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The Study of the Glycoside Hydrolases Acting on Sugar Chains of Glycoproteins* 

糖タンパク質糖鎖の加水分解酵素に関する研究*
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要旨:ハイドロキシプロリン (Hyp)が豊富な糖タンパク質 (HRGP)と総称されるエクステンシ

ンやアラピノガラクタンープロテイン (AGP)は， s-アラピノオリゴ糖鎖や II型アラピノガラクタ

ン鎖などの Hyp-結合型糖鎖が付加された植物糖タンパク質である. HRGPは，ピフィズス菌の

中でも特に Bifidobacteriumlongumを選択的に増やすことができることが知られていたが，その

分解代謝経路は不明であった 2002年に B.longumのゲノム配列情報が開示され，多くの糖質

分解酵素の存在が明らかにされると共に，多くの機能未知タンパク質の存在も明らかにされた

筆者らは，エンド4 ・N-アセチルガラクトサミニダーゼの C末端配列の相向性を利用すること

で，B. longumから s-L-アラピノピオシダーゼや戸ーしアラピノフラノシダーゼなどの βアラピノ
オリゴ糖鎖分解酵素群および，エキソ開β1，3開ガラクタナーゼや β1，6-ガラクタナーゼなどの II型

アラピノガラクタン分解酵素群を発見したこれにより， B.longumにおける HRGP分解代謝経

路の全容を明らかにすることができた

キーワード:エクステンシン アラピノガラクタンープロテイン HRGP ピフイズス菌，糖質加
水分解酵素***

1 はじめに

エクステンシンやアラピノガラクタンープロテイン

(AGP)は，ハイドロキシプロリン (Hyp)結合型糖鎖を有

する糖タンパク質であり， Hyp-Rich Glycoprotein (HRGP) 

と総称される. HRGPは植物に普遍的に存在し，セルロー

スやヘミセルロース，ベクチンと共に植物細胞壁を構成し

ている.エクステンシンには. s-結合の L-アラピノフラ

ノース(Ar約で構成されたAr理fs1.2卸売fsl，2卸売fs-Hyp

(Ar析-Hyp)および¥その非還元末端に α-1，3結合で Arザ

が付加されたArが-Hypなどの s-アラピノオリゴ糖鎖が付

加されている 1，2) 一方. AGPには. s・1，3・ガラクタン主鎖

とs-l，6ーガラクタン側鎖により構成された II型アラピノガ

ラクタン鎖 (II型 AG)が付加されている.II型 AGは，

さらに Arafやラムノースなどで修飾されることで複雑な

糖鎖構造を形成している. HRGPは，へミセルロースやペ

クチンなどの植物多糖と同様に，ヒトの消化酵素では分解

されない食物繊維の lつである.資化性試験によって，乳

幼児から成人までの大腸に常在するピフィズス菌の代表菌

種である Bifidobacteriumlongumが，アラビアガムやカラ

マツ由来の II型 AGを選択的に資化することが明らかに

されていた附.このため. HRGPはB.longumを選択的に

増やすことができる「プレバイオティック糖タンパク質」

といえる. しかし. B.longumにおける βアラピノオリゴ

糖鎖や II型 AGに対する分解酵素群は報告されていな

かった 2002年に B.lon伊 m NCC2705株のゲノム配列情

報が開示され，植物多糖の分解に関与する多くの糖質分解

酵素の存在と共に，多くの機能未知タンパク質の存在も明

らかにされたの.

本総説では. B.lon伊 m のゲノム配列情報を利用した

HRGP分解酵素群の発見の経緯と. HRGPが「プレバイオ

ティック糖タンパク質jとして B.longumを選択的に増や

す仕組みについて紹介したい.

Z エンド圃α圃N・アセチルガラクトサミニ

ダーゼのクローニング

筆者は. 2001年に日本学術振興会特別研究員として京

都大学の分子応答機構学研究室に赴任し山本憲二先生

(現石川県立大学)の下で. Asn-結合型糖鎖分解酵素で

ある GH85エンド-s・N・アセチルグルコサミニダーゼの糖

転移活性に関する研究を行った6) 同時に. Ser/Thr・結合型

*本原稿は， 日本応用糖質科学会平成 27年度大会の奨励賞受賞講演で一部発表された

村連絡先 (Tel.099-285-8639， Fax. 099-285-8639，ιmail: kfujita@ms.kagoshima-u.ac.jp) 

