
歯周病関連細菌の糖蛋白質と糖鎖修飾酵素

73

総 説

歯周病関連細菌の糖蛋白質と糖鎖修飾に関わる酵素
村 上 幸 孝

Glycoproteins and Glycoenzymes in Periodontal Bacteria

MURAKAMI YUKITAKA

蛋白質の多くは，「第 3 の生命鎖」と呼ばれる糖鎖による翻訳後修飾を受けて，糖蛋白質として機能して
いる．これまでの長い間，糖蛋白質の存在は真核生物のみに限られ，原核生物である細菌にはありえないと
信じられてきた．ところが，ようやく近年になって，細菌においても糖蛋白質が発見されてきた．当初は
Campylobacter 属や Neisseria 属で研究が始められ，そして Bacteroides 属やその他の属にも拡大しつつある．
この総説では，口腔細菌における糖蛋白質研究の状況を，代表的な歯周病関連細菌である Porphyromonas 
gingivalis および Tannerella forsythia を中心にして紹介する．まず，P. gingivalis および T. forsythia
において，これまでに報告された糖蛋白質を整理して示す．P. gingivalis では，主として C-terminal 
domain 配列をもつ蛋白質が，IX 型分泌機構によって，菌体の外側へと輸送され，その後に Anionic 
lipopolysaccharide の糖鎖で修飾される．T. forsythia でも同様に，C-terminal domain 配列をもつ蛋白質は，
IX 型分泌機構によって，菌体の外側へと輸送される．しかし，その後は General O-glycosylation system
によって糖鎖修飾される点が大きく異なる．次に，著者らが行ってきた歯周病関連細菌における新たな糖蛋
白質の検索の試みについて示す．その結果として，OmpA 様蛋白質を含む数種類の新奇の糖蛋白質を見い
出すことができた．さらに，データベース等を利用した糖鎖修飾に関わる酵素の推定についても合わせて述
べることにする．

キーワード：歯周病関連細菌，糖蛋白質，糖鎖修飾，糖鎖修飾酵素

Many proteins are glycosylated with glycans, tagged the “third life chains”, during post-translational 
modifi cation. It was long believed that glycoproteins were exclusively found in eukaryotes. In recent years, 
however, glycoproteins have been identifi ed in bacteria such as Campylobacter and Neisseria, and studies on 
glycoproteins are gradually expanding to include Bacteroides and other genera. The focus of this review is 
the recent advances in glycoprotein studies in oral bacteria, especially representative periodontal pathogens, 
Porphyromonas gingivalis and Tannerella forsythia. First, the glycoproteins that have been characterized in 
P. gingivalis and T. forsythia are summarized. In P. gingivalis, proteins that possess a C-terminal domain 
are secreted outs of bacteria via the type IX secretion system. The secreted proteins are mostly glycosylated 
by binding to anionic lipopolysaccharide. In contrast, in T. forsythia, proteins with a C-terminal domain 
are exported by the same type IX secretion system; however, exported proteins are glycosylated by their gen-
eral O-glycosylation system. Next, the approaches for detection of novel glycoproteins in periodontal patho-
gens are presented, which helped identify several glycoproteins, including OmpA-like proteins. Lastly, using 
bioinformatic analysis, the glycoenzymes related to glycosylation of OmpA-like proteins are proposed.
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るようになった 14-16）．また，病原細菌の Neisseria の
線毛では O 型糖鎖修飾が起こることがよく知られて
いるが 17），最近では様々な細菌の線毛や鞭毛でも O
型糖鎖修飾が発見されている 18-20）．

このように次第に細菌での糖鎖修飾の記述が増えて
きている．全体的に見ると，細菌においては N 型糖
鎖修飾よりも O 型糖鎖修飾の記述が多く見つかるよ
うである 21，22）．

