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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。本研究室では、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。主として、「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している。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。さらに、タンパク 3000 プロジェクトの

一環として、結晶化ロボットの運用や、構造解析のためのソフトウェアの開発も行っている。 

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

ータの好熱菌蛋白質への適応と、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ている。 

 
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、新海、Kumarevel*1、関根*2、田中*3、高橋 *3、仲

村*3、坂本*3、塚崎*4） 

RNAポリメラ－ゼ（RNAP）は、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RNAP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 kDa）である。細菌由来のRNAP

は、α2ββωの 5 つのサブユニットからなるコア酵素と、コ
ア酵素に転写開始因子σが結合したホロ酵素の二つの形態
で細胞内に存在している。RNAPは、ホロ酵素となることに

よって初めて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。通常、1 つの生物に複数種

類のσ因子が存在し、σ因子によって認識するプロモーター
が異なる。さらに、転写は、転写因子と呼ばれるタンパク

質により調節されている場合がある。我々は、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

由来のRNAP、及び、転写因子の結晶構造解析及び機能解析

を行っている。 

今年度は、高度好熱菌 Thermus thermophilus σ様因子
-RNAP コア酵素複合体、及び、T. thermophilus 由来の転
写因子の 1つである、cAMP レセプタータンパク質のＸ線結

晶構造解析を試みた。何れのタンパク質も構造解析可能な

結晶を得ることはできなかった。 

さらに、以下に記す転写因子様機能未知タンパク質のＸ

線結晶構造解析を行った。 

T. thermophilus TTHA0807 は、立体構造から判断して、
転写因子プリンリプレッサーのホモログであると思われ

る。本タンパク質が DNA に結合するためには、何らかのリ

ガンドが結合する可能性がある。 

大腸菌JW0801 のフォールドは、Mn2+依存性転写抑制因子

に類似しているので、Mn2+／Fe2+ 依存性の転写因子、或い

は、ジフテリアトキシン制御因子のホモログであると思わ

れる。                                              
*1 特任研究員、*2 客員研究員、*3 協力技術員、*4 研修生 
 

2. 細胞骨格の動態を制御するタンパク質の構造と機能 

(横山、嶋田、丹羽*1) 

細胞運動、細胞分裂、エンドサイトーシス等の生命現象

には、アクチン等の細胞骨格タンパク質の動態が重要な役

割を果たしている。これらの生命現象は、生体膜の変形等

のダイナミックな現象を伴うことも多い。アクチン細胞骨

格の制御には、Rho ファミリーの GTP 結合タンパク質が重

要な役割を果たしており、その下流には、多数のタンパク

質の関与する情報伝達経路が存在する。しかし、これらの

タンパク質の機能発現メカニズムには不明な点が多い。 

 本年度は、Rho ファミリーの GTP 結合タンパク質である

Cdc42 の下流のエフェクター分子である、FBP17 と CIP4 の

EFC ドメインの構造解析を行った。EFC ドメインは、生体

膜変形モジュールとして知られている。構造解析の結果、

EFC ドメインは、湾曲した弓形の構造を取っており、結晶

中でフィラメントを形成していた。このことから、EFC ド

メインはカーブの内側で生体膜と結合し、生体膜に巻き付

くようにフィラメント化することで、生体膜をチューブ化

するというメカニズムが示唆された。 

 近年、細胞骨格の動態は遺伝子の転写にも関与すること

が示唆されており、真核生物には、アクチンを構成要素と

して含むクロマチン再編成因子複合体が存在する。このう

ちの 1 つである、高等真核生物のBAF複合体中のサブユニ

ットに含まれるARIDドメインの構造解析を行い、2 つの異

なる結晶系について構造を得て、DNAとの結合様式に関し

て考察した。                                     

*1 協力研究員 
 
3. 構造ゲノム科学 
(横山、新海、内藤、Kumarevel*1、Lobov*2、Rehse*2、
岡崎*3、粂井*3、稲垣*3、高橋*3、坂本*3、Benammar*4) 
微生物由来各種タンパク質のＸ線結晶構造解析を行っ

た。代表的な物を以下に記す。 

ガラクトキナーゼ（GalK）は、グルコース代謝系に入る

最初の反応を触媒する酵素で、ATP を消費してガラクトー

ス 1-リン酸を生成する。Pyrococcus horikoshii GalK のア
ポ体、及び、P. horikoshii GalK-ガラクトース-ATP アナ
ログ複合体のＸ線結晶構造を解析した結果、両者ともに、

不活性型である“開いた構造”をしていた。これは、本酵

素が、室温では不活性であり、高温で活性を有するという

活性測定結果と一致している。他の生物種由来の GalK と
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の構造比較により、活性化のための構造変化には、GalK

