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解 説 

植物におけるパントテン酸の生合成 

吉村和也 1），2） 

１）中部大学応用生物学部，２）中部大学生物機能開発研究所 

 

 

１．パントテン酸の生合成経路 

 パントテン酸含量は植物種によって異なって

いる．例えば，モデル植物であるシロイヌナズナ

（Arabidopsis thaliana）の葉では 1.30 nmol/gFW，

タバコ（Nicotiana tabacum）では 4.28 nmol/gFW，

グレープフルーツ（Citrus x paradisi）では 6.96 

nmol/gFW のパントテン酸が蓄積している

（Rathinasabapathi and Raman 2005）．L-14C バリ

ンを用いたフィーディング解析の結果，エンドウ

の葉では，大腸菌同様にパントテン酸生合成の中

間代謝産物として，ケトパント酸ヒドロメチルト

ランスフェラーゼ（KPHMT）およびケトパント酸

レダクターゼ（KPR）の関与を示唆する，α-ケト

イソ吉草酸，ケトパントイルラクトン（ケトパン

ト酸由来）パントイルラクトン（パント酸および

パントテン酸由来）の存在が認められている

（Jones et al. 1994）． 

 近年の分子生物学的手法による解析の結果，植

物のパントテン酸生合成経路およびそれに関わ

る酵素の分子特性は原核生物と類似することが

わかってきている．図 1は，モデル植物であるシ

ロイヌナズナの分子情報を基盤にした，植物にお

けるパントテン酸およびCoA生合成経路を示して

いる．以下では，植物のパントテン酸生合成に関

わる酵素の生化学的および分子的特性を示す． 

 

ケトパント酸ヒドロメチルトランスフェラーゼ（KPHMT） 

 シロイヌナズナやイネを含めた植物EST情報に

よると，すべての植物種には大腸菌 KPHMT（PanB）

相同遺伝子が 2 種類（KPHMT1, 2）存在するよう

である（Ottenhof et al. 2004）．それらは大腸

菌 KPHMT とは約 30%の相同性を示し，Mg2+やケトパ

ント酸の結合に必須のアミノ酸残基は保存され

ている．植物 KPHMT1 と 2 間の非常に高い相同性

（シロイヌナズナでは互いに 87%の相同性）およ

びコードされる染色体の位置から，進化の過程で

植物に分岐後に遺伝子重複が生じたと予想され

る（Coxon et al. 2005）．原核生物の KPHMT と比

較すると，シロイヌナズナ KPHMT1 および 2

（AtKPHMT1, 2）には N 末端および C 末端に伸長

要  旨 

 パントテン酸（ビタミン B5）は補酵素 A（Coenzyme A: CoA）およびアシルキャリアータンパク質

（Acyl Carrier Protein: ACP）の補欠分子族である 4’-phosphopantetheine の前駆体であり，1930

年代に家畜の皮膚障害を防ぐ組織抽出液中に発見された．CoA と ACP は共に，脂肪酸の生合成に必

須で有り，さらに CoA は脂肪酸の酸化，TCA サイクル，イソプレノイドやリグニンの生合成，およ

びアミノ酸やケトン体の代謝において重要な役割を果たしている． 

 植物は食事性成分としてのパントテン酸の主要な供給源である．しかしながら，植物におけるパ

ントテン酸の生合成経路については不明な点が多く残されているのが現状である．本解説では，植

物のパントテン酸および CoA 生合成経路に関する最近の知見を概説する． 
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配列が存在する．GFP 融合タンパク質を用いた解

析により，N 末端伸長配列は，他の真核生物同様

にミトコンドリアトランジットペプチドである

ことが確認されている（Ottenhof et al. 2004）．

また，その活性には Mg2+を補因子として必要とす

る．両者共に，大腸菌 PanB 欠損株(Hfr3000 YA39)