** Key words: extensin， arabinogalactan-protein， HRGP， 8ifidobacteria， glycoside hydrolase 
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図1. エンドーα-N-アセチルガラクトサミニダーゼのドメイン構
造

sp，シグナルペプチド;CBM32，糖結合モジュール 32; 
TM，膜貫通領域

糖鎖分解酵素であるエンドーα-N-アセチルガラク トサ ミニ

ダーゼのクローニン グに関する研究に携わる ことになっ

た.その当時， Str甲tococcus pneumoniae由来のエンドーα-

N-アセチルガラク トサ ミニダーゼは，組換え酵素として

市販されていたが，配列情報は明らかされていなかった.

このため， 2001年に公開されていたS.pneumoniaeのゲノ

ム配列情報を利用し， 190 kDaの分泌タンパク質7)という

情報を頼りに遺伝子の推定を試みた結果， SPR0328が候

補遺伝子として浮上 した (図 1).このBlast検索を行った

ところ， B. longum NCC2705株か ら相同配列を有する

BL0464 (BLLJ_0168)が見出された (括弧内には 2011年

に公開された B.longum JCM1217株の遺伝子番号を示す)

研究室に保存されていた B.longum JCM1217株にも酵素活

性が確認されたことから クローニングと発現解析を行っ

た結果，エンドーα-N-アセチルガラ クトサ ミニダーゼであ

ることが明らかになった的ー BLLJ0168は， C末端領域に

糖結合モジュール (CBM)32， FIV AR，膜貫通領域を有す

る菌体表層局在型の酵素であった (図 1)ー本酵素は，新規

糖質分解酵素として糖質関連酵素データベース CAZyの糖

質加水分解酵素 (GH)ファミリ ー 101に登録された 本

酵素によって腸粘膜ムチンなどから遊離された

GaIsl，3GaINAc (GNB)は，ヒ トミルクオリゴ沖唐由来の

Ga1sl，3GlcNAc (LNB)と共に，B. longumのGNB/LNB経

路によって分解代謝されることが，食品総合研究所の北岡

本光先生のグループによって明らかにされた"

3. s・アラビノオリゴ糖鎖分解酵素群の発見

2004年に助手として，鹿児島大学農学部の応用糖質化

学研究室に赴任した本研究室では i殿粉を中心とした植

物多糖とその分解酵素に関する研究が行われていたため，

ピフィズス菌由来の植物多糖分解酵素に関する研究を行う

上での試薬や機器は十分揃っている状況であった BLLJ

0168のC末端領域との相向性が見られた BLLJ0212は機

能未知タンパク質であったが，アラビナンやキシランを分

解する酵素が属す GH43の触媒 ドメインを持つ BLLJ0213 

と隣接していた (図 2). このため BLLJ0212がアラビナ

ンなどの植物多糖を切断する新規糖質分解酵素である可能

性に期待して機能解析を行うことにした

3.1 s-L-アラビノビオシダーゼと α-L-アラビノフラノシ

ダーゼ

BLLJ 0212を大腸菌で発現させた後，研究室に保存さ
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図2.s-アラピノオ リゴ糖鎖分解酵素群の遺伝子クラスターと
ドメイン構造

(a)βアラピノオリゴ糖鎖分解酵素群の遺伝子クラスター，
(b) BLL1_0211， BLLJ_0212， BLLJ_0213のドメイン構造 Ig
はIg様ドメイン.

れていた様々な植物多糖に作用させた結果， Megazyme社

製のテンサイ由来のアラビナンからアラピノピオースが遊

離した しかしながら，その収率は 0.02%であ りNMRに

必要な 1mgを調製するのも困難な状況であった.クロー

ニングを開始してから 2年後の 2008年 12月になって，ア

ラピノピオ ースの構造がArafs1 ，2Araf (s・Arが)であるこ

とを明らかにすることができた しかしアラピナンにお

けるβArが構造の存在は報告されておらず，収率もあ ま

りにも低いことから，他の植物多糖の混入の可能性を考え

た市ーL-Ar司{-(1→2)-s-L-Ara/' をGoogle検索した結果，

エクステンシンやナス科レクチンの糖タンパク質糖鎖であ

るβアラピノオリゴ糖鎖の構造解析に関する文献を見つ

けることができた1，2) このため BLLJ 0212はアラビナン

に混入していたエクステンシンに作用したものと予想し，

ニンジン由来のエクステンシンから調製した βアラピノ

オリゴ糖鎖であるArが司Hypに作用させたところ， s-Ar析
の遊離を確認することができた'0) BLLJ 0212は， s-アラ

ピノオリゴ糖鎖を加水分解する初めての酵素として βL-

アラピノピオシダーゼと命名され，EC 3.2.1.187とGH121

に登録された.また，GH43のAXHサブファミ リーに属

す BLLJ0213は，Arが-Hypを特異的に切断する αーしアラ

ピノフラノシダーゼであった.なお，各酵素の詳細につい

ては過去の総説を参照されたい11.12)

