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生命現象のメカニズムをタンパク質，核酸などの立体構造にもとづいて解明する「構造生物
学」（Structural Biology）は近年急速に発展している。当研究室では，構造解析から生命現象解
明にいたる力強いストラテジーの確立をめざして，構造生物学の研究を推進している。とくに，
「遺伝情報の発現と維持」および「細胞間・細胞内の情報伝達」のメカニズムを，関与するさまざ
まなタンパク質や核酸・およびそれらの超分子複合体の構造解析と機能解析にもとづいて解明す
ることをめざす。大型放射光施設 SPring-8を活用した X線結晶解析を推進するとともに，NMR

や生化学・分子細胞生物学的手法を駆使した研究を展開する。
一方，タンパク質結晶化の高効率化のために，全自動結晶化観察ロボット；TERAの一般ユー
ザーへの共用化の準備を行った。さらに，タンパク質立体構造の構築原理の解明の一環として，
DSC 装置を活用しての研究と，構造/安定性パラメータの好熱菌タンパク質への適応と，パラ
メータ精度の向上と普遍的適応に関する研究を行った。（本年度より，研究室名を細胞情報伝達
研究室から横山構造分子生物学研究室へ変更）

1. 転写・翻訳関連タンパク質・核酸複合体の構造と機能
（横山，Vassylyev，新海，関根，嶋田，Perederina＊1，岡崎
＊2,粂井 ＊2，田中 ＊2，仲村 ＊2，塚崎 ＊3）

RNAポリメラーゼは，すべての遺伝子の発現において，
DNAの塩基配列を RNAに転写する過程をつかさどる酵素
である。細菌や真核生物由来の RNAポリメラーゼは，複
数のサブユニットからなる巨大なタンパク質の複合体（分
子量 400～500 K）である。一方，バクテリオファージやミ
トコンドリア由来の RNAポリメラーゼは，単一のサブユ
ニットからなる比較的小さなタンパク質である（分子量お
よそ 100 K）。これらのグループの間には配列や立体構造の
明確な類似性はないものの，RNA 合成のメカニズムの本
質は共通であると考えられている。転写のサイクルは，大
きく分けて開始，伸長，終結，の 3つのステージからなっ
ており，なかでも転写開始および開始から伸長への推移は
最も複雑なプロセスを含み，様々な因子で調節されている。
我々は，複雑な転写のメカニズムを分子の立体構造の側面
から理解するために，細菌由来およびバクテリオファージ
由来の RNAポリメラーゼ，転写調節因子の結晶構造解析
および機能解析を行っている。
細菌由来の RNAポリメラーゼ（RNAP）は，コア酵素
とホロ酵素の 2つの形態で細胞内に存在している。コア酵
素は，α2ββ’ω の 5 つのサブユニットからなるタンパク質
の複合体であり，それ自体 RNA伸長活性をもっているが，
プロモーター特異的に転写を開始することができない。コ
ア酵素は転写開始因子である σサブユニットを結合し，ホ
ロ酵素（α2ββ’ωσ）となることによってはじめて，DNA上
のプロモーター配列を認識して結合し，転写を開始するこ
とができる。転写反応は，低分子あるいはタンパク質因子
（転写因子）によって調節されている。
グアノシン四リン酸（ppGpp）は，アミノ酸の枯渇下に
おいて，RNAP に対する負の調節因子として知られてい
る。我々は，Thermus thermophilus HB8（Tth）の RNAP

ホロ酵素と ppGpp との複合体の X 線結晶構造を解析し，
ppGppによる転写調節メカニズムの解明を試みた。その結
果，RNAPの活性中心の近傍に結合した ppGppは，転写開
始点上流のシトシンと相補的に結合し，転写反応を阻害する
ことが強く示唆された。一方，DksAタンパク質は ppGpp

