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首都大学東京600MHz NMRコンソール一式

超純水製造装置一式
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5．研究成果の概要

　本研究ではin-cell NMRという新しい磁気共鳴の測定法を用いて，生きた細胞の内で様々な蛋白質の立体構造を決定するため
の最先端技術の開発を行いました．研究の成果としては，①生きた真核細胞の中の蛋白質の立体構造解析に世界で初めて成功
したこと，②細胞の中の環境が蛋白質の立体構造に影響を与えている事例を明らかにしたこと，③これらの先端解析を可能にす
る新しい実験手法を開発したこと，などがあげられます．本研究の結果，蛋白質が実際に働いている細胞の中にいる状態で，立体
構造やダイナミクス，相互作用の詳細な「その場」解析が可能になってきました．今後の創薬科学や先端医療への波及的効果も大
いに期待されます．
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先端研究助成基金助成金（最先端・次世代研究開発支援プログラム） 

研究成果報告書 
本様式の内容は一般に公表されます 

 

 

 

研究成果の概要 

（和文）： 

本研究では in-cell NMR という新しい磁気共鳴の測定法を用いて，生きた細胞の内で様々な蛋

白質の立体構造を決定するための最先端技術の開発を行った．研究の成果としては，①生きた

真核細胞の中の蛋白質の立体構造解析に世界で初めて成功したこと，②細胞の中の環境が蛋

白質の立体構造に影響を与えている事例を明らかにしたこと，③これらの先端解析を可能にする

新しい実験手法を開発したこと，などがあげられる．本研究の結果，蛋白質が実際に働いている

細胞の中にいる状態で，立体構造やダイナミクス，相互作用の詳細な「その場」解析が可能に

なってきた．今後の創薬科学や先端医療への波及的効果も大いに期待される． 

 

（英文）： 

This research project focused on the development of the in-cell NMR technique as a 

robust tool for the direct observation of protein behaviours in living cells. The achievements 

of this project contain: (1) the successful determination of the world’s first protein 3D 

structure in living eukaryotic cells, (2) the detailed investigation of the effects of the 

intracellular environment on the folding process of proteins, and (3) the newly developed 

various experimental methods which enabled these advanced in-cell NMR analyses. This 

research project opened new avenues for the in situ observation of 3D structures, dynamics 
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and interactions of various proteins, and how they change in response to biological events in 

living environments. The outcome of this research can have spillover effects on drug 

discovery and state-of-the-art medical technologies. 

 

1． 執行金額     140,400,000 円 

    （うち、直接経費 108,000,000 円、 間接経費 32,400,000 円） 

 

2． 研究実施期間   平成２３年２月１０日～平成 26 年 3 月 31 日 

 

3． 研究目的 

「分子クラウディング」と呼ばれる複合的な効果は，蛋白質の立体構造や動的変化（ダイナミク

ス）に対して顕著な影響を与えると考えられている．したがって，閉鎖系での平衡状態の観察を主

とする試験管内の実験のみでは，細胞中の蛋白質の構造・機能相関の正確な記述は不可能と考

えられる．近年，生細胞中の蛋白質の動態を詳細に解析する手法として注目されている in-cell 

NMR は，細胞内での蛋白質の真の挙動を立体構造の観点から解析できる唯一の手法である． 

本研究では，多種多様な生体分子（特に蛋白質）に適用可能な汎用的な in-cell NMR 技術開

発を目的とした．ここで確立した技術を元に，様々な蛋白質への多角的，網羅的解析につなげる

ことで，多くの革新的な知見が得られることを期待した． 

補助事業期間内には，特に(1)蛋白質のフレキシブルな領域について細胞内での立体構造解

析を行う方法，(2)内在的に立体構造を取らない蛋白質（IDP）の細胞内構造解析法，(3)分子クラ

ウディングによる蛋白質の安定性への影響の定量化手法，(4)蛋白質・蛋白質相互作用，および

蛋白質・基質相互作用，の解析および技術開発を行った． 

 

