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II. 成果の概要（総括研究報告）

１．結晶化スクリーニング支援

解析パイプラインに持ち込まれるサンプルを広く受け入れ、本機構に設置された全自動結晶化観

察システム(PXS)を用いて高速高効率で結晶化スクリーニングを行った。多数の支援課題はそれぞれ

複数のサンプルを含んでおり、１つのサンプルあたり数百条件の結晶化条件のスクリーニングを行

った。PXS は結晶化プレートへの沈殿剤およびタンパク質の分注、インキュベーターでの結晶化プ

レートの保存、結晶化ドロップの経時観察、からなるシステムで、上記のような大量の結晶化スク

リーニングを速やかに行うことができる。利用者が送付した結晶化サンプルを受領後、速やかに PXS
を用いて結晶化スクリーニングが実施される体制を整えこれを実施した。多数のものが解析領域と

の複合課題であり、本機構内で生産領域と解析領域とが協力して支援を実施した。

アウトリーチ活動および個別の問い合わせを通じ、複数の研究者から問い合わせを頂き、そのう
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ちのいくつかは申請につながった。サンプルによってはそのままでは結晶化に適さないものもあり、

それらについては研究打合せを行い、必要に応じ、さらなる精製などを行った。 
 また、高度化で導入した新結晶観察システム、微量分注システム、低温インキュベーターなどの

システムへの統合を行い、これらも支援に供した。 
 
２．高度化 
 タンパク質結晶のキラル性による第二次高調波発生の原理を用いる結晶評価システム（SONICC）

の導入を日本で初めて行い、当初はスタンドアロンで、後には PXS に組み込んで運用できるように

した。また、高解像度でピンぼけがない画像が得られる結晶観察装置の導入を行い、PXS で運用で

きるようにした。 
 微量分注システムおよび沈殿剤分注器の PXS への導入を行った。これにより、0.1 マイクロリッ

トルの分注と結晶化プレートセットアップ時間約３分半という高速処理が達成された。 
 結晶化条件の拡充を行うため、４℃の自動低温倉庫の内部に結晶観察部を収納するシステムを

PXS に導入した。また、利用者の拡大、結晶化プレートの保存期間の延長に対応するため、２０℃

対応の自動インキュベーターを PXS に導入し、収納可能プレート数を 420 枚増加した。 
 結晶化スクリーニングとビームラインにおける回折実験で扱う実験データを管理する統合データ

ベース開発を行った。共通のデータベース管理ソフトでそれぞれのデータの管理を行い、データの

相互参照ができる準備を行った。 
 
 
1. Crystallization screening support  
 We widely accepted samples from users brought into the structure analysis pipeline and 
performed crystallization screening at high speed and high efficiency using a fully automatic 
crystallization observation system (PXS) installed in this facility. A large number of accepted 
proposals each contained multiple samples. Crystallization screening was performed for several 
hundreds of conditions for each sample. PXS is a system consisting of pipetting of precipitant 
and protein solutions to crystallization plate, preservation of crystallization plate in incubator, 
observation over time