
解析拠点 
解析領域 

課題名 創薬等支援のためのタンパク質立体構造解析総合技術基盤プラットフォームによる支援と高度化 
 （SPring-8における創薬等支援のためのタンパク質立体構造解析の支援および高度化）   

理化学研究所（山本雅貴） 

【課題概要】 
SPring-8ビームラインとタンパク質構造研究基盤(PTP) 
の連携により、タンパク質立体構造解析の利用支援体制 
を確立するとともに、年々高難度化する解析レベルに応
えた測定装置や解析手法等の技術基盤高度化により、
創薬等研究等の支援と構造生物学研究の拡大をめざす。 

【運営体制】  

【連絡先】  

解析領域総括 

理化学研究所・播磨研究所・基盤研究部 
山本雅貴、Tel 0791-58-2839 
 e-mail yamamoto@riken.jp 
理化学研究所・播磨研究所・PTP 
国島直樹、Tel 0791-58-2937 
 e-mail kunisima@spring8.or.jp 

【支援に供する技術】 

【高度化研究】 

ビームライン高度化 

BL32XU （微小結晶） 
BL41XU （高精度解析） 
BL26B1 （ハイスループット） 

PTP解析機器 
高度化 

H24 H25 H26 H27 H28 
高度化（常時支援に提供） 

常時アップデートして利用支援に提供 

1．SPring-8ビームラインにおける利用支援 
  ビームライン群でのタンパク質立体構造解に 
  向けた測定・解析支援 
 タンパク質結晶構造解析BL 3本 
  溶液散乱BL   1本 
 
2．PTPとビームラインの連携による利用者支援

SPring-8サイトのPTPを活用した総合的な 
タンパク質立体構造解の利用者支援 
 

BL45XU 

利用支援システム構築 
（支援に提供） 

高度化 
（常時支援に提供） 

代表機関 
KEK/PF 

BLs 
基盤研究部 

PTP 
タンパク質 

結晶構造解析G 

回折データ 

測定試料 
結晶評価・解析担当 BL・解析担当 

分担機関 
理研・播磨 

分担機関 
阪大・北大・東大 

連携 
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【支援技術】  

SPring-8ビームラインでのタンパク質立体構造解析 
ー タンパク質構造研究基盤(PTP)と連携した利用支援 － 

実験系評価 
最適BL選択 
最適測定条件 

放射線損傷評価 
顕微分光 

構造情報 

・ 結晶品質（回折能） 
・ 化合物結合情報 

試料調製 

創薬候補化合物 

生産領域他 

測定前後での結晶状態・品質の評価 

ITC: ワンストップサービス対応自動型 
実体顕微鏡、偏光顕微鏡 

AFM: 結晶表面の原子レベル観察 
MALDI-TOF-MS: 分子量の精密測定 

電気泳動、N末分析 

解析に向けた解析情報 
フィードバック 

ビームライン 

結晶・溶液 

構造解析 

PTP 

より広範囲に 
より高精度に 
より迅速に 



【事業内容】 

バイオ 
インフォマティクス 

領域 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
•試料自動操作 

•結晶加工 

•結晶品質評価 

ユーザー 

回折データ 高分解能構造 

溶液 低分解能構造 

結晶化しない試料 
動的構造解析 

低分解能構造決定 

高難度試料 
より速く 

ルーチン試料 
より簡便に 

微小結晶 
より高精度に 

溶液散乱 

•高速スクリーニング 

•高精度データ収集 

•結晶品質評価 

•位相決定 

•構造精密化 

•解析評価 

利用支援 

生産領域 

•最適ビームラインの選択 

•ビームタイムの供給 
•講習会などのサポート 

結晶 

試料（解析）情報のフィードバック 

解析支援 

SPring-8ビームラインでのタンパク質立体構造解の支援および高度化 
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