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技術の特徴
・サイクロデキストラン（環状イソマルトオリゴ糖，CI)はα-1,6結合グルコース環状体．
・CI-10は抗プラーク作用も包接作用も有する優れた性質を持つ．
・CI合成酵素(CITase）はCI-7，CI-8などの低分子のCI（オリゴ糖型CI）を主に作る．
・CITaseの三次元構造に基づき，糖結合モジュールに変異導入することにより，CI-10はじめ
高分子のCI（メガロ糖型CI) の生産量が高められた．

研究の内容

今後の展開
・CI-10以外のサイズのCIを作る変異CITaseの開発を試みる．
・他の糖質関連酵素に糖結合モジュールへの変異導入を応用して改良を試みる．
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農研機構
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野生型および変異CITaseが生産するオリゴ糖型CI（CI-7,8,9）とメガロ型CI（CI-10,11,12）．

酵素（CITase）

オリゴ糖型CI メガロ糖型CI
相対
活性

（CI-7–CI-9） （CI-10–CI-12）

CI-7 CI-8 CI-9 CI-10 CI-11 CI-12

% % % %（比率） % % %

野生型 21.4 42.1 13.5 7.1 (1.0) 6.8 9.1 100

Y515S 35.2 30.5 22.7 18.3 (2.6) 13.6 18.3 138.7

F268V 44 66.5 11.6 17.7 (2.5) 14.3 14.3 168.4

F268I 37.3 49.6 12.7 15.5 (2.2) 11.9 11.5 138.5

D469Y/Y515S 19.2 18.2 10.4 8.1 (1.1) 6.8 9.2 71.9

A513V/Y515S 14.3 12 9.5 8.7 (1.2) 5.8 7.1 57.5

D469Y/A513V/Y515S 25.8 22.4 15.6 13.7 (1.9) 12.4 15.7 105.7

F268V/D469Y/A513V/Y515S (mutant-R) 45.6 35.6 17.6 22.2 (3.1) 17.2 15 153.4

F268I/D469Y/A513V/Y515S (mutant-RI) 50.7 43.7 25.6 26.5 (3.7) 18.2 15.7 180.5
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CI-10 はビクトリアブルー B色素の青色を強く安定化する（包接作用）.

全てのCI は抗プラーク作用がある．

野生型CITaseは主としてCI-8 を生産，メガロ糖型CIの生産量は僅か

変異 CITase (メガロ糖型CIの生産量を増やす)
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酵素の構造情報を活用した変異導入
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