の活性を制御している転写調節因子である。そこで，大腸
菌由来の DksAの結晶構造を解析し，DksAによる転写制
御メカニズムの解明を試みた。その結果，DksAのコイル
ドコイルドメインがRNAPの基質侵入孔に侵入し，本ドメ
インの先端に位置する Asp 残基が，ppGpp に結合してい
る Mg2+ と結合して，ppGpp-RNAP 複合体を安定化させ
ていることが強く示唆された。
古細菌は，真核生物様のRNAPと真正細菌様の転写因子を
持つ興味深い生物であり，その転写調節メカニズムはほとん
ど明らかになっていない。我々は，古細菌Sulfolobus tokodaii

株由来の転写因子様タンパク質 ST1889および Pyrococcus

horikoshii 由来の転写因子様タンパク質 PH1519の結晶化，
構造解析を行った。両タンパク質共に，ホモログが多くの
古細菌に分布していることから，古細菌特有の転写因子で
あると推定できる。構造解析の結果，ST1889 は細胞内タ
ンパク質であるにも関わらず，ジスルフィド結合で結合し
た二量体であり，さらに，分子内にも 1つのジスルフィド
結合が存在する，大変珍しい構造をしていた。PH1519は，
アミノ酸に応答して転写を調節する因子として知られてい
る Lrp（Leucine regulatory protein）ファミリーに属する
転写因子と考えられている。このファミリーのタンパク質
では現在 Pyrococcus furiosus 由来 LrpAタンパク質のみが
他の研究グループによって X線構造解析がなされている。
PH1519は，LrpAとアミノ酸レベルで約 30%の identityを
示す。構造解析の結果，PH1519は，二量体を形成してお
り，LrpAの構造に類似していた。LrpAは 2.9 Åの分解能
で解析されているのに対し，PH1519の分解能は 1.6 Åなの
で，エフェクター分子であるアミノ酸が結合するポケット
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等，LrpA の構造解析からは明らかにされなかった詳細な
構造を，明らかにすることができると思われる。

2. 細胞骨格の動態を制御するタンパク質およびタンパ
ク質・タンパク質複合体の構造と機能（横山，嶋田）
細胞は，外界からの刺激や細胞周期に応じて様々に形を
変え，移動する。細胞の形態変化および移動には，アクチ
ン線維や微小管などの細胞骨格の動態が重要な働きをして
いる。外界からの刺激は，様々な細胞伝達経路を経由して
細胞骨格の再構成を誘起する。この細胞伝達経路には多く
のタンパク質が関与しており，それぞれ異なるメカニズム
で下流に情報を伝達している。我々は，細胞骨格の動態を
制御するこれらのタンパク質およびタンパク質・タンパク
質複合体の構造解析を行い，その情報伝達メカニズムの解
明を目指している。さらに近年，細胞骨格の動態は，遺伝
子の転写にも影響を与えることが報告されている。真核生
物の転写開始には，クロマチン構造の再編成が重要である
が，クロマチン再編成因子には，アクチンを構成要素とし
て含むタンパク質複合体ファミリーが存在する。このアク
チンを含むクロマチン再編成因子複合体の構造解析を行い，
そのクロマチン再編成メカニズムや，複合体中でのアクチ
ンの機能の解明を目指している。
本年度は，細胞骨格を制御する因子 1種類について，類
似の構造の解析されていないタンパク質結合ドメインの可
溶化に成功し，結晶化を試みている。また，アクチンを含
むクロマチン再編成因子複合体の 1つである高等真核生物
の BAF複合体の構造解析にも着手し，BAF複合体中のサ
ブユニットに含まれる DNA結合ドメインである ARIDド
メインの高分解能結晶を得て（2.2 Å），構造解析を行って
いる。