を相補できる．エンドウおよびシロイヌナズナ培

養細胞の単離ミトコンドリアにおけるKPHMT活性

も測定されている． 

 植物が本酵素を2つ有している理由は不明であ

るが，それらは発現制御機構が異なると考えられ

る．事実，両遺伝子のプロモーター配列は全く異

なる．マイクロアレイ情報によると，AtKPHMT1 お

よび 2 共にすべての器官で発現が認められるが，

KPHMT2 は種子や側根において発現量が高く，芽生

えおよび種子の形成期において発現誘導されて

いる．AtKPHMT1 もしくは 2の遺伝子破壊シロイヌ

ナズナは，野生株と比較して明確な変化は見られ

ないが，それらの二重遺伝子破壊株は胚性致死を

示す（Tilton et al. 2006）．このことから，KPHMT1

および 2は互いに機能を相補しており，それらに

触媒されるパントテン酸生合成経路は植物にお

いて必須であるといえる． 

 

アスパラギン酸デカルボキシラーゼ（ADC） 

大腸菌 ADC（PanD）相同遺伝子は植物ゲノム中に

存在しない．また，大腸菌 panD 欠損株を用いた

相補系によるスクリーニングでも候補遺伝子は

見つかっていない（Coxon et al. 2005）．したが

って，β-アラニンの生成経路は真核生物の種に

より全く異なるようである．一方，酵母やほ乳類

に存在するウラシル/チミンの分解（Walsh et al. 

2001）やスペルミンからの代替経路（Tsai and 

Axelrod 1965）を触媒する酵素の相同遺伝子は植

物にも存在する（図 1）．シロイヌナズナには，β

-アラニンアミノトランスフェラーゼが存在する

ことから，3-オキソプロパノ酸からβ-アラニン

を生成する経路も存在するようである（Liepman 

and Olsen 2001）． 

 

ケトパント酸レダクターゼ（KPR） 

 KPR 活性を持つ酵素としてアセトヒドロキシ酸

イソメロレダクターゼ（AHIR）が同定されたが，

本酵素は過剰発現した場合にのみ大腸菌 KPR

（panE）を相補できる（Primerano and Burns 1983）．

そのため，AHIR は植物細胞内でパントテン酸生合

成には機能しているとは考えにくい．一方，タン

パク質の推定立体構造を基にしたスクリーニン

グ(FUGUE)により，ヌクレオチド結合に関わる

Rossmann fold ドメインを有するシロイヌナズナ

のタンパク質の中から，推定 KPR（At5g34780）が

候補として挙げられている（Kallberg et al. 

2002）．推定 KPR は大腸菌 PanE とは相同性がない

が，ケトパント酸の結合に必要な Ser244が保存さ

れている．推定アミノ酸配列から，本酵素は細胞

質局在であると予想される． 

 

パントテン酸シンターゼ（PS） 

 ミヤコグサ（Lotus japonicus）cDNA ライブラ

リーから大腸菌 PS（panC）欠損株を用いた相補系

により初めて PS が同定された（Genschel et al. 

1999）．本酵素は分子量 34 kDa でホモダイマーを

形成している．大腸菌 PanC 相同遺伝子はその他

多くの植物種由来の ESTに 1つずつ存在している

ことから，植物 PS は KPHMT とは異なり，シング

ルコピー遺伝子であると考えられる．植物 PS は

大腸菌 PanC と比較して，約 50%の相同性を示し，

大腸菌PanCのダイマー形成時の表面付近に20-30

アミノ酸残基からなる挿入配列がある．酵母 PanC

に見られるようなN末端側の伸長配列は存在しな

い． 

 ミヤコグサの PS 組換え体は，大腸菌 PanC のよ

うな基質による活性のアロステリック制御は見

られない．また，非拮抗的な基質阻害（1 mM 以上

のパント酸）を受けるが，生成物による阻害は認

められない．また，パルミチン酸（16:0, 2 μM）

添加により活性が約 30%上昇する． 

 シロイヌナズナ PS（AtPS）はすべての器官で発
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現が認められるが，種子において特に発現量が高

