
図2-17 結 合 したGlcNAcと 硫 酸 イ オ ン の

|FObs|-|Fcalc|電 子 密 度 マ ップ(3σ)。

GlcNAc(-1)は β-ア ノ マ ー 型 の み 見 られ る。GlcNAc(+1)は

α-ア ノ マ ー と β-ア ノマ ー の 混 在 が 見 られ る。

GlcNAc(-1)の α-ア ノマ ー 側 に は 、GlcNAc複 合 体 構 造 で

はCl-、GlcNAc-SO4複 合 体 構 造 で は硫 酸 イ オ ン の 結 合 が

見 られ た 。
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図2-18a 細 菌 Thermoanaerobacterium thermosaccharolyticum 由来
グル コ ア ミ ラー ゼ(bGA:GH-15)。N末 端 の β-サ ン ドイ ッチ ドメ

イ ン 、 リン カ ー ヘ リ ッ ク ス 、 α-バ レル ドメ イ ン か らな る。

図2-18b  Lactobacillus brevis 由来 マル トー ス ホ ス ホ リラー ゼ

(MalP: GH-15)。 N末 端 の β-サ ン ドイ ッチ ドメ イ ン 、 リン カ ー

ヘ リ ッ ク ス 、 α-バ レ ル ドメ イ ン 、C末 端 の β-シ ー ト ドメ イ ン

か ら な る 。
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図2-19 α-グ リコ シ ダ ー ゼ の 阻 害剤 ア カ ボ ー スの構 造
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図2-20 ChBP(黄 色:残 基 番 号310-724)、bGA(緑 色:残 基

番 号295-684)、MalP(赤 色:残 基 番 号316-683)の α-バ レ

ル ドメイ ン の 重 ね 合 わ せ 。
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A

B

図2-22 反転型加 リン酸分解酵 素の反応機 構(A)。 反

転型加水分解酵 素の反応機構(B)と の相違点 は、オ キ

ソカル ボニ ウムイオ ン中間体 を求核 攻撃す る分子が

リン酸 、一般塩基性触媒 によ り活性 化 され た水分子
の違 いのみ。
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