においてよく保存されている４つのグリシン残基(Gly7, 

73, 142, 146)が重要であることが示唆された。 

Thermus thermophilus TTHA1431 は、フラビン等のイソ
アロキサジン環を有する分子と結合するタンパク質で、結

晶構造は 12 量体を形成している。TTHA1431 と各種金属イ

オンとの共結晶化を行い、構造を解析した結果、3 量体の

中心に金属イオンが結合することが明らかとなった。さら

に、Na+, K+, Mn2+は結合し得るが、Cs+は結合できないこと、

これらの金属の中ではK+と最も強く相互作用することが示

唆された。 

P. horikoshii由来の機能未知タンパク質、PH0223 は、
溶液中及び結晶中において 6量体を形成していた。Ｘ線結

晶構造を 2.24Åの分解能で解析したが、本構造から機能を

推定することは困難であった。                  
*1
 特任研究員、*2 協力研究員、*3 協力技術員、*4 客員

研究員 

 

4．高圧 NMR 法による広い構造空間における蛋白質ダイナ
ミクスの研究 (赤坂*1、北原*2、鎌足*3、前野*4、秦*4、河

野*4、横山) 

蛋白質の構造揺らぎ、すなわち準安定状態や変性状態へ

の構造転移は、蛋白質の機能発現や異常構造転移にどのよ

うに関係するのか。高圧NMR法は、圧力下で安定に準安定

構造を捕捉しNMR構造解析を可能にする革新的方法であり、

これまでに多くの蛋白質について準安定構造を発見した。

「蛋白質の機能デザイン」の観点から、ユビキチンフォー

ルド（UBL）を持つホモログ蛋白質及びドメインを対象に

配列、構造、安定性、ダイナミクスの総合的な研究をスタ

ートさせた。これまでの我々の高圧NMR研究から、翻訳後

修飾し蛋白質分解に関わるユビキチンには２つの天然状

態があることが分かっている。NOEによる距離測定とJカッ

プリングによる主鎖二面角情報をもとに、30 気圧と 3000

気圧下で立体構造解析に成功した。さらに、同じくUBLで

細胞周期に関わるNEDD8 は、ユビキチンと同様にE1-E2-E3

との相互作用システムを保存している。特筆すべきは、高

圧NMR研究により、ユビキチンとNEDDについて共通に保存

された中間体が存在することが明らかになった。また「蛋

白質凝集」の観点では、SS結合を除いたニワトリリゾチー

ムについて、アミロイドプロトフィブリル形成とモノマー

への圧力解離過程を圧力ジャンプNMRにより研究した。こ

れまでの研究により、モノマー、オリゴマー、プロトフィ

ブリルは可逆的な化学平衡状態にあることが証明され、そ

の活性化体積などの熱力学量の算出を行なった。    
*1 客員主幹、*2 学術振興会特別研究員、*3 客員研究員、
*4 研修生 

 

5. 好熱菌由来蛋白質の安定性と構造相関パラメータの確

立 (油谷、澤野*1、田中*2、新海、横山) 

先端タンパク質結晶学研究グループにて既に構造解析

が終了しているP. horikoshii由来及び、T. thermophilus
由来タンパク質について、示差走査熱量計（DSC）を用い

て、酸性、中性、アルカリ性での安定性の熱力学的パラメ

ータを系統的に求め、構造との相関を確立する研究を進め

ている。その中で、今年度の特記すべき結果は、これまで

に報告されている結果よりも 30 ℃高い 150 ℃近くまで安

定な蛋白質の発見とその安定化の原因を明らかにできた

ことである。その蛋白質はCutA1 蛋白質である。pH 7 での

変性温度はT. thermophilus由来のものは 113 ℃であった
が、P. horikoshii由来のものは 149 ℃であった。この 2
者の立体構造と大腸菌由来のものの構造を比較すること

によって、150 ℃近くまで立体構造を維持できる主な要因

は、分子表面に広く分布しているイオン結合ネットワーク

であることが判明した。これらの異常に高い安定性を有す

る蛋白質の発見とその安定化機構は蛋白質工学並びにバ

イオテクノロジーの分野での貢献が期待される。              
*1 協力研究員、*2 協力技術員 

 

6. 封入体不溶化蛋白質の特性と可溶化法の検索 

(油谷、澤野*1、横山) 

これまで、T. thermophilusの封入体形成蛋白質の中か
ら分子量、等電点、SH基の含量が種々異なるものを 10 種

選んで、可溶化とリフォールディングを試みた。フォール

ディングの有無はDSC測定による過剰熱容量によって判断

した。その結果、次のことが明らかになった。①封入体の

中にはintactかほぼintactな状態で取り込まれている場

合がある。この場合は、1M Argの溶液かGuHClを加えた溶

液(1M Arg + 1M GuHCl, または 1M Arg + 2M GuHCl)で溶出

し、溶出溶液でゲル濾過により会合体を除去し、得られた

蛋白質は変性、リフォールディングの処理を行わずに、通

常の手法で精製する。溶出溶液は可能な限りmildな条件で

行う。②封入体中にintactな成分が少ないか、全く含まれ

ていない場合、抽出成分を 5M GuHCl中でゲル濾過を行い、

異常な会合体成分を取り除く。5M GuHCl中でモノマーのも

のに関して、透析か希釈によってリフォールディングさせ

る。リフォールディングの回収率の悪いものに関しては、

一旦、1M Arg溶液で透析し、硫安塩析で濃縮し、それを集

めて、再度 5M GuHCl変性させ、希釈または透析でリフォー

ルディングさせる。③SH基を含まない分子量の小さい蛋白

質の場合でもリフォールディングに成功しない場合があ

る。                                              
*1 協力研究員 

 

