
本研究で使用したプログラムおよびURL

・糖質関連酵素のデータベース

CAZy(Carbohydrate Active enZymes)[1]

(http://afmb.cnrs-mrs.fr/CAZY/)

・アミノ酸配列 のアラインメント

ClustalW[2]

(http://www.ebi.ac.uk/clustalw/)

本研究のX線 結晶構造解析、お よび図の作成は以下のプログラムを使用 した。

・X線 回折データ測定

DPS/Mosflm[3],HKL2000[4]

・X線 回折データ処 理

CCP4[5],SOLVE/RESOLVE[6],MOLREP[7]

・構造構築

ARP/wARP[8],O[9],XtalView[10]

・構造の精密化

CNS[11]

・非 タンパク質分 子の トポロジー

HIC-Up

(http://xray.bmc.uu.se/hicup/)

・構造評価

PROCHECK[12]

・構造比較

Da1i[13]

(http://www.ebi.ac.uk/dali/)
MATRAS[14]

(http://biunit.aist-nara.ac.jp/Matras/)

・作 図
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DSSP[15]、ESpript[16]、LIGPLOT[17]、MOLSCRIPT[18]、Raster3D[19]、

SPOCK[20]、Weblab Viewer

・ホモロジーモデ リング

SWISS-MODEL[21]

(http://swissmodel.expasy.org//SWISS-MODEL.html)

・構造情報の登録

PDB(Protein Data Bank)

(http://www.rcsb.org/pdb/)
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