い．GFP 融合タンパク質を用いた解析の結果，AtPS

は細胞質局在であることが確認されている

（Ottenhof et al. 2004, Coxon et al. 2005）．

上述したように，KPHMT はミトコンドリアに局在

し，KPR は細胞質局在と予想されることから，ケ

トパント酸がミトコンドリアから細胞質へ輸送

される必要がある．一方，ホウレンソウ葉から単

離した葉緑体ストロマにおいて，KHPMT および PS

活性が検出されている（Julliard 1994）．この結

果は，植物の葉緑体にもパントテン酸生合成経路

が存在する可能性を示すものであるが，一次配列

および立体構造を基にしたゲノム検索ではその

様な酵素の存在は認められず，それらの分子的実

態は不明である． 

 AtPS 遺伝子破壊シロイヌナズナは胚性致死を

示す（Jonczyk et al. 2008）．培地へのパントテ

ン酸添加もしくは大腸菌 PanC 遺伝子の導入によ

り，AtPS 遺伝子破壊株の表現型は回復する．しか

し，大腸菌 PanC 遺伝子の導入により，シロイヌ

ナズナのパントテン酸シンターゼ活性を野生株

の500倍以上に増加させてもパントテン酸の蓄積

量に変化が認められない．同様の結果はセイヨウ

アブラナ（Brassica napus）でも確認されている

（Chakauya et al. 2008）．これらのことから，

PS に触媒されるパントテン酸生合成経路は植物

において必須であるが，その反応段階は律速では

ないと考えられる． 

 

２．植物におけるパントテン酸生合成量向上の試み 

 パントテン酸は商業的に利用価値が高いため，

生理活性を示す D-パントテン酸のみを生成でき

る植物を利用した大量生産に注目が集まってい

る．トマト（Lycopersicon esculentum）の葉を 1 

mM パントニルラクトン溶液に浸すことで，パン

トテン酸含量は約 17 倍にまで増加する

（Rathinasabapathi and Raman 2005）．一方，バ

リンもしくはβ-アラニンでは有意な変化は認め

ら れ な い ． 同 様 の 効 果 は ラ ベ ン ダ ー

（Lycopersicon esculentum），インゲンマメ

（Phaseolus vulgaris），グレープフルーツの葉

でも確認されている．したがって，植物では KPHMT

もしくはKPRがパントテン酸生合成の律速である

と考えられる． 

 セイヨウアブラナに大腸菌PanBを過剰発現さ

せると，葉，長角果，および種子中のパントテン

酸含量が2.5倍にまで増加する（Chakauya et al. 

2008）．また，大腸菌PanDを過剰発現させたタバ

コでは，葉におけるパントテン酸量の増加（約4.1

倍）だけでなく，遊離アミノ酸含量の増加（3.7

倍以上）も認められている（Fouad and Bala 

Rathinasabapathi 2006）．これらのことから，植

物のパントテン酸生合成能増強のためには，微生

物の同経路構成酵素を用いることが有効な手段

であると考えられる． 

 

３．CoA の生合成経路 

 他の生物同様に，植物においても CoA はパント

テン酸から5段階の反応を経て合成される（図1）．

それぞれの反応を触媒する酵素の分子特性は，他

の真核生物と類似している．Kupke ら（2003）に

より，以下で述べるシロイヌナズナの 5 つの CoA

合成酵素の組換え体を用いて，in vitro での CoA

生合成系の構築が行われ，パントテン酸を初発物

質としてCoAが合成されることが確認されている．

以下では，植物の CoA 生合成に関わる酵素の生化

学的および分子的特性を示す． 
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図 1  シロイヌナズナにおけるパントテン酸および CoA 生合成経路 

Ketopantoate hydromethyltransferase (AtKPHMT1/2): At2g46110/At3g61530, Ketopantoate reductase 