3．口腔細菌での糖蛋白質
細菌において糖蛋白質が認知されるようにな

り，それから口腔細菌においても，口腔レンサ球
菌 Streptococcus parasanguinis では，付着因子であ
る Fap1 蛋白質の糖鎖修飾機構が詳しく調べられてき
た 23）．口腔細菌のうち，歯周病関連細菌に関する糖蛋
白質に注目して，これらを表 124-40）にまとめてみた． 
Porphyromonas gingivalis では，トリプシン様酵素で
あるジンジパイン（Gingipains）24-26），ヘミン結合蛋白
質の HBP35 27，28），外膜蛋白質 OMP85 29）および線毛を
構成する蛋白質 Mfa1 30）が早い段階で糖蛋白質である
として報告された．

ジンジパインは P. gingivalis の主な病原因子とし
て有名な蛋白質分解酵素である．ジンジパインのう
ち，Arg-gingipain の RgpA と RgpB，が糖蛋白質で
あることについては，イギリスの Curtis らのグルー
プが最初に示している 24，25）．ジンジパインの Lys-
gingipain（Kgp）でも糖鎖修飾されていることが示
されている 26）．ジンジパインの糖鎖修飾は Anionic 
lipopolysaccharide（A-LPS）と呼ばれる LPS の糖
鎖によることが明らかにされている 41，42）．この糖鎖
は通常の LPS の糖鎖とは異なるものである．ジンジ
パインの C 末端側には C-terminal domain（CTD）
という配列がある 43）．この CTD 配列をもつジンジ
パインは，Ⅸ型分泌機構によって菌体内から外膜
を通って輸送され，菌体の外側で A-LPS と結合し
て糖鎖修飾される 44-46）．その後，ジンジパイン以外
でも同様の機構で CTD 配列をもつ Hemin-binding 
protein HBP35 27，28），TprA-associated protein 
TapA 31），Metallocarboxypeptidase CPG70 28，32），
Peptidylarginine deiminase PAD 28，33，34）および Lys-
specifi c serine endopeptidase PepK 35）などの蛋白質は
糖鎖修飾されることが分かってきた．しかしながら，
これらの CTD 配列をもつ蛋白質の糖鎖修飾は，他菌
でみられる通常の N 型糖鎖修飾および O 型糖鎖修飾
とは全く異なった機構で進行することに注意が必要で
ある．

P. gingivalis の み な ら ず， 歯 周 病 関 連 細 菌 の

1．はじめに
セントラルドグマに従い，DNA の情報は mRNA

に転写され，その後，蛋白質は翻訳されて作られる．
蛋白質の多くは翻訳後修飾を受けて，実際に生体内で
機能する．翻訳後修飾には，糖鎖修飾，リン酸化修飾
など様々なものがある．その中で糖鎖修飾は蛋白質の
約半数にみられると言われる 1）．

糖鎖は核酸，蛋白質と並んで，「第 3 の生命鎖」と
も呼ばれている 2）．糖鎖修飾をもつ蛋白質が糖蛋白質
である．これまで長い間，糖蛋白質はヒトなどを含む
真核生物にのみ存在するものと考えられてきた．とこ
ろが近年になってようやく，原核生物である細菌にお
いても，糖蛋白質の存在が認められるようになった 3，4）．

蛋白質の糖鎖修飾には大きく 2 つの形式がある，N
型糖鎖修飾（N-glycosylation）と O 型糖鎖修飾（O-
glycosylation）である．前者はアミノ酸のアスパラギ
ン残基（Asp）に糖鎖が結合するものであり，後者は
アミノ酸のセリン残基（Ser）またはスレオニン残基

（Thr）に糖鎖が結合するものである 4）．
この総説においては，細菌での糖蛋白質について概

観し，その後，歯周病関連細菌で見つけられた糖蛋白
質および糖鎖修飾に関係する酵素について述べること
にする．

2．細菌における糖蛋白質の発見と認識
細菌においては，糖鎖を含む物質として，リポ多糖

（Lipopolysaccharide: LPS）や莢膜多糖がよく知られ
ている．ところが，糖鎖修飾された蛋白質，すなわち
糖蛋白質は存在しないものと信じられてきた．

