得た酵素の結晶化を試みたが、結

晶を得ることができなかった。このため、酵母

Pichia pastoris による発現系を構築したところ、得ら

れた酵素は麹菌で発現させた酵素と同様の活性を示

したため、麹菌で発現させた場合に類似したプロセ

シングを受けていると考えられることから、これを

結晶化に用いることとした。Ni-NTA カラムを用い

たアフィニティークロマトグラフィーで精製し、N

結合型糖鎖を Endo Hf によって切断した後、結晶化

した。Ｘ線回折強度データは、高エネルギー加速器

研究機構 PF BL-5A ビームラインにて収集した。構

造の決定はテンサイα-グルコシダーゼ（PDB ID, 

3W38）を鋳型とした分子置換法によった。 

 

3   結果および考察 

結晶は、当初空間群 P21で結晶学的非対称単位中

に 4 つの酵素が存在するものとして解析を進めたが、

Rwork値が下がらなかった。そこで空間群P1で 8つの

酵素が存在するとしたところ、リファインメントを

進めることができた。立体構造予測ができない約

100 アミノ酸残基については、N 末端側のポリペプ

チドは 495 番目までの残基、C 末端側のポリペプチ

ドは 516 番目以降の残基より電子密度を確認するこ

とができた。Gly467-Val495および Ser516-Asn558は

伸びたコイルのような特徴的な構造であった（図

1）。特に N 末側ポリペプチド鎖の C 末端側の

Gly467-Val495は、基質結合部位（図 1緑矢印）を取

り囲むような構造をしており、本酵素の糖転移活性

に重要な役割を担っていると推測された。 

 
図１： AsojAgdLの立体構造 

ピンク：N末端から 466残基まで（表面モデル）、

赤：467残基から 495残基まで（主鎖モデル）、

青：516残基から 558残基まで（主鎖モデル）、水

色：559残基から C末端まで（表面モデル）。緑の

矢印は基質結合部位、左右の図は、構造を異なる二

つの方向から見たものを表す。 

 

4   まとめ 

AsojAgdLの立体構造解析によって、プロテアーゼ

によりプロセシングを受けることにより生成する伸

びたコイルのような特徴的な構造は、本酵素の糖転

移活性に重要な役割を果たしていることが示唆され

た。麹菌においてアミラーゼの発現はα-1,6-グルコ

シド結合を有する糖によって活性化されることから、

本研究は、麹菌の糖代謝は、AsojAgdL がプロテア

ーゼのプロセシングを受け複雑な立体構造を形成す

ることにより制御されることを、示唆するものであ

る。 
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