(AtKPR): At5g34780, Pantothenate synthase (AtPS): At5g48840, pantothenate kinase (AtPANK1/2): 

At1g60440, At4g32180, 4’-phosphopantothenoylcysteine synthetase (AtPPCS1/2): 

At5g02080/At1g12350, 4’-phosphopantothenoylcysteine decarboxylase (AtHAL3a/b): 

AT3g18030/At1g48605, 4’-phosphopantetheine adenylyltransferase (PPAT): At2g18250, dephospho 

CoA kinase (DPCK): At2g27490, 4’-phosphopantetheinyl transferase (AtPPT1/2): 

At2g02770/At3g11470 

 

 

パントテン酸キナーゼ（PANK） 

 PANKはパントテン酸からCoA生合成反応の初発

段階を触媒する．シロイヌナズナにおいて，真核

生物の PANK と相同性の高い 2 つの遺伝子

（AtPANK1, 2）が同定されている（Kupke et al. 

2003, Tilton et al. 2006）．また，同様の遺伝

子はイネなどの他の植物にも存在する．植物 PANK

は，真核生物由来の同酵素と相同性の高い触媒ド

メインを保存しており，Type-II PANK に分類され

る．また，アセチル CoA によるフィードバック阻

害に関わるアミノ酸残基もほぼすべて保存され

ている．シロイヌナズナ PANK2（AtPANK2）は

AtPANK1 と比較して，C 末端に伸長配列を有して

いる．この配列は M2 型ピルビン酸キナーゼとの

相互作用に必要とされるラット PANK4 の C末端配

列と相同性が高い．それらは推定アミノ酸配列か

ら細胞質局在と予想される． 

 AtPANK1 および 2 それぞれの遺伝子破壊株は，

野生株と比較して表現型の違いは無く，種子にお

ける脂肪酸や CoA 量にも顕著な差は見られない

（Tilton et al. 2006）．一方，両者の二重遺伝

子破壊により胚性致死になることから，シロイヌ

ナズナにおけるパントテン酸からCoAの初発段階

反応には AtPANK1 および 2のみが機能していると

（図 1） 
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考えられる． 

 しかし，ホウレンソウ葉では，全 PANK 活性の

うち約 80%が葉緑体ストロマに，残り 20%が細胞

質に検出されている（Falk and Guerra 1993）．

したがって，AtPANK1 および 2 は，ホウレンソウ

葉緑体ストロマ画分に検出された酵素のパラロ

グではないと考えられるが，この結果の相違が，

植物種の違いを反映したものか，葉緑体 PANK 活

性の実態が生理的にはCoA生合成に関与しないた

めかの結論を出すには，さらなる検証が必要であ

る． 

 

4’-ホスホパントテノイルシステインシンセターゼ

（PPCS） 

 PPCS 相同遺伝子は，シロイヌナズナに 2 つ

（AtPPCS1, 2）存在する（Kupke et al. 2003）．

AtPPCS1 は，AtPPCS2 と互いに約 90%の相同性を示

すが，24 アミノ酸残基からなる N末端伸長配列お

よび 22 アミノ酸残基からなる挿入配列を有して

いる．両者は動物の同酵素と非常に相同が高く，

大腸菌とはわずかな相同性しか示さないが，本酵

素の活性や構造に重要なアミノ酸残基は高度に

保存されている．大腸菌PPCSとは異なり，AtPPCS1

は ATP を基質とする． 

 