3.2βL-アラビノフラノシダーゼ

BLLJ 0212によ って遊離された s-Ar析 をB.longumが

利用するためには，単糖のアラピノース (Ara)にまで分

解する βL・アラピノフラノシダーゼが必要である しか

し，この酵素に関しては，酵素活性の存在すら報告されて

いなかった.そこで， BLLJ 0212に隣接する機能未知タ

ンパク質 BLLJ0211の解析を行った結果， s-Ar析を切断

する s-L-アラ ピノフラノシダーゼであることを明らかに

した 13) s-L-アラ ピノフラノシダーゼは，新規糖質分解酵

素として EC3.2.1.185とGH127に登録されたさらに，

東京大学の伏信進矢先生のグループによって結晶構造解析

が行われ，求核基をシステインとする初めての糖質分解酵



+32+ 応用糖質科学第 6巻 第 1号 (2016)

(a) 素であることが明らかにされた 14) 現在 CAZyデータ

ベースの GH127ファミリーには 763遺伝子が登録され，

Pfamデータベースの機能未知タンパク質 DUF1680ファミ

リー(Glyco_hydro_127に名称変更)には 4702遺伝子が登録

されている 本遺伝子は 腸内細菌や土壌細菌などの原核

生物だけでなく，糸状菌や植物などの真核生物にも保存さ (b) 

れている 一方，基質となる s-Arザ構造は， s-アラピノ

オリゴ糖鎖として緑藻類から陸上植物まで広く存在が確認

されているだけでなく 151 イネ由来の AGp161やキヌア由来

のアラビナン川，ラムノガラクツロナン III8)の非還元末端

にもその存在が報告されている.このため， Glyco_hydro_ 

127に登録さ れている遺伝子の多くが s-Araf構造を分解

する酵素を コードしている可能性は高いと考えている

2013年に p-nitrophenyl s-L-arabinofuranoside (pNP-s-Araf) 

が，日ーしアラピノフラノシダーゼによって切断されること

が確認されたJ9) もしも pNP-s-Arがが市販されていれば，

Pーしアラピノフラノシダーゼは筆者らが研究を始める前に

見つかっていたものと思われる.

s-L-アラピノフラノシダーゼのクローニングに関する論

文は， 2011年に掲載されたものの131 Glu-338と366の変

異体を取り違えて記載したことを原因として 2013年に取

り下げられ， 2014年に再掲載となった2勺 思い込みと確認

不足が招いた結果であった

4. 11型アラビノガラクタン分解酵素群の
発見

II型 AG分解酵素に関しては，主鎖の s-l，3ーガラクタン

鎖を切断するエキソ-s-I，3-ガラ クタナーゼと，側鎖の s-l，

6ーガラクタン鎖を切断する s-l，6-ガラクタナーゼが知られ

ていた これらの酵素遺伝子のク ローニング解析は，埼玉

大学の円谷陽一先生と小竹敬久先生21.22) 食品総合研究所

(現 琉球大学)の金子哲先生山1 大阪府立大学の阪本龍

司先生25，26)によって一段落した後であった また， 2011年

にB. longum JCM 1217株のゲノム配列情報が公開された

ため町，新しい酵素を探索する上で、のハードルは大きく低

下した BLLJ 1840は，既知のエキソ-s-l，3-ガラクタナー

ゼと 27-28%のアミノ酸同一性を示し，BLLJ 1841は，

既知の β1，6ーガラクタナーゼと 20-24%のアミノ酸同一

性を示したこれらも， C末端に CBM32や膜貫通領域を

有する菌体表層局在型の酵素と予想された (図3) 既知の

酵素との相向性は低いものであったが，両酵素が隣接して

いたことから， II型 AG分解酵素群に間違いないと信じて

クローニ ングと発現解析を行った.