3. 高圧 NMR を用いたタンパク質の熱励起構造の解
析と深海微生物由来タンパク質の構造安定性に関する研究
（赤坂 ＊4，北原 ＊5，横山，秦 ＊3，前野 ＊3）
本研究は，天然構造のみならず熱励起構造（準安定構造
や変性構造など）も含めた構造の全体像（構造アンサンブ
ル）を解明することにより，タンパク質の機能発現機構や
ミスフォールディング機構の解明を目的としている。
（1）溶液中のタンパク質は大きく構造を変化させること
によりその機能を生み出す。最安定フォールド構造を超え
た大きな揺らぎの存在については，これまで高圧 NMRに
より多くのタンパク質でその構造を定性的には把握できて
いたが，揺らいだ構造そのものを原子座標で表すことは，高
圧 NMRだけでなく，他の方法によっても実現できなかっ
た。我々はこれに挑戦し，成功を収めた。すなわち，以前の
高圧 NMRの圧力シフトの測定から，最安定フォールド構
造を超えた大きな構造揺らぎ（N1 ↔ N2）の存在が定性的
に知られていたユビキチンを対象とし，これに対して，常
圧下（30気圧）と加圧下（3,000気圧）での NOESY立体
構造解析を適用し，座標化することに初めて成功した。ユ
ビキチンは，30気圧では N1 が主に存在し（85%），3,000

気圧では N2 が主に存在する（77%）。得られた 2つの構造
は，揺れ動くユビキチン分子の “NMR snapshot”というべ
きものである。
（2）構造アンサンブル解析の対象タンパク質をアミノ酸

配列と構造の相同性が高いタンパク質群に限定することに
より，これまでの天然構造と機能の相同性に基礎を置いた構
造・機能相関の概念では解釈できなかった相同配列タンパク
質間の機能メカニズムの違いについて，構造アンサンブルと
いう新しい概念により理解する。対象は，ユビキチンフォー
ルドという共通のフォールド（構造単位）をもつ，ユビキ
チンとユビキチン様タンパク質およびドメイン（NEDD8，
SUMO，Parkin-Ubl，Ras binding domein など）とする。
これらは相互作用するタンパク質やその機能が明確に異なっ
ている。本年度，上記タンパク質を含む複数のユビキチン
様タンパク質の高圧 NMR測定を完了した。一部のタンパ
ク質に共通の局所変性構造が存在することが明らかになっ
た。来年度も継続して研究を行う。
（3）深海（2◦C，280 atm）に存在する深海微生物（Mp:

Moritella profunda）と常温・常圧下（37◦C，1 atm）に存
在する大腸菌（Ec: E. coli）由来の葉酸還元酵素（DHFR，
葉酸結合型）について，高圧 NMR測定によりその構造安
定性の比較を行った。Ec-DHFRの最安定温度が約 16◦Cで
あるのに対し，Mp-DHFRは約 5◦Cであった。このことか
ら，深海微生物のタンパク質はその低温環境に適した熱安
定性を獲得していることが明らかになった。

4. 全自動結晶化観察ロボット；TERA の共用化準備
（横山，岡崎 ＊2，粂井 ＊2，田中 ＊2，仲村 ＊2，新海，佐々
木 ＊6，安達 ＊6，Ammar＊6，川村 ＊6，前田 ＊6，森 ＊6，守
屋 ＊6，吉村 ＊6）

TERA を一般のユーザーが利用できるように，ハイス
ループット棟の外部からも使いやすい Web インタフェー
スの設計，開発を行った。このインタフェースによりユー
ザー毎のサンプル，結果の管理を行いやすくし，従来メー
ル等で行っていた結晶化の依頼などもWeb経由で行えるよ
うにした。このシステムを導入することにより運用側の大
幅な効率化，人的エラーの発生の抑止に効果が現れた。現
在，理研内（一部外部テスト）実運用を開始している。さら
に，上記インタフェースを導入することにより，依頼，サ
ンプルの受入手順を標準化し，一定の手順に従い処理を行
える状況を構築した。

