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１．研究実施の概要 
高分子量蛋白質・核酸、及びそれらの複合体の溶液内立体構造を、迅速に、効率良く、

しかも精密に決定するための新しい安定同位体利用 NMR 技術を開発することを目的とし

て、高度選択的安定同位体標識アミノ酸・モノヌクレオシドの合成法を開発し、さらにそ

れらを利用して蛋白質や核酸を効率良く調製する技術を確立する。このようにして得られ

た標識生体高分子を利用して、従来は得ることのできなかった精密な立体構造情報を入手

する新たな手法を確立する。 

蛋白質・核酸、及びそれらの複合体の立体構造は、NMR 法で測定可能な水素原子核間

の核オーバーハウザー効果（NOE）を距離制限として決定することができる。X 線解析法

は蛋白質が結晶として規則的に並ぶ、いわば人工的な環境が必要であるが、NMR による

立体構造決定技術は、蛋白質が実際に機能を果たす場、即ち溶液や生体膜、において自由

にうごきまわる状況下で適用可能である点に最大の特徴がある。つまり、NMR 技術は単

に蛋白質等の生体高分子の静止画像的な立体構造情報の蓄積に寄与するに止まらず、それ

らの生物機能を果たす現場における立体構造の動きを解明できる唯一の方法である。立体

構造と生物機能を関連づけることを最終的な目標とする構造生物学分野において、NMR

法の重要性が急速に高まっている理由がここにある。しかしながら、NMR 法はその半世

紀の歴史の中で、蛋白質の立体構造決定技術として登場したのは僅か 10 余年程前に過ぎず、

構造決定技術としては未だ揺籃期にあるに過ぎない。NMR 技術は測定・解析・試料調製

の３主要技術を総合して初めて成立する複合技術であり、その全ての要素技術が厳しい開

発競争にさらされている。本研究課題で取り上げた「安定同位体標識技術」は試料調製技

術の中核をなすものであるとともに、本研究代表者が長年にわたって研究を先導して来た、

国際的にも高い評価を受けている分野でもある。本課題の意図するところは、構造生物学

への応用を念頭に置き、各研究グループ間、及び内外の関連研究者との共同研究を通じて

従来の方法論的限界を越えた独創的な手法の開発を行うことにある。本章では、代表者グ

ループにおける研究を中心に、本プロジェクトの５ヶ年間の研究実施内容を簡単に説明す

る。 

NMR による立体構造決定技術は、従来は分子量２万以下程度の比較的低分子量の蛋白

質や核酸を対象として開発・利用されてきた。本プロジェクトにおける最終目標は、NMR

法の弱点として最たるものである分子量上限を、構造決定の精密化を犠牲にすることなく、

４－５万程度迄拡張することにある。このためには、安定同位体で標識した蛋白質・核酸

試料の調製技術の開発が最大の難関となるが、同時にそれらを利用した様な先端的な NMR

技術の開発を進行させることも不可欠である。本プロジェクトで開発を図った新たな安定

同位体利用 NMR 技術においては、位置・立体選択的に多重同位体標識したアミノ酸・モ

ノヌクレオシド類の調製、それらを蛋白質や核酸オリゴマーに組み込む効率的技術の確立

が重要な二つの要素技術である。過去５ヶ年間の研究成果により、これらの点においては

大きな成果を上げることができた。特に、安定同位体標識核酸の調製技術の高度化に関し
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ては、競合していた欧米の研究室に先駆けて多大な成果を収めた。さらに、同位体標識し

