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Аннотация. Изучена степень гомологии аминокислотных последовательностей гликолитических 
ферментов: экзоинулиназ ADM21204.1, A.CAC44220.1, EHA22512.1, AHN08014.1, AGR40655.1 и 
BAC45010.1, эндоинулиназ AAN64131.1, ABB59681.1, EHA19510.1, XP_748286.1, ANY59682.1 и 
AA02437.1, β-фруктозидаз CAA04518.1 и CAA52620.1, фруктан-1-экзогидролазы CAC37922.1 и 
фруктозилтрансферазы ADK46938.1. Наибольшая степень идентичности аминокислотных 
последовательностей среди экзоинулиназ выявлена для ферментов из A. awamori и A. ficuum 
(90,88%), наименьшая – между энзимом из A. niger с ферментами из B. licheniformis и G. 
stearothermophilus (28,29%). Наибольшая степень идентичности для эндоинулиназ выявлена 
между двумя формами эндоинулиназы из A. niger (ABB59681.1 и EHA19510.1) и составляет 
97,87%, что также является наибольшим показателем для всех представленных в работе 
ферментов, наименьшая – между ферментами из A. fumigatus и K. marxianus (27,89%). 
Наименьший показатель гомологичности среди всех представленных в работе ферментов выявлен 
между экзоинулиназой из A. niger и β-фруктозидазой из T. maritima и равен 20,45%. Приведенные 
в работе данные показывают значительную вариабельность аминокислотного состава карбогидраз, 
что указывает на широкие возможности их применения в различных условиях промышленного 
гидролиза инулина. 
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В настоящее время перспективным субстратом для производства фруктозы, используемой в качестве 

подсластителя и заменителя сахарозы, и фруктоолигосахаридов, выступающих в качестве пребиотиков, 
является инулин – полидисперсный фруктан, состоящий в основном из β-(2→1)-D-фруктозил-фруктозных 
звеньев с терминальным остатком сахарозы [1]. Он служит в качестве запасного полисахарида и накапливается 
в подземных корнях и клубнях многих растений, таких как топинамбур (Helianthus tuberosus), цикорий 
(Cichorium intibus, Cichorium endivia), георгин (Dahlia pinnata) и т.д. [2]. Использование дешевого и доступного 
сырья в совокупности с применением катализаторов с высокой степенью активности в значительной степени 
повышают эффективность производства. В связи с этим большим потенциалом в данной области обладают 
гликолитические ферменты, катализирующие гидролиз инулина. 

Высокая активность энзимов определяется их пространственной организацией и, как следствие, степенью 
сродства к субстрату. При этом промышленное использование биокатализаторов требует учета оптимальных 
значений pH и температуры, которые также зависят от структуры фермента. 

Было показано, что отношение числа аминокислотных остатков, образующих β-складчатости, к 
количеству остатков, расположенных в петлях, а также соотношение содержания гидрофобных 
аминокислотных остатков к гидрофильным отличаются для инулиназ разной природы и с различными 
оптимальными значениями pH и температуры. Несмотря на то, что прямая корреляция между данными 
показателями и оптимальными параметрами функционирования инулиназ не наблюдается, исследование 
аминокислотных последовательностей инулиназ от различных продуцентов представляется полезным на 
первых этапах изучения структурно-функциональных свойств ферментов [3].  

Варьирование состава реакционной среды, конструктивных характеристик реакторов и других условий 
гидролиза также приводит к необходимости учета особенностей строения энзима. 

Известно, что конформационные состояния белков определяются их аминокислотным составом. Так, 
согласно данным ИК-спектроскопии, инулиназа из Kluyveromyces marxianus Y-303 имеет более упорядоченную 
структуру по сравнению с энзимом из Aspergillus awamori BKMF 2250: у нее наблюдается меньшая 
протяженность нерегулярных участков и большая протяженность α-спиралей и β-слоев [4]. Поэтому для 
удовлетворения потребностей, возникающих в связи с условиями проведения реакции, необходимо 
использование гомологичных ферментов, с одной стороны, способных к осуществлению одного типа реакции, с 
другой стороны, обладающих необходимыми для данного промышленного процесса параметрами.  

Иммобилизованные ферменты обладают рядом преимуществ по сравнению с их свободными формами. 
Так, связывание молекул энзимов с нерастворимыми носителями позволяет регулировать оптимальные 
значения pH и температуры и приводит к повышению их стабильности. Установлено, что адсорбция инулиназы 
из Kluyveromyces marxianus на матрице катионита ВИОН КН-1 приводит к увеличению температурного 
оптимума с 50 до 70°C с сохранением активности на уровне 27,5% от каталитической способности свободного 
энзима [5, 6].  
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Необходимо отметить, что от пространственной структуры молекул фермента, а также от состава и 
локализации аминокислот на их поверхности зависит эффективность иммобилизации. В связи с 
вышеизложенной целью настоящей работы является выявление степени идентичности аминокислотных 
последовательностей карбогидраз из различных продуцентов. 