TERAを用いて再現性良く効果的な結晶化二次スクリー
ニングを行うために，新たに，市販スクリーニングキット
（Hampton社製 Crystal Screen I，II）の二次スクリーニン
グ用試薬を，各条件に対し 24パターン；合計 2,304種類作
製した。

5. タンパク質立体構造の構築原理の解明に関する研究
（油谷，澤野 ＊1）
タンパク質は，特定の立体構造に依存して生体内で機能
している。その立体構造は，僅かなエネルギーバランスで
保たれているため僅かな構造的変化が機能や安定性に著し
く影響する。個々のタンパク質立体構造の構築原理を解明
するためには，個々のタンパク質の構造安定化に関する物
理化学的実験データとその原因となる構造的基盤との相関
を可能な限り詳細に検討する必要がある。また，その構築
原理の普遍化のためには，構造変化と安定性変化などの網
羅的なデータの蓄積を必要とする。これらの研究の一環と
して，本年度は，次の 4件のテーマに取り組んだ。2件は，
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立体構造の解析を中心とした課題で，後の 2件は昨年度末
購入された DSC装置（VP-Capillary DSC Platform）を活
用しての課題である。
（1）Thermus thermophilus HB8由来の Phosphoribosyl

Anthranilate Isomeraseの二量体形成による安定化
高度好熱菌，T. thermophilus 由来のホスホリボシル-ア
ントラニル酸イソメラーゼ（PRAI）の結晶構造が 2.0 Åの
分解能で解析できた。本タンパク質の二量体構造はサブユ
ニット界面で疎水性の突出部が互いに入り組んでいる特徴
があったので，DSC，CD，および分析用超遠心機を用いて，
種々の pHで，その物理化学的性質も調べた。構造データと
物理化学的データを基に，この構造の安定化機構を，サブ
ユニットの二量体形成との関連で明らかにした。更に，安
定性/構造相関パラメータを用いて，超好熱菌の PRAI と
の安定性の差を，構造の差異から説明できた。
（2）Escherichia coli 由来の tryptophan synthaseの α2β2

複合体形成に伴う α-subunitの構造変化
大腸菌由来のトリプトファン合成酵素 α サブユニットの

X線結晶構造を 2.3 Å分解能で解いた。本タンパク質は one

gene/one enzymeを証明した歴史的タンパク質で，最も早
い時期から構造解析が試みられたが今日まで解析できなかっ
たものである。我々は，この他に超好熱菌の α サブユニッ
トの構造を既に（2001年）発表しているが，常温菌由来の
α サブユニットの構造はこれまで明らかにされていなかっ
た。ただ，サルモネラ菌のトリプトファン合成酵素 α2β2複
合体の構造は既に発表されている。この機能は α2β2複合体
形成に伴い 2桁も高くなるがその原因が判明していなかっ
た。本研究により増幅機能の構造的基盤を明らかにできた。
（3）示差走査熱量計（DSC）によるタンパク質試料のフォー
ルディング評価
本研究では，HTPFで構造解析を目的に進行中の各ステッ
プ（精製，結晶化，回折実験，構造決定など）にある 50種
の好熱菌由来のタンパク質を選択し，上記の DSC を用い
て，フォールディングを評価した。各タンパク質の使用量
は 0.2 mgと 0.1 mgで行った。DSCの結果とそのタンパク
質の進捗状況，結晶スコアー，動的光散乱などとの相関を
調べた。得られた結論は，研究のステップが進んでいない
タンパク質のほとんども完全にフォールドしていることが
分かり，結晶条件の更なる検討により，構造解析が更に進
展することを示した。また，このDSCを用いて，少量の試
料タンパク質で，フォールディング状態を簡便に評価でき
ることが分かった。
（4）封入体タンパク質の実態と fold型として可溶化する
手法の確立
封入体タンパク質を fold 型で可溶化する手法はいろい
ろと提案されているが，経験的にケースバイケースで成功
しているにすぎない。本研究では，封入体タンパク質の実
態を理解しその溶解法を確立するために，T. thermophilus

