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1   はじめに 
ビフィズス菌は固有のヒトムチン代謝系を有して

おり、それを構成する糖質関連酵素や付随するドメ

インには、分子基盤の詳細が解らないものが存在す

る[1, 2]。本研究では、未だ分子機能が明らかになっ
ていない乳児型ビフィズス菌 Bifidobacterium bifidum
JCM 1254株に固有な、lacto-N-biose I（LNB）やその
誘導物質を特異的に認識する 2 つの糖質結合モジュ
ール（carbohydrate-binding module）BbLnbX-CBMX1
およびBbLnbB-CBM32のリガンドとの複合体結晶構
造解析を行なった。

2   実験 
JCM 1254株のゲノム配列より目的の CBMにあた
る遺伝子配列をクローニング、大腸菌にて異種発現

し、タンパク質を精製して、結晶化を行なった。

KEK-PFおよび PF-ARの構造生物学ビームラインを
利用して X線回折実験を行った。得られた回折デー
タは CCP4および Phenixなどのタンパク質結晶構造
解析ソフトウェアを用いて構造決定した。

また、リガンドとの結合様式を明らかにするべく、

様々なリガンド（後述）と共結晶化し、複合体構造

を取得した。

3   結果および考察 
BbLnbX-CBMX1について、リガンドフリー、LNB
複合体、galacto-N-biose 複合体、そして galactose 複
合体構造をそれぞれ 1.85 Å、2.12 Å、2.43 Å、1.54 
Åで決定した（図 A）。 

BbLnbB-CBM32 について、リガンドフリーおよび
LNB複合体構造をそれぞれ 1.97 Å、2.00 Åで決定し
た（図 B）。 

4   まとめ 
本研究により BbLnbX-CBMX1 および BbLnbB-

CBM32 のリガンドの認識様式や特異性に関わる重
要残基を明らかにすることができた。これまで LNB 
を特異的に認識する CBM の報告は我々の知る限り
存在せず、したがって本研究で扱っている CBM の

新規性が示唆された。近い将来、これらの成果を原

著論文として学術誌に投稿する予定である。

また、引き続き分子機能が未解明な CBM や、ム
チン代謝に関わるビフィズス菌タンパク質の構造解

析に取り組む予定である。
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図：(A) BbLnbX-CBMX1の全体構造（左）と結合
している LNBの電子密度マップ（右）。 

(B) BbLnbB-CBM32の全体構造（左）と結合してい
る LNBの電子密度マップ（右）。 

A 

B 


