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１．研究実施の概要 

 本研究は、一分子運動の観測のための新しい手法を開発することで、蛋白質の折り畳み

運動の理解を目指す。このために、I）一分子を観察する新しい実験技術の開発、II）一

分子観察に適した蛍光ラベル化蛋白質の製作、III）一分子観察実験のための新しいデー

タ解析手法の開発、という三つの個別テーマを設定する。第一の個別テーマでは、蛋白質

試料がキャピラリー流路を一分子レベルで流れる過程を、蛍光強度の変化から検出する手

法を開発する。この手法を使うことで、光学基板に固定していない試料の一分子観察を可

能にする。第二の個別テーマでは、多種多様な生物由来のシトクロムｃが一分子観察に適

するかどうかを調べる。適切なシトクロムｃ蛋白質を大量に調製できる実験系を確立する

と共に，シトクロムｃの熱安定性など物理化学的な性質を明らかにする。第三の個別テー

マでは、一分子時系列情報からその背後に潜む系の状態空間の動的構造を論じるための解

析手法・遷移動力学全般を包含する状態空間理論を開発する。新しい一分子観察法に基づ

くシトクロムｃの時系列情報に対し解析手法を適用し、「ダイナミックスから見た」蛋白

質構造の構築原理を解明する。 
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