7. 結晶化ロボットの運用（横山、内藤、新海、岡崎*1、粂

井*1、田中*1、仲村*1、佐々木*2、安達*2、川村*2、前田*2、

森*2、守屋*2、吉村*2） 

 オイルバッチ法で結晶化を行うロボット、TERA（TERAⅢ）

の、4 ℃での運用を開始した。さらに、ハンギングドロッ

プ法で結晶化を行うクリスタルファインダーの試運転を

行った。                             
*1 協力技術員、*2 客員研究員 

 

8. 結晶構造解析に用いる新しいソフトウェアの開発（横

山、Hess*1） 

タンパク質結晶のＸ線回折データを処理し、構造のモデ

ルを構築するための新しいソフトウェアの開発を行って

いる。初心者から上級者まで、使用者各人の能力や必要性

に対応できるものを目指している。今年度は、ソフトウェ

アの設計図となる仕様書の作成を行い、統合開発環境の探

索を開始した。                    
*1 協力技術員 
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1. Structural and functional studies of biological 
macromolecules involved in transcription and translation 
 DNA-dependent RNA polymerase (RNAP) is a key enzyme 
in transcription.  In some cases, transcription is regulated by 
protein called transcription factor.  Bacterial RNAP exists as 
core, which is composed of α2ββω subunits, and holo (core + σ 
factor) enzymes.  Only the holoenzyme can recognize and bind 
promoter.  Several kinds of σ factors have been found in a cell, 
and the promoter sequence recognized by RNAP is depend on 
the σ factor.  In order to shed light on mechanism of the 
transcription, we have tried to determine the crystal structure of 
Thermus thermophilus RNAP core-σE like factor, and a 
transcription factor, T. thermophilus cAMP receptor protein.  
We obtained several crystals, but have not yet determined their 
structures.   
  We have determined two transcription factor–like proteins, T. 
thermophilus TTHA0807 and E. coli JW0801, and discussed 
their possibility of transcription factors. 
 
2. Structural and functional studies of proteins involved in 
the regulation of cytoskeletal dynamics 

Cytoskeletal proteins, such as actin, play an important role in 
cell migration, cell division, and endocytosis. These processes 
are often accompanied by membrane deformation. Rho family 
GTPases and their downstream effectors play an important role 
in the regulation of actin cytoskeleton.  
  We solved the structures of the EFC domains of FBP17 and 
CIP4, which are downstream effectors of Cdc42, a Rho family 
member. The EFC domain is known as a membrane 
deformation module. The structure of the EFC domain revealed 
a gently-curved helical bundle dimer, which is joined end to end 
into a filament in the crystals. According to the structure, we 
proposed a mechanistic model, in which the EFC filament 
winds around the tubular membrane with the concave surfaces 
facing the tubular membrane to drive membrane tubulation.  
  Recently, it has been shown that cytoskeletal dynamics 
control gene expression. Interestingly, there are chromatin 
remodeling complexes, such as a BAF complex, that contain 
actin as a subunit. We solved the structures of the AT-rich 
interaction domain of the BAF complex in two different 
crystalline forms and obtained insights into the mechanism of 
DNA recognition.  
 
3. Structural genomics 
 We determined the crystal structures of various kinds of 
bacterial proteins. 

Galactokinase (GalK) is catalyzes the ATP-dependent 
phosphorylation of α-D-galactose to α-D-galactose-1-phosphate.  
We determined crystal structures of Pyrococcus horikoshii GalK 
and the GalK-galactose-ATP analog complex, and found that 
they revealed the inactive open structure.  This result is 
consistent with that the enzyme is inactive at low temperature. 
Four glycine residures, G7, 73, 142, 146, were suggested to be 
involved in the conformational change for activation of the 
enzyme.   
 Thermus thermophilus TTHA1431 protein binds 
isoalloxazine ring, and it forms dodecamer in the crystal.  We 
determined the crystal structures of the protein complexed with 
various metal ions, and found that metal ion bound at the center 
of the trimer.  These structures also suggest that the protein 
binds Na+, K+, and Mn2+, but not Cs+, and the most tightly binds 
to K+ among these ions. 

The crystal structure of PH0223 from P. horikoshii was 
solved to 2.24 Å.  The function of this 190 aa long protein is 
unknown but it does form a hexameric struction in both the 
asymmetric unit and in solution.  The residues conserved over 
bacterial species appear to be involved in stabilizing the 
interactions of both the dimers and the trimer of dimers.  
Although there is some structural relationship to lipases it is too 
tenuous to make any functional prediction. 