ようやく約 20 年前になって，食中毒やギラン・バ
レー症候群を引き起こす Campylobacter jejuni におい
て，細菌における糖蛋白質が本格的に記述されはじめ
た 5）．この細菌では，1 つの蛋白質に限らず様々な蛋白
質で N 型糖鎖修飾が生じる General N-glycosylation 
system の機構が詳しく調べられてきた 3，6-8）．そして，
様々な蛋白質で O 型糖鎖修飾が生じる General O-
glycosylation system も Neisseria で見つかった 9，10）．

次 い で， 腸 内 細 菌 の Bacteroides fragilis で も
General O-glycosylation system が存在することが報
告された 11，12）．この細菌では，糖鎖修飾が生じるアミ
ノ酸のモチーフとして，アミノ酸を 1 文字表記で表し
た場合 D（S/T）（A/I/L/M/T/V）であると提唱され
ている．その後，このモチーフは Bacteroides fragilis 
だけでなく Bacteroides 属全般にも適用できることが
分かってきた 13）．その他に General O-glycosylation 
system をもつ細菌として，Burkholderia cepacia，
Acinetobacter baumanii，Lactobacillus などが知られ
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     Locus tag a  b 

 

Porphyromonas gingivalis 

Gingipain RgpA    PGN_1970 24, 25  CTD 

Gingipain RgpB    PGN_1466 24, 25  CTD 

Gingipain Kgp     PGN_1728 26  CTD 

35 kDa Hemin-binding protein HBP35  PGN_0659 27, 28  CTD 

OMP85 homolog    PGN_0299 29 

67 kDa Minor fimbria Mfa1   PGN_0287 30 

TprA-associated protein TapA   PGN_0152 31  CTD  

Metallocarboxypeptidase CPG70  PGN_0335 28, 32  CTD 

 Peptidylarginine deiminase PAD  PGN_0898 28, 33, 34 CTD 

Lys-specific serine endopeptidase PepK  PGN_1416 35  CTD 

Peptidyl-prolyl cis-trans isomerase FkpA PGN_0743 36 

TPR domain protein   PGN_0876 36 

Conserved hypothetical protein  PGN_1513 36 

OmpA-like protein   PGN_0729 36, 37 

 

Tannerella forsythia 

S-layer protein TfsA   Tanf_03370 38, 39  CTD 

S-layer protein TfsB   Tanf_03375 38, 39  CTD 

Surface antigen BspA   Tanf_04820 39  CTD 

OmpA-like protein   Tanf_10935 40 

 

a Locus tag Porphyromonas gingivalis ATCC 33277 PGN_ Tannerella 

forsythia ATCC 43037 Tanf_  

b CTD C-terminal domain  

 

表 1．歯周病関連細菌において，実験的に確かめられている糖鎖修飾蛋白質
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Tannerella forsythia や近縁の Bacteroidetes 門の細菌
においても，CTD 配列をもつ蛋白質はⅨ型分泌機構
によって菌体外に分泌され，糖鎖修飾を受けることが
分かってきた 26，46-48）．ただし，腸内細菌の Bacteroides
属は Bacteroidetes 門に属しているが，Ⅸ型分泌機構
をもたない．

T. forsythia の S-layer 蛋白質は CTD 配列をもっ
ているため，外膜の外側に輸送される．ところが，
A-LPS による糖鎖修飾ではなく，この細菌がもつ
General O-glycosylation system によって糖鎖修飾
が生じることが明らかになっている 38，49-51）．また， 
T. forsythia の BspA も CTD 配列をもち，糖鎖修飾
されている 39，52）．ただし，General O-glycosylation 
system による糖鎖修飾であるかどうかの検討は行わ
れていない．今のところ，CTD 配列をもつ蛋白質で
あれば，A-LPS による糖鎖修飾が多くの蛋白質でみ
られるが，すべての蛋白質にみられるわけではないと
考えられる．

