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高度好熱菌 Thermus thermophilus HB8は，遺伝子操作が確立している生物の中で最も高温で
棲息する。そのゲノムサイズは約 2Mbpと小さく，約 2,200個の遺伝子からなるが，あらゆる生
物に共通で基本的な生命現象がこれまでの進化の過程で濃縮されている。この T. thermophilus

HB8をモデル生物として，遺伝情報系，物質・エネルギー代謝系，その他機能未知の基本的生
命現象に関わるタンパク質群の系統的な立体構造解析と分子機能解析を進めている。本年度まで
にグループ全体で，T. thermophilus HB8の全タンパク質約 2,200種類のうち，（1）約 2,000種
類の量産化プラスミドの作製，（2）約 1,400種類のタンパク質の量産化，（3）900種類のタンパ
ク質の精製，（4）550種類のタンパク質の結晶化，（5）230種類のタンパク質の構造解析を行っ
た。さらに，機能未知遺伝子などを中心に 580個の遺伝子破壊株作製用プラスミドを作製し，い
くつかの機能未知遺伝子破壊株についてトランスクリプトーム解析を行った。昨年度に引き続き
「ストラクチュローム研究」に参画する外部研究者と連携した各論的分子機能解析を行うととも
に，機能ゲノム科学的研究も進行中であり，これらの結果を基に最終的には細胞 “丸ごと一匹”

の生命現象を原子レベルで理解することを目指している。
チーム間の協力体制としては，タンパク質の大量発現・精製は 3チームが共同で行い，その後
のタンパク質の結晶化・立体構造解析も 3チームが密接に連携を取りながら進めている。

1. ゲノム解析とタンパク質の網羅的発現・精製（倉光，
海老原＊1，黒石＊1，金川 ＊1，佐藤＊1，甲角 ＊1，真岡＊1，
上利＊1，浮田＊1，飯野＊1，井上＊1，伊東＊1，中川＊1，増
井 ＊1，黒川 ＊1，安永 ＊1，松本 ＊2，大森 ＊2，西田 ＊2，石
戸 ＊2，新海 ＊2，柳楽 ＊2，吉良 ＊2，矢内 ＊2，今川 ＊2（遺
伝情報系蛋白質研究チーム）；三木（物質・エネルギー代謝
系蛋白質研究チーム）；横山，濱田（白水），寺田，柏原 ＊1

（機能未知蛋白質研究チーム））
T. thermophilus HB8 のゲノム解析が終了し，塩基配
列を国立遺伝学研究所日本 DNA データバンク（DDBJ）
に登録した。DDBJのアクセッション番号は，1.8Mbpの
クロモソームが AP008226，260 kbp のメガプラスミドが

AP008227，9.3 kbpのミニプラスミドがAP008228である。
このゲノム解析の結果をもとにして，各タンパク質をコー
ドする遺伝子を PCRで増幅し，クローニング後塩基配列を
確認した。大腸菌による発現では pETシステム（Novagen

社）を用い，これまでに約 2,000種類の量産化プラスミドを
作製した。タンパク質発現のための大腸菌には BL21(DE3)

株などを用い，IPTGによる誘導無しでの発現リークを利
用することで，タンパク質の生産を行った。このような方
法で発現は認められないタンパク質に対しては，（1）大腸
菌宿主を変える，（2）培地組成を変える，（3）種々のタグを
付加するなど，様々な試みを行った。その結果，約 75%の
タンパク質について，量産化に成功した。現在までに，約
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900種類のタンパク質の精製が完了した。セレノメチオニ
ン置換体が必要な場合は，メチオニン要求株B834(DE3)を
用いてセレノメチオニン，ラクトース，ビタミンを添加し
た合成培地で培養することにより，簡便にセレノメチオニ
ン化タンパク質を得た。
大腸菌で目的タンパク質が発現しない場合には，無細胞
タンパク質合成系を用い，タグを付加することによりさら
に成功率を上げることができる。また，透析法を行うことに
よりmg単位の目的タンパク質の合成が可能であり，NMR

構造解析用には 13C，15Nラベルした目的タンパク質を，X

線構造解析用にはセレノメチオニン化タンパク質の合成が
可能である。

2. 遺伝情報系タンパク質研究（倉光，増井＊1，中川＊1，
海老原＊1，金川＊1，佐藤 ＊1，甲角＊1，真岡 ＊1，上利＊1，
飯野 ＊1，井上＊1，稲垣＊1，田村＊1（遺伝情報系蛋白質研
究チーム）；横山，Vassylyev，新海，濱田（白水），寺田，
関根，Vassylyeva＊2（機能未知蛋白質研究チーム））
（1）転写・翻訳系タンパク質に関する研究
CP1 domain はアミノアシル tRNA 合成酵素の pre-

transfer editingと post-transfer editingと呼ばれる校正反
応の活性ドメインで，遺伝子情報の正確な翻訳に寄与してい
る。酵素の基質が pre-transfer editingと post-transfer edit-

ingでは異なるため，基質認識メカニズムを構造学的手法で
研究した。IleRS CP1単体，pre-transfer editing複合体お
よび post-transfer editing複合体，さらに ValRS CP1単体
および pre-transfer editing複合体の X線結晶構造を決定・
比較した結果，イソロイシル tRNA 合成酵素（IleRS）で
は，基質が同じ結合部位に異なる様式で認識されているこ
とが分かった。さらには，IleRSの pre-transfer editingは
バリル tRNA合成酵素やロイシル tRNA合成酵素のものと
は機構が異なっていた。
EraはDNAの複製，タンパク質合成，細胞周期の制御に
関係すると考えられている原核生物由来RNA結合GTPase

で，そのホモログは真核生物にも存在する。T. thermophilus

HB8由来の Eraと GTPの非水解アナログである GDPNP

との複合体の結晶構造を 1.88 Åの分解能で決定し，大腸菌
由来 Eraとの構造比較を行った。T. thermophilus 由来 Era

のG-domainの構造は，ヌクレオチド結合モチーフやヘリッ
クスの位置関係において大腸菌のものとは異なり，むしろ
GTP結合型（活性型）の H-Ras（ras 遺伝子によってコー
ドされている低分子量 GTP結合タンパク質）と非常によ
く似ていることが分かった。また，GDPNPとの結合様式
も H-Rasと完全に同じであった。
（2）DNA修復系タンパク質に関する研究
生体内では，損傷を受けたDNAを認識して修復する様々
な DNA修復系が存在する。そのひとつがミスマッチ修復
系であり，主に DNA複製のエラーにより生じたミスマッ
チ塩基対を認識し修復している。大腸菌ではミスマッチ修
復系の初期反応は，MutS，MutL，MutHの 3つのタンパ
ク質により行われる。MutS，MutLホモログについてはほ
とんど全ての生物に存在するが，エンドヌクレアーゼであ
る MutH については大腸菌およびその近縁種でしか見つ
かっていない。MutHを持たない生物の多くではMutS2と
呼ばれるMutSパラログが存在する。本研究では，高度好

熱菌 T. thermophilus MutS2を組換えタンパク質として発
現，精製し，その分子機能解析を行った。T. thermophilus

MutS2はエンドヌクレアーゼ活性を持ち，その活性はMutL

やMutSにより活性化された。MutSはMutS2の DNAへ
の結合を促進し，MutLはMutS2ヌクレアーゼ活性の kcat

の増大をもたらした。さらに，MutSはADP存在下におい
ては，MutS2のヌクレアーゼ活性を抑制した。これらの結
果はMutS，MutL，MutS2による新たなDNA修復系また
は組換えなどの機構の存在を示唆する。
ウラシル DNAグリコシラーゼ（UDG）は，シトシンの
脱アミノ反応で生じたウラシルや複製中に誤って取り込ま
れたウラシルをゲノム中から除去する，塩基除去修復の最
初のステップで働く酵素である。従来，UDG はアミノ酸
配列と活性の特徴をもとに 4つの familyに分類されてきた
が，最近，新たに family 5 UDGが見つかった。family1～4

UDGでは，活性部位を形成するモチーフ内の極性アミノ酸
残基が保存されており，ヒトUDGとDNA複合体の構造解
析などから，この極性アミノ酸残基が水を脱プロトン化し
活性化することでグリコシド結合の切断が起こると考えら
れている。新規 family 5 UDGはこの残基が保存されてい
ないにも関わらず，ウラシル除去活性を持つことが最近報
告され，その立体構造が注目されている。そこで，高度好熱
菌 T. thermophilus HB8由来 family 5 UDG（UDGB）の
X線結晶構造解析と生化学的な測定を行った。UDGBの単
独構造とウラシルが除去された DNAとの複合体構造の解
析に成功した。ヒトUDGでは，酵素がDNAに結合するこ
とで主鎖が大きく動きDNAに力を加え，塩基がDNA鎖か
ら外へ飛び出す反応（フリップアウト）を促進すると考えら
れている。しかし，UDGBの主鎖には DNA結合に伴う動
きがほとんど無かった。また，family 5 UDG特異的なルー
プが，活性部位と離れた位置で DNAと相互作用していた。
さらに，フリップアウトした塩基部分に側鎖の挿入が見ら
れた。また，活性部位に存在する水分子が水素結合してい
たのは，保存されたモチーフから離れた位置にある側鎖で
あった。ウラシル除去の活性はU:G>U:C,U:T>U:Aの順に
高く，ウラシルに似た塩基である 5’-hydroxymethyluracil，
5’-fluorouracilに対する活性も確認された。活性測定温度を
37◦Cから 70◦Cに上げると，U:G，U:C，U:Tに対する活
性が大きく上昇した。また，塩基を除去した後に生じる塩
基のない DNAに対する親和性が，高度好熱菌由来 family

4 UDGに比べおよそ 4倍高かった。また，他の UDGが結
合できるような長さの DNAに結合できず，安定な結合体
の維持に，より長い DNAを必要とした。
MutMタンパク質は，酸化傷害である 8-オキソグアニン

（8-OG）を特異的に認識除去する酵素であり，グリコシラー
ゼ，5’ AP-lyase，3’ AP-lyase活性の 3つの反応を担ってい
る。これまでに，T. thermophilus HB8由来のMutMの立
体構造と，グリコシラーゼ活性を持たない変異体と 8-OG