 
4. Conformational Fluctuations studied by 
Variable-Pressure NMR 

Pressure is a fundamental variable for defining 
conformational equlibria and reaction rates in proteins. We 
study conformational fluctuations of proteins using variable 
pressure NMR. We found evolutionally conserved intermediates 
between homolog proteins, ubiquitin and NEDD8. Our interests 
are also focused on the mechanism of amyloid fibril formation 
in proteins. The disulfide-deficient variant of hen lysozyme 
spontaneously forms protofibrils rich in β-structure under an 
appropriate solution condition. Pressure-jump NMR to 2 kbar 
was used to monitor the time-dependent dissociaiton process of 
the protofibril into monomeric species. The dissociated 
monomers reassociated into protofibril upon decreasing the 
pressure, showing the full reversibility of the 
pressure-dissociation of the protofibril.  

 
5. Mechanism of stabilization of protein from thermophilic 
bacteria 

In order to elucidate the stabilization mechanism of proteins 
related to the conformational changes, we have examined the 
relationships between thermal stabilities of proteins and their 
X-ray crystal structures using a series of proteins from P. 
horikoshii and T. thermophilus, which were solved at Advanced 
Protein Crystallography Research Group.  We found that the 
CutA1 protein from P. horikoshii has an unusually high stability 
with the denaturation temperature of nearly 150 oC, which 
exceeds the highest record determined by a differential scanning 
calorimeter by about 30 oC.  Its stabilization seemed to be 
caused by the network of ion pairs which are mainly located on 
the surface of the protein. 
 
6. Characterization of inclusion body 

We picked up 10 kinds of inclusion body proteins from T. 
thermophilus, which are different form each other in molecular  
weights, isoionic points, and content of SH groups, to examine 
the solubilization and the possibility of refolding from inclusion 
body.  In these studies we found that some of them are 
involved in the intact or nearly intact states in inclusion body.  
Therefore, these proteins can be solubilized by1 M Arg or/ and 
1 M GuHCl solution that do not occur protein unfolding.  

 
7. Application of the automatic crystallization robot 
  We have started to use a TERA (TERA III) at 4 oC.  We 
made a trial run of CrystalFinder. 
 
8. Development a new software for X-ray chrystallography 

We are developing a new software to build a protein crystal 
structure using the low diffraction data, which adapts to the 
users level of experience.  In this year, we defined the 
specification sheet, and started to look for the Integrated 
Development Environment. 
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Takemoto C., Wang H., Murayama K., Ushikoshi R., Sekine S., 

Terada T., Shirouzu M., and Yokoyama S. : "Crystal structure 
of elongation facor G-2 from {¥it T. thermophilus} HB8", 
EMBO Conference on Protein Synthesis and Translational 
Control , Heidelberg , Germany ,  Sept. (2005).   

 
Kawazoe M., Hori C., Kaminishi T., Sekine S., Shirouzu M., and 

Yokoyama S. : "Crystal structure of GMPPNP-bound Era from 
{¥it Thermus thermophilus} HB8", EMBO Conference on 
Protein Synthesis and Translational Control , Heidelberg , 
Germany ,  Sept. (2005).   

 
Kaminishi T., Sakai H., Takemoto C., Nomura M., Terada T., 

Nakagawa N., Maoka N., Kuramitsu S., Shirouzu M., and 
Yokoyama S. : "Crystal structures of PrmA suggest a role for 
its most conserved region in methylating ribosomal protein 
L11", EMBO Conference on Protein Synthesis and 
Translational Control , Heidelberg , Germany ,  Sept. (2005).   

 
Masutani M., Sonenberg N., Yokoyama S., and Imataka H. : 

"Reconstitution of human eukaryotic translation initiation 
factor (eIF) 3 ", EMBO Conference on Protein Synthesis and 
Translational Control , Heidelberg , Germany ,  Sept. (2005).   

 
Kitahara R., Yokoyama S., Sakata E., Kasuya T., Yamaguchi Y., 

Kato K., Tanaka K., and Akasaka K. : "Studying 
conformational fluctuations of ubiquitin-like proteins by the 
variable pressure NMR: Ubiquitin and NEDD8", Trends in 
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High Pressure Protein Sciences (THPPS 2005) , Montpellier , 
France ,  Sept. (2005).   

 
Zhang H., Hayashi F., Shirouzu M., Terada T., Kigawa T., Inoue 

M., Yabuki T., Aoki M., Matsuda T., Seki E., Hirota H., 
Yoshida M., Tanaka A., Sugano S., and Yokoyama S. : 
"Human structure proteomics: Solution structure of the RGS 
domain of regulator of G-protein signaling 5 (RGS 5)", 44th 
Annual Meeting of Japanese NMR Society and The 1st 
Asia-Pacific NMR Symposium , Yokohama , Nov. (2005).   

 
Kobayashi N., Koshiba S., Guentert P., Sugano S., Kigawa T., 

and Yokoyama S. : "KUJIRA, a package of integrated 
modules for systematic and interactive analysis of NMR data: 
Application to quick and accurate structure analysis in 
combination with CYANA calculations", 44th Annual 
Meeting of Japanese NMR Society and The 1st Asia-Pacific 
NMR Symposium , Yokohama , Nov. (2005).   