В качестве объектов исследования были использованы экзоинулиназы из Aspergillus ficuum (ADM21204.1), 
A. awamori (CAC44220.1), A. niger (EHA22512.1), Paenibacillus polymyxa (AHN08014.1), Bacillus licheniformis 
(AGR40655.1) и Geobacillus stearothermophilus (BAC45010.1), отщепляющие терминальные остатки фруктозы, 
эндоинулиназы из A. niger (AAN64131.1, ABB59681.1, EHA19510.1), A. fumigatus (XP_748286.1), Fusarium 
oxysporum (ANY59682.1) и Kluyveromyces marxianus (CAA02437.1), β-фруктозидазы из Thermotoga maritima 
(CAA04518.1) и Arabidopsis thaliana (CAA52620.1), фруктан-1-экзогидролаза из Cichorium intybus (CAC37922.1) 
и фруктозилтрансфераза из A. japonicus (ADK46938.1) [7-21]. Анализ идентичности представленных в работе 
ферментов проводили с помощью программы BLAST [22]. 

В таблице 1 приведены показатели гомологичности представленных в работе гликозидаз друг другу. 
Среди экзоинулиназ наибольшая степень идентичности аминокислотных последовательностей выявлена для 
ферментов из A. awamori и A. ficuum и равна 90,88 %. Гомологичность инулиназы из A. niger с ферментами из B. 
licheniformis и G. stearothermophilus в обоих случаях составляет 28,29% и является наименьшим значением в 
группе экзоинулиназ. При этом последние идентичны друг другу на 37,1%.  

Две формы эндоинулиназы из A. niger (ABB59681.1 и EHA19510.1) идентичны на 97,87%. Данный 
показатель является наибольшим для всех обсуждаемых в работе гликозидаз. При этом наименьшее значение 
идентичности в данной группе, составляющее 27,89 %, показывают ферменты из A. fumigatus и K. marxianus.  

Аминокислотные последовательности β-фруктозидаз из T. maritima и A. thaliana идентичны друг другу на 
32,27%. 

Наименьшие значения идентичности с другими представленными в работе ферментами выявлены для 
экзоинулиназы из A. niger. Так, степень гомологии данного белка с одной из форм эндоинулиназы из того же 
продуцента (EHA19510.1) и энзимом из A. fumigatus составляет 23,08%. Кроме того, идентичность 
экзоинулиназы из A. niger β-фруктозидазе из T. maritima равна 20,45%, что является наименьшим показателем 
для всех описанных в работе ферментов. 

Приведенные в работе данные показывают значительную вариабельность аминокислотного состава 
гликозид-гидролаз, что указывает на широкие возможности их применения в различных условиях 
промышленного гидролиза инулина. 
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Abstract. We studied the homology of amino acid sequences of glycolytic enzymes: exo-inulinases 
ADM21204.1, A.CAC44220.1, EHA22512.1, AHN08014.1, AGR40655.1 and BAC45010.1, endo-
inulinases AAN64131.1, ABB59681.1, EHA19510.1, XP_748286 .1, ANY59682.1 and AA02437.1,  
β-fructosidases CAA04518.1 and CAA52620.1, fructan-1-exohydrolase CAC37922.1 and 
fructosyltransferase ADK46938.1. The highest amino acid sequences identity value among exo-inulinases 
was detected for the enzymes from A. awamori and A. ficuum (90.88%), the smallest is between the 
enzyme from A. niger with enzymes from B. licheniformis and G. stearothermophilus (28.29%). The 
highest identity value for endo-inulinases is detected between two forms of endo-inulinase from A. niger 
(ABB59681.1 and EHA19510.1) and amounts to 97.87%, which is also the highest indicator for all 
enzymes presented in the work, the smallest identity is between the enzymes from A. fumigatus and K. 
marxianus (27.89%). The smallest indicator of homology among all enzymes presented in the work was 
detected between exo-inulinase from A. niger and β-fructosidase from T. maritima and was equal to 
20.45%. The data presented in the paper demonstrate a significant amino acid composition of 
carbohydrates, which indicates the wide possibilities of their use in various conditions of industrial 
hydrolysis of inulin. 
Key words: glycoside-hydrolases, homology, amino acid sequences. 

 