を含む DNAの複合体の立体構造を決定した。それらの結
果から，活性や DNAの構造変化に関わる残基への示唆が
いくつか得られた。DNAとの結合時にDNAとの距離が近
く，かつよく保存されている残基を複数選び，変異体を作
製した。作製した変異体の全体の反応における活性を測定
したところ，Lys52，His67，Arg100の変異体において活性
の低下が見られた。特に Lys52をグルタミンやアルギニン
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に置換した変異体の活性が大幅に減少していた。Lys52は
8-OGの 3’側のリン酸基近傍に位置しており，また配列保
存性も高いことから何らかの重要な役割を果たしている可
能性が高いと思われる。次に，DNAに与える構造変化を見
るために蛍光DNAを用いて実験を行った。APサイトを含
む蛍光 DNAを用いた結合実験から上記の Lys52変異体は
DNAへの結合能は失っていなかった。しかし，グルタミン
変異体では 8-OGを含む蛍光 DNAでの蛍光強度増加がほ
ぼ見られなかった。Lys52をアルギニンに置換した変異体
においては，野生型とほぼ変わらないくらい蛍光強度の変
化が見られた。このことから Lys52の持つ正電荷が，反応
の開始に必要とされる DNAの構造変化を引き起こすこと
に必須となる役割を果たしていると示唆された。

3. 物質・エネルギー代謝系タンパク質研究（三木，宮
武，久野，金成 ＊1，吉瀬 ＊1，喜田 ＊1，福山 ＊1，神谷（物
質・エネルギー代謝系蛋白質研究チーム）；広津 ＊1，宮原
＊1，後藤 ＊1，近江 ＊1，角田 ＊1，中井 ＊1，河合 ＊1，三瓶
＊1，馬場＊1，竹中＊1，関口＊1（遺伝情報系蛋白質研究チー
ム）；竹田，田之倉（三木生物超分子結晶学研究室））
（1）4-ヒドロキシフェニル酢酸 3-モノオキシゲナーゼ・
リダクターゼコンポーネント（HpaC）
4-ヒドロキシフェニル酢酸 3-モノオキシゲナーゼは 4-ヒ
ドロキシフェニル酢酸の微生物代謝において初発酵素として
働く。本酵素は，two-component flavin-diffusible monooxy-

genase（TC-FDM）ファミリーと呼ばれるスーパーファミ
リーのメンバーの 1つであり，フラビンを用いて一酸素原子
の添加反応を触媒するオキシゲナーゼコンポーネントHpaB

と，フラビン：NADH酸化還元酵素であるリダクターゼコ
ンポーネント HpaCからなる 2成分酵素である。HpaCは
NADH を用いて FAD を還元するが，還元された FADH2

は酵素から解離することができ，溶媒中に拡散することに
より他方の HpaBに受け渡される。この FADの結合・解
離機構を構造の観点から解明するために，FAD 酸化還元
酵素である HpaCとその複合体に重点を置いて研究を行っ
た。すでに構造解析されていた apo体の HpaCに加えて，
HpaC-FAD-NAD，HpaC-FAD複合体を調製して構造解析
し，比較を行った。その結果，HpaC-FAD複合体の活性ク
レフト中には FAD に対応する明瞭な電子密度は確認でき
ず，不明瞭な電子密度のみが存在した。一方，HpaC-FAD-

NAD複合体結晶においては，FADおよび NADに相当す
る明瞭な電子密度が活性クレフト中に見られ，NAD のニ
コチンアミド基と FAD のイソアロキサジン環は電子の受
渡しが可能な距離にあることが分かった。3者複合体の構
造は TC-FDMの酵素において初めて得られた情報であり，
TC-FDMファミリーにおける電子伝達機構を詳細に検討す
ることが可能となる。さらに，HpaCの酸化還元活性の測
定を行い，HpaCの酸化還元機構が構造・生化学の両面か
ら詳細に解明する。
（2）ABCトランスポーター ATPアーゼサブユニット
ABC トランスポーターは ATP の加水分解エネルギー
を利用して様々な物質を輸送する膜タンパク質複合体であ
る。ATP 加水分解の条件の制御により各種の中間状態を
選択的かつ安定に作り出し，輸送の際の構造変化を原子レ
ベルで解明することにより，ABC トランスポーターによ

る物質輸送のメカニズムを明らかにできる。高度好熱菌 T.

thermophilus HB8 由来の ABC トランスポーターの ATP

サブユニットをATP非結合型，ATP（AMPPNP）結合型，
ADP結合型について構造解析し，ATPの結合や加水分解
に共役した構造変化を明らかにした。
（3）N -アシルアミノ酸ラセマーゼ
N -アシルアミノ酸ラセマーゼは D体または L体のN -ア
シルアミノ酸をそれぞれ L体，D体に変換する微生物酵素
である。ピリドキサールリン酸をコファクターとするアミ
ノ酸ラセマーゼと異なり，2価の金属イオンを必要とする。
ムコン酸ラクトン化酵素やムコン酸シクロイソメラーゼ，
マンデル酸ラセマーゼ，o-スクシニル安息香酸合成酵素な
どと相同性があり，エノラーゼスーパーファミリーに属す
る。アミノ酸の工業合成における利用が期待される酵素で
あるが，細胞内での生理的な働きは明らかになっていない。
T. thermophilus HB8由来の本酵素の構造-機能相関を明ら
かにすることを目的として結晶構造解析を行った。20◦Cに
おいてハンギングドロップ蒸気拡散法によって得られた結
晶を用いて，白金誘導体結晶の多波長異常分散法によって
構造解析を行った。2ドメイン構造をしており，1つのドメ
インは (β/α)8 バレル構造を持っていることが分かった。
（4）CTP合成酵素（CTPs）
CTP合成酵素は CTP合成経路の最終段階を触媒する酵
素である。この反応は，CTP合成酵素のグルタミナーゼド
メインで作られたアンモニアが，合成ドメインで ATPの
リン酸化を受けた UTPと反応し，CTPを生成するもので
ある。高度好熱菌 T. thermophilus HB8由来の CTP合成
酵素について，酵素単独，硫酸イオンとの複合体，グルタ
ミンとの複合体の立体構造を決定した。CTP合成酵素は十
字型のホモテトラマーである。硫酸イオンとの結合様式を
基に，ATPと UTPを CTP合成酵素に組み込んだところ，
触媒反応に好都合の幾何学的配置を持つモデル構造が得ら
れた。グルタミナーゼドメインに結合したグルタミンは触
媒基と予想される Glu-His-Cys と水分子に隣接していた。
これらの構造解析の結果，ATPと UTPの結合に伴ってコ
ンホメーションが起こり，GTP結合部位が形成されること
が示唆された。
（5）ATPスルフリラーゼ
ATP スルフリラーゼ（ATPS）は ATPのアデニン基を
無機硫酸に転移し，アデニル硫酸（APS）とピロリン酸を
生成する酵素であり，生物界に広く存在する。高度好熱菌
T. thermophilus HB8 由来 ATPS（TtATPS）の結晶構造
を基質である APS との複合体として 2.5 Å 分解能で決定
した。APS は ATPS で保存されているいくつかのモチー
フ（QXRN，HXXH，GRD）から成る TtATPSの活性部
位に存在していた。結晶の XAFS測定の結果と異常分散差
フーリエ図からドメイン III（291～347残基）に亜鉛イオ
ンが存在することが分かった。この亜鉛イオンは，Cys294，
Cys297，Cys306, His310により四面体配位されていた。亜
鉛イオンは活性部位から遠く，Archaeoglobus fulgidus，Py-

rococcus abyssi，Sulfolobus solfataricus などの好熱菌では
亜鉛を配位している 4つの残基が保存されていることから，
この亜鉛イオンの配位は TtATPSの熱安定性に寄与してい
ると考えられる。
（6）グリシン開裂系 Pタンパク質
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Pタンパク質は，ビタミンB6誘導体であるピリドキサー
ルリン酸（PLP）を補酵素に持つグリシン開裂系の第一段
階の脱炭酸反応を触媒する酵素である。高度好熱菌T. ther-

mophilus HB8由来 Pタンパク質を用いて Pタンパク質の
結晶構造を初めて決定した。その結果，Pタンパク質が進化
上関連のある PLP酵素で一般的に見られる α2 ダイマーで
はなく，αβダイマーが 2つ合わさったα2β2テトラマー構造
をとることが分かった。PLPの結合に伴って open-closed型
のコンホメーション変化が起こり，残基の移動距離は 13.5 Å

であった。ホロ酵素に阻害剤である aminooxy acetateが結
合した構造から，基質認識に重要な役割を果たしている残
基が示唆された。lipoamide結合チャネル周辺の分子表面に
は保存された正電荷をもつ残基があり，Hタンパク質との
相互作用に関与することが示唆された。これらの結果から
非ケトーシス型グリシン血症の分子メカニズムに関する知
見が得られた。
（7）ペプチドデフォルミラーゼ
ペプチド脱ホルミル酵素（PDF）は，新たに合成された
ポリペプチド鎖の N 末端のホルミル基を切断する金属ペ
プチダーゼであり，真正細菌の生育に必須である。高度好
熱菌 T. thermophilus HB8由来の PDFを大腸菌組換えタ
ンパク質として量産化・精製し，PEG4000 を沈殿剤とし
てハンギングドロップ蒸気拡散法により結晶化した。結晶
は正方晶系で空間群 P41 または P43 に属し，格子定数は
a = b = 62.58，c = 105.27 Åである。非対称単位中に 2分
子存在すると考えると，単位胞の体積と分子量の比（VM）
は 2.3 Å3Da−1，溶媒含量は 46.7%となる。Native結晶のX

線回折データを SPring-8 BL41XUで測定し，1.81 Å分解
能の回折データを得た。
（8）ウロポルフィリノゲン IIIシンターゼ
ウロポルフィリノゲン IIIシンターゼ（U3S）は，ヘム，
ビタミン B12，クロロフィル，F430 といったポルフィリン
化合物生合成の出発物質である，ポルフィリン合成経路の
第 4反応を触媒する酵素である。我々は，T. thermophilus

HB8由来U3Sの 3ヶ所のアミノ酸残基をメチオニンに置換
した変異型 U3Sを作り，そのセレノメチオニン誘導体結晶
の位相付けを一波長異常分散法により行い，1.3 Åの高分解
能で立体構造を決定した。T. thermophilus U3Sは，類似し
たトポロジーを持つ 2つの α/β ドメインが逆平行 β シー
トによって連結された構造で，ヒトの U3Sの構造を比較す
ると，Domain 1に対する Domain 2の位置が大きく異なっ
ていた。また，異なる結晶化条件で得られた 2種類の結晶
構造から，反応中に触媒部位に大きなコンフォメーション
変化が起こることが示唆された。こうした微生物由来 U3S