 
Li H., Inoue M., Yabuki T., Aoki M., Seki E., Matsuda T., 

Nunokawa E., Motoda Y., Kobayashi A., Terada T., Shirouzu 
M., Koshiba S., Lin Y., Guntert P., Suzuki H., Hayashizaki Y., 
Kigawa T., and Yokoyama S. : "Mouse structure proteomics: 
Solution structure of the mouse enhancer of rudimentary 
protein reveals a novel fold", 44th Annual Meeting of 
Japanese NMR Society and The 1st Asia-Pacific NMR 
Symposium , Yokohama , Nov. (2005).   

 
Kamatari Y., Yokoyama S., Tachibana H., and Akasaka K. : 

"Pressure-jump NMR study of dissociation and association of 
amyloid protofibrils", 44th Annual Meeting of Japanese NMR 
Society and The 1st Asia-Pacific NMR Symposium , 
Yokohama , Nov. (2005).   

 
Nagashima T., Hayashi F., Shirouzu M., Terada T., Kigawa T., 

Inoue M., Yabuki T., Aoki M., Matsuda T., Seki E., Hirota H., 
Yoshida M., Tanaka A., Hayashizaki Y., and Yokoyama S. : 
"Solution structure of nuclear move domain of nuclear 
distribution gene C homolog", 44th Annual Meeting of 
Japanese NMR Society and The 1st Asia-Pacific NMR 
Symposium , Yokohama , Nov. (2005).   

 
Qin X., Hayashi F., Shirouzu M., Terada T., Kigawa T., Inoue M., 

Yabuki T., Aoki M., Seki E., Matsuda T., Hirota H., Yoshida 
M., Tanaka A., and Yokoyama S. : "Solution structure of the 
LIM domain of human CLP-36 protein", 44th Annual Meeting 
of Japanese NMR Society and The 1st Asia-Pacific NMR 
Symposium , Yokohama , Nov. (2005).   

 
Tochio N., Koshiba S., Inoue M., Hayashizaki Y., Kigawa T., 

and Yokoyama S. : "Solution structure of the mouse TRP14 
protein homologous to the human TRP14 protein", 44th 
Annual Meeting of Japanese NMR Society and The 1st 
Asia-Pacific NMR Symposium , Yokohama , Nov. (2005).   

 
Inoue K., Nagashima T., Hayashi F., Shirouzu M., Terada T., 

Kigawa T., Inoue M., Yabuki T., Aoki M., Matsuda T., Seki E., 
Hirota H., Yoshida M., Tanaka A., Ohara O., and Yokoyama 
S. : "Solution structure of the two CUT domain of SATB2", 
44th Annual Meeting of Japanese NMR Society and The 1st 
Asia-Pacific NMR Symposium , Yokohama , Nov. (2005).   

 
Katayama Y., Hayashi F., Inoue M., Kigawa T., Yokoyama S., 

and Hirota H. : "Solution structure of two human Myb-like 
DNA-binding domain repeats", 44th Annual Meeting of 
Japanese NMR Society and The 1st Asia-Pacific NMR 
Symposium , Yokohama , Nov. (2005).   

 
Itou Y., Hamada T., Abe T., Hayashi F., Guentert P., Inoue M., 

Kigawa T., Terada T., Shirouzu M., Yoshida M., Tanaka A., 
Sugano S., Yokoyama S., and Hirota H. : "Structual and 

functional analyses of the antifreeze-like domain of human 
sialic acid synthase", 44th Annual Meeting of Japanese NMR 
Society and The 1st Asia-Pacific NMR Symposium , 
Yokohama , Nov. (2005).   

 
Hatta R., Hayashi F., Nagashima K., Kurosaki C., Qin X., 

Yoshida M., Shirouzu M., Terada T., Kigawa T., Inoue M., 
Yabuki T., Aoki M., Matsuda T., Seki E., Hirota H., Tanaka 
A., Ohara O., and Yokoyama S. : "Structural and functional 
analysis of immunoglobulin like domains", 44th Annual 
Meeting of Japanese NMR Society and The 1st Asia-Pacific 
NMR Symposium , Yokohama , Nov. (2005).   

 
Endo H., Hayashi F., Yoshida M., Shirouzu M., Terada T., 

Kigawa T., Inoue M., Yabuki T., Aoki M., Matsuda T., Seki E., 
Hirota H., Tanaka A., Hayashizaki Y., and Yokoyama S. : 
"Structural and functional analysis of MSP domains", 44th 
Annual Meeting of Japanese NMR Society and The 1st 
Asia-Pacific NMR Symposium , Yokohama , Nov. (2005).   

 
Yokoyama S. : "Structural proteomics of thermophiles and higher 

eukaryotes", 5th ``TICPS" International Conference of Protein 
Science (2005) , Beijing , China ,  Nov. (2005).   