た核酸を利用した様々な NMR 研究は、国内研究室のみならず欧米の一線級の NMR 研究

室との共同研究を積極的に実施した。この結果、DNA の Watson-Crick 水素結合を介するス

ピン結合の観測、弱い配向溶媒を用いて測定できる残余双極子相互作用の構造決定への応

用など、大きなインパクトを持つ成果を数多く生み出した。一方、アミノ酸の位置・立体

選択的多重標識体の合成と NMR 利用技術は、研究代表者が 60 年代に先鞭を付けた分野で

あるが、アミノ酸の微生物発酵生産技術、不斉有機合成技術の利用などを基礎として長足

の進歩を遂げた。このような蓄積の結果、タンパク質立体構造決定に関する全く新しい概

念の安定同位体利用 NMR 技術の発想に結びついた。以下、未完成ではあるが、次世代の

標準技術と期待される本技術に関して簡単に説明する。 

NMR による蛋白質・核酸、或いはそれらの複合体の立体構造決定は分子量の増大とと

もに急速に困難となる。従来の常識では、“分子量制限の緩和”と“立体構造精度”は両立

できないと考えられてきた。もしこのような“常識”を覆す手法が開発できなければ、NMR

技術の構造生物学への応用は限定されたものになるであろう。高分子量蛋白質においては、

NMR 構造情報はむしろ過剰すぎる位であるが、存在する NMR スペクトル情報が全て入手

できるわけではない。実際の NMR スペクトルは重なりあい、最新のスピン技術（NMR 測

定技術）を持ってしても解析は困難であり、結果的に高分子量のタンパク質になればなる

ほど、それらの立体構造決定は帰属のあいまいな、しかも相対的に少数のスペクトル情報

に頼らざるを得ないことにある。従来は、核スピン技術、つまり多次元多核種 NMR 測定

技術を利用して、物理学的手法により重なり合ったスペクトル情報をなんとか解析するこ

とに全精力が向けられてきた。この方向は既に限界に達しつつある。我々が本プロジェク

トの結果明らかにした最大の成果は、今後はむしろタンパク質の NMR 構造解析に用いる

試料を調製する段階において、不要な重複した構造情報を徹底的に取り除き、必要最小限

の構造情報を持つように絞り込むことが、高分子量タンパク質の高精度、迅速構造解析法

の開発につながることを示した点にある。 

従来の高分子量タンパク質の NMR 立体構造解析は、非選択的にプロトン密度を低下さ

せる“random fractional deuteration”（統計的重水素化）を利用するか、或は特定の基（例え

ばメチル基と芳香環）のみを残し、全てを重水素化するなどの方法が採られて来た。前者

の手法では重水素で希釈することにより残余プロトンの NMR シグナルの線幅を鋭くさせ、

後者はシグナルの数を著しく減少させることにより高分子量タンパク質のスペクトル解析

を容易ならしめる。何れも、決定的な方法ではなく、得られる構造精度を犠牲にすること

により、高分子量タンパク質の構造決定を行ういわば“便法”である。しかしながら、も

し統計的重水素化で生じる膨大な数の isotopomer 中で、特定の一種類の同位体異性体

（isotopomer）のみを集め、NMR 測定試料に供することが可能ならば、構造決定に必要且

つ十分な構造情報が、感度を全く犠牲にすることなく得ることができる。この考えが実は

本プロジェクトの結果得られた基本的アイディアである。このような、いわば“夢の同位
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体異性体”は、プロキラルグループ（メチレン、gem-メチル）においては全て一方が立体

選択的に重水素化されており、メチル基や芳香環などの等価なプロトンは最小限必要なプ

ロトン（各炭素あたり１個）を残して全て重水素化されている。無論、必要な位置の炭素、

窒素は全て 13C、15N に置換されている。このような、NMR 解析用に設計された試料の調

製は容易ではない。しかし、過去５ヶ年間で必要な要素技術の開発は概ね終了している。

以下、このために各グループが果した寄与を述べる。 

 

（都立大学グループ） 

標識アミノ酸合成：タンパク質の構成アミノ酸 20 種類全てに関して、高分子量タンパク

質に組み込んだ際に最も有効にタンパク質の立体構造情報を簡便に、高感度にもたらすよ

うに同位体標識パターンを設計した。この設計に基づき、微生物発酵、酵素反応、有機合

成、不斉触媒反応などを利用して合成するルートを開発した。この結果、一部芳香族アミ

ノの芳香環部分の最適標識パターンの実現を除き、殆ど全てのアミノ酸合成を終了した。

量的には、無論僅かであり、合成ルートの最適化も今後の課題として残っているものの、

タンパク質利用をテストケースとして行うには十分な量が確保できた。これらのアミノ酸

の中にはプロリン、リジン、アルギニン、グルタミン、グルタミン酸、メチオニン、ロイ

シン、バリン、イソロイシン等の長鎖アルキル基を持つアミノ酸類も含まれ、これらのア

ミノ酸側鎖の精密な立体配座解析も可能となった。 

標識タンパク質の無細胞タンパク質合成系による調製：標識アミノ酸を目的とするタン

パク質へ組み入れる手法の開発にも着手した。このために必要な条件は３つある。第一に、

標識アミノ酸に対して得られる標識タンパク質量が十分に高い、効率の良いタンパク合成

系であること。第二に、代謝変換され易いアミノ酸を含めて、全てがそのままの標識パタ

ーンを保ったままで組み込むことが可能であること。第三に、多くのタンパク質が収量良

く生産できる一般的は手法であること。我々は、大腸菌を用いた無細胞系タンパク質合成

法がほぼこのような条件を満たすことを明らかにした。 

標識タンパク質を利用した NMR 測定・構造解析技術の開発：800MHz 装置をはじめと

する高磁場 NMR 装置を利用して、無細胞系で調製した標識タンパク質の NMR 測定を行

いそれらの利点を検討した。この点は、着手したばかりであり、本技術の完成における最

後の難関であるが、我々の最も得意とする分野であり、見通しは明るい。現在、CREST で

のテーマとして技術の完成と普及に向けての研究として、引き継がれている。 

 