4.1エキソ-s・1，3・ガラクタナーゼ

組換え BLLJ1840をカラマツ由来の II型 AGに作用さ

せたところ，ガラクトース (Gal)，Gals 1 ，6Gal (s 1 ，6GaI，)， 

sl，6Gah， sl，6GaI4，αー1，3結合を有する Arがで修飾された

戸1，6Gab (Arザα1，3Gab)，さらに s-l，3結合を有する L-ア
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図3.TJ型AG分解酵素群の遺伝子クラスターとドメイン構造

(a) II型AG分解酵素群の遺伝子クラスター， (b) BLLJ 
1840， BLLJ 1841， BLLJ 1854のドメイン構造 ConAはConA
様レクチンドメイン， RicinBは Ricin型レクチンドメイン，
Cadherin はCadherin様ドメイン.

ラピノピラノース (AraJフ)で修飾されたAr司psl，3Atずal，3Gab

が遊離した.このため，既知の酵素と同様に側鎖をバイパ

スして β1，3ーガラクタン主鎖を非還元末端側から切断する

GH43 6エキソ-s-l，3-ガラクタナーゼであることが明らか

になったm 既知の酵素では側鎖を除去した β1，3-ガラク

タンに対する反応性が最も高いのに対して， BLLJ 1840 

はs-l，6ーガラクタン側鎖を有する Il型 AGに対して高い反

応性を示した

4.2 s-l，6・ガラクタナーゼ

組換え BLLJ1841をβ1，6ーガラクトオリゴ糖 (sl，6Gab.

仰，6GaL)に作用させたところ，非還元末端側からの

sl，6GaI，の遊離が確認された.このため，既知の酵素と同

様に s-l，6-ガラクタン側鎖を切断する GH30s-l，6-ガラク

タナーゼであることが明らかになった ただし，既知の酵

素と異なり Galの遊離が見られないという特徴を示した

そこで，大根 AGP由来の長鎖の s-l，6ーガラクタンである

日1，6Ga17や sl，6Galsを基質として遊離糖の解析を行った結

果，非還元末端側からの sl，6GaI，の遊離が確認された こ

のため BLLJ1841は， II型 AGの s-l，6ーガラ クタン側鎖

から 2糖単位で sl，6GaI，を遊離させる酵素であると考えら

れる

4.3α-L-アラビノフラノシダーゼと s-L-アラビノピラノ

シダーゼ

組換え BLLJ1854をArザα1，3Gabに作用させたところ，

Araの遊離が確認できた 本酵素は，カラマツ由来の II型

AGだけでなく，アラピナンからもAraを遊離した一

方，pNP-α-Arafに対する反応性は極めて低かったこの

ため，本酵素は αー1，3結合の卸売fを切断する GH434α-L-

アラピノフラノシダーゼであると考えられる.

また， II型 AG分解酵素群によって遊離されたオリゴ糖

の菌体内での分解に関わると予想された BLLJ1823の解
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析を行った結果， ArapsI，3Arザα1，3Ga!，に作用する GH27

Rーしアラビノピラノシダーゼであった29) 既知の酵素の多

くはpNP-s-ArapとpNP-a-Galの両方に作用するが，本酵

素はpNP-s-Ar叩のみに作用するという特徴を示したし

かし B.longum JCMI217株の培養菌体からの酵素活性は

検出されず，転写量の増加も見られなかったため， JCM 

1217株では機能しない酵素であると考えられる.

5. B.longumのHRGP分解代謝システム

5.1 B. 1m怒umにおける HRGP分解代謝経路

s-アラピノオリゴ糖鎖およびII型 AG分解酵素群の解析

を基に，B. longumにおける HRGP分解代謝経路を予想し

た(図 4)

エクステンシンの βアラピノオリゴ糖鎖は，菌体表層

に局在した GH43AXHα-L-アラピノフラノシダーゼ

(BLLJ_0213)とGH121s-L-アラピノピオシダーゼ (BLLJ_

0212)の働きにより Araとs-Ar析に分解される s-Ar析

は， ABC型糖輸送体 (BLLJ_ 0208-0210)を介して菌体内

に取り込まれ，GHI27 s-L-アラピノフラノシダーゼ

(BLLJ_0211)の作用により Araに分解された後，代謝され

るものと考えられる.