4． 研究計画・方法 

(1)蛋白質のフレキシブルな領域について細胞内での立体構造解析を行う方法については，①

NMR 測定法および構造解析手法に in-cell NMR に最適化した改良を施すことにより，高分解能

な立体構造手法を確立した後，②実在の細胞内蛋白質の立体構造解析を進め，③蛋白質の立

体構造に対する分子クラウディングの効果の考察を行うこととした． 

(2)内在的に立体構造を取らない蛋白質（IDP）の細胞内構造解析法については，①IDP の立

体構造解析を可能にする技術開発を進めた後，②IDP の構造・活性相関の理解を試みた． 

(3)分子クラウディングによる蛋白質の安定性への影響の定量化手法については，①15N 核の

緩和パラメータの測定等による細胞内蛋白質の動的性質の解析法の研究を行った後，②実在の

細胞内蛋白質のダイナミクス解析を進め，③細胞内環境が蛋白質のフォールディング安定性に

及ぼす影響の考察を行った． 

(4)蛋白質・蛋白質相互作用，および蛋白質・基質相互作用の解析法については，①in-cell 

NMR を用いた NMR シグナルの帰属法の高度化を行った後，②蛋白質間相互作用や蛋白質・基
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質相互作用の解析手法の充実を図り，その後③さまざまな生命現象への応用研究への展開を試

みた．  

 

5． 研究成果・波及効果 

上記の(1)～(4)の研究項目のうち，(1)蛋白質のフレキシブルな領域について細胞内での立体

構造解析を行う方法については，「大腸菌内蛋白質」→「大腸菌内のより生理的条件に近い濃度

の蛋白質」→「真核細胞内蛋白質」→「ヒト培養細胞内蛋白質」の順に立体構造解析手法の高度

化を行った（図 1）．まず，①迅速な NMR 測定法，新しいデータ処理法，ベイズ推定を用いた立体

構造解析法などの要素技術の開発を行うことによって，大腸菌中の連鎖球菌 protein G B1 ドメイ

ン（GB1）の構造解析に成功した（細胞内蛋白質の構造解析としては世界で 2 番目の例）．この結

果，従来よりも 1 ケタ低い濃度の試料についても高分解能の立体構造を算出することに成功した．

また，②昆虫培養細胞 sf9 を用いた in-cell NMR の系について NMR 測定技術・立体構造解析技

術の開発を行った．この研究においては，世界初の真核細胞中の蛋白質主鎖シグナルの帰属を

sf9 の系で成功し[Hamatsu, et al. J. Am. Chem. Soc. 135, 1688-1691 (2013)]，さらに世界初と

なる真核細胞内蛋白質の立体構造決定に挑戦した．これまで開発してきた要素技術を結集した

結果，まだ精密化が必要ではあるが，sf9 内の GB1 蛋白質の詳細な立体構造の算出に成功した．

図 1．本研究で行った，細胞内蛋白質の立体構造解析法の概要と成果．様々な要素技術の開発と改良を行う

ことによって，研究開始時には大腸菌内の非常に高濃度に存在する蛋白質でのみ可能であった立体構造解

析が，~100 M 程度の濃度の真核細胞内蛋白質においても可能になった． 
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ヒト培養細胞の系では，③常磁性 NMR による構造情報取得のための DOTA 骨格を持つ新規ラ