（東海大グループ） 

標識アミノ酸合成：多年にわたる共同研究相手として、特に重水素化手法の技術開発に

多大な貢献を果たして貰った。グルタミン酸の不斉重水素化反応、不斉重水素化グルタミ

ン酸を出発原料とするアミノ酸合成等の基本的なルートの開発にも大きく寄与した。我々

が最終的に採用したアミノ酸合成ルートの中で、本グループの開発したアイディアが幾つ
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も利用されている。 

 

（阪大グループ） 

標識核酸の構造生物学への応用：同位体標識核酸の調製に関しては、本研究の開始時に

都立大学グループにおいて基礎的技術は既に概ね完成していた。このため構造生物学的応

用に関しては国内外の研究者との活発な共同研究を実施することができた。国内において

は阪大と多くの共同研究を実施、多大な成果をあげることができた。 

タンパク質の区分標識技術：特定のペプチド鎖のみを同位体標識する新たな技術として、

ペプチド鎖のスプライシング反応の応用に取り組んだ。マルトース結合タンパク質をはじ

め幾つかのモデルタンパク質に関して見事な成功を収めた。無細胞タンパク質合成系との

組み合わせは魅力ある標識タンパク質の調製技術であるが、今のところ成功していない。

今後、より連絡を密にし共同開発すべき課題の一つである。 

 

２．研究構想 
本研究課題「安定同位体利用 NMR 技術の高度化と構造生物学への応用」を 1996 年に提

案した当時、現在は日常的に耳にするタンパク質の網羅的立体構造と機能解析の時代が数

年後に訪れることを予測するものはそれほど多くなかった。次ページより３ページに渡っ

て記載する研究構想はまさに本プロジェクトの提案書からのそのままの形で引用したもの

である。構造ゲノム科学、機能ゲノム科学という言葉自体はないものの、ここで述べられ

ている基本的な時代認識は現在の状況をまさに正確に予測したものである。 

研究は基本的には計画通り進行したが、一部具体的な応用としてあげた核酸とタンパク

質相互作用研究に関しては、今後開発されるタンパク質の側鎖立体配座の精密構造解析技

術の進展を待って大きく発展する余地を残しており、またタンパク質結合水のダイナミッ

クスなど現在も方法論的に未開拓な部分は予期した成果を上げることはできなかった。固

体 NMR 技術に関しても、応用技術は 21 世紀前半の大きな課題として現在も残っている。

極めて喜ばしいことに、アミノ酸の高度標識技術は有機合成手法の大幅な発展と、潤沢な

研究費のおかげで予想を遥かに越える成果を生み、研究終了時にタンパク質を構成する 20

種類のアミノ酸のほぼ全てに関して、タンパク質立体構造情報の取得を最適化するように

設計した標識体の合成を終了できた。これと同時に、研究２年目から開始した無細胞タン

パク質合成系も苦労はしたものの、全てのアミノ酸を代謝拡散なく、満足すべき収率で目

標とするタンパク質に取り込ませる技術を開発することができた。この結果、最終報告会

にはカルシウム依存の制御因子タンパク質カルモジュリンの全アミノ酸を同時に高度標識

体に置換した試料を用いて NMR 測定結果を示すことができた。試算によれば、このよう

なタンパク質は日常の構造決定手段に利用可能な経済性を持ち、従って 21 世紀における網

羅的構造解析、機能解析に不可欠の標準的手段となることが視野に入った。研究開始時に

はおぼろげなイメージしかつかめなかった新しい構造生物学研究技術としての同位体利用
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NMR 技術の高度化がいまや誰の目にも明瞭な具体像として提示できたことは、本研究の