 
Sato T., Matsuo Y., and Yokoyama S. : "Development of a 

method for predicting biological functions of compounds 
using support vector machine", 16th International Conference 
on Genome Informatics (GIW 2005) , Yokohama , Dec. 
(2005).   

 
Fukunaga R. and Yokoyama S. : "Aminoacylation complex 

structure of the archaeal leucyl-tRNA 
synthetase-tRNA${^{Leu}}$ complex", 21st tRNA 
Workshop , Bangalore , India ,  Dec. (2005).   

 
Ogasahara K., Lee J. S., Ma J., Nishio K., Ishida M., Yamagata 

Y., Tsukihara T., and Yutani K. : "Conformational changes in 
the tryptophan synthase from a hyperthermophile due to 
$¥alpha_{2}$$¥beta_{2}$ complex formation: Crystal 
structure of the complex", International Chemical Congress of 
Pacific Basin Societies (PACIFICHEM 2005) , Honolulu , 
USA ,  Dec. (2005).   

 
Iimura S., Ogasahara K., Noda Y., Segawa S., and Yutani K. : 

"Kinetic stabilization of pyrrolidone carboxyl peptidase from a 
hyperthermophile", International Chemical Congress of 
Pacific Basin Societies (PACIFICHEM 2005) , Honolulu , 
USA ,  Dec. (2005).   

 
Saito K., Kiso Y., Yokoyama S., and Hirota H. : "Screening of 

peptides binding to target proteins with capillary 
electrophoresis-mass spectrometry (CE-MS)", International 
Chemical Congress of Pacific Basin Societies (PACIFICHEM 
2005) , Honolulu , USA ,  Dec. (2005).   

 
Kodama K., Fukuzawa S., Nakayama H., Kigawa T., Sakamoto 

K., Yabuki T., Matsuda N., Shirouzu M., Takio K., Yokoyama 
S., and Tachibana K. : "Site-specific functionalization of 
proteins with palladium-catalyst", International Chemical 
Congress of Pacific Basin Societies (PACIFICHEM 2005) , 
Honolulu , USA ,  Dec. (2005).   

 
Hirao I. and Yokoyama S. : "Site-specific incorporation of 

functional components into RNA by T7 transcription using 
unnatural base pairs", International Chemical Congress of 
Pacific Basin Societies (PACIFICHEM 2005) , Honolulu , 
USA ,  Dec. (2005).   

 
Katayama Y., Hayashi F., Kubo S., Yoshitani N., Sato K., Inoue 

M., Yabuki T., Aoki M., Seki E., Matsuda T., Yoshida M., 
Shirouzu M., Terada T., Arakawa T., Carninci P., Kawai J., 
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Hayashizaki Y., Osanai T., Tanaka A., Yokoyama S., and 
Hirota H. : "Solution structure and functional analysis of a 
general transcription factor 2I domain in mouse TFII-I 
protein", International Chemical Congress of Pacific Basin 
Societies (PACIFICHEM 2005) , Honolulu , USA ,  Dec. 
(2005).   

 
Yokoyama S. : "Cell free protein expression in structural 

proteomics", Keystone Symposia on Structural Genomics , 
Keystone , USA ,  Jan. (2006).   

 
Nakamura Y., Nakano K., Umehara T., Adachi E., Hayashizaki 

Y., Padmanabhan B., and Yokoyama S. : "Structural basis of 
oncoprotein gankyrin in complex with S6 ATPase", Keystone 
Symposia on Structural Genomics , Keystone , USA ,  Jan. 
(2006).   

 
Simorellis A. K., Kitahara R., Yokoyama S., Flynn P., Akasaka 

K., and Koide S. : "Variable pressure NMR study on multiple 
conformational states of outer surface protein A from {¥it 
Borrelia burgdorgeri}", Biophysical Society 50th Annual 
Meeting , Salt Lake City , USA ,  Feb. (2006).   

 
 
(国内会議)  
淺沼 三和子, 濱田 季之, 植木 龍也, 横山 茂之, 道端 斉, 
廣田 洋: "ESI-MSを用いたVanabin2のS-S結合様式の同定
", 第53回質量分析総合討論会 , (日本質量分析学会), さ
いたま , 5月 (2005).   

 
福沢 世傑, 柴崎 巌, 原田 綾子, 廣田 洋, 横山 茂之, 伏谷 
伸宏, 橘 和夫: "細胞毒性アルカロイド、リテラジンBの
作用機序に関する研究", 第8回マリンバイオテクノロジ
ー学会大会（マリンバイオ熊本2005） , 熊本 , 5月 (2005).   

 
横山 茂之: "「タンパク質の網羅的構造・機能解析」：理研
プロテオミクス研究推進本部（RSGI）の活動 ", 東京大
学ファーマコビジネス・イノベーション教室（PBI）特別
セミナー , 東京 , 5月 (2005).   

 
横山 茂之: "タンパク質の網羅的構造・機能解析：理研プロ
テオミクス研究推進本部（RSGI）の活動", 東京大学医科
学研究所学友会セミナー , 東京 , 5月 (2005).   