4．歯周病関連細菌での新たな糖蛋白質の検索
著者らは，P. gingivalis における糖蛋白質を網羅的

に検索するために，二次元電気泳動法によって展開
した菌体蛋白質を糖蛋白質染色で検出し，質量分析
による同定を組み合わせたプロテオーム解析を行っ
た 36）．その結果として，新奇の糖蛋白質を見つけるこ
とができた．それらを標準株の P. gingivalis ATCC 
33277 株 の Locus tag で 表 示 す る と，PGN_0743，
PGN_0876，PGN_1513 および PGN_0729 という蛋白
質である（表 1）．これらの蛋白質は CTD 配列をもっ
ていない．

PGN_0743 は Peptidyl-prolyl cis-trans isomerase 
FkpA で あり，PGN_0876 と PGN_1513 は 蛋 白 質 の
相互作用に関わる Tetratricopeptide repeat （TPR）
domainを含んでいる．なお，PGN_0876 は Kondoら 31）

が PG1385（TprA）proteinと記載しているものと同じ
である．

PGN_0729 は OmpA 様蛋白質と呼んでいるもので
ある 53，54）．これは大腸菌 Escherichia coli の外膜に
存在する OmpA と相同性をもつ蛋白質である 55-57）．
OmpA 蛋白質あるいは OmpA 様蛋白質は，グラム陰
性菌では広く分布しており，細菌種によって相同性の
程度は異なるが，全般に C 末端側が類似している．

著者らは，プロテオーム解析以外で糖蛋白質を見つ
ける試みとして，レクチンによる分離を行った 37）．小
麦胚芽レクチン（Wheat germ agglutinin: WGA）を
用いたカラムアフィニティークロマトグラフィーを
行うと，P. gingivalis の OmpA 様蛋白質がほぼ均一

な状態で得ることができた．P. gingivalis 以外に T. 
forsythia に応用しても，OmpA 様蛋白質が同様にほ
ぼ均一に分離できた 40）（表 1）．

WGA は N －アセチルグルコサミン（GlcNAc）や
シアル酸に親和性をもつ．このことから P. gingivalis
と T. forsythia の OmpA 様蛋白質は GlcNAc やシア
ル酸を含んだ糖鎖により修飾されているものと考えら
れる．実験的な結果から，これらの糖鎖の結合様式は
O 型糖鎖修飾であると推定している 37，40）．

他 菌 で OmpA 様 蛋 白 質 が 糖 蛋 白 質 と し て 報
告 さ れ て い る も の は 数 少 な い．Flavobacterium 
psychrophilum での例がみられる程度である 58）．その
他の近縁の Bacteroides 属においては OmpA 様蛋白
質が糖蛋白質であるとする報告はみられていない．

5． P. gingivalis および T. forsythia の OmpA 様蛋白
質の糖鎖修飾に関わる酵素の推定

一般に糖鎖修飾においては，糖転移酵素が関わる．
すでに，P. gingivalis や T. forsythia では，多数の糖
転移酵素が論文で発表されている 59-67）．その内訳を
みると，P. gingivalis では通常の LPS や A-LPS，T. 
forsythia では S-layer の糖鎖に関与するものが多いよ
うである．

P. gingivalis においては， 特に A-LPS の合成に関わ
る Glycosyltransferase が集中的に調べられてきた 59）．
前述のように，A-LPS は IX 型分泌装置で細菌表面に
分泌される蛋白質の糖鎖修飾に関与している．ところ
が，通常の N-glycosylation や O-glycosylation に関わ
る糖鎖修飾関連酵素はほとんど解明されていない．

T. forsythia においては，General O-glycosylation 
system に関する Glycosyltransferase が明らかにされ
てきた 66，67）．この機構は S-layer 蛋白質の糖鎖修飾に
関与しているものの，そのほかの蛋白質の糖鎖修飾へ
の関与はよく分かっていない．