とヒト由来 U3Sの構造の違いは，特異的な阻害剤，すなわ
ち新規抗生物質の設計・開発への応用が期待できる。

4. 機能未知タンパク質研究（横山，Vassylyev，新海，
濱田（白水），寺田，関根，新井，柏原 ＊1，仲野 ＊2（機能
未知蛋白質研究チーム）；倉光，増井 ＊1，海老原 ＊1，金川
＊1，中川＊1，岡本＊1，津下＊1，小長谷，畠山，木村＊1，小
西，福崎，井手（遺伝情報系蛋白質研究チーム）；竹本，村
山，別所，半田，新野，岸下，王，上西，塙（末次），溝端，
Ihsanawati，Pioszak，Padmanabhan，新井，酒井，川添，
中山（牛越），龍口，亀割，濱名，大林，平藤（山口），加藤

（村山），井高，柴田，伊東，桂，加茂（内窪），房富，漆畑，
西野，赤坂（GSCタンパク質構造・機能研究グループ））
（1）機能未知タンパク質の構造機能解析
現在までに数百種類のゲノム配列が明らかになっている。
新規に同定された遺伝子を注釈する方法は主にアミノ酸配
列の類似性に基づくものだが，多数のゲノムが解析されて
いる現在でも多くの遺伝子産物は機能未知と注釈されるこ
とが多い。タンパク質の立体構造は分子の機能と密接に関
係し，かつアミノ酸配列よりも進化的に高度に保存されて
いることが知られていることから，立体構造解析から機能
未知タンパク質の機能に関する新しい知見が得られる場合
が多い。本年度も，T. thermophilus HB8由来機能未知タ
ンパク質について，網羅的に構造・機能解析を進めた。
TT0799は大腸菌の σEとアミノ酸レベルでおよそ 25%の
相同性しかないが，コア酵素との複合体は，TT0799遺伝
子，および，TT0799遺伝子の上流に位置し TT0799遺伝
子に対して反対方向にコードされている TT2193遺伝子を
転写する活性を示した。一方でこの複合体は，σ70が結合し
た RNAP（RNAP-s70）が認識する典型的なプロモーター
配列を認識できなかった。こうしたことから，TT0799は
σ70とは異なるプロモーターを認識する σ 因子であること
が明らかになった。
TT1013 は，大腸菌 CRP（cAMP レセプタータンパク
質）とアミノ酸レベルでおよそ 26%の相同性を示すタンパ
ク質で，大腸菌 CRP同様二量体を形成していることが光散
乱法およびゲルろ過法により明らかとなった。TT1013は，
cAMPの存在下で，プロテアーゼ V8に対する感受性を低
下させたことから，TT1013は cAMPと相互作用すること
が強く示唆された。さらに，TT1013は，cAMPと共存さ
せた場合にのみ，CRP結合コンセンサス DNA配列に結合
し，RNA ポリメラーゼによる in vitro 転写反応を促進し
た。以上の結果，TT1013は CRP様の転写因子であり，T.

thermophilus HB8は，TT1013の作用によって，糖代謝が
制御されていることが示唆された。
TT1887と TT1465は，共に Pfam databaseでデカルボ
キシラーゼの可能性があると注釈されており，TT1887は
TT1465と 35%の相同性を示す。我々はTT1887とTT1465

の結晶構造を多波長異常散乱（Multiwavelength Anomalous

Dispersion: MAD）を用い，それぞれ 1.8 Åと 2.2 Å分解能
で決定した。TT1887と TT1465の一量体の構造は，6つの
α ヘリックスと 7つの β シートからなる Rossmann-foldド
メインで構成されているが，TT1465では，N末端にさらに
2つの α ヘリックスが含まれていた。TT1887と TT1465

の四次構造は大きく異なっており，TT1887はホモ四量体
であるのに対し，TT1465は結晶でも溶液中でもホモ六量
体である。保存配列と，静電ポテンシャルによる溶媒接近
表面の研究から，活性部位に関しても推定した。
TT1485はバクテリアと古細菌で高度に保存されたタン
パク質の 1つで，タンパク質ファミリー COG3253を形成
している。立体構造とアミノ酸配列相同性検索，生化学的
実験を組み合わせた結果，本タンパク質が新規のヘム結合
タンパク質であることを同定した。本研究によってタンパ
ク質ファミリーに対する最初の代表構造を与えたばかりで
はなく，タンパク質ファミリー内におけるヘム結合タンパ
ク質としての機能進化にも新たな洞察を与えることができ
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た。また本研究の結果を基に，当該タンパク質ファミリー
の一員である亜塩素酸ジスムターゼとの類似点と相違点に
着目し，耐熱性の亜塩素酸分解酵素の設計を提案した。
TT1711は約 15種のバクテリアで保存されている。ゲノ
ム配列による注釈では機能に関する情報は得られていない。
今回の立体構造解析の結果，本タンパク質は一本鎖RNA結
合タンパク質フォールドに極めて立体構造が類似し，かつ
核酸との結合部位に高度に保存されたアミノ酸からなる正
に帯電しうる領域が存在することが明らかとなり，TT1711

が核酸結合タンパク質としての特質を持っていることが判
明した。
TT1382は，Blastサーチおよび Pfam database検索の結
果からフラビン結合タンパク質と推測されていた。BL26B2

で得られた 2 Å 分解能のデータを用い，位相決定および
モデルの精密化を行った結果，最終的に Rwork = 21%，
Rfree = 24%で最終構造を得た。構造解析の結果，N末端ヘ
リックスがドメインスワップしたダイマー型の構造をとっ
ていることが明らかになった。この構造を基にDALI server

で類似の立体構造を調べたところ，Archaeoglobus Fulgidus

由来の鉄還元酵素（1I0S，RMSD = 1.7），Methanobac-

terium thermoautotrophicum 由来の FMN 結合タンパク
（1EJE，RMSD = 1.8），Thermus thermophilus HB8 由
来の Monooxygenese（1USC，RMSD = 2.0），Geobacil-

lus thermoglucosidasius 由来のフラビン還元酵素（1RZ1，
RMSD = 2.2）との類似性があり，TT1382もこれらと同様
にフラビンが結合することが示唆された。
TT1707について，Se-Met体を調製し BL26B2で分解能

1.52 Å，R値 9%，完全性 99.6%の良好なデータを得ること
ができた。位相をMAD法により決定したところ，空間群
は P21で非対称単位中に 1つの分子を含むことが分かった。
一次配列上から機能予測を行った結果，相同性の高いもの
は全て機能未知であり，機能予測はできなかったが，得ら
れた立体構造からの機能予測を行った結果，エンドヌクレ
アーゼの核酸結合部位の配列と相同性が高いことが分かり，
核酸と相互作用をすると推測された。
TT1657について，Se-Met体を調製し，BL26B2で分解
能 2.5 Å，R値 7.8%，完全性 99.4%のデータを得ることが
できた。位相をMAD法により決定したところ，空間群は
P41 で非対称単位中に 4分子を含むことが分かった。4分
子は非対称単位中で 2量体が 2つという配置をしていた。
これはゲル濾過の結果と一致し，この TT1657が生体中で
2量体を形成し機能することが示唆される。構造は 6枚の
β シートが 2つ重なってその脇にヘリックスが存在する構
造をしていた。また，一次配列上から機能予測を行った結
果，フォスフォエステラーゼとフォスファターゼと相同性
が高いことが分かった。得られた構造を類似性の高いタン
パク質と比較すると，β シートの位置に関して，フォスファ
ターゼの方がより似ていることが分かった。
TT1383は dGTP triphosphohydrolase（dGTPase）と有
意な配列類似性を有する。本研究では，TT1383を発現・精
製し，様々なヌクレオチドに対する活性を調べた。その結果，
TT1383は 2種類以上の dNTPが存在し，その中に dATP

もしくは dTTPを含む条件下でのみ，様々な dNTPに対し
て triphosphohydrolase型の加水分解を行うという新規な活
性を持つことを見いだした。さらに，詳細な反応速度論的

な解析により，触媒部位に加えて，dATPもしくは dTTP

が結合する活性調節部位が存在することが示唆された。
（2）機能ゲノム科学的研究
DNA マクロアレイ技術の進歩によって細胞全体のレベ
ルでの遺伝子発現パターンの解析が可能になってきた。し
かし，この技術を活用するためには膨大な量のデータから
必要な情報を抽出することが必要である。マイクロアレイ
データからの情報抽出方法の 1つとして，遺伝子ネットワー
クの同定に注目が集まっている。遺伝子ネットワークの同
定とは，マイクロアレイの時系列データから遺伝子間の相
互作用を推定する問題のことである。同定した遺伝子ネッ
トワークモデルは仮説の生成や実験デザインに利用可能で
あり，機能未知遺伝子の機能を推定するためにも利用でき
ると考えられる。
本研究では，遺伝子ネットワークを記述するモデルとし
て S-systemと呼ばれる連立微分方程式を使用する。これに
より遺伝子ネットワーク同定問題はマイクロアレイの時系
列データから S-systemモデルのパラメータを推定する問題
となり，この問題は関数最適化問題として定式化すること
ができる。しかし，S-systemモデルのパラメータ数はネッ
トワーク要素（遺伝子）の数の二乗に比例するため，大規
模なネットワークを同定するためには非常に高次元の関数
最適化問題を解く必要があった。そのため従来法では遺伝
子数が 5以下程度の小さなネットワークしか同定すること
ができなかった。
高次元性の問題を解決するために問題分割法が提案され
ている。これによりさらに大規模なネットワークの同定も
可能になった。しかし，データに含まれるノイズの影響で，
問題分割法を用いて同定したネットワークモデルをシミュ
レーションに利用することは困難であった。コンピュータシ
ミュレーションは遺伝子ネットワークを解析し理解するた
めに重要であり，この点が問題分割法の欠点となっていた。
本研究では，問題分割法の欠点を克服するための新たな
手法として，協調的共進化手法を利用した方法を提案する。
この手法は協調的進化手法を利用することで，分割した部
分問題を弱く相互作用させながら解く。この弱い相互作用
のために同定されたモデルはコンピュータシミュレーショ
ンに利用可能となる。我々は，提案した手法を用いて T.

thermophilus HB8のマイクロアレイデータを解析した。

＊1 連携研究員，＊2 テクニカルスタッフ

We, first, expected to interpret the whole biological
phenomena of the human body by identifying the struc-
ture and function of all the biological molecules making
up the body. However, Homo sapiens contains more than
30,000 proteins and many of them are intolerable with the
conditions used presently in functional and structural anal-
yses. It has now been estimated that the minimum gene
set essential for a free living organism is about 1,500. Mi-
croorganisms living in extreme environments often have
approximately this number of genes. Then, we intended to
construct a model system that is not limited by the afore-
mentioned difficulties associated with Homo sapiens, and
selected an extreme thermophile, Thermus thermophilus
HB8 on the basis of two criteria; (a) the organism has a
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“gene manipulating system”, and (b) it is “the most ther-
mophilic” organism among those that meet criterion (a).
This whole-cell project consists of four parts; (1) structural
genomics, (2) functional genomics, (3) detailed analyses for
each molecule, and (4) system biology (simulation of whole
biological phenomena).