 
新井 亮一, 新野 睦子, 杤尾 広子, 森田 鋭, 加茂 友美, 赤
坂 領吾, 衛藤 夕夏, 林崎 良英, 木川 隆則, 寺田 貴帆, 
白水 美香子, 横山 茂之: "Enhancer of rudimentary 
homologue (ERH) のＸ線結晶構造解析", 第5回日本蛋白
質科学会年会 , 福岡 , 6月 (2005).   

 
黒谷 篤之, 外山 光俊, 新屋 直子, 上野 美恵子, 藤倉 由
紀子, 矢吹 孝, 白水 美香子, 木川 隆則, 横山 茂之: "タ
ンパク質構造解析における構造ドメイン予測の高効率化

の検討", 第5回日本蛋白質科学会年会 , 福岡 , 6月 
(2005).   

 
大西 哲, 富澤 忠, 小柴 生造, 井上 真, 木川 隆則, 横山 
茂之: "構造ゲノム科学で見つかった第二のクラスの異型
ホメオドメイン", 第5回日本蛋白質科学会年会 , 福岡 , 
6月 (2005).   

 
村山 和隆, 川添 将仁, 白水 美香子, 横山 茂之: "大腸菌由
来リボヌクレアーゼインヒビターBarstarの結晶構造解析
", 第5回日本蛋白質科学会年会 , 福岡 , 6月 (2005).   

 
斉藤 講平, 小柴 生造, 栃尾 尚哉, 井上 真, 白水 美香子, 
小原 収, 長瀬 隆弘, 林崎 良英, 田仲 昭子, 木川 隆則, 

横山 茂之: "哺乳類CAP-Glyドメインの網羅的立体構造決
定の試み", 第5回日本蛋白質科学会年会 , 福岡 , 6月 
(2005).   

 
横山 茂之: 第36回今堀フォーラム , 東京 , 6月 (2005).   
 
深井 周也, 富田 耕造, 石谷 隆一郎, 上田 卓也, 竹内 野
乃, Vassylyev D. G., 濡木 理: "CCA付加酵素による鋳型
非依存性RNA重合反応の構造基盤", 第5回日本蛋白質科
学会年会 , 福岡 , 6--7月 (2005).   

 
澤野 雅英, 黒石 千寿, 横山 茂之, 油谷 克英: "DSCを用い
た封入体蛋白質の実態の解明とfold型として可溶化する
手法の確立", 第5回日本蛋白質科学会年会 , 福岡 , 6--7
月 (2005).   

 
鎌足 雄司, 横山 茂之, 橘 秀樹, 赤坂 一之: "アミロイドプ
ロトフィラメントの解離・会合を圧力により制御する：

高圧NMRを用いた研究", 第5回日本蛋白質科学会年会 , 
福岡 , 6--7月 (2005).   

 
竹内 誠, 水口 峰之, 油谷 克英, 森 佳洋, 篠田 裕之, 河野 
敬一: "リフォールディング初期中間体の立体構造", 第5
回日本蛋白質科学会年会 , 福岡 , 6--7月 (2005).   

 
高阪 諒子, 武田 理絵, 森 幸恵, 石井 亮平, 横山 茂之, 今
野 美智子: "高度好熱菌由来メチオニルtRNA合成酵素の
メチオニンの親和性に対するTyr225の効果", 第5回日本
蛋白質科学会年会 , (日本蛋白質科学会), 福岡 , 6--7月 
(2005).   

 
西尾 和也, 小笠原 京子, 森本 幸生, 月原 富武, 油谷 克
英: "大腸菌トリプトファン合成酵素$¥beta_{2}$サブユニ
ットの安定化に果たす補酵素PLPの構造と物性からみた
役割", 第5回日本蛋白質科学会年会 , 福岡 , 6--7月 
(2005).   

 
飯村 哲史, 小笠原 京子, 野田 康夫, 瀬川 新一, 油谷 克
英: "超好熱菌由来のpyrrolidone carboxyl peptidaseの速度
論的安定化のメカニズム", 第5回日本蛋白質科学会年会 , 
福岡 , 6--7月 (2005).   

 
横山 茂之: "RIKEN Structural Genomics/Proteomics Initiative 

(RSGI)", 日本ヒトプロテオーム機構第3回大会 , 横浜 , 
8月 (2005).   

 
柳沢 達男, 石井 亮平, 福永 流也, 小林 隆嗣, 横山 茂之: 

"21番目のアミノアシル-tRNA 合成酵素：ピロリジル
-tRNA 合成酵素と非天然型アミノ酸複合体の結晶構造解
析", 日本RNA学会年会第7回RNAミーティング , 弘前 , 
8月 (2005).   

 
上西 達也, 酒井 宏明, 堀 千重, 寺田 貴帆, 中川 紀子, 真
岡 伸子, 倉光 成紀, 白水 美香子, 横山 茂之: "PrmAの
結晶構造から示唆されるリボソームタンパク質L11のメ
チル化反応における協調的かつ合理的な進行性", 日本
RNA学会年会第7回RNAミーティング , 弘前 , 8月 
(2005).   