最大の成果である。 

ゲノム科学における研究手段として完成には更に１－２年程度を要し、一般化にとって

は様々な枠組みの整備が必要ではあるが、幸にしてタンパク質の高精度・高効率立体構造

決定技術開発として引き続き JST の援助を受けることが出来た。今後は標識アミノ酸の合

成技術の改良（経済性の向上と多量合成技術の開発）、無細胞系タンパク質調製技術の改良

（一般性の向上、コムギ胚芽などの他の無細胞系タンパク質合成系の利用）、さらには標識

タンパク質を利用した広範な NMR 研究の応用へと発展させることをめざす。我が国の独

創的な基盤技術として世界に向けて発信することも重要であり、既にそのために特許の取

得なども進めている。これらは、研究終了後も引き続いて行わねばならない目標であり、

また新プロジェクトの持つ大きな目標でもある。 

 

[東海大グループ] 

本グループ西山教授、大場助教授は有機合成化学を専門にしており、本研究の代表者と

長年に渡ってアミノ酸の重水素化を中心に協力して貰ってきた。本課題においても、様々

な新しい重水素化手法を開発し、その知見は多重標識アミノ酸合成に生かされている。特

に、グルタミン酸を鍵中間体とする長鎖アルキル基を持つアミノ酸類の合成法は、大変重

要な貢献である。 

 

[大阪大学蛋白研グループ] 

高分子量蛋白質の NMR 解析上問題となる点は幾つもあるが、その中で特に大きな問題

は信号の数が多くなり過ぎ、相互に重なって合うことにある。このようなケースでは NMR

構造情報を得ることができない。本グループはこのようなケースに最適な標識手法“区分

標識法”（segmental isotope labeling）を開発した。この標識法はある種の蛋白質は発現後に

自己スプライシングにより、寄生配列を切り出し、成熟型の蛋白質に転換する性質を利用

する。今後の標識技術の一つの手法として発展して行くと考えられる。本グループは核酸

関係の構造生物学的研究へ大きな寄与をした。 

以下に引用する構想は本プロジェクトの提案書からの引用である。 

 

［研究の背景］タンパク質の溶液内立体構造が二次元 NMR スペクトル法により決定でき

ることが、スイス工科大学の Wuethrich 等のグループにより示されてから、僅か 10 年程に

しかならない。この間に、安定同位体利用多次元多核種 NMR 技術、コンピューター関連

技術（ハード・ソフト両面）、超伝導磁石技術、タンパク質・核酸等の生体高分子調製技術

等が一斉に、且つ急激に進歩し、NMR による溶液内立体構造決定法は結晶構造解析と並

ぶ重要技術として広く知られることとなった。一方、一時は方法論的に完成したかに見え

た X 線解析法も、放射光施設を用い高輝度線源・二次元検出技術の発達により新たな展開
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を遂げた。ここに、構造生物学の洋々たる未来の礎は築かれたといってもよい。恐らく、

今世紀の人類の知的枠組みに量子力学の発展が深く影響したように、来世紀の初頭には生

命現象を立体構造とその動的変化に関連づけて理解する構造生物学の概念は、人間の様々

な知的活動に多大な影響を与えて行くことと思われる。構造生物学は生産技術としてのバ

イオテクノロジーの基盤という位置づけには到底納めきれない、21 世紀文明の潮流を決定

するような、大きな存在意味を持つ。最近、我が国においても、特に重視すべき科学技術

の基盤として、構造生物学の総合的推進が図れる機運にあることは大変喜ばしいことであ

る。西播磨地区における放射光施設は、今後 X 線解析の世界的研究拠点の一つとして発展

することが期待される。一方において、様々な生物種の遺伝情報の解読は世界的規模で進

展しつつあり、それらが生み出す構造情報を、従来の分子生物学的水準から、立体構造を

含めた構造生物学の水準に高めるに必要性は増すばかりである。今後、急激な技術的発展

が予想される NMR 法の高度化こそは、構造生物学の基盤技術として我が国が国際的に大

きく寄与できる数少ない分野である。若干遅れ気味の我が国の構造生物学への取り組みを、

NMR 分野を先駆けとして世界の最先端に持ち上げようという構想が、本課題研究の基本

的な戦略である。むろん、限られた、期間・組織の中でこのような目的を全て満たすこと

を考えてはいない。むしろ、今後続々と本格化する構造生物学振興のための様々な大型プ

ロジェクトを視野に入れつつ、それらの成功にとって不可欠な前提条件である基盤技術の

高度化、研究者のレベルアップ等を重要な目標においている。NMR の基盤技術として、

国際的にも評価の高い、同位体利用 NMR 技術の高度化を図り、新たな技術開発の礎石と

することは、我が国独自の構造生物学分野の開拓にも有益であり、国際的にも大いに歓迎

されることと思われる。 

 