Genome analysis of T. thermophilus HB8, plasmid
preparation, protein production, and protein purification
were performed through the intimate collaboration of three
teams. Genomic analysis revealed that the number of open
reading frames (ORFs) was 2,200. About 2,000 plasmids
have been prepared for heterologous gene expression stud-
ies. From these, about 1,400 recombinant proteins were
overproduced, 900 of which have been purified. A total
of 550 proteins have been crystallized and the structures
of 230 proteins were solved. We are also working at the
functional genomics step, and supporting many researchers
working at the third and fourth steps.

1. Protein production and purification
To accomplish structural and functional analyses, it is

essential to overproduce various proteins easily and effi-
ciently. The pET Expression System (Novagen) was used
for overproduction of proteins in Escherichia coli. Ex-
pression trials either with/without IPTG induction or uti-
lizing different types of E. coli host strain and culture
medium achieved an overproduction success rate of 75%.
Selenomethionine-substituted proteins have been overpro-
duced easily in E. coli B834(DE3) with lactose and vita-
mins. When protein production was unsuccessful by using
the pET Expression Systems, we used a cell-free protein ex-
pression system. By establishing the dialysis method, the
production of proteins was further improved to the level
of milligram quantities. The uniformly [13C, 15N]-labeled
proteins were used for NMR structure determination, and
selenomethionine substituted proteins for X-ray crystallog-
raphy.

2. Central-dogma related proteins (Genetic Pro-
teins Research Team)

Isoleucyl-tRNA synthetase (IleRS) links tRNAIle with
not only its cognate isoleucine but also the nearly cognate
valine. The CP1 domain of IleRS deacylates, or edits,
the mischarged Val-tRNAIle. We determined the crystal
structures of the T. thermophilus HB8 IleRS CP1 domain
alone, and in its complex with valine at 1.8 and 2.0 Å
resolutions, respectively. In the complex structure, the
Asp328 residue, which was shown to be critical for the edit-
ing reaction against Val-tRNAIle by a previous mutational
analysis, recognizes the valine NH3

+ group. The binding
pocket is only large enough to accommodate valine. At-
tempts to model isoleucine at this location revealed that
the additional methylene group of isoleucine would clash
with His319. The H319A mutant of E. coli IleRS report-
edly deacylates the cognate Ile-tRNAIle in addition to Val-
tRNAIle, indicating that the valine-binding mode found in
this study represents that in the Val-tRNAIle editing re-
action. Analyses of the Val-tRNAIle editing activities of
T. thermophilus IleRS mutants revealed the importance
of Thr228, Thr229, Thr230, and Asp328, which are co-
ordinated with water molecules in the present structure.
The structural model for the Val-adenosine moiety of Val-
tRNAIle bound in the IleRS editing site revealed some in-
teresting differences in the substrate binding and recogniz-
ing mechanisms between IleRS and T. thermophilus leucyl-
tRNA synthetase. For example, the carbonyl oxygens of
the amino acids are located opposite to each other, relative

to the adenosine ribose ring, and are differently recognized.
The mismatch repair system (MMR) recognizes and

corrects mismatched or unpaired bases caused mainly by
DNA polymerase, and contributes to the fidelity of DNA
replication in living cells. In E. coli, the MutHLS sys-
tem is known to function in MMR, and homologues of
MutS and MutL are widely conserved in almost all or-
ganisms. However, the MutH endonuclease has not been
found in the majority of organisms. Such organisms, in-
cluding T. thermophilus HB8, often possess the so-called
MutS2 protein, which is highly homologous to MutS but
contains an extra C-terminal stretch. To elucidate the
function of MutS2, we overexpressed and purified T. ther-
mophilus MutS2 (ttMutS2). ttMutS2 demonstrated the
ability to bind double-stranded (ds) DNA, but, unlike
ttMutS, showed no specificity for mismatched duplexes.
ttMutS2 ATPase activity was also detected and was stim-
ulated by dsDNA. Our results also showed that ttMutS2
incises dsDNA. ttMutS2 incises not only oligo dsDNA but
also plasmid DNA, suggesting that ttMutS2 possesses an
endonuclease activity. At low concentrations, the incision
activity was not retained, but was promoted by T. ther-
mophilus MutL.

3. Metabolism related proteins (Metabolic Pro-
teins Research Team)

The aromatic compound, 4-phydroxyphenylacetate (4-
HPA), is degraded by a two-component flavin-diffusible
monooxygenase, HpaB and HpaC. Oxidized and reduced
flavin molecules are supposed to shuttle between the two
components by free diffusion in solvent. In this fiscal year,
we focused on the studies of HpaC through the analysis of
complexes with FAD alone and both FAD and NAD. In
the catalytic cleft of the HpaC-FAD complex, the electron
density corresponding to FAD is smeared. However, there
are unambiguous electron densities corresponding to the
bound FAD and NAD in the catalytic cleft of the HpaC-
FAD-NAD complex. The structure of the ternary complex
is the first observation for the TC-FDM enzymes, which
allows us to understand the precise mechanism of electron
transfer.

ABC-transporters are membrane-bound protein com-
plexes that transport various compounds with ATP-
hydrolysis energy. Crystal structures of the ATPase sub-
units from T. thermophilus in nucleotide-free, ATP analog
(AMPPNP)-bound and ADP-bound states have been de-
termined, which revealed the structural change upon the
ATP binding and hydrolysis.

N -acylamino acid racemase catalyzes the racemization
reaction of D- and L- enantiomers of N -acylamino acids,
and is a member of the enolase superfamily. This enzyme
is anticipated to be useful for production of amino acids
in an industrial processes, but its physiological function
is not clear. We crystallized the enzyme from T. ther-
mophilus HB8, and solved its structure by the multiwave-
length anomalous dispersion (MAD) method. The struc-
ture contained a (β/α)8 barrel fold domain.

The crystal structure of the P-protein of the glycine
cleavage system from T. thermophilus HB8 has been de-
termined. This is the first reported crystal structure of
a P-protein, and it reveals that P-proteins do not involve
the α2-type active dimer universally observed in the evolu-
tionarily related pyridoxal 5’-phosphate (PLP)-dependent
enzymes. Instead, novel alphabeta-type dimers associate
to form an α2β2 tetramer, where the α- and β-subunits
are structurally similar and appear to have arisen by gene
duplication and subsequent divergence with a loss of one
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active site. The binding of PLP to the apoenzyme induces
large open-closed conformational changes, with residues
moving up to 13.5 Å. The structure of the complex formed
by the holoenzyme bound to an inhibitor, aminooxy ac-
etate, suggests residues that may be responsible for sub-
strate recognition. The molecular surface around the
lipoamide-binding channel shows conservation of positively
charged residues, which are possibly involved in complex
formation with the H-protein. These results provide in-
sights into the molecular basis of nonketotic hyperglycine-
mia.

4. New functional related proteins (New Func-
tional Proteins Research Team)

An interesting feature of the genomic sequence infor-
mation from many organisms is that from one third to the
half of the predicted open reading frames encode hypo-
thetical proteins of unknown function. Because the three-
dimensional structure of a protein is more conserved than
amino acid sequence during evolution, structural data of a
hypothetical protein can infer its function. About forty
percent of the predicted proteins from T. thermophilus
HB8 are classified as hypothetical proteins. To infer the
function of these hypothetical proteins, we determined the
crystal structures of hypothetical proteins from this bac-
terium.

TT1887 and TT1465 from T. thermophilus HB8 are
conserved hypothetical proteins, and are annotated as pos-
sible lysine decarboxylases in the Pfam database. Here
we report the crystal structures of TT1887 and TT1465
at 1.8 Å and 2.2 Å resolutions, respectively, as determined
by the MAD method. TT1887 is a homotetramer, while
TT1465 is a homohexamer in the crystal and in solution.
The structures of the TT1887 and TT1465 monomers con-
tain single domains with a Rossmann fold, comprising six
α helices and seven β strands, and are quite similar to
each other. The major structural differences exist in the
N terminus of TT1465, where there are two additional α
helices. A comparison of the structures revealed the el-
ements that are responsible for the different oligomeriza-
tion modes. The distributions of the electrostatic potential
on the solvent-accessible surfaces suggested putative active
sites.

The crystal structure of TT1485 reveals that this pro-
tein is a pentamer and each monomer exhibits an antipar-
allel beta-barrel. We searched for the structural homolog
in the PDB with the DALI program. The top five hits
of this search show good structural similarity (topological
similarity) despite weak sequence similarity. The crystal
structure and the remote sequence homologs suggest a co-
factor binding that is useful for predicting the molecular
function of this protein.

The HD domain motif is found in a superfamily of pro-
teins in bacteria, archaea and eukaryotes. A few of these
proteins are known to have metal-dependant phosphohy-
drolase activity, but the function of the other members re-
main to be determined. Here we have characterized an HD
domain-containing protein, TT1383, from T. thermophilus
HB8. This protein has sequence similarity to E. coli dGTP
triphosphohydrolase, however, no dGTP hydrolytic activ-
ity was detected. The hydrolytic activity of the protein
was determined in the presence of more than two kinds of
deoxyribonucleoside triphosphates (dNTPs), which were
hydrolyzed to their respective deoxyribonucleosides and
triphosphates, and was found to be strictly specific for
dNTPs in the following order of relative activity: dCTP
> dGTP > dTTP > dATP. Interestingly, this dNTP

triphosphohydrolase (dNTPase) activity requires the pres-
ence of dATP or dTTP in the dNTP mixture. dADP,
dTDP, dAMP, and dTMP, which themselves were not hy-
drolyzed, were nonetheless able to stimulate the hydrolysis
of dCTP. These results suggest the existence of binding
sites specific for dATP and dTTP as positive modulators,
distinct from the dNTPase catalytic site. This is, to our
knowledge, the first report of a non-specific dNTPase that
is activated by dNTP itself.