 
脇山 素明, 海津 陽子, 横山 茂之: "RNAiを誘導できる無細
胞タンパク質合成系", 日本RNA学会年会第7回RNAミー
ティング , 弘前 , 8月 (2005).   

 
後藤 桜子, 伊藤 拓宏, 石井 亮平, 福永 流也, 関根 俊一, 
白水 美香子, Se W., 横山 茂之: "tRNAm${^{1}}$G37メ
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チル基転移酵素の結晶化", 日本RNA学会年会第7回RNA
ミーティング , 弘前 , 8月 (2005).   

 
石井 亮平, 皆川 麻子, 高久 洋暁, 高木 正道, 梨本 正之, 
横山 茂之: "{¥it Thermotoga maritima}由来tRNase ZのX線
結晶構造解析", 日本RNA学会年会第7回RNAミーティン
グ , 弘前 , 8月 (2005).   

 
舛谷 真美子, Sonenberg N., 横山 茂之, 今高 寛晃: "ヒト翻
訳開始因子eIF3の再構成", 日本RNA学会年会第7回RNA
ミーティング , 弘前 , 8月 (2005).   

 
小林 隆嗣, 柳沢 達男, 樋野 展正, 松元 明子, 坂本 健作, 
横山 茂之: "ピロリジルtRNA合成酵素・
tRNA${^{Pyl}}$ペアを用いた動物細胞における遺伝暗号
の拡張", 日本RNA学会年会第7回RNAミーティング , 弘
前 , 8月 (2005).   

 
福永 流也, 横山 茂之: "ロイシル tRNA 合成酵素の構造、
機能解析", 日本RNA学会年会第7回RNAミーティング , 
弘前 , 8月 (2005).   

 
柴田 理恵, 別所 義隆, 新海 暁男, 西本 まどか, 房富 絵
美子, 寺田 貴帆, 白水 美香子, 横山 茂之: "古細菌型転
写終結因子NusAの構造・機能解析", 日本RNA学会年会第
7回RNAミーティング , 弘前 , 8月 (2005).   

 
別所 義隆, 柴田 理恵, 村山 和隆, 関根 俊一, 東島 今日
子, 堀 千重, 白水 美香子, 倉光 成紀, 横山 茂之: "好熱
菌tmRNA-tRNAドメインの結晶構造解析", 日本RNA学会
年会第7回RNAミーティング , 弘前 , 8月 (2005).   

 
鴫 直樹, 坂口 裕理子, 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に耐熱性を付与
する修飾塩基s}${^{2}}$Tの生合成機構", 日本RNA学会
年会第7回RNAミーティング , 弘前 , 8月 (2005).   

 
佐々木 浩, 服部 素之, 仙石 徹, 宇都宮 幸子, 黒石 千寿, 
福永 流也, 柳沢 達男, 白水 美香子, 関根 俊一, 横山 
茂之: "超好熱古細菌 {¥it Pyrococcus horikoshii} 由来フェ
ニルアラニルtRNA合成酵素$¥beta$サブユニットのX線結
晶構造解析", 日本RNA学会年会第7回RNAミーティン
グ , 弘前 , 8月 (2005).   

 
坂本 健作, 林 明子, 樋野 展正, 伊良波 史枝, 小林 隆嗣, 
横山 茂之: "動物細胞におけるサプレッサーtRNAの誘導
的発現と非天然型アミノ酸のタンパク質への人為的な導

入", 日本RNA学会年会第7回RNAミーティング , 弘前 , 
8月 (2005).   

 
澤野 雅英, 竹平 美千代, 黒石 千寿, 横山 茂之, 油谷 克
英: "DSCを用いた封入体蛋白質のfolding状態の解析：
intact folding蛋白質の存在とその精製", 理研シンポジウ
ム「高度好熱菌丸ごと一匹プロジェクト」第4回連携研究
会 , 播磨 , 8月 (2005).   

 
中川 紀子, 柏原 愛子, 中井 恵美, 吉良 聡, 井手 香, 長嶋 
剛史, 小西 史一, 畠山 眞里子, 小長谷 明彦, 横山 茂之, 
倉光 成紀: "{¥it Thermus thermophilus} HB8 の遺伝子破
壊株作製，および，トランスクリプトーム解析", 理研シ
ンポジウム「高度好熱菌丸ごと一匹プロジェクト」第4回
連携研究会 , 播磨 , 8月 (2005).   

 
大賀 拓史, 大橋 由明, 中川 紀子, 増井 良治, 曽我 朋義, 

冨田 勝, 横山 茂之, 倉光 成紀: "高度好熱菌のメタボロ
ーム解析", 理研シンポジウム「高度好熱菌丸ごと一匹プ
ロジェクト」第4回連携研究会 , 播磨 , 8月 (2005).   

 
岸下 誠一郎, 村山 和隆, 寺田 貴帆, 白水 美香子, 倉光 
成紀, 横山 茂之: "Crystal structures of the conserved 
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