著者らが見い出した歯周病関連細菌の OmpA 様蛋
白質は糖鎖修飾を受け，その糖鎖には GlcNAc やシ
アル酸が含まれている 37，40）．GlcNAc については，モ
ノクローナル抗体を用いた結果から，単糖の O 型
GlcNAc（O-GlcNAc）修飾が推測される．シアル酸
については，通常ではシアル酸単独による修飾は行わ
れず，糖鎖の末端にシアル酸が位置していることがほ
とんどである．

一般的に， O-GlcNAc 修飾では O-GlcNAc 転移酵素
（O-GlcNAc transferase: OGT）が関与し 68，69），シア
ル酸の修飾ではシアル酸転移酵素（Sialyltransferase: 
ST）が関与する 70）．よって，OmpA 様蛋白質の糖鎖
修飾においても，O-GlcNAc 修飾では OGT が関与し，
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シアル酸修飾には ST が関与すると考えるのが自然で
ある．残念ながら，P. gingivalis や T. forsythia に関
しては，いまだ論文において OGT や ST の報告はな
い．

そこで，P. gingivalis および T. forsythia におけ
る OGT と ST を推定するために，3 つの方法を試み
た．まず，1）糖鎖修飾に関連する酵素がまとめられ
ている The Carbohydrate-Active enZymes Database 

（CAZy, http://www.cazy.org）71）に P. gingivalis や T. 
forsythia での OGT や ST の登録があるかどうかを調
べた．次に 2）The National Center for Biotechnology 
Information （NCBI, https://www.ncbi.nlm.nih.gov）
のサイトで Protein データベースに P. gingivalis や T. 
forsythia での OGT や ST の登録があるかどうかを調
べた．そして，3）すでに他の細菌で論文公表されて
いる OGT や ST を手掛かりとして， NCBI が提供し
ている Basic Local Alignment Search Tool （BLAST）
検索 72）で，相同性のある酵素を探す試みを行った．こ
の目的のために，論文で発表されている OGT や ST 
を表 2 にまとめた 73-102）．なお，BLAST 検索にあたり，
相同性の基準は e-value が 10

-4
よりも小さいものとし

た． 
CAZy では OGT は GT41 として分類される 68，69）．

ここでの P. gingivalis や T. forsythia の登録はみられ
なかった．NCBI の Protein データベースで OGT を
調べると，P. gingivalis では 3 つの菌株から，いず
れも TPR protein という名称の蛋白質が見つかった
が，T. forsythia では見つからなかった（2019 年 2 月
の検索による）．P. gingivalis で見つかったものを基
にして，標準株である P. gingivalis ATCC 33277 株
でどのような蛋白質に相当するかを調べてみると， 
PGN_1340 が候補となった．T. forsythia においては，
P. gingivalis で見つかった TPR protein を基に，相
同性の高い蛋白質を標準株である T. forsythia ATCC 
43037 株で調べてみた．その結果として， Tanf_10270
が推定された（表 3）．ところが，論文で報告されて
いる OGT 73-76）（表 2 参照）を基に検索した場合には，
P. gingivalis と T. forsythia のどちらにおいても相同
性の高い蛋白質は見つけることができない結果となっ
た．

一方，P. gingivalis や T. forsythia の ST は，NCBI
のデータベースで検索しても登録されているものが見
つからない．CAZy では細菌の ST は GT29，GT38，
GT42，GT52 または GT80 として分類される 103）．い
ずれの分類区分を調べてみても，P. gingivalis や T. 
forsythia に関係するものは登録がみられなかった．
また，すでに論文で報告されている細菌の ST 77-102） （表

2 参照）を基にして相同性検索を行ってみたが，類似
した蛋白質は見つからなかった．表 2 で示した ST に
は，Lipopolysaccharide や Lipooligosaccharide のシア
ル酸修飾に関与するものが多いからかもしれない．P. 
gingivalis や T. forsythia の蛋白質にシアル酸修飾が
みられるにも関わらず，これらの細菌にはシアル酸を
付加する酵素は存在しないのであろうか．

