
Photon Factory Activity Report 2022 #40 (2023)  
 

BL-5A/2019G578 
担子菌・子嚢菌由来β-キシロシダーゼの比較による 
進化的に異なるキシラン分解システムの解明 

Comparison of β-xylosidases from basidiomycetes and ascomycetes reveals 
evolutionarily distinct xylan degradation systems 

 
小島 圭輔 1, 砂川 直輝 1, 五十嵐 圭日子 1 

1東京大学大学院農学生命科学研究科, 〒113-8657 東京都文京区弥生 1-1-1  
 

Keisuke Kojima1, Naoki Sunagawa1, Kiyohiko Igarashi1 
1 Graduate School of Agricultural and Life Sciences, The University of Tokyo, 1-1-1 Yayoi,  

Bunkyo-ku, Tokyo, 113-8657, Japan   
 

キシランは、高等植物の細胞壁を構成する多糖のうちセルロースではない多糖の総称であるヘミセルロース

の一つであり、木か草か、針葉樹か広葉樹かによって構造が異なることが知られている。本研究では、キシ

ランから分解酵素によって切り出されたキシロオリゴ糖をキシロースにまで分解できる酵素であるβ-キシロ
シダーゼ（Bxl）が、木を分解するキノコと草を分解するカビで異なることを示し、その違いはキシラン主鎖
を分解する他の酵素の性質を補うように進化することで獲得されてきたことが明らかになった。 

 
1   はじめに 
植物の細胞壁は、三大成分と呼ばれるセルロー

ス・ヘミセルロース・リグニンが高度に入り組んだ

マトリックス状の構造をしている。そのうち、ヘミ

セルロースの一つであるキシランは、キシロースが

β-1,4 結合した主鎖に 4-O-メチル/グルクロン酸やア
ラビノース、アセチル基等の側鎖がバリエーション

を与えており、その構造の多様性が微生物による細

胞壁の分解を妨げていると考えられている。一方、

担子菌（キノコ等）や子嚢菌（カビ等）の糸状菌は、

木や草の細胞壁に適した分解酵素群によって分解し

て栄養にしているが、それぞれのキシランの分解戦

略には未だ不明な点が多く残されている。 
そこで本研究では、キノコの一種である

Phanerochaete chrysosporium とカビの一種である

Trichoderma reesei のキシラン分解系において最も下
流で働くβ-キシロシダーゼ（Bxl）の組換え酵素を
生産し、X 線結晶構造解析の結果をキシロオリゴ糖
に対する活性と比較した。 
 
2実験 
糖質加水分解酵素（GH）ファミリー3 に属する P. 

chrysosporium 由来β-キシロシダーゼ（PcBxl3）を
酵母Pichia pastorisを用いた異宿主発現系で生産し、
2 段のカラム精製を行なった。シッティングドロッ
プ蒸気拡散法で作製した結晶のX線回折データをPF 
BL-5A にて取得し、構造解析を行なった。GH ファ
ミリー3 に属する T. reesei 由来β-キシロシダーゼ
（TrXyl3A）の結晶構造は、スウェーデン農業科学
大学のMats研究室にて解かれたものを使用し、N末
端領域や活性中心の構造を両酵素で比較した。 

 
 

3   結果および考察 
PcBxl3 は TrXyl3A と比ベて N 末端側のループ構
造（27 個のアミノ酸残基）が欠損しており、その分
基質を認識するサブサイトが短くなっていることが
分かった（図 1）。また、PcBxl3 はキシロースが二
つ繋がったキシロビオースに対する分解活性が高か
った一方、TrXyl3A ではキシロースが三つ以上繋が
ったキシロオリゴ糖に対する活性が高いことが分か
り、サブサイトの構造が活性にも影響していること
が分かった（図 2）。 
さらに、二つの酵素それぞれの特徴が他の糸状菌
でどの程度保たれているのかを比較ゲノム解析によ
って調べたところ、Bxl 遺伝子を有するのは石炭紀
（3 億 5920 万年前から 2 億 9900 万年前）に現れた
菌[1] であり、カビの場合はキシランから長いオリゴ
糖を切り出す GH ファミリー11 に属する酵素遺伝子
を多く持っているのに対し、キノコの場合は生成物
としてキシロビオースを生産しやすい GH ファミリ
ー10 のキシラナーゼの遺伝子しか持っていない菌が
多いことが明らかになった。 
 以上の結果は、キノコとカビではそれぞれ分解

する細胞壁の種類に合わせて用意している酵素群が

異なるのとともに、同じ反応をする酵素の場合でも、

上流の酵素が生産するオリゴ糖の長さに合わせて酵

素の構造をファインチューニングしながら進化して

きたことを示しており、植物が細胞壁を進化させる

と糸状菌がそれに合わせて酵素群を進化させるとい

う「いたちごっこ」[2] の一端を垣間見ることができ

た。 
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図１：キノコの一種 P. chrysosporium（左）とカビの

一種 T. reesei（右）由来β-キシロシダーゼ（PcBxl3、
TrXyl3A）の X 線結晶構造。上段：全体構造；下

段：サブサイト周辺。右の図において濃い赤色の部

分が PcBxl3 には存在しない部分。括弧中の記号は

PDB IDを表す。 
 
 
 

 
 
 

図 2：キシランの構造（上）と分解酵素の作用機序

（下）。PcBxl3 と似たような酵素を多く持つキノコ

では、キシロビオースのような短いオリゴ糖を生産

しやすい GH10 キシラナーゼの遺伝子数が多く、

TrXyl3A と似た酵素を多く持つカビでは、長いオリ

ゴ糖を生産しやすい GH11 キシラナーゼの遺伝子数

が多いことから、上流で働く分解酵素の性質に合わ

せて進化してきたことが分かる。図中の Ac はアセ
チル基、Ara はアラビノース、GlcA はグルクロン酸
を表す。 

 

4   まとめ 
キノコとカビ由来の糖質加水分解酵素ファミリー

3 に属するβ-キシロシダーゼ（Bxl）の構造と活性
の関係を調べた。 
キノコ由来の Bxl（PcBxl3）は、カビ由来の Bxl
（TrXyl3A）と比較してN末端側 27 個のアミノ酸残
基が欠失しており、その部分がサブサイト（酵素が
基質を掴む部分）を短くすることによって、キシロ
ビオース等の短いオリゴ糖の分解に適していること
が分かった。 
これらの酵素は、古生代の石炭紀に糸状菌が獲得

したと考えられているが、二つの Bxl の違いが基質
であるキシランを分解する酵素（キシラナーゼ）の

種類と相関があることが比較ゲノム解析[1] から判明

し、分解対象であるヘミセルロースの違いに合わせ

て、菌が微妙に分解戦略を変えてきた進化の歴史が

明らかになった。 
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