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研究成果の概要（和文）：ヒドロゲナーゼは、水素分子をプロトンと電子への分解反応とその逆反応の水素生成
を触媒する金属酵素である。ヒドロゲナーゼは水素酸化触媒性が非常強いことから、燃料電池の水素極触媒等と
して工業的な応用が期待される。しかし、ヒドロゲナーゼは高い活性を示すが、酸素に不安定である。そこで本
研究では、阿蘇くじゅう国立公園から単離した新規細菌、Citrobacter sp. S-77から酸素に安定な[NiFe]ヒドロ
ゲナーゼの精製に成功し、その生化学的な特性解析を行った。

研究成果の概要（英文）：[NiFe]hydrogenases catalyze the reversible reaction of the cleavage and 
production of H2, harboring a NiFe center for H2 activation in a large subunit and iron-sulfur 
clusters for electron transfer in a small subunit. The H2-catalyzing biocatalysts have received much
 attention due to their potential applications in H2-based fuel cell technology. However, most 
hydrogenases are highly sensitive to O2, leading to inactivation of catalytic activity after 
oxidative stress. We recently found the new O2-tolerant [NiFe]hydrogenases from our isolated 
enterobacterium Citrobacter sp. S-77. The newly found [NiFe]hydrogenase displays an excellent 
performance for catalytic H2-activation as an O2-tolerant catalyst. 

研究分野：生体触媒変換

キーワード： 水素酸化反応　ヒドロゲナーゼ　酸素耐性酵素　燃料電池
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