4’-ホスホパントテノイルシステインデカルボキシラー

ゼ（PPCD） 

 PPCD相同遺伝子はシロイヌナズナに2つ存在す

る．それらは酵母の耐塩性遺伝子の相同体として

から同定されたため，AtHAL3a および b と命名さ

れた．両者共に酵母や動物の同酵素と高い相同性

を示す．AtHAL3a は三量体を形成するフラビンタ

ンパク質であり，アミノエテンチオール基を含む

酸化的脱炭酸化中間体の形成を介した反応を触

媒する（Hernandez-Acosta et al. 2002）．部位

特異的変異導入および立体構造解析により，活性

に必須のアミノ酸残基として His90 および Cys175

が 同 定 さ れ て い る （ Kupke et al. 2001, 

Steinbacher et al. 2003）． 

 興味深いことに，AtHAL3a の過剰発現および発

現抑制は，適合溶質であるプロリン蓄積量の変化

に依存して塩や浸透圧ストレス耐性能をそれぞ

れ向上および減少させることが明らかになって

いる（Espinosa-Ruiz et al., 1999; Yonamine et 

al., 2004）．プロリンはグルタミン酸の炭素骨格

を基に合成されるため，細胞内 CoA 量は 2-オキソ

グルタル酸を中間代謝産物とするTCAサイクルと

密接に関わっている可能性がある． 

 AtHAL3a の mRNA 発現量は，AtHAL3b と比較して

かなり高レベルであることから，生体内において

前者が主要な役割を果たしていると考えられて

いる．AtHAL3a もしくは AtHAL3b の遺伝子破壊シ

ロイヌナズナは，野生株と比較してアシル CoA 量

がそれぞれ 65%および 79%に減少しているが，生

長や形態に明確な違いは見られない（Rubio et al. 

2006）．また，AtHAL3a+/- / AtHAL3b-/-ヘテロ遺伝

子破壊株も同様に表現型の違いは見られない．一

方，AtHAL3a-/- / AtHAL3b+/-株はアセチル CoA およ

びアシル CoA 量がそれぞれ 20%および 44%にまで

低下し，生長阻害や異常種子形成など顕著な表現

型異常を示す．さらに，それらの二重遺伝子破壊

株は胚性致死を示す．この二重遺伝子破壊株の表

現型は培地へのパンテチン添加により回復する

ことから，植物においてもパンテチンから 4’-

ホスホパンテテインを介したCoA合成経路の存在

が示唆される（図 1）． 

 

4’-ホスホパンテテインアデニリルトランスフェラーゼ

（PPAT） 

 シロイヌナズナの PPAT（AtPPAT）は酵母や動物

の二機能性酵素，PPAT / デホスホ CoA キナーゼ

（CoaDE）の相同遺伝子として同定されたが，PPAT

としての活性のみを有している（Kupke et al. 

2003）．すなわち，4’-ホスホパンテテインを基

質とし，4’-ホスホパントテノイルシステインに

対して活性を示さない．また，CoA によりフィー

ドバック阻害される． 

 AtPPAT mRNA の発現レベルが野生株の約 10%に
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まで低下したT-DNA挿入変異シロイヌナズナは生

長や種子形成の阻害が認められる（Rubio et al. 

2008）．また，同変異株は CoA+アセチル CoA 量が

20-40%にまで低下し，発芽過程における種子中の

脂肪酸代謝が遅延している．一方，AtPPAT 過剰発

現株はCoA+アセチルCoA量が約1.6倍にまで増加

し，植物体の地上部および地下部の生育促進が認

められる．また，種子中の脂肪酸量は 35-50%増加

している．これらのことから，PPAT による反応は

植物のCoA生合成経路の主要な制御段階であると

いえる． 

 さらに，PPCD と同様に，AtPPAT の過剰発現に

より，プロリン蓄積量が増加し，塩や浸透圧スト

レス耐性能が向上する． 

 

デホスホ CoA キナーゼ（DPCK） 

 シロイヌナズナの DPCK（AtDPCK）は，大腸菌，

酵母および動物の同酵素と相同性を示し，Walker

キナーゼ/ATP 結合モチーフも高度に保存されて

いる．一方，酵母や動物の二機能性酵素，CoaDE

とは相同性が低い． 

 

4’-ホスホパンテテイニルトランスフェラーゼ（PPT） 

 アポ-ACP からホロ-ACP 合成に関わる PPT は，

シロイヌナズナゲノム中に 2 つの相同遺伝子

（AtPPT1, 2）の存在が確認できる． 

 