［研究目的・計画］NMR により得られる生体高分子の立体構造情報は、単結晶の X 線解

析から得られる情報に比べてはるかに多彩である。それらを分類すれば、①静止画像的な

立体構造に関するもの、②溶液内における構造の揺らぎに関するもの、③生体高分子とリ

ガンド（水を含め広い意味での）との相互作用に関するものにわけられる。X 線解析によ

って得られる立体構造情報は基本的には全て①のカテゴリーに属し、我々の生体高分子に

関する描像そのものが、X 線解析のもたらす本質的に静止画像的なものとなってしまって

いる。構造生物学においては、生命現象を立体構造とその揺らぎにより捉えようとするも

のであるから、その意味では NMR のもたらす情報は X 線解析の構造情報を補完する性質

を持つ。同位体利用 NMR 技術は上記全ての高度化に寄与することができる。本研究計画

においては、従来の NMR 法によっては得ることが不可能であった高精度の局所情報を、

しかも NMR の情報の特質をもっとも活かした形で、入手する手法の開発を目指す。個々

のテーマの詳細は次に列挙するが、これらの究極の目標は、今後我が国において基盤整備

が進むと考えられる、構造生物学への NMR 技術の展開を、我が国独自の技術を基盤とし

た独創的視点で展開するために必要な基礎を早急に確保することにある。 
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(a) 高分子量タンパク質の側鎖回転構造の精密決定技術の開発：現在の NMR による立体構

造決定技術開発において、今後解決すべき重要な問題点が幾つか残されている。その内、

NMR シグナルが一次構造上のどのアミノ酸に由来するか、いわゆる“帰属”（結晶構造解

析の“位相”問題に対応すると考えられている）に関しては、13C/15N/2H-標識を組み合わ

せる同位体利用技術により大きな進展が見られた。但し、本問題の根本的解決は、特定部

位のアミノ酸残基を、位置選択的に同位体標識アミノ酸に置換する手法が発達することに

より、将来的には解決されると考えられる。しかしながら、特定部位の立体構造取得法に

関しては現在の方法論に固執する限り分子量が巨大化するにつれ適用不能となる。このよ

うな、様々な問題の解決は、安定同位体標識技術の更なる高度化を図らねばならない。特

に立体・位置選択的重水素化と 13C/15N-標識を組み合わせる方法により、望みの部位のア

ミノ酸側鎖の溶液内構造を正確に記述できる。このような知見は、今後要求される溶液内

立体構造の一層の精密化にとっても必須となる。 

 

 このような選択的同位体法は、その発展基盤を日本の独創的技術である、アミノ酸発酵

法におく。微生物発酵・酵素合成法を化学合成と自在に組み合わせることにより、今後必

要となるあらゆる選択的同位体標識化合物の要求に対応することができる。 

 

(b) 選択的安定同位体標識核酸を利用した NMR 解析技術の開発：DNA/RNA の溶液内立体

構造の決定手法は、基本的にはタンパク質のために開発されたプロトコルを援用したもの

である。しかしながら、多くの核酸構造では、近い空間距離制限を用いる手法では構造を

一義的に決定することはできず、さらにヘリックス軸の歪みや折れ曲がりのような、長距

離の空間距離に反映される構造変化を NMR により、詳細に得ることは大変困難であった。

このような状況を今後改善しなければ、例えばタンパク質－核酸間の分子認識機構のよう

な、極めて重要な構造生物学的問題に NMR が寄与できる余地は狭まる一方であろう。我々

は過去数ケ年間に、微生物によるプリン系核酸の発酵生産、ピリミジン系ヌクレオシドの

完全化学合成法を確立し、それらを用いて固相合成により、DNA/RNA を標識する技術を

確立した。これらの結果、世界に先駆けて様々な安定同位体利用 NMR 技術の開発に成功

した。今後、超高磁場 NMR 装置の利用、特に高感度固体 NMR 測定技術を併用した構造

情報の取得を念頭に置くと、特定原子を選択的に標識した核酸類の合成手法を早急に開発

する必要がある。 

(c) 生体高分子の溶液内における揺らぎと水和に関する研究手法の開発：タンパク質や核

酸の水溶液における立体構造を NMR により研究する最大の利点は、立体構造や分子認識

過程の動的過程に関して、各原子レベルでの情報を与える点にあろう。多次元 NMR 技術

の進展から、15NNMR シグナルの緩和時間測定などが簡便に行うことが可能となり、タン

パク質構造の揺らぎを溶液（NMR の緩和パラメーター）と結晶（X 線解析の温度因子）に

おいて比較するなど、様々な試みが始まっている。このような方向の研究は、緩和時間を
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幾つかの異なった磁場強度で測定する（磁場依存性）、或いは主鎖・側鎖の 13C-、2H-NMR

