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はじめに 

トウガラシの辛味成分であるカプサイシノイドの生合成は古くから研究されてきた。当初は、放射性同位体を

用いた植物体内での生合成前駆体の生成経路が解明され、フェニルアラニンを起点として生成したバニリンがバ

ニリルアミンへと変換され、最終的にカプサイシノイドとなることが明らかとされた[1]。その後の分子生物学

的手法の発展により、バニリンからバニリルアミンへの変換には推定アミノトランスフェラーゼ（pAMT）が、バ

ニリルアミンからカプサイシノイドへの生成にはカプサイシンシンターゼ（CS）がそれぞれ触媒として関与する

ことが示唆された[2]（図1）。一方、共同研究者である古旗賢二教授は、カプサイシノイドの低辛味類縁体群の

カプシノイド、カプシコニノイドの存在を明らかにし、これらの生合成がカプサイシノイド生合成経路と深く関

連していると推察した[3]。 

 以下の成果は、城西大学薬学部薬科学科の古旗賢二教授をはじめとする学内外の研究者との共同研究によるも

のである。 

図1. カプサイシノイド、カプシノイド、カプシコニノイドの生合成経路 

 

カプシノイド生合成経路の同定 

 我々は、カプシノイド、カプシコニノイドの生合成経路を明らかにすることを目指した。カプシノイドの合成

は、カプサイシノイドの合成経路における、バニリンからバニリルアミンへと変換される反応が、バニリンから

バニリルアルコールへと変換されれば成し遂げられる。そこで、カプシノイド、カプシコニノイドの生合成の鍵

となる酵素として植物全般に存在するリグニン生合成関連酵素のシンナミルアルコールデヒドロゲナーゼ

（CAD）に着目して研究を進めた。リコンビナントCADタンパク質を作成してその性質を詳細に調べた結果、CAD

がバニリンからバニリルアルコールの変換を触媒することで、カプシノイドが生合成されることを突き止めた。

カプシノイドを豊富に含有するトウガラシは、共通してpAMTの変異や欠損を生じている。このことは、pAMTの

機能不全により行き場をなくしたバニリンがCADによりバニリルアルコールに変換され、その結果カプシノイド



となることを強く示唆している[4]。 

 

1アミノ酸の置換によるpAMT酵素活性の変化 

一方で、我々は、pAMTの機能についても様々な品種のリコンビナントpAMTを作成してその特徴づけをおこな

った。トウガラシは品種により辛味の度合いが異なることが広く知られているが、その一因としてpAMTのバニ

リルアミン合成活性が異なることが考えられる。「ハバネロ」と「ユメマツリ」という2つの系統のpAMTはユメ

マツリの方がより高いバニリルアミン合成活性を有する。これらのアミノ酸配列は、459残基中7残基に違いが

見られ、この7残基のうち、活性中心の近傍に位置する56番目のアミノ酸残基は、ハバネロではアラニンでユ

メマツリではスレオニンである。我々は、この56番目のアミノ酸を相互に置換したリコンビナントpAMTを作成

してその酵素活性を調べたところ、スレオニン型のpAMTが劇的に高い活性を持つことを見出した。これは、わ

ずか1アミノ酸の違いによりバニリルアミン合成活性が大きく変化するという興味深い結果であった[5]。 

 

今後の展望 

 さまざまな系統のpAMTのアミノ酸配列を比較

すると56番目以外にも活性の違いに影響をもた

らす可能性のあるアミノ酸置換が見られる。こ

れらによって、活性が変化する理由を詳細に明

らかにするために、様々なアミノ酸置換リコン

ビナントpAMTを作製し、結晶構造解析によって

構造的な要因を明らかにしたいと考えている。

また、我々はある系統のpAMTが生体内でうまく

立体構造を構築できない可能性をタンパク質立

体構造予測ソフトウェアで見出した。このトウ

ガラシ生体内ではpAMT遺伝子は正常に発現してい るに

もかかわらず、タンパク質が正常に折りたたまれ ず

に、ユビキチン・プロテアソーム系もしくはオートファジー経路で分解・排除されている可能性を見出した（図

2）。この現象を証明するために、培養細胞系にpAMTを発現させて、RNA sequenceによって、正常なpAMT発現

細胞との遺伝子発現の違いを比較する。 
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図2. アミノ酸置換による辛味の調節イメージ 