To resolve the high-dimensionality of the genetic net-
work inference problem in the S-system model, a prob-
lem decomposition strategy has been proposed. While
this strategy certainly shows promise, it cannot provide
a model readily applicable to the computational simula-
tion of the genetic network when the given time-series data
contain measurement noise. This is a significant limita-
tion of the problem decomposition, given that our analysis
and understanding of the genetic network depend on the
computational simulation. We propose a new method for
inferring S-system models of large-scale genetic networks.
The proposed method is based on the problem decomposi-
tion strategy and a cooperative coevolutionary algorithm.
As the subproblems divided by the problem decomposi-
tion strategy are solved simultaneously using the cooper-
ative coevolutionary algorithm, the proposed method can
be used to infer any S-system model ready for computa-
tional simulation. To verify the effectiveness of the pro-
posed method, we apply it to two artificial genetic network
inference problems. Finally, the proposed method is used
to analyze the actual DNA microarray data.
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雅美,新海ふじ江,堀田佳子,黒石千寿,頼永優,浮田陽子,

伊東紀子, 松永笑子, 藤本弥生, 松本隆, 高尾史野, 中川
紀子, 海老原章郎, 金川真由美, 甲角幸秀, 上利佳弘, 上利
(住口)和子, 飯野均, 柏原愛子, 吉良聡, 松本香代子, 石戸
恵美,柳楽武志,矢内久陽,今川貴仁,有馬登志,木山知美,

揖場朱香, 北村吉章, 筧教代, 中山仁志, 福田佐江, 三木
邦夫, 横山茂之, 倉光成紀: “精製レポート 3”, 高度好熱
菌丸ごと一匹プロジェクト第 3回連携研究会, 播磨, 7–8

月 (2004).

松永笑子,藤本弥生,黒石千寿,頼永優,浮田陽子,伊東紀子,

松本隆, 高尾史野, 真岡伸子, 佐藤伸哉, 井上由美子, 大森
美和, 西田雅美, 新海ふじ江, 満足美穂, 堀田佳子, 中川
紀子, 海老原章郎, 金川真由美, 甲角幸秀, 上利佳弘, 上利
(住口)和子, 飯野均, 柏原愛子, 吉良聡, 松本香代子, 石戸
恵美,柳楽武志,矢内久陽,今川貴仁,有馬登志,木山知美,

揖場朱香, 北村吉章, 筧教代, 中山仁志, 福田佐江, 三木
邦夫, 横山茂之, 倉光成紀: “精製レポート 4”, 高度好熱
菌丸ごと一匹プロジェクト第 3回連携研究会, 播磨, 7–8

月 (2004).

伊東紀子,浮田陽子,黒石千寿,頼永優,松永笑子,藤本弥生,

松本隆, 高尾史野, 真岡伸子, 佐藤伸哉, 井上由美子, 大森
美和, 西田雅美, 新海ふじ江, 満足美穂, 堀田佳子, 中川
紀子, 海老原章郎, 金川真由美, 甲角幸秀, 上利佳弘, 上利
(住口)和子, 飯野均, 柏原愛子, 吉良聡, 松本香代子, 石戸
恵美,柳楽武志,矢内久陽,今川貴仁,有馬登志,木山知美,

揖場朱香, 北村吉章, 筧教代, 中山仁志, 福田佐江, 三木
邦夫, 横山茂之, 倉光成紀: “精製レポート 5”, 高度好熱
菌丸ごと一匹プロジェクト第 3回連携研究会, 播磨, 7–8

月 (2004).

大賀拓史, 葭葉幸子, 中川紀子, 倉光成紀, 増井良治: “nudix

蛋白質 ADP-ribose加水分解酵素の反応機構解析”, 第 77

回日本生化学会大会, 横浜, 10月 (2004).

海老原章郎, 中川紀子, 金川真由美, 甲角幸秀, 佐藤伸哉,

上利佳弘, 真岡伸子, 上利 (住口)和子, 飯野均, 柏原愛子,

井上由美子, 増井良治, 白水美香子, 寺田貴帆, 三木邦夫,

横山茂之, 倉光成紀: “原子レベルでの生物学を目指した
高度好熱菌丸ごと一匹プロジェクトの進捗状況”, 第 77回
日本生化学会大会, 横浜, 10月 (2004).

斉藤由美, 新井亮一, 小西史一, 福崎昭伸, 畠山眞里子, 井手
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香,小長谷明彦,外山光俊,竹本 (堀)千重,増井良治,倉光
成紀, 白水美香子, 横山茂之: “Proteome analysis of ex-

tremely thermophilic bacterium Thermus thermophilus

HB8”, 第 77回日本生化学会大会, 横浜, 10月 (2004).

近藤直幸, 増井良治, 中川紀子, 倉光成紀: “Binding of mul-

tiple dNTPs induces the dNTP triphosphohydrolase ac-

tivity of an oligomeric protein TT1383 from Thermus

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

若松泰介, 大賀拓史, 中川紀子, 増井良治, 倉光成紀: “Bio-

chemical characterization of Thermus thermophilus HB8

Ndx2 protein, a member of Nudix family”, 第 77回日本
生化学会大会, 横浜, 10月 (2004).

水口博之, 宮原郁子, 近江理恵, 松村光義, 広津建, 林秀行:

“Characterization of the putative subgroup IV amino-

transferase from Thermus thermophilus HB8”, 第 77回
日本生化学会大会, 横浜, 10月 (2004).

福井健二, 増井良治, 倉光成紀: “MutS2 possesses an en-

donuclease activity stimulated by mismatch repair pro-

teins MutS and MutL”,第 77回日本生化学会大会, 横浜,

10月 (2004).

近江理恵, 後藤勝, 宮原郁子, 広津建: “Structural study of

metalloprotein histidinol-phosphate phosphatase”,第 77

回日本生化学会大会, 横浜, 10月 (2004).

後藤勝, 近江理恵, 宮原郁子, 広津建: “X-ray structures of

allosteric CTP synthetase reveal ATP, UTP, and glu-

tamine binding sites and a Glu-His-Cys-His-Glu pentad

as a potential catalyst”, 第 77 回日本生化学会大会, 横
浜, 10月 (2004).

西久保喬, 増井良治, 倉光成紀: “Thermus thermophilus

HB8 Ndx3 protein is a diadenosine 5’,5”’-P1,P4-

tetraphosphate(Ap4A) hydrolase that is a member of

Nudix family”, 第 77 回日本生化学会大会, 横浜, 10 月
(2004).

中井忠志, 中川紀子, 真岡伸子, 増井良治, 倉光成紀, 神谷
信夫: “高度好熱菌由来グリシン開裂系PタンパクのX線
解析”,日本結晶学会平成 16年度年会,吹田, 11月 (2004).

中川紀子, 海老原章郎, 金川真由美, 増井良治, 三木邦夫,

横山茂之, 倉光成紀: “高度好熱菌丸ごと一匹プロジェク
トの進捗状況”, 第 5回極限環境微生物学会年会, 東京, 11

月 (2004).

秋山直子, 中川紀子, 増井良治, 倉光成紀: “酸化傷害 DNA

修復酵素における反応触媒残基の解析”, 第 27回日本分
子生物学会年会, 神戸, 12月 (2004).

藤田咲子, 中川紀子, 増井良治, 倉光成紀: “酸化傷害 DNA

修復酵素の基質認識及び APリアーゼ活性に働く残基の
解析”,第 27回日本分子生物学会年会,神戸, 12月 (2004).

若松泰介, 大賀拓史, 中川紀子, 増井良治, 倉光成紀: “Bio-

chemical characterization of Thermus thermophilus HB8

Ndx2 protein, a member of Nudix family”, 第 27回日本
分子生物学会年会, 神戸, 12月 (2004).

山岸大輔, 近藤直幸, 中川紀子, 増井良治, 倉光成紀: “Ther-

mus thermophilus HB8由来Nudix family protein (Ndx7)

の機能解析”, 第 27回日本分子生物学会年会, 神戸, 12月
(2004).

福井健二, 増井良治, 倉光成紀: “MutS2 nuclease activity

is modulated by association with MutS, a mismatch-

recognition protein”, 第 27回日本分子生物学会年会, 神
戸, 12月 (2004).

海老原章郎, 中川紀子, 金川真由美, 甲角幸秀, 佐藤伸哉,

上利佳弘, 真岡伸子, 飯野均, 柏原愛子, 黒石千寿, 増井
良治, 白水美香子, 寺田貴帆, 三木邦夫, 横山茂之, 倉光
成紀: “Progress in the whole cell project of Thermus

thermophilus HB8 toward atomic-resolution biology”,第
27回日本分子生物学会年会, 神戸, 12月 (2004).

岩井孝吉,中川紀子,倉光成紀,増井良治: “高度好熱菌Ndx1

タンパク質の立体構造および反応機構解析”, 第 27回日
本分子生物学会年会, 神戸, 12月 (2004).

西久保喬, 中川紀子, 増井良治, 倉光成紀: “Thermus ther-

mophilus HB8 Ndx3 protein is a diadenosine 5’,5”’-

P1,P4-tetraphosphate(Ap4A) hydrolase that is a mem-

ber of Nudix family”, 第 27回日本分子生物学会年会, 神
戸, 12月 (2004).

矢内久陽: “5-Formyltetrahydrofolate cycloligase-related

protein, TT1367, from Thermus thermophilus HB8”, 理
研シンポジウム「構造生物学 (X)：これからの構造生物
学における新ツール」, 播磨, 1月 (2005).

飯野均, 倉光成紀: “Crystal structure of conserved hypo-

thetical proteins, TT1817 and TT1547, from Thermus

thermophilus HB8”,理研シンポジウム「構造生物学 (X)：
これからの構造生物学における新ツール」, 播磨, 1 月
(2005).

北村吉章: “Crystal structure of the conserved hypotheti-

cal nucleotidyltransferase protein, TT1902, from Ther-

mus thermophilus HB8”, 理研シンポジウム「構造生物学
(X)：これからの構造生物学における新ツール」, 播磨, 1

月 (2005).