の封入体形成タンパク質をまず 10種，選んだ。それらは，
分子量，等電点，SH 基の含量が種々異なるものが選ばれ
ている。溶解させたタンパク質が foldしているかどうかは
DSCで調べた。その結果，（i）同一封入体中に幾つかに区別
できる状態で凝集している（それらは native state, quasi-

native state, reversibly denatured state, and irreversibly

denatured state），（ii）封入体で native state にあるもの

は，低い変性剤濃度（例えば 1MGuHCl+1MArg）で溶解
するだけで intactなタンパク質を抽出できる，という 2点
が分かった。

＊1 協力研究員，＊2 協力技術員，＊3 研修生，＊4 客員主管研
究員，＊5 基礎科学特別研究員，＊6 客員研究員

1. Structural and functional studies of biologi-
cal macromolecules involved in transcription and
translation

In all organisms, important cellular processes such as
cell growth and proliferation, response to the environmen-
tal stress, etc. are controlled to a large extent at the
transcriptional level. DNA-dependent RNA polymerase
(RNAP) is a key enzyme in transcription and a final tar-
get for many regulatory pathways that control gene ex-
pression. RNAPs can be divided into two classes: multi-
subunit (bacteria, eukaryotes) and single-subunit (some
phages, mitochondria) enzymes. We have been interested
in structural studies of the enzymes from both classes, as
they carry the transcription cycle in an identical manner,
and thus, the obtained results would contribute to under-
standing of the general principles of transcription. The
transcription cycle could be divided into three steps: ini-
tiation, elongation and termination. Among these, initi-
ation and its transition to a stable elongation is the first
and most complicated step, which is poorly understood in
view of the absence of the detailed structural information.
Therefore, our structural studies of transcription have been
primarily focused on this important stage of transcription
cycle.

Guanosine-tetraphosphate (ppGpp) is a major regula-
tor of stringent control, an adaptive response of bacteria to
amino acid starvation. Previously, we determined the crys-
tal structure of Thermus thermophilus RNA polymerase
(RNAP) holoenzyme in complex with ppGpp, which re-
vealed that ppGpp bound near the active center of the
RNAP. The results suggest that base pairing of ppGpp
with cytosines in the non-template DNA strand might be
an essential component of transcription control by ppGpp.
DksA protein is a transcription factor that has been shown
to regulate the effect of ppGpp. We determined a crys-
tal structure of E. coli DksA. The structure suggests that
DksA coiled-coil protrudes into the RNAP secondary chan-
nel to coordinate a ppGpp bound Mg2+ ion with the Asp
residues on the domain, thereby stabilizing the ppGpp-
RNAP complex.

Archaebacteria have eukaryotic RNAP and bacterial
transcription factors. We determined the crystal struc-
ture of two archaeal transcription-factor like proteins,
ST1889 from Sulfolobus tokodaii and PH1519 from Pyro-
coccus horikoshii. Each homologue is distributed widely
in archaea and bacteria, but not eukarya. Interestingly,
crystal structure of ST1889 revealed that this protein
formed a dimer through a disulfide bond; furthermore,
each monomer has one intra molecular disulfide bond. The
crystal structure of PH1519 resembled to that of LrpA
from P. furiosus, which belongs to Lrp/AsnC family that
respond to amino acid. The PH1519 structure was de-
termined at 1.6 Å resolution, which was higher than 2.9 Å
structure of LrpA.

2. Structural and functional studies of proteins
involved in the regulation of cytoskeletal dynamics

理研研究年報 973



The cells migrate and change their shapes as in the case
of cytokinesis upon simulation by the extracellular stimuli.
Cytoskeletal reorganization involves organized formation
of the actin filaments and microtubules, playing impor-
tant roles in the cell migration and cytokinesis. Signals
from the extracellular stimuli are transmitted through var-
ious cellular signaling pathways to the downstream effec-
tors by largely unknown mechanisms. Our first aim is to
investigate the structures of proteins and protein-protein
complexes involved in this process to reveal the underlying
molecular mechanisms in this signaling cascade.