ンタノイド結合分子プローブの合成を行った．このプローブを用いることで，細胞内の還元的な環

境下で常磁性効果による長距離の立体構造情報の取得が可能になり，これまで不可能だった細

胞内濃度の低い蛋白質の立体構造解析に道を開いた．④細胞内蛋白質のプロテオミクス的解析

については，通算 74 種の蛋白質について，良好な in-cell NMR スペクトルを与える試料の探索を

行った．結果として，74 種のうち約 43%の蛋白質について 15N 標識最少培地での充分な蛋白質

発現が確認された．これらの発現が良好な蛋白質のうち，約 41%の蛋白質である程度の 1H-15N

相関クロスピークの観測に成功し，約 22%は異種核 3D NMR の測定が可能であり，約 13%の蛋

白質については良好な 3D NOESY が観測可能であった．このデータは M9 最少培地で良好な発

現を示した低分子量蛋白質のうち約 1 割は，大腸菌の系で詳細な解析を行うことができることを

示唆している．現在までに，私たちは 2 種の蛋白質の大腸菌細胞内立体構造を決定しているが，

現在追加でさらに 2 種について 3D NOESY の解析と立体構造計算を行っている． 

(2)内在的に立体構造を取らない蛋白質（IDP）の細胞内構造解析法については，ヒト Rad52C

末端領域，酵母 Mre11C 末端領域，ヒト Ras やショウジョウバエ drkN SH3 ドメイン（試験管内で

フォールド状態と変性状態の平衡）等を用いて in-cell NMR 解析を行った．特に，drkN SH3 ドメイ

ンについては，クラウディング剤存在下および生細胞中で解析を行い細胞内環境が構造の平衡

に与える影響を詳細に分析した結果，分子クラウディング環境が drkN の平衡を変性状態にシフト

させている可能性が示唆された（図 2）． 

(3)分子クラウディングによる蛋白質の安定性への影響の定量化手法については，①大腸菌細

胞における2種の蛋白質のダイナミクスについて，15N緩和解析という手法を用いて詳細に解析を

行った．また②この 2 種の蛋白質について大腸菌細胞中で 15N-DEST（dark-state exchange 

saturation transfer）実験を行った結果，これらの蛋白質が細胞内の巨大構造体と非選択的に相

互作用していることが示唆された．この相互作用が蛋白質の構造不安定化に寄与している可能

性があり，注目される．さらに Sf9 の系および HeLa 細胞の系を用いて，真核細胞内蛋白質の蛋

白質主鎖のダイナミクス解析にも挑戦した． 

(4)蛋白質・蛋白質相互作用，および蛋白質・基質相互作用の解析法については，真核細胞を

図 2．ショウジョウバエの drk 蛋白質 N 末端の SH3 ドメインは，試験管内では中性付近で fold 型と unfold 型

が約 1:1 で存在する大変興味深い蛋白質である．In-cell NMR 研究により，大腸菌細胞内およびヒト培養細胞

HeLa.S3 では大きく unfold 型に平衡が偏っていることが示唆されました．全ての蛋白質がこのように大きな細

胞内環境の影響を受けるとは考えにくいが，蛋白質表面のフレキシブルな部分や，ドメインが数珠つなぎに

なっているマルチドメイン蛋白質のドメイン間の相対位置，天然変性蛋白質の局所構造等は，細胞内環境の

影響を受けやすいと考えられる． 
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用いた in-cell NMR 研究に注目し，①培養昆虫細胞やヒト培養細胞を用いた系における，NMR シ

グナルの解析法の改良を試みた．その上で，②がん遺伝子産物 Ras および相互作用因子の

RGL-RBD 等を用い，電気穿孔法と膜透過ペプチドの 2 種の蛋白質導入による蛋白質間相互作

用解析の系の確立を行った（図 4）． 

 