シアル酸修飾では，シアル酸を付加するシアル酸
転移酵素（ST）とシアル酸を脱離させるシアリダー
ゼ（Sialidase）の関与がある 70）．シアリダーゼは P. 
gingivalis や T. forsythia にもそれぞれ存在し，その
性質もよく調べられている 104-109）．もしかすると，P. 
gingivalis や T. forsythia のシアリダーゼにシアル酸
を転移させる活性があるのではと考えた．NCBI の
BLAST を用いた相同性検索により，P. gingivalis や
T. forsythia のシアリダーゼがどのような酵素と類似
しているかを調べてみた．すると意外なことに，原虫
の Trypanosoma cruzi の Trans-sialidase との相同性
が高いことが分かった 110-112）．参考までに P. gingivalis 
ATCC 33277 株のシアリダーゼ PGN_1608 との e-
value は 5 × 10

-8
であり， T. forsythia ATCC 43037 株

のシアリダーゼ Tanf_13700 との e-value は 1 × 10
-14

であった．
Trypanosoma cruzi の Trans-sialidase は，シアル

酸をもつ糖鎖からシアル酸を奪い，細胞表面の分子を
シアル酸修飾する 110-112）．おそらく，P. gingivalis や T. 
forsythia のシアリダーゼでも，宿主の糖蛋白質や他菌
の糖蛋白質からシアル酸を奪い，自らの OmpA 様蛋
白質を修飾しているものと類推している． Juge ら 113）

によると，シアリダーゼには 3 つのクラスが考えられ
るという．1 つ目はシアル酸を含む基質からシアル酸
を遊離させる Hydrolytic sialidase，2 つ目は切断した
シアル酸を他の糖鎖へ転移させる Trans-sialidase，3
つ目は通常のシアル酸（N-acetylneuraninic acid）の
かわりに 2,7-anhydro-N-acetylneuraninic acid を遊
離させる Intramolecular sialidase があるとしている．
P. gingivalis や T. forsythia のシアリダーゼに Trans
-sialidase の機能があったとしてもおかしくはない．
そこで．Trans-sialidase の候補として P. gingivalis 
ATCC 33277 株 の シ ア リ ダ ー ゼ PGN_1608 と T. 
forsythia ATCC 43037 株のシアリダーゼ Tanf_13700
を考えている（表 3）．

T. forsythia で は， General O-glycosylation system
において，広義のシアル酸転移酵素が存在する66，67）．通常，
シアル酸と言えば前述のように，N-acetylneuraninic 
acid のことを指すが，ここでのシアル酸は Pseudaminic 
acid や Legionaminic acidなどを示している．今までの
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O-GlcNAc transferase  
 O-GlcNAc transferase GmaR   Listeria monocytogenes  73 
OgtA      Nostoc punctiforme  74 
Eukaryote-like O-GlcNAc transferase  Synechococcus elongates  75 
O-GlcNAc transferase    Thermobaculum terrenum 76 

 
Sialyltransferase 
Sialyltransferase CstII    Campylobacter jejuni  77, 78 
Sialyltransferase CstII, CstIII   Campylobacter jejuni  79 
2,3-Sialyltransferase WbwA   Escherichia coli   80 
2,3-Sialyltransferase Hd0053   Haemophilus ducreyi  81 

Lipooligosaccharide sialyltransferase  Haemophilus influenzae  82 
Sialyltransferase LsgB    Haemophilus parasuis  83, 84 
2,3- and 2,6-Sialyltransferases   Helicobacter acinonychis  85 

Lipopolysaccharide 2,3-sialyltransferase  Helicobacter bizzozeronii 86 
2,3-Sialyltransferase    Neisseria gonorrhoeae  87, 88 

Lipooligosaccharide 2,3-sialyltransferase  Neisseria gonorrhoeae,  
Neisseria meningitidis   89 