Recently accumulated evidence supports that cy-
toskeletal dynamics controls gene transcription. Eukary-
otic transcription requires the remodeling of the chromatin
structure. As a possible link between cytoskeletal dynam-
ics and transcription, the fact attracted notice that there
are chromatin-remodeling complexes containing actin as a
subunit. Our second aim is to determine the structure of
the complex and understand the mechanism of chromatin
remodeling by the SWI/SNF family of chromatin remod-
eling complexes.

We isolated and solubilized the protein-interacting do-
main of a protein involved in the cytoskeletal reorganiza-
tion whose structure is presumably not related to any other
known structures. The crystallization of the domain is in
progress. We obtained high-resolution crystals (2.2 Å) of
the ARID domain of the actin-containing BAF chromatin
remodeling complex. The structure determination of the
domain is in progress.

3. High pressure NMR study of conformational
fluctuation of proteins

Although our knowledge of basic folded structures of
proteins has dramatically improved, the extent of our cor-
responding knowledge of higher-energy conformers remains
extremely slim. The latter information is crucial for ad-
vancing our understanding of the mechanism of protein
function, folding and conformational diseases. We present
a general method for elucidating, at the atomic revel, a
large scale shape change of a protein in solution undergoing
conformational fluctuation. The variable pressure NMR
approach is capable of detecting and analyzing structures
and thermodyanamic stabilities of higher-energy conform-
ers. Ubiquitin was chosen as the first target, for which
structures were determined at 30 bar (N1 = 85%) and
3 kbar (N2 = 77%), giving “NMR snapshots” of a fluc-
tuating protein structure in solution.

The variable-pressure NMR technique has been used
to investigate the conformational fluctuations of ubiquitin-
fold proteins and domains in a wide conformational space.
Large amplitude fluctuations, estimated in the time range
of micro to milli seconds, are found for the folded con-
formers. Furthermore, intermediately folded conformers
are found, which undergo local unfolding in a conserved
part of the molecules. It strongly suggests that the local
unfolding is evolutionally designed for the ubiquitin-fold
proteins to perform their almost common function.

It is known that the activity of the DHFR protein of
some deep-sea bacteria is increased at high pressure. To in-
vestigate the enhanced activity, we have measured 1H one
dimensional NMR and investigated the effect of pressure
and temperature on the structural and thermodynamic
stability of a protein dihydrofolate reductase (DHFR) from
a deep-sea bacterium Moritella profunda (Mp) in its folate-
bound form. The thermodynamic stabilities of DHFRs
from deep-sea bacteria are well adapted to the living envi-
ronment of the bacteria (2–5◦C and 20–30 MPa), with the

maximum stability around 5◦C (at 0.1 MPa) and a rela-
tively small volume change upon unfolding. Next our in-
terest is an investigation of structural changes of the func-
tional site of the proteins under high pressure based on
multi-dimensional NMR measurements.

4. Improvement of the full-automatic crystal-
lization and observation robot system, TERA for
general users

A new web interface has been developed for TERA
to be used easily by general persons outside of the High
throughput factory building. The procedure from re-
quest of crystallization to receipt of the protein has been
smoothly performed through this system. We developed
2,304 reagents for secondary screening of protein crystal-
lization preceded by the first screening by using Crystal
Screen kits I and II (Hampton Research). Twenty-four
kinds of reagents were designed from each reagent in the
kits.