研究目的が達成されることによってライフ･イノベーションの推進に与える影響，及び，関連研究

分野の進展や国民生活における課題解決などの波及効果としては以下のことが考えられる． 

まず，本研究の成果によって，～100 M程度の細胞内濃度を有する蛋白質について細胞内で

の立体構造を決定するための道筋がついた．IDP やマルチドメイン蛋白質のみならず，球状蛋白

質のフレキシブルな領域は，細胞内環境によって試験管内とは異なる立体構造をとる可能性があ

る．In-cell NMR によって細胞内蛋白質の立体構造が明らかになれば，「より真実の姿に近い」細

胞内立体構造を用いた薬剤設計が可能になると推察される（図 5 左）．また，in-cell NMR によっ

て，従来の解析に比べて高分解能という付加価値が付いた薬剤のスクリーニングも可能になる

（図 5 右）．従来の立体構造をもとにした薬剤開発の際には，薬剤のデザイン・合成とその後の試

験管内解析終了後は，細胞試料や個体を用いた試験を行う．しかし，これらの試験は時間がかか

り，かつ細胞内での薬剤と標的蛋白質の直接結合を確認するのが難しいという問題があった．

In-cell NMR を用いたスクリーニングでは，薬剤の膜透過性と標的蛋白質上のデザインされた部

位への結合を，細胞内で簡便に解析できる可能性があるため，従来法よりも効率の良い薬剤探

索が可能になると考えられる．事実，本研究終了後，英国バーミンガム大・がん科学のグループと

図 3．大腸菌内 TTHA1718 のダイナミクス解析．
15N 緩和解析（パネル左）から細胞内蛋白質は単に細胞内の

粘性の影響を受けるのみならず，試験管内とか本質的に異なった挙動をとることが判明．
15N-DEST 解析（パ

ネル中）より細胞内の巨大構造体との非選択的な相互作用（パネル右）が示唆された．この相互作用が蛋白

質の構造不安定化に寄与している可能性がある． 

図 4．ヒト培養細胞に安定同位体試料を導入する方法としては，膜透過ペプチドを用いる方法，膜破壊毒素を

用いる方法，および電気穿孔法がある．膜透過ペプチドを用いる方法と電気穿孔法を併用し，蛋白質 A，B 間

の相互作用を in-cell NMR で測定する際の実験方法を模式的に示した． 



様式２１ 

 6

キナーゼの阻害剤スクリーニングに関する共同研究を開始している．このように先端医療や創薬

科学などの医療産業分野にも大きな波及的効果が期待される． 

さらにもう少し先の将来には，本研究によって確立された技術が，モデル動物や実際の患者に

おける薬物動態の精度の高い計測を行うための基盤技術等に転用されることが考えられる．更に，

遺伝子導入や蛋白質導入による治療法の開発や，実際の治療経過観察における標的分子の挙

動を，試験管内よりははるかに生体内に近い環境で詳細に計測できるようになる可能性もある． 

 

図 5．本研究の成果は，創薬科学や先端医療に対する波及的効果が期待される．この図では，細胞内立体構

造に基づいた薬剤設計の可能性（左）と，in-cell NMR を用いた，薬剤の膜透過性と標的蛋白質上のデザイン

された部位への結合を，細胞内で簡便に解析できるスクリーニング法（右）を模式的に示した． 
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長 Protein kinase C の構造決定の試み」，34 回日本分子生物学会年会，横浜，H23 年 12
月 14 日，主催：日本分子生物学会 

54. 伊藤 隆，「細胞構造生物学：in-cell NMR を用いたアプローチ」，第 14 回 生命化学研究会

～In-Cell Interactions を調べる・動かす・組み上げる，白浜，H23 年 12 月 2 日，主催：生命

化学研究会* 

55. Masaki Mishima, Teppei Kanaba, Ayaho Kobayashi, Yutaka Ito & Suzuka Mikami, 
"Weak and transient interaction underlying the transcriptional corepressor 
SHARP/SMRT complex", ISNMR 2011, The international symposium on nuclear 
magnetic resonance 2011，（第 50 回 NMR 討論会），横浜，H23 年 11 月 17 日，主催：日

本核磁気共鳴学会 

56. Jumpei Hamatsu, Takahiro Shirai, Daniel Nietlispach, Teppei Ikeya, ,Massaki Mishima, 
Masahiro Shirakawa, & Yutaka Ito, "Structural and dynamic studies of proteins in living 
cells by in-cell NMR spectroscopy", ISNMR 2011, The international symposium on 
nuclear magnetic resonance 2011，（第 50 回 NMR 討論会），横浜，H23 年 11 月 16-18
日，主催：日本核磁気共鳴学会* 

57. Saori Hosoya, Tomomi Hanashima, Junpei Hamatsu, Teppei Ikeya, Masaki Mishima, 
Peter Güntert, Masahiro Shirakawa & Yutaka Ito, "Structure determination of the protein 
G B1 domain in living cells by in-cell NMR spectroscopy", ISNMR 2011, The 
international symposium on nuclear magnetic resonance 2011，（第50回NMR討論会），

横浜，H23 年 11 月 16-18 日，主催：日本核磁気共鳴学会* 

58. Kaori Onishi, Jumpei Hamatsu, Dambarudhar S. S. Hembram, Takahiro Haremaki, 
Teppei Ikeya, Masaki Mishima, Masahiro Shirakawa, & Yutaka Ito, "Heteronuclear 
multidimensional NMR spectroscopy of proteins in human cultured cells", ISNMR 2011, 
The international symposium on nuclear magnetic resonance 2011，（第 50 回 NMR 討論

会），横浜，H23 年 11 月 16-18 日，主催：日本核磁気共鳴学会* 

59. Teppei Kanaba, Tomoyuki Mori, Ryoko Maesaki, Yutaka Ito, Toshio Hakoshima & 
Masaki Mishima, "Autoinhibition and activation of end-binding 1 revealed by NMR", 
ISNMR 2011, The international symposium on nuclear magnetic resonance 2011，（第

50 回 NMR 討論会），横浜，H23 年 11 月 16-18 日，主催：日本核磁気共鳴学会 

60. Katsutaka Akiyoshi, Kensuke Miyazaki, Teppei Kanaba, Ryoko Maesaki, Yutaka Ito & 
Masaki Mishima, "An attempt to obtain the structural insight of the multidomain protein 
PKC by solution NMR", ISNMR 2011, The international symposium on nuclear 
magnetic resonance 2011，（第 50 回 NMR 討論会），横浜，H23 年 11 月 16-18 日，主催：