上利佳弘: “Crystal structure of the conserved hypothetical

protein TT1570 and probable transcriptional regulator

TT1019 from Thermus thermophilus HB8”, 理研シンポ
ジウム「構造生物学 (X)：これからの構造生物学におけ
る新ツール」, 播磨, 1月 (2005).

佐藤伸哉: “Crystal structure of the conserved hypothetical

protein, TT1634, from Thermus thermophilus HB8”, 理
研シンポジウム「構造生物学 (X)：これからの構造生物
学における新ツール」, 播磨, 1月 (2005).

金川真由美, 倉光成紀: “Crystal structure of the conserved

hypothetical proteins, TT1707 and TT1657, from Ther-

mus thermophilus HB8”, 理研シンポジウム「構造生物学
(X)：これからの構造生物学における新ツール」, 播磨, 1

月 (2005).

柏原愛子, 倉光成紀: “DNA microarray analysis of Ther-

mus thermophilus HB8”, 理研シンポジウム「構造生物学
(X)：これからの構造生物学における新ツール」, 播磨, 1

月 (2005).

海老原章郎, 倉光成紀: “Functional investigation of hypo-

thetical proteins from structural genomics approach”,理
研シンポジウム「構造生物学 (X)：これからの構造生物
学における新ツール」, 播磨, 1月 (2005).

吉良聡, 倉光成紀: “Gene optimization of the 5’ transla-
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tional region for Thermus thermophilus HB8 in vitro ex-

pression”, 理研シンポジウム「構造生物学 (X)：これから
の構造生物学における新ツール」, 播磨, 1月 (2005).

今川貴仁: “Probable flavoprotein TT1382 from Thermus

thermophilus HB8”,理研シンポジウム「構造生物学 (X)：
これからの構造生物学における新ツール」, 播磨, 1 月
(2005).

金川真由美, 中川紀子, 海老原章郎, 甲角幸秀, 佐藤伸哉,

上利佳弘, 真岡伸子, 飯野均, 柏原愛子, 黒石千寿, 三木
邦夫, 横山茂之, 倉光成紀: “Progress report on the

whole-cell project of Thermus thermophilus HB8”, 理
研シンポジウム「構造生物学 (X)：これからの構造生物
学における新ツール」, 播磨, 1月 (2005).

中井忠志, 中川紀子, 真岡伸子, 増井良治, 倉光成紀, 神谷
信夫: “高度好熱菌由来グリシン開裂系 Pタンパクの結晶
構造”, 理研シンポジウム「構造生物学 (X)：これからの
構造生物学における新ツール」, 播磨, 1月 (2005).

物質・エネルギー代謝系蛋白質研究チーム

誌　上　発　表 Publications

（原著論文） ＊印は査読制度がある論文
Iwasaki W., Miyatake H., Ebihara A., and Miki K.: “Crys-

tallization and preliminary X-ray crystallographic stud-

ies of the small form of glucose-inhibited division protein

A from Thermus thermophilus HB8”, Acta Cryst. D 60,

515–517 (2004).＊
Numoto N., Kita A., and Miki K.: “Structure of the C

subunit of V-type ATPase from Thermus thermophilus

at 1.85 Å resolution”, Acta Cryst. D 60, 810–815 (2004).

＊
Taguchi Y., Sugishima M., and Fukuyama K.: “Crystal

structure of a novel zinc-binding ATP sulfurylase from

Thermus thermophilus HB8”, Biochemistry 43, 4111–

4118 (2004).＊
Takeda K., Miyatake H., Park S., Kawamoto M., Kamiya

N., and Miki K.: “Multi-wavelength anomalous diffrac-

tion method for I and Xe atoms using ultra-high-energy

X-rays from SPring-8”, J. Appl. Cryst. 37, 925–933

(2004).＊
Numoto N., Kita A., and Miki K.: “Crystal structure of

the co-chaperonin Cpn10 from Thermus thermophilus

HB8”, Proteins: Struct., Funct., Bioinf. 58, 498–500

(2004).＊
（その他）
大島泰郎, 横山茂之, 田之倉優, 三木邦夫: “特集 進む「タ
ンパク 3000プロジェクト」座談会”, Sci. Technol. J. 14,

10–17 (2005).

口　頭　発　表 Oral Presentations

（国際会議等）
Hisano T., Miyatake H., and Miki K.: “Crystal structure of

dihydroneopterin aldolase from Thermus thermophilus

HB8”, 1st Pacific-Rim Int. Conf. on Protein Science

(PRICPS 2004), (Protein Science Society of Japan and

others), Yokohama, Apr. (2004).

Masui R., Kurokawa K., Nakagawa N., Terada T.,

Shirouzu M., Koyama Y., Tokunaga F., Oshima T.,

Shibata T., Inoue Y., Yasunaga T., Miki K., Yokoyama

S., and Kuramitsu S.: “Whole cell project of Ther-

mus thermophilus HB8 toward atomic-resolution biol-

ogy: predicition of the coding sequences”, 1st Pacific-

Rim Int. Conf. on Protein Science (PRICPS 2004), (Pro-

tein Science Society of Japan and others), Yokohama,

Apr. (2004).

Nakagawa N., Ebihara A., Kousumi Y., Sato S., Agari Y.,

Maoka N., Agari K., Iino H., Kashihara A., Inoue Y.,

Terada T., Shirouzu M., Masui R., Miki K., Yokoyama

S., and Kuramitsu S.: “Whole cell project of Ther-

mus thermophilus HB8 toward atomic-resolution biol-

ogy: protein crystallization and structural determina-

tion”, 1st Pacific-Rim Int. Conf. on Protein Science

(PRICPS 2004), (Protein Science Society of Japan and

others), Yokohama, Apr. (2004).

Ebihara A., Nakagawa N., Kousumi Y., Sato S., Agari Y.,

Maoka N., Agari K., Iino H., Kashihara A., Inoue Y.,

Masui R., Shirouzu M., Terada T., Miki K., Yokoyama

S., and Kuramitsu S.: “Whole cell project of Ther-

mus thermophilus HB8 toward atomic-resolution biol-

ogy: protein expression and purification”, 1st Pacific-

Rim Int. Conf. on Protein Science (PRICPS 2004), (Pro-

tein Science Society of Japan and others), Yokohama,

Apr. (2004).

Miyatake H., Kim S., Motegi I., Matsuzaki H., Kitahara

H., Higuchi A., and Miki K.: “Development of full-

automated macromolecular crystallization: Observation

robot system”, 10th Int. Conf. on the Crystallization of

Biological Macromolecules (ICCBM10), (International

Organization for Biological Crystallization and others),

Beijing, China, June (2004).

Kim S., Miyatake H., Ueno T., Nagao T., and Miki K.:

“Electric charge-separation of the protein for X-ray crys-

tallography using the free-flow isoelectric focusing”, 10th

Int. Conf. on the Crystallization of Biological Macro-

molecules (ICCBM10), (International Organization for

Biological Crystallization and others), Beijing, China,

June (2004).

Iwasaki W., Miyatake H., and Miki K.: “Crystal struc-

ture of the small form of glucose-inhibited division pro-

tein A from Thermus thermophilus HB8”, 6th Conf.

of the Asian Crystallographic Association (AsCA’04),

Hong Kong, China, June (2004).

Kuramitsu S., Ebihara A., Kanagawa M., Kuroishi C.,

Sato S., Agari Y., Iino H., Kashihara A., Kira S.,

Yanai H., Imagawa T., Nakagawa N., Masui R.,

Bessho Y., Hori-Takemoto C., Handa N., Kishishita S.,

Niino-kukimoto M., Kaminishi T., Wang H., Mizohata

E., Shibata R., Kato-Murayama M., Kawazoe M., Arai

R., Toyama M., Kunishima N., Tahirov T., Sekine S.,

Shinkai A., Vassylyev D. G., Murayama K., Terada T.,
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Shirouzu M., Miki K., and Yokoyama S.: “A structural

and functional whole-cell project for the model organ-

ism, Thermus thermophilus HB8”, 3rd Int. Conf. on

Structural Genomics (ICSG 2004), (International Struc-

tural Genomics Organization and others), Washington

DC, USA, Nov. (2004).

Nakagawa N., Ebihara A., Kanagawa M., Kuroishi C.,

Sato S., Agari Y., Maoka N., Iino H., Kashihara A.,

Inoue Y., Terada T., Shirouzu M., Masui R., Miki K.,

Yokoyama S., and Kuramitsu S.: “Systematic prepa-

ration and structural determination of Thermus ther-

mophilus HB8 proteins for structural genomics”, 3rd Int.

Conf. on Structural Genomics (ICSG 2004), (Interna-

tional Structural Genomics Organization and others),

Washington DC, USA, Nov. (2004).

（国内会議）
増井良治, 黒川顕, 中川紀子, 寺田貴帆, 白水美香子, 小山
芳典,徳永史生,大島泰郎,安永照雄,三木邦夫,横山茂之,

倉光成紀: “高度好熱菌 Thermus thermophilus HB8の比
較ゲノム解析”, 高度好熱菌丸ごと一匹プロジェクト第 3

回連携研究会, (理研), 播磨, 7–8月 (2004).

岩崎わかな, 宮武秀行, 三木邦夫: “Thermus thermophilus

HB8由来 Glucose-inhibited division protein A の small

formの結晶構造”, 高度好熱菌丸ごと一匹プロジェクト第
3回連携研究会, 播磨, 7–8月 (2004).

飯野均, 中川紀子, 海老原章郎, 金川真由美, 甲角幸秀, 佐藤
伸哉,上利佳弘,柳楽武志,矢内久陽,今川貴仁,有馬登志,

揖場朱香, 北村吉章, 筧教代, 中山仁志, 真岡伸子, 上利
(住口)和子, 柏原愛子, 井上由美子, 吉良聡, 松本香代子,

大森美和, 石戸恵美, 西田雅美, 新海ふじ江, 堀田佳子,

木山知美, 満足美穂, 黒石千寿, 頼永優, 浮田陽子, 伊東
紀子, 松永笑子, 藤本弥生, 松本隆, 高尾史野, 福田佐江,

三木邦夫, 横山茂之, 倉光成紀: “タンパク質結晶化”, 高
度好熱菌丸ごと一匹プロジェクト第 3回連携研究会, 播
磨, 7–8月 (2004).