４．パントテン酸および CoA の生合成系の細胞内局

在 

 植物では ACP はプラスチドに局在し，同オルガ

ネラで脂肪酸合成が行われる．一方，CoA は植物

のすべての細胞内コンパートメントに存在し，

様々な代謝経路に関わっている．上述したように，

過去の生化学的な手法による解析では，パントテ

ン酸およびCoA生合成系のいくつかの酵素活性は

葉緑体に検出されている．しかし，原核生物や他

の真核生物の遺伝子情報を基にした近年の分子

生物学的な解析の結果，パントテン酸生合成の初

発段階を触媒するKPHMT以外のすべての酵素の推

定アミノ酸配列にはオルガネラターゲッティン

グシグナルが存在せず，CoA 生合成は細胞質での

み行われていると予想される．そのため，それぞ

れのオルガネラ膜において CoA 輸送体が存在し，

細胞質で合成されたCoAの供給を制御していると

考えられる．これまでに，ミトコンドリアにおけ

る CoA 輸送体が同定されている（Savage and 

Post-Bettenmiller 1994）． 

 

５．パントテン酸および CoA 生合成の制御 

 パントテン酸や CoA の生理的重要性から，それ

らの生合成系は厳密に制御される必要があると

考えられる．特に，種子中の貯蔵脂質は発芽やそ

の後の生長時におけるエネルギー供給源として

必須であるため，パントテン酸の生合成は種子形

成および発芽過程に活性化される必要がある．種

子形成過程初期において，種子中のパントテン酸

蓄積量は一過的に増加し，その後減少する

（Jonczyk et al. 2008）．一方，アセチル CoA 量

は種子形成過程中期に増加する．しかし，植物に

おけるパントテン酸の生合成系の制御システム

は未だ明確ではない．大腸菌と比較して，植物組

織では KPHMT，PS，PPAT などは発現量が低く，活

性も検出できないことから，パントテン酸生合成

系の厳密な制御系の存在が示唆される．シロイヌ

ナズナでは，種子形成過程において AtKPHMT1 お

よび 2，AtHAL3a，AtPPAT，AtDPCK 遺伝子の発現

誘導が認められる（Jonczyk et al. 2008）． 

 

６．CoA 分解系 

 酵母や動物と同様に，植物においても CoA ピロ

ホスホハイドロラーゼ活性を有する Nudix

（ nucleoside diphosphates linked to some 

moiety X）hydrolase の存在が知られている．シ

ロイヌナズナでは全 27 種類の Nudix hydrolase

（AtNUDX1-27）の中で，AtNUDX11 および 15 が CoA

特異的加水分解活性を有している（Ogawa et al. 

2005, 2008）（図 1）．本酵素により，CoA の 5’-

ピロリン酸部位が加水分解され，CoA 生合成の中
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間体である 4’-ホスホパンテテインと 3’, 5’

-ADP が生成する．また，AtNUDX11 および 15 共に

CoA だけでなく，生理的に不活性の酸化型 CoA，

マロニル-CoA，スクシニル-CoA，および炭素数

12-16の長鎖アシル-CoAに対しても高い活性を有

している． 

 AtNUDX11 および 15 mRNA はすべての植物器官で

発現が認められる．AtNUDX11 はオルガネラ局在シ

グナルを有していないため，細胞質局在であると

考えられる．一方，ATNUDX15 遺伝子は選択的スプ

ライシング機構によりミトコンドリアおよびペ

ルオキシソーム局在型と推定されるアイソフォ

ームをコードする 2種類の mRNA を生成している．

植物では長鎖脂肪酸のβ酸化はペルオキシソー

ムで行われていることから，AtNUDX15 を含めた

Nudix hydrolase は CoA のリサイクルや不活性型

CoA の浄化だけでなく，β酸化や TCA サイクルを

介したエネルギー生産に深く関与している可能

性がある（図 1）． 
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