日本核磁気共鳴学会 

61. Ayaho Kobayashi, Suzuka Mikami, Teppei Kanaba, Yutaka Ito & Masaki Mishima, 
"Structural and dynamical studies of transcriptional corepressor SHARP/SMRT 
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complex", ISNMR 2011, The international symposium on nuclear magnetic resonance 
2011，（第 50 回 NMR 討論会），横浜，H23 年 11 月 16-18 日，主催：日本核磁気共鳴学会

62. Kouhei Sakaki, Katsutaka Akiyoshi, Yutaka Ito & Masaki Mishima, "Structural study of 
ternary complex formation of IRF4 using NMR", ISNMR 2011, The international 
symposium on nuclear magnetic resonance 2011，（第 50 回 NMR 討論会），横浜，H23
年 11 月 16-18 日，主催：日本核磁気共鳴学会 

63. Kunimichi Saeki, Ryoko Maesaki, Yutaka Ito, Toshio Hakoshima & Masaki Mishima, 
"Structural studies of tubulin tyrosine ligase 1", ISNMR 2011, The international 
symposium on nuclear magnetic resonance 2011，（第 50 回 NMR 討論会），横浜，H23
年 11 月 16-18 日，主催：日本核磁気共鳴学会 

64. Teppei Ikeya, Masaki Mishima, Yutaka Ito & Peter Güntert, "NMR structure refinement 
by torsion angle molecular dynamics simulation using a physical force field in CYANA", 
ISNMR 2011, The international symposium on nuclear magnetic resonance 2011，（第

50 回 NMR 討論会），横浜，H23 年 11 月 16-18 日，主催：日本核磁気共鳴学会* 

65. 伊藤 隆，濱 津順平，花 島 知美，細谷 沙 織，大西香 穂 里，白井隆 弘 ，晴柀貴洋，

Dambarudhar S. S. Hembram，三島正規，池谷鉄兵，Peter Güntert，白川昌宏，「NMR を

用いた細胞構造生物学」，分子アンサンブル 2011，和光，H23 年 11 月 11 日，主催：理化学

研究所* 

66. Yutaka Ito, "Practical aspects of protein structure determination by in-cell NMR.", The 
4th Asia-Pacific NMR Symposium, 北京，中国，H23 年 10 月 18 日* 

67. Masaki Mishima（代表発表者），"Structural basis for the transcriptional regulation by 
SHARP"，The 4th Asia-Pacific NMR Symposium, 北京，中国，H23 年 10 月 17 日 

68. 三島正規（代表発表者），"Molecular recognition of the C-terminal region of SMRT by 
SHARP and its dynamical aspect in transcriptional regulation"，第 49 回 日本生物物理

学会年会，姫路，H23 年 9 月 16 日，主催：日本生物物理学会 

69. 伊藤 隆，「NMR を用いた細胞構造生物学」，蛋白研セミナー「先端的 NMR 拠点から生まれ

る新たな潮流： 最新成果，役割，利用」，大阪，H23 年 7 月 29 日，主催：大阪大学* 

70. 伊藤 隆，「多次元 NMR の原理と測定時間を短縮するアプローチ」，日本分光学会 NMR 講

習会，東京，H23 年 7 月 20 日，主催：日本分光学会* 

71. 伊藤 隆，「生細胞内蛋白質の立体構造決定」，第 11 回日本蛋白質科学会年会，ワーク

ショップ「核磁気共鳴の高感度化が拓く生体内蛋白質計測の未来」，大阪，H23 年 6 月 8 日，

主催：日本蛋白質科学会* 

72. 金場哲平，佐伯邦道，森 智行，前崎綾子，伊藤 隆，箱嶋敏雄，三島正規，「微小管ダイナミ

クスを制御する蛋白質群についての構造研究」，第11回日本蛋白質科学会年会，大阪，H23

年 6 月 8 日，主催：日本蛋白質科学会 

73. 秋吉克昂，宮崎健介，金場哲平，伊藤 隆，三島正規，「NMR 法によるマルチドメインタンパ

ク質 Protein kinase C の構場造解析の試み」，第 11 回日本蛋白質科学会年会，大阪，H23

年 6 月 8 日，主催：日本蛋白質科学会 

74. 井上 仁，永江峰幸，三島正規，伊藤 隆，柴田武彦，美川 務，「蛋白質間相互作用により

生じる単鎖 DNA 結合蛋白質（SSB/ RPA）の ssDNA からの解離の一般的機構」，第 11 回

日本蛋白質科学会年会，大阪，H23 年 6 月 8 日，主催：日本蛋白質科学会 

75. 伊藤 隆 「NMRを用いた細胞構造生物学」，よこはまNMR構造生物学研究会第41回ワー

クショップ:「最先端 NMR 技術で切り拓く構造生物学の未来」（よこはま NMR 構造生物学研

究会主催），横浜市，H23 年 3 月 2 日* 

 