AGPの 11型 AGは，GH43 6エキソ-s-l，3ーガラクタナー

ゼ (BLLJ_1840)，GH30 s-1，6ーガラクタナーゼ (BLLJ

1841)， GH43_4αーL-アラピノフラノシダーゼ (BLLJ_1854)

の作用により，単糖から 4糖程度の短いオ リゴ糖鎖に分解

される オリゴ糖は，複数の ABC型糖輸送体 (BLLJ

0446-0448)を介して菌体内に取り込まれ，菌体内酵素の

GH42 s-ガラクトシダーゼ (BLLJ_0443)およびGH51αーし

アラピノフラノシダーゼ (BLLJ_0045)の作用により単糖

にまで分解された後，代謝されるものと考えられる.

図4.B. longumにおける HRGP分解代謝経路
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5.2 B. longulllの菌体表層局在型酵素に共通する C末端

配列の役割

大腸内でB.longumが酵素を分泌した場合， B.longum 

自身が利用する前に拡散して他の菌の増殖を助けることに

なってしまう .このため，酵素群の菌体表層への局在化

は， B.longumにとって HRGPの効率的な切断と取り込み

が期待できる有効な手段である.ただし，B. longumの菌

体表層においてHRGPを切断するためには，グラム陽性

細菌であるピフイズス菌の細胞壁の表層から触媒領域を露

出させる必要がある. ピフイズス菌の細胞壁の厚さは，B 

pseudolongumで 200nm， B. thermophilumで 50nmとされ

ている30) ペプチド結合の長さは 0.36nmとされているた

め， 550から 150アミノ酸程度の リンカーがあれば細胞膜

から細胞表層に届くという計算になる.実際は，各ドメイ

ンが高次構造を形成した上で数珠つなぎに並ぶため，これ

よりも長いアミノ酸配列を必要とする.図 2と図 3に示す

ように， BLLJ 1854を除けば触媒領域は N末端側に位置

している.このため，菌体表層に触媒領域を露出させるた

めの十分な長さが確保されていると考えられる また，

CBM32は，酵素が作用する基質に対する親和性が高いよ

うである )1斗このため， B.longumは， HRGP分解酵素群

に付加されている CBM32の働きにより HRGPを菌体表層

付近に安定的に保持することで，効率的な糖の切り出しが

できるのであろう BLLJ 1841に含まれる RicinBドメイ

ンや BLLJ1854に含まれる ConA様ドメインもレクチン

ドメインであることから， CBM32と同様に HRGPへの結

合に関与しているものと思われる.

5.3 B. longlll1lに広く保存された HRGP分解酵素遺伝

子群

現在， KEGGデータベース上で完全ゲノム配列が公開

されている B.longum subsp. longum 9菌株の中で， s-アラ

ピノオ リゴ糖鎖分解酵素群は 6菌株にコー ドされ， II型

AG分解酵素群は 8菌株にコー ドされている(表 1) しか

し，B. longum subsp. lon.♂1m以外のピフイズス菌には，II 

型 AG分解酵素群はほとんど見られない.これまでに，各

種ピフイズス菌の中でB.longumと一部の B.adolescentis 

だけが II型 AGを利用して生育できる ことが報告されて

いた3.4)表 lに示すように， II型 AGに対する分解酵素遺

伝子と資化性の傾向が一致することから，この遺伝子群の

存在が分解代謝の鍵を握っていると考えられる 筆者ら

も，資化性試験と培養菌体の酵素活性測定および¥転写量

解析を組み合わせることにより ，B. longum JCM1217株が

II型 AGの存在下で分解酵素群を転写誘導し， II型 AGを

効率的に分解することを確認している剖.一方， βアラピ

ノオ リゴ糖鎖分解酵素群に関しては， B. catenulatumやB

pseudocatenulatum， B. adolescentisの一部で遺伝子クラス

ターが保存されている他，多くのピフィズス菌において

BLLJ 0211ホモログが保存されている (表 1).このため，

s-アラピノオ リゴ糖鎖は，比較的多くのピフイズス菌に
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表1.各種ピフイズス菌に保存された HRGP分解酵素遺伝子と資化性との関連性