真岡伸子, 甲角幸秀, 黒石千寿, 上利 (住口)和子, 柳楽武志,

松本香代子, 木山知美, 柏原愛子, 石戸恵美, 揖場朱香,

松本隆, 中川紀子, 海老原章郎, 金川真由美, 佐藤伸哉,

上利佳弘, 飯野均, 井上由美子, 吉良聡, 大森美和, 西田
雅美, 新海ふじ江, 矢内久陽, 今川貴仁, 堀田佳子, 有馬
登志,満足美穂,北村吉章,筧教代,中山仁志,頼永優,浮田
陽子,伊東紀子,松永笑子,藤本弥生,高尾史野,福田佐江,
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ふじ江, 柳楽武志, 堀田佳子, 有馬登志, 木山知美, 揖場
朱香,満足美穂,筧教代,黒石千寿,頼永優,浮田陽子,伊東
紀子, 松永笑子, 藤本弥生, 松本隆, 高尾史野, 福田佐江,

三木邦夫, 横山茂之, 倉光成紀: “構造機能解析”, 高度好
熱菌丸ごと一匹プロジェクト第 3回連携研究会,播磨, 7–8

月 (2004).

上利佳弘, 吉良聡, 中川紀子, 海老原章郎, 真岡伸子, 井上
由美子, 甲角幸秀, 佐藤伸哉, 飯野均, 柏原愛子, 金川
真由美, 上利 (住口)和子, 柳楽武志, 松本香代子, 大森
美和,石戸恵美,西田雅美,新海ふじ江,満足美穂,筧教代,

矢内久陽, 今川貴仁, 北村吉章, 堀田佳子, 有馬登志, 木山
知美, 揖場朱香, 中山仁志, 黒石千寿, 頼永優, 浮田陽子,

伊東紀子, 松永笑子, 藤本弥生, 松本隆, 高尾史野, 福田
佐江, 三木邦夫, 横山茂之, 倉光成紀: “高度好熱菌 Ther-

mus thermophilus HB8に関する実験情報を管理・共有す
るためのデータベースシステム”, 高度好熱菌丸ごと一匹
プロジェクト第 3回連携研究会, 播磨, 7–8月 (2004).

新海ふじ江, 真岡伸子, 佐藤伸哉, 井上由美子, 大森美和,

西田雅美, 満足美穂, 堀田佳子, 黒石千寿, 頼永優, 浮田
陽子, 伊東紀子, 松永笑子, 藤本弥生, 松本隆, 高尾史野,

中川紀子, 海老原章郎, 金川真由美, 甲角幸秀, 上利佳弘,

上利 (住口)和子, 飯野均, 柏原愛子, 吉良聡, 松本香代子,

石戸恵美, 柳楽武志, 矢内久陽, 今川貴仁, 有馬登志, 木山
知美, 揖場朱香, 北村吉章, 筧教代, 中山仁志, 福田佐江,

三木邦夫, 横山茂之, 倉光成紀: “精製レポート 1”, 高度
好熱菌丸ごと一匹プロジェクト第 3回連携研究会, 播磨,

7–8月 (2004).

大森美和, 西田雅美, 真岡伸子, 佐藤伸哉, 井上由美子, 新海
ふじ江,満足美穂,堀田佳子,黒石千寿,頼永優,浮田陽子,

伊東紀子, 松永笑子, 藤本弥生, 松本隆, 高尾史野, 中川
紀子, 海老原章郎, 金川真由美, 甲角幸秀, 上利佳弘, 上利
(住口)和子, 飯野均, 柏原愛子, 吉良聡, 松本香代子, 石戸
恵美,柳楽武志,矢内久陽,今川貴仁,有馬登志,木山知美,

揖場朱香, 北村吉章, 筧教代, 中山仁志, 福田佐江, 三木
邦夫, 横山茂之, 倉光成紀: “精製レポート 2”, 高度好熱
菌丸ごと一匹プロジェクト第 3回連携研究会, 播磨, 7–8

月 (2004).

井上由美子, 満足美穂, 真岡伸子, 佐藤伸哉, 大森美和, 西田
雅美,新海ふじ江,堀田佳子,黒石千寿,頼永優,浮田陽子,

伊東紀子, 松永笑子, 藤本弥生, 松本隆, 高尾史野, 中川
紀子, 海老原章郎, 金川真由美, 甲角幸秀, 上利佳弘, 上利
(住口)和子, 飯野均, 柏原愛子, 吉良聡, 松本香代子, 石戸
恵美,柳楽武志,矢内久陽,今川貴仁,有馬登志,木山知美,

揖場朱香, 北村吉章, 筧教代, 中山仁志, 福田佐江, 三木
邦夫, 横山茂之, 倉光成紀: “精製レポート 3”, 高度好熱
菌丸ごと一匹プロジェクト第 3回連携研究会, 播磨, 7–8

月 (2004).

松永笑子,藤本弥生,黒石千寿,頼永優,浮田陽子,伊東紀子,

松本隆, 高尾史野, 真岡伸子, 佐藤伸哉, 井上由美子, 大森
美和, 西田雅美, 新海ふじ江, 満足美穂, 堀田佳子, 中川
紀子, 海老原章郎, 金川真由美, 甲角幸秀, 上利佳弘, 上利
(住口)和子, 飯野均, 柏原愛子, 吉良聡, 松本香代子, 石戸
恵美,柳楽武志,矢内久陽,今川貴仁,有馬登志,木山知美,

揖場朱香, 北村吉章, 筧教代, 中山仁志, 福田佐江, 三木
邦夫, 横山茂之, 倉光成紀: “精製レポート 4”, 高度好熱
菌丸ごと一匹プロジェクト第 3回連携研究会, 播磨, 7–8

月 (2004).

伊東紀子,浮田陽子,黒石千寿,頼永優,松永笑子,藤本弥生,

松本隆, 高尾史野, 真岡伸子, 佐藤伸哉, 井上由美子, 大森
美和, 西田雅美, 新海ふじ江, 満足美穂, 堀田佳子, 中川

理研研究年報 1053



紀子, 海老原章郎, 金川真由美, 甲角幸秀, 上利佳弘, 上利
(住口)和子, 飯野均, 柏原愛子, 吉良聡, 松本香代子, 石戸
恵美,柳楽武志,矢内久陽,今川貴仁,有馬登志,木山知美,

揖場朱香, 北村吉章, 筧教代, 中山仁志, 福田佐江, 三木
邦夫, 横山茂之, 倉光成紀: “精製レポート 5”, 高度好熱
菌丸ごと一匹プロジェクト第 3回連携研究会, 播磨, 7–8

月 (2004).

今高寛晃, 三上暁, 舛谷真美子, 横山茂之: “キャップ非依存
性/ 5’-末端依存性翻訳開始のメカニズム”, 日本 RNA学
会年会第 6回 RNAミーティング, (日本 RNA学会), 熊
本, 8月 (2004).

別所義隆, 加藤 (村山) 美幸, 村山和隆, 寺田貴帆, 白水
美香子, 横山茂之: “古細菌 RNA2’ リン酸転移酵素の立
体構造解析”, 日本 RNA学会年会第 6回 RNAミーティ
ング, 熊本, 8月 (2004).

黒川さゆり, 別所義隆, 東島今日子, 白水美香子, 横山茂之,

大浜武: “イントロンのホーミング酵素が切断可能な標的
DNA配列の不合理性”, 日本 RNA学会年会第 6回 RNA

ミーティング, 熊本, 8月 (2004).

脇山素明, 松本知子, 横山茂之: “Drosophila U6 プロモー
ターで発現させた shRNAによる S2細胞での RNAi”, 日
本 RNA学会年会第 6回 RNAミーティング, 熊本, 8月
(2004).

末次 (塙) 京子, 関根俊一, 酒井宏明, 竹本 (堀) 千重, 寺田
貴帆, 雲財悟, Tame J. R., 倉光成紀, 白水美香子, 横山
茂之: “Crystal structure of elongation factor P from

Thermus thermophilus HB8”, 日本 RNA 学会年会第 6

回 RNAミーティング, 熊本, 8月 (2004).

原田洋子, 堀弘幸, 遠藤弥重太, 横山茂之, 平尾一郎: “Gm-

methylaseによってメチル化されるRNAアプタマーの二
次構造解析”, 日本 RNA学会年会第 6回 RNAミーティ
ング, 熊本, 8月 (2004).

堀弘幸,渡辺和則,深井周也,武田裕嗣,岡本裕智,石井亮平,

遠藤弥重太, 横山茂之, 濡木理: “RNAメチル化酵素を構
造と反応機構にもとづいて分類する”, 日本 RNA学会年
会第 6回 RNAミーティング, 熊本, 8月 (2004).

石井亮平, 皆川麻子, 高久洋暁, 高木正道, 梨本正之, 横山
茂之: “Thermotoga maritima 由来 tRNase Z の X 線結
晶構造解析”, 日本 RNA学会年会第 6回 RNAミーティ
ング, 熊本, 8月 (2004).

何発虎,武藤裕,中山亮子,小柴生造,白水美香子,寺田貴帆,

木川隆則, 井上真, 矢吹孝, 青木雅昭, 関英子, 松田貴意,

廣田洋,好田真由美,小林直宏,田仲昭子,長内隆,松尾洋,

荒川貴博, Carninci P., 河合純, 林崎良英, 横山茂之: “ス
プライシング因子 SF4 蛋白質の SURP ドメインの立体
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-

tRNA合成酵素様タンパク質 PylSのX線結晶構造解析”,

日本 RNA 学会年会第 6 回 RNA ミーティング, 熊本, 8

月 (2004).

福永流也, 横山茂之: “ロイシル tRNA合成酵素・tRNALeu

複合体の X線結晶構造解析”, 日本 RNA学会年会第 6回
RNAミーティング, 熊本, 8月 (2004).

嶋勇樹,鈴木勉,寺田貴帆,白水美香子,横山茂之,渡辺公綱:

“高度好熱菌 tRNAに特異に存在する修飾塩基 s2Tの生
合成機構”, 日本 RNA学会年会第 6回 RNAミーティン
グ, 熊本, 8月 (2004).

横山茂之: “構造プロテオミクス研究”, 第 4回薬学会創薬ビ
ジョンシンポジウム, (日本薬学会), 東京, 9月 (2004).

横山茂之: “構造プロテオミクス研究”, 羊土社創立 25周年
記念特別セミナー「バイオサイエンス研究と技術革新の
ブレークスルー&さらなる展望」, 東京, 9月 (2004).

横山三紀, 木村智子, 加来寛明, 井上みお, 海津陽子, 脇山
素明, 白水美香子, 横山茂之, 堅田利明, 平林義雄, 高津
聖志, 柳下正樹: “CD38-糖脂質相互作用を介した B細胞
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

using YFP-fusion proteins”, 第 77回日本生化学会大会,

横浜, 10月 (2004).

