
図3-20 CgCBP-SO4構 造 の グル コ ー スお よび 硫

酸 の|Fobs|-|Fcalc|電 子 密 度 マ ップ(3σ)。

D490は 一 般 酸 触 媒 と して 働 く触 媒 残 基 。

243



図3-21 CgCBP-SO4(黄)とChBP(黒)の 活 性 中 心 部位

の 重ね合 わせ の ス テ レオ 図。触 媒残 基 、糖 受 容 体

結 合 部位 、硫 酸 結 合 部位 が一 致 した。
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図3-22a CgCBPと 硫 酸 の相 互 作 用

図3-22b CgCBPと リン酸 の相 互 作 用
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図3-23a CgCBPの 活性 中心部 位 の リボ ン図(左)と 分 子 表 面(右)。

隣 のサ ブ ユ ニ ッ トを赤 色 で示 した。 青 色 で示 した残 基 番 号495-

513の ル ー プ で 、活性 中心 部位 は塞 がれ て い る。

図3-23b ChBPの 活性 中心部位 の リボ ン図(左)と 分子表 面(右)。

隣の サブユ ニ ッ トを赤色 で示 した。CgCBPと 異 な り、活性 中
心部位 は分子表面に対 し開い た構造 であ る。
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図3-24 CgCBP-PO4構 造 の グル コー ス 、 グ リセ ロー ル 、 リ

ン 酸 の|Fobs|-|Fcalc|電 子 密 度 マ ップ(3σ) 。D490は 一 般 酸

触 媒 と して働 く触 媒 残 基 。
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図3-25 CgCBP-PO4(黄)とChBP(黒)の 活 性 中心 部

位 の重 ね合 わせ の ス テ レオ 図。 触 媒 残 基 、糖 受

容 体 結 合 部位 、 リン酸 結 合 部 位 が 一致 した。
CgCBPのArg362は 、ChBPのArg343に 比 べ活 性 中

心 部位 に入 り込 ん でお り、GlcNAc(-1)のN-ア セ

チ ル 基 とは立体 障 害 を起 こす 。
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図3-26 CgCBP-PO4(黄)とCgCBP-SO4(黒)の 活性

中心 部位 の 重 ね合 わせ の ス テ レオ 図。 触 媒 残

基 、糖 受 容 体結 合 部位 が 一致 す るが 、 リン酸 、

硫 酸 の結 合 方 向が 異 な る。
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図3-27a ChBPの 基 質 認 識 残 基 。

図3-27b CgCBPの 基 質 認 識 残 基 。
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図3-28CgCBPの 糖 受 容 体 結 合 部位 ま わ りの

2|Fobs|-|Fcalc|電 子密 度 マ ップ(1σ)。O6ま わ りは

空 間 が あ り、O6に 糖 が結 合 した もの も糖 受 容 体

とな り得 る実 験 結 果 と一 致す る[6]。
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図3-29 ChBPの 二量体形成 によ る基

質結合部位 のポケ ッ ト化。 隣のサ ブ
ユ ニ ッ トのN末 端 ドメイ ン(赤)で 基

質結合部位 の端 が塞 がれ 、活性 中心
部位 がポケ ッ ト化 してい る。
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図3-30 活 性 中心 ポ ケ ッ トの模 式 図。 サ ブ サ イ ト(-1)は

ポ ケ ッ トの 奥側 にあ り、(+1)に 糖 が結 合 した状 態 で

は、(-1)に 糖 は結合 で きな い。

リン酸 の結 合 、糖 の結合 は互 い に影 響 を与 えて い な
い 。
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図3-31 CgCBP(黄)と モ デ リン グ したCtCBP(黒)の 重 ね合 わせ の

ステ レオ 図。 活 性 中心部 位 は ほ ぼ 同 じ構 造 を示 して い る。
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