一般向け 計 3 件（全て本研究の直接の成果の発表） 

 

1. 伊藤 隆，「生きた細胞の中の蛋白質の立体構造やフレキシビリティーを「その場観察」す

る！」，首都大学東京・オープンユニバーシティー PRI シリーズ，東京，H26 年 2 月 14 日 

2. 伊藤 隆，「細胞の中の蛋白質の「姿と動き」を見る」，首都大学東京・オープンユニバーシ
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ティー PRI シリーズ，東京，H25 年 2 月 20 日 

3. 伊藤 隆，「生きた細胞中の蛋白質の立体構造を決定する」，首都大学東京・オープンユニ

バーシティー PRI シリーズ，東京，H24 年 2 月 15 日 

図 書 

 

計 2 件 

1. 伊藤 隆，「In-cell NMR を用いた細胞内蛋白質の立体構造解析」，蛍光イメージング/MRI プ

ローブの開発（監修： 菊地和也） 分担執筆，シーエムシー出版，H23 年 9 月，総ページ数：

196 ページ，ISBN コード： 978-4-7813-0454-0 

2. 伊藤 隆，「細胞内環境での蛋白質の立体構造解析」，広がる NMR の世界（編著：朝倉哲

郎） 分担執筆，コロナ社，H23 年 4 月，総ページ数：192 ページ， ISBN コード：

978-4-339-06619-7 

 

産業財産権 

出 願 ・ 取 得

状況 

 

計 0 件 

（取得済み） 計 0 件 

 

（出願中） 計 0 件 

 

Ｗｅｂページ 

（ＵＲＬ） 

首都大学東京・大学院理工学研究科・分子物質化学専攻，有機構造生物化学研究室，伊藤グ

ループ・ホームページ，http://www.comp.tmu.ac.jp/osbc/Group_Ito/index.html 
 

国民との科

学 ･ 技 術 対

話の実施状

況 

1. In-cell NMR トレーニングコース 2014，平成 26 年 3 月 18-19 日，理化学研究所・横浜研究

所，専門家（企業の研究者含む）対象，約 40 名参加．木川隆則博士（理化学研究所），白川

昌宏教授（京都大学）と共同で主催．本研究の成果である in-cell NMR の最新手法の紹介

と，細胞や NMR 装置を用いた実演・演習を行った． 

2. 首都大学東京オープンユニバーシティー，PRI シリーズ，「生きた細胞の中の蛋白質の立体

構造やフレキシビリティーを「その場観察」する！」，平成 26 年 2 月 14 日，首都大学東京飯

田橋キャンパス，一般対象，約 20 名参加．本研究の背景および内容についてわかりやすく

説明した． 

3. 第 36 回日本分子生物学会年会ワークショップ”Cellular structural biology by in situ 
magnetic resonance spectroscopy”，平成 25 年 12 月 5 日，神戸ポートアイランド，専門家

対象，約 60 名参加．菅瀬謙治博士（サントリー）と共同で主催．国内外の研究者に，in-cell 
NMRおよび関連分野における最新の研究成果を紹介していただいた．伊藤自身も最新の成

果について報告した． 

4. 首都大学東京オープンユニバーシティー，PRI シリーズ，「細胞の中の蛋白質の「姿と動き」

を見る」，H25 年 2 月 20 日，首都大学東京飯田橋キャンパス，一般対象，約 50 名参加，本

研究の背景および内容についてわかりやすく説明した． 

5. 首都大学東京オープンユニバーシティー，PRI シリーズ，「生きた細胞中の蛋白質の立体構

造を決定する」，H24 年 2 月 15 日，首都大学東京飯田橋キャンパス，一般対象，約 50 名参

加，本研究の背景および内容についてわかりやすく説明した． 

 

新 聞 ･ 一 般

雑誌等掲載 

計 0 件 

 

 

その他 特になし． 
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7． その他特記事項 

 

特になし． 




