
図1-37a 変 異 導 入 部 位 のGH-42の ア ライ ン メ ン ト

図1-37b 変異導入 部位の模 式 図
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図1-39a 266-284領 域 の構 造 の違 い 。

野生 型 を青 色 、 二重 変 異体 を赤 色 で示 した。

図1-39a 266-284領 域 のGH-42の ア ライ ン メ ン ト。

この 領 域 は低 温 ・常 温 で活 性 を有 す るガ ラ ク トシ

ダー ゼ には 見 られ ない。
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図1-40 Y266-Y284の 位 置。

活性 中心 ポ ケ ッ ト入 り口 を形 成 して い る。
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図1-41a Tyr266の 構 造 の 差。 野 生型 を黒 、二 重 変 異 体 を黄色

で現 した。 電 子密 度 マ ップ は 二重 変 異 体 のTyr266が 野 生 型 の

Tyr266の 位 置 にあ る と仮 定 した時 の|Fobs|-|Fcalc|の ピー ク。 青

色 が ネ ガ テ ィブ(-3σ)、 赤 色 が ポ ジテ ィブ ピー ク(+3σ)。 こ

れ は 、 二重 変 異 体 のTyr266の 位 置 が、野 生型 のTyr266の 位 置

と異 な り、右側 に移 動 して い る こ とを現 して い る。

図1-41b Tyr266の 構 造 の 動 きの原 因 と変 異 導 入 位 置。

P317Sの 変 異 に よ り、Val318の 位 置 が動 き、 そ れ に伴 い

Tyr266が 動 い た と考 え られ る。
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