津金沢恵子, 新井亮一, 別所義隆, 衛藤夕夏, 寺田貴帆, 白水
美香子,横山茂之: “Comprehensive analyses of unknown-

function proteins/domains: analysis of protein-DNA in-

teraction”,第 77回日本生化学会大会,横浜, 10月 (2004).

寺澤ゆみこ, 吉川征子, 新井亮一, 坂本恵香, 衛藤夕夏, 榎本
りま, 伊東夏織, 松本英子, 井上みお, 斉藤由美, 寺田
貴帆, 白水美香子, 横山茂之: “Comprehensive analyses

of unknown-function proteins/domains: identification of

binding proteins by yeast two-hybrid screening”, 第 77

回日本生化学会大会, 横浜, 10月 (2004).

西本まどか, 新井亮一, 外山光俊, 寺田貴帆, 倉光成紀,

白水美香子, 横山茂之: “Conserved hypothetical protein

TT1642 of Thermus thermophilus HB8 binds to glu-

tamine synthetase and cystathionine beta-lyase”, 第 77

回日本生化学会大会, 横浜, 10月 (2004).

海老原章郎, 中川紀子, 金川真由美, 甲角幸秀, 佐藤伸哉,

上利佳弘, 真岡伸子, 上利 (住口)和子, 飯野均, 柏原愛子,

井上由美子, 増井良治, 白水美香子, 寺田貴帆, 三木邦夫,

横山茂之, 倉光成紀: “原子レベルでの生物学を目指した
高度好熱菌丸ごと一匹プロジェクトの進捗状況”, 第 77回
日本生化学会大会, 横浜, 10月 (2004).

斉藤由美, 新井亮一, 小西史一, 福崎昭伸, 畠山眞里子, 井手
香,小長谷明彦,外山光俊,竹本 (堀)千重,増井良治,倉光
成紀, 白水美香子, 横山茂之: “Proteome analysis of ex-

tremely thermophilic bacterium Thermus thermophilus

HB8”, 第 77回日本生化学会大会, 横浜, 10月 (2004).

伊東夏織, 新井亮一, 脇山素明, 松本英子, 坂本恵香, 衛藤
夕夏, 大槻真紀子, 井上みお, 林崎良英, 宮岸真, 多比良
和誠, 白水美香子, 横山茂之: “RNA interference analysis

of mammalian Fis1, involved in mitochondrial fission”,
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第 77回日本生化学会大会, 横浜, 10月 (2004).

西村光広, 吉田卓也, 白水美香子, 寺田貴帆, 倉光成紀, 横山
茂之, 大久保忠恭, 小林祐次: “Solution structure of ribo-

somal protein L16”, 第 77回日本生化学会大会, 横浜, 10

月 (2004).

柴田理恵, 別所義隆, 関根俊一, 村山和隆, 酒井宏明, 川添
将仁, 竹本 (堀) 千重, 白水美香子, 倉光成紀, 横山茂之:

“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
会シンポジウム「高圧極限環境と生物科学最前線」, (日本
高圧力学会), 滋賀県草津, 10月 (2004).

福崎智数, 前田秀明, 横山茂之, 木吉司: “高磁界 NMRマグ
ネット用超伝導接続の開発”, 2004年度秋季低温工学・超
電導学会, 八戸, 11月 (2004).

河合利恵, 木本路子, 三井雅雄, 横山茂之, 平尾一郎: “Base-

pair expanded transcription による RNA の部位特異的
蛍光標識”, 第 31 回核酸化学シンポジウム, 東京, 11 月
(2004).

胡桃坂仁志, 杵渕隆, 香川亘, 横山茂之: “DNA複製・修復”,

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).

木川隆則, Guentert P.,前田秀明,小柴生造,小林直宏,横山
茂之: “NMR解析”, 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).

別所義隆, 武藤裕, 横山茂之: “RNA のプロセシングと修
飾”, 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).

国島直樹, 村山和隆, 横山茂之: “X 線結晶構造解析”, 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).

横山茂之: “「網羅的解析プログラムの成果について」中間
報告”, 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).

白水美香子, 斉藤講平, 横山茂之: “シグナル伝達系”, 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).

横山茂之: “解析ターゲット”,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).

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
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).

松本武久, 佐藤万仁, 横山茂之: “重症急性呼吸器症候群
（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),

豊中, 11月 (2004).

新海暁男, Padmanabhan B., 横山茂之: “転写”, 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).

関根俊一, 堀-竹本千重, 横山茂之: “翻訳”, 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).

秦旭榮, 林文晶, 白水美香子, 寺田貴帆, 木川隆則, 井上真,

矢吹孝, 青木雅昭, 関英子, 松田貴意, 廣田洋, 田仲昭子,

関原明, 篠崎一雄, 横山茂之: “Solution structure of a

beta-grasp fold like domain At3g63000 from Arabidopsis

thaliana”, 第 43回 NMR討論会, (日本核磁気共鳴学会),

東京, 11月 (2004).

高橋雅人, 堀内崇, 菊地淳, 横山茂之, 前田秀明:

“500MHzNMR用 4ケルビン極低温プローブの開発”, 第
43 回 NMR 討論会, (日本核磁気共鳴学会), 東京, 11 月
(2004).

堀内崇, 高橋雅人, 菊地淳, 横山茂之, 前田秀明: “930MHz

極低温プローブモデルの Q値に及ぼすサンプル誘電特性
の効果”, 第 43 回 NMR 討論会, (日本核磁気共鳴学会),

東京, 11月 (2004).

長島敏雄, 林文晶, 白水美香子, 寺田貴帆, 木川隆則, 井上
真, 矢吹孝, 青木雅昭, 松田貴意, 関英子, 廣田洋, 好田
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樋口雄一郎, 阿部孝政, 大貫裕之, 濱田季之, 片山由貴子, 趙
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構造解析”, 第 43回NMR討論会, (日本核磁気共鳴学会),

東京, 11月 (2004).

濱田季之, 淺沼三和子, 植木龍也, 林文晶, 小林直宏, 横山
茂之, 道端齋, 廣田洋: “ホヤ由来バナディウム結合タン
パク質 Vanabin2の構造とバナジウムとの相互作用に関
する研究”, 第 43回NMR討論会, (日本核磁気共鳴学会),
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timation of the relative abundance of mRNAs for PDK

isozymes in Xenopus oocytes and somatic tissues by a

novel BLAST score-based method”, 第 27回日本分子生
物学会年会, 神戸, 12月 (2004).

何発虎,武藤裕,濱名宏章,白水美香子,寺田貴帆,木川隆則,
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寺澤ゆみこ, Tokmakov A. A., 白水美香子, 横山茂之:

“Presence of multiple transcripts of pyruvate dehydroge-

nase kinase gene in the maternal RNA pool of Xenopus

oocytes”, 第 27 回日本分子生物学会年会, 神戸, 12 月
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海老原章郎, 中川紀子, 金川真由美, 甲角幸秀, 佐藤伸哉,

上利佳弘, 真岡伸子, 飯野均, 柏原愛子, 黒石千寿, 増井
良治, 白水美香子, 寺田貴帆, 三木邦夫, 横山茂之, 倉光
成紀: “Progress in the whole cell project of Thermus

thermophilus HB8 toward atomic-resolution biology”,第
27回日本分子生物学会年会, 神戸, 12月 (2004).

板倉宏治,本橋理恵,坂本健作,押澤正,鈴木孝昌,山口芳樹,

加藤晃一, 横山茂之: “アンバー・サプレッション法によ
るタンパク質の部位特異的標識”, 第 27回日本分子生物
学会年会, 神戸, 12月 (2004).

趙晨華,斉藤講平,小柴生造,鈴木咲良,武藤裕,井上真,矢吹
孝, 青木雅昭, 鞆康子, 関英子, 寺田貴帆, 白水美香子,

田仲昭子, 林崎良英, 木川隆則, 横山茂之: “Solution

NMR structure of a novel ubiquitin-like protein, mouse

UBL3”,第 27回日本分子生物学会年会,神戸, 12月 (2004).

鈴木咲良,武藤裕,畠中秀樹, Tame J. R., 井上真,木川隆則,

石塚芳子, 寺田貴帆, 白水美香子, 林崎良英, 横山茂之:

“Solution structure of the PCI domain”, 第 27 回日本
分子生物学会年会, 神戸, 12月 (2004).

宮本和英,武藤裕,栃尾尚哉,小柴生造,井上真,矢吹孝,青木
雅昭, 鞆康子, 関英子, 寺田貴帆, 白水美香子, 田仲昭子,

林崎良英,木川隆則,横山茂之: “Solution structure of the

RING-H2 finger domain of mouse Deltex protein 2”, 第
27回日本分子生物学会年会, 神戸, 12月 (2004).

稲留香奈子, 武藤裕, 白水美香子, 寺田貴帆, 木川隆則, 井上
真, 横山茂之: “Solution structure of the RNA recogni-

tion motif(RRM) of a putative tumor suppressor LUCA-

15/RNA binding motif protein 5 (RBM 5)”, 第 27回日
本分子生物学会年会, 神戸, 12月 (2004).

李華, 斉藤講平, 小柴生造, 井上真, 矢吹孝, 青木雅昭, 鞆
康子,関英子,寺田貴帆,白水美香子,田仲昭子,林崎良英,

木川隆則,横山茂之: “Solution structure of the tudor do-

main from murine Myst1 protein”, 第 27 回日本分子生
物学会年会, 神戸, 12月 (2004).

永田崇, 武藤裕, 白水美香子, 寺田貴帆, 井上真, 木川隆則,

林崎良英, 横山茂之: “Structural analysis of mouse

poly(A)-specific ribonuclease”, 第 27 回日本分子生物学
会年会, 神戸, 12月 (2004).

斉藤講平,小柴生造,井上真,青木雅昭,鞆康子,矢吹孝,松田
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脇山素明, 海津陽子, 横山茂之: “Drosophila S2 細胞ライ
セートを用いた転写・翻訳共役無細胞タンパク質合成”,

第 27回日本分子生物学会年会, 神戸, 12月 (2004).

葛西卓磨, 木川隆則, 林崎良英, 横山茂之: “BolAタンパク
質の立体構造とそれに基づく機能部位の予測”, 第 27回
日本分子生物学会年会, 神戸, 12月 (2004).
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