シグナルの緩和パラメーターを同時に評価する等、様々な研究を展開するべき時期に差し

かかっている。特に、13C-や 2H-核の緩和時間測定は、15N-核に比し、遙に困難であり、安

定同位体標識手法の高度化が不可欠となる。水和構造に関しても、NMR の与えることの

できる水和水の交換寿命は水分子の生物学的機能と深く関わっており、今後開発すべき重

要課題である。 

(d) 転写制御因子、修復酵素-DNA 相互作用系に対する応用：安定同位体利用 NMR 技術の

利用は、蛋白質－蛋白質、或いは蛋白質－核酸等の生体高分子間の分子認識機構の解明に

とって必須の手法となる。本課題研究においては転写制御因子や損傷 DNA の修復系に関

与する酵素類への応用を通じて、構造生物学への有効性を実証する。具体的な研究対象と

しては構造生物学へ NMR 応用に関して最も深い経験と実績を有する国内外の研究グルー

プとの密接な共同研究を実施する。スイス工大とは Antp ホメオドメインと DNA との相互

作用に関し、大阪大学と RNA ポリメラーゼ αサブユニットと DNA との相互作用に関して、

安定同位体標識した DNA を用い構造研究を行う。さらに、現在の NMR 研究手法の限界を

拡大すべく、北陸先端技科大等との共同研究により、アルキル化損傷を受けた DNA の修

復系に関与する Ada 蛋白質に関して、また筑波大学との間で、転写開始に関与する基本転

写因子 TFIIB、TBP（TATA Box 結合蛋白質）、TAF（TBP-associated factor）に関して主とし

て蛋白質－蛋白質複合体の分子認識機構の解明をめざす。このような複合系は結晶化が困

難なものも多く、NMR に対する期待は大きい。しかしながら、現在の方法論では、分子

量に由来する制約等から、NMR の利用が大きな成果を収めることは困難であった。本課

題においては、高度な安定同位体標識技術、超高磁場 NMR から固体 NMR 技術迄を含め

たあらたな展開を図る。とくに、DNA/RNA の安定同位体標識に関しては本学のグループ

が固相合成技術の徹底的利用を軸に世界をリードしており、以上に述べた具体的研究課題

の遂行にとっても重要な礎石となろう。 

 

［期待される成果］上記の研究項目は、安定同位体 NMR 技術の構造生物学への応用に向

けて、方法論的開発に主点をおいて述べたものである。しかしながら、項目(d)に述べたよ

う、方法論的開発にあたって、幾つかの重要な具体的研究対象を選定し、共同研究を遂行

することは重要であると考える。このように、実際的応用を同時に進行させることによっ

てのみ、構造生物学への有効な方法論の開発が実現できよう。本課題研究の成果をとりま

とめれば、以下の３点に集約される。 

① 構造生物学における安定同位体利用 NMR 技術の抜本的改良 

② 立体構造と生物機能を結ぶ架け橋となるような、NMR 情報の取得手段の確立 

③ 蛋白質と核酸の分子認識機構に関する安定同位体利用 NMR 法による構造生物学

的解明 
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本研究課題で推進する安定同位体利用 NMR 技術は斬新にして、独創的なものである。

したがって、安定同位体標識した蛋白質や核酸類の調製技術の高度化という基盤技術開発

から、標識体を利用した NMR 測定・解析手法に至るまで、全て新規な技術開発が必要で

ある。将来の構造生物学への NMR 技術の応用を視野に入れ、測定装置そのものも 800MHz

級装置を用いる等、本分野の研究手法を一新するような野心的試みを実施する。 
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３．研究実施体制 
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４．ワークショップ・シンポジウム等 
年月日 名称 場所 参加人数 概要 

1998 年 

８月 

23-28 日 

第 18 回生体系磁気共鳴

国際会議 
東京都立大学 国内382名

国外395名

計 777 名

生体系NMRに関する最大の国

際会議 

1998 年 

８月 

29-30 日 

CREST&RRR-ワークシ

ョップ（多次元 NMR） 
三島東レ研究セン

ター 
国内 45 名

国外 5 名

計 50 名

多次元多核種NMR技術の基礎

理論および実験に関する会議
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