5. Investigation into the principles of protein ar-
chitecture

The stability of proteins is marginal. Therefore, it
is necessary to accumulate huge data for the correlation
between conformational structures of a protein and its
physicochemical properties such as stabilities, in order to
elucidate the principles of protein architecture. As part of
the research of this relation, we have reported two struc-
tural papers in this fiscal year. One of them is about sta-
bilization due to dimer formation of phosphoribosyl an-
thranilate isomerase (PRAI) from Thermus thermophilus
HB8. The crystal structure of PRAI was solved at 2.0 Å.
In order to elucidate the stabilization mechanism of PRAI,
the physicochemical properties were examined using DSC,
CD, and analytical centrifugation at various pHs, related
to the association-dissociation of the subunits. Based on
experimental results of the protein and its structural in-
formation, the stabilization mechanism due to dimer for-
mation could be elucidated. The other is about conforma-
tional changes in the α-subunit coupled to binding of the
β2-subunit of tryptophan synthase from Escherichia coli.
When the tryptophan synthase α- and β2-subunits com-
bine to form the α2β2 complex, the enzymatic activity of
each subunit is stimulated by one to two orders of mag-
nitude. In order to elucidate the structural basis of this
mutual activation, it is necessary to determine the struc-
tures of the α- and β-subunits alone and together with the
α2β2 complex. The structure of the tryptophan synthase
α-subunit alone from E. coli was determined by an X-ray
crystallographic analysis at 2.3 Å, which is the first report
on the subunits alone from the mesophiles. On the basis of
this structure, we could explain the activation mechanism
due to the complex formation.
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構造解析”, 日本 RNA学会年会第 6回 RNAミーティン
グ, 熊本, 8月 (2004).

柳沢達男, 石井亮平, 福永流也, 濡木理, 横山茂之: “メタ
ン生成古細菌Methanosarcina mazei由来アミノアシル-
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月 (2004).
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シグナルの活性化”, 第 77回日本生化学会大会, 横浜, 10

月 (2004).

坂本恵香, 新井亮一, 斉藤由美, 衛藤夕夏, 松本英子, 伊東
夏織, 井上みお, 高木哲雄, 寺田貴帆, 白水美香子, 横山
茂之: “Complehensive analyses of unknown-function

proteins/domains:identification of binding proteins us-

ing immunoprecipitation and mass spectrometry”, 第 77

回日本生化学会大会, 横浜, 10月 (2004).

松本英子, 新井亮一, 衛藤夕夏, 井上みお, 白水美香子, 横山
茂之: “Comprehensive analyses of unknown-function

proteins/domains: analysis of intracellular localization
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西村光広, 吉田卓也, 白水美香子, 寺田貴帆, 倉光成紀, 横山
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“X-ray structure analysis of the tRNA domain of tm-

RNA from Thermus thermophilus”, 第 77回日本生化学
会大会, 横浜, 10月 (2004).

横山茂之: “タンパク質の構造・機能研究と HPC”, 第 2回
理研 HPC研究会, 横浜, 10月 (2004).

北原亮, 横山茂之, 赤坂一之: “高圧 NMR 法による静水圧
3000気圧下の蛋白質の立体構造解析”, 第 45回高圧討論
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ト推進委員会), 豊中, 11月 (2004).

廣田洋, 田仲昭子, 横山茂之: “機能解析と応用”, 第 3回タ
ンパク 3000プロジェクト公開シンポジウム, (文科省タン
パク 3000プロジェクト推進委員会), 豊中, 11月 (2004).

井上真, 寺田貴帆, 横山茂之: “試料の調製”, 第 3回タンパ
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（SARS）”, 第 3回タンパク 3000プロジェクト公開シンポ
ジウム, (文科省タンパク 3000プロジェクト推進委員会),
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川添将仁, 堀-竹本千重, 上西達也, 関根俊一, 白水美香子,

横山茂之: “高度好熱菌 Eraの構造と機能の解析”, 第 27

回日本分子生物学会年会, 神戸, 12月 (2004).

Tokmakov A. A., 寺澤ゆみこ, 白水美香子, 横山茂之: “Es-
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