Lipooligosaccharide sialyltransferase  Neisseria meningitidis  90 
Sialyl-/hexosyltransferase   Neisseria meningitidis  91 
2,3-Sialyltransferase    Pasteurella dagmatis  92 
2,3-Sialyltransferase PmST1   Pasteurella multocida  93 

Glycolipid 2,3-sialyltransferase PmST2  Pasteurella multocida  94 
2,3-Sialyltransferase PmST3   Pasteurella multocida  95 

Sialyltransferase    Pasteurella multocida  96 
2,6-Sialyltransferase Pd2,6ST   Photobacterium damsela 97 
2,6-Sialyltransferase     Photobacterium leiognathi 98 
-Galactoside 2,6-sialyltransferase   Photobacterium leiognathi 99 
/ -Galactoside 2,3-sialyltransferase   Photobacterium phosphoreum 100 
2,3-Sialyltransferase    Photobacterium phosphoreum 101 

Capsular sialyltransferase   Streptococcus suis,  
GroupB Streptococci  102 

 
a O-GlcNAc transferase Sialyltransferase  

表 2．これまでに論文公表されている細菌の糖転移酵素 a
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ところ， General O-glycosylation systemによるOmpA
様蛋白質の糖鎖修飾は報告されていない．また，この
T. forsythia のシアル酸転移酵素に類似した酵素は P. 
gingivalis には存在していない．

以上のことから，P. gingivalis および T. forsythia
の OmpA 様蛋白質では，シアル酸の遊離と付加のど
ちらも 1 つのシアリダーゼで行っている可能性がある
と考えているが，今後の検討が必要である．

6．おわりに
この総説では，糖鎖修飾された蛋白質，すなわち糖

蛋白質について概説し，その中で代表的な歯周病関連
細菌 P. gingivalis および T. forsythia の糖蛋白質と，
それらの糖鎖修飾に関連する酵素の一端を示した．

糖鎖修飾の生物学的な働きとして，細胞表層におけ
る分子認識の標的として細胞間コミュニケーションや
感染を媒介していることが以前から知られている 114）． 
O-GlcNAc 修飾についてみると，真核生物において近
年急速に研究の進展がみられる．O-GlcNAc 修飾は，
ほとんどの基本的な細胞の機能を制御し，代謝やスト
レスのセンサーとしての役割をもつため，加齢による
慢性疾患の糖尿病，癌，神経変性疾患の原因と考えら
れている 115，116）．細菌において O-GlcNAc 修飾が知ら
れているものは数少ないが，全般的には病原性に関与
しているといえる 73-76）．一方，シアル酸修飾は口腔細

菌でも調べられており，免疫反応の修飾や細菌の病原
性に関連しているとの報告がある 66，117）． 

糖鎖が感染に及ぼす影響と宿主の防御に及ぼす影響
は，どちらもさらに解明されるべき課題である．宿主
に対する影響を調べる試みとして，著者らは宿主のレ
クチンであるセレクチンやシグレックに注目して検討
を行っている 40）．また，細菌がもつ糖鎖修飾を標的と
して，病原性を減弱させることもできると考え，酵素
阻害剤による影響を調べるとともに，糖鎖修飾関連酵
素の遺伝子操作により，病原性がどのように変化する
かを調べることも必要である．
「第 3 の生命鎖」である糖鎖には，未知の働きがあ

ると想定している．歯周病関連細菌の糖鎖研究のさら
なる発展により，歯周病の発症および進展の機構の解
明への一助となることを確信している．
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Locus tag a 

 

O-GlcNAc transferase 

Porphyromonas gingivalis  PGN_1340  

Tannerella forsythia   Tanf_10270  

 

Trans-sialidase 

Porphyromonas gingivalis  PGN_1608 

Tannerella forsythia   Tanf_13700 

 

a Locus tag Porphyromonas gingivalis ATCC 33277 PGN_ Tannerella 

forsythia ATCC 43037 Tanf_  

表 3．歯周病関連細菌の OmpA 様蛋白質の糖鎖修飾に関わる酵素として推定される蛋白質
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