種 名
HRGP分解酵素遺伝子の有無(遺伝子数/株数)* 資化性試験(生菌数/株数)日

BLLJ 0211 0212 0213 1840 1841 1854 E型 AG アラビアガ、ム

B. longum subsp. longum 6/9 6/9 6/9 8/9 8/9 9/9 17/20 12/20 
B. adolescentis 2/3 1/3 0/3 0/3 0/3 0/3 0/17 1/17 
B. catenulatum 1/1 1/1 0/1 0/1 0/1 0/1 0/13 0/13 
B. an♂tlatum 0/1 0/1 0/1 0/1 0/1 0/1 0/4 0/4 
B. pseudocatenulatum 1/1 1/1 1/1 0/1 0/1 1/1 0/27 0/27 
B. longum subsp. infantis 1/3 1/3 1/3 1/3 1/3 1/3 0/10 0/10 
B. bifidum 0/3 0/3 0/3 0/3 0/3 0/3 0/25 0/25 
B. breve 5/8 0/8 0/8 0/8 0/8 0/8 0/16 0/16 
B. dentium 1/1 0/1 0/1 0/1 0/1 0/1 0/28 0/28 
B. animalis 12/13 0/13 0/13 0/13 0/13 0/13 0/12 0/12 

*阻GGデーターベース上で 50%以上のアミノ酸同一性を有するものを相同遺伝子としてカウントしたなお，複数の相同遺伝
子を有する菌株は無い.付文献3)の資化性試験のデータを元に，明確な生育を示した菌株のみを生菌数としてカウン卜した.

よって資化されると予想される.

6. プレバイオティック糖タンパク質として

のHRGP

増粘多糖類として利用されているカラマツ由来の II型

AGや. AGP を含むアラビアガムは • in vitroでの B.lon-

gumの増殖効果だけでなく， ヒト試験でで、のピフイズズ、ス菌

増殖効果が確認されている6 33•口制34…4

どの様々な食品の可食部だけでなく，赤ワイン31)やコー

ヒ_38)のような晴好品にも含まれている.タロイモには

10%程の AGPが含まれていると報告されている…この

ため，私たちは，野菜や果物，穀物に含まれている AGP

を日常的に摂取していることになる ヒトの消化酵素で分

解されずに大腸に届いた AGPは. rプレバイオティック糖

タンパク質」として B.longumなどの一部のピフィズス菌

を選択的に増殖させることにより，腸内環境を健全に保つ

ことができる.また，筆者らは，ニンジンから抽出したエ

クステンシンを単一炭素源として. B.longumが生育する

ことを確認している(未発表データ).このため，エクス

テンシンも含めた HRGP全体が「プレバイオティック糖

タンパク質」として機能すると考えられる B.longumは，

HRGPの分解代謝能力を獲得したことによって，大人の大

腸に生息するピフィズス菌の優勢菌種の 1つになれたので

あろう.

一方，各種ビフィズ、ス菌の資化性試験の結果，菌種に

よって多糖に対する資化性が大きく異なることが明らかに

されており • B. dentiumはグアーガム.B. adolescentisは

アミロベクチン.B. bifidumはムチンを資化できる 3) この

ため，ピフイズス菌は菌種間で異なる糖質獲得戦略を持つ

ことによって共存し合い 激烈な生存競争が繰り広げられ

ている腸内環境で一定の勢力を占めることができたのであ

ろう.結局は， ピフィズス菌にまんべんなくエサを与える

という気持ちで，食物繊維が豊富な野菜や穀物を多く摂る

バランスの良い食生活を継続することが大切である.

7. 終わりに

「面白い酵素のような気がする」という暖昧な理由で始

めた新規糖質分解酵素の探索研究であったが，結呆的に

B. lon伊 m における HRGP分解代謝経路の全容を解明する

ことができた.機能未知タンパク質の機能解明はパズルを

解くような作業であり，難易度が高いほど発見の喜びは大

きいものであった.多くの共同研究者のサポートと共に，

先人達が残してくれた文献情報を簡単に検索できる環境が

あったからこそ発見に至ることができた酵素の性質決定

においては基質調製が重要であるが，学生時代に香川大学

の竹川薫先生(現九州大学)の下で行っていた糖鎖調製

とラベル化をそのまま使うことができた 基質とは作るも

のであるという感覚は，今でも役に立っていると思う ゲ

ノム配列情報は今後も増え続けるであろうが，機能未知遺

伝子は誰かが解析しなければ永遠に機能未知である 今も

なお分解酵素が報告されていない植物糖鎖は数多く残され

ている.発見の感動を再び味わうためにも，新しい酵素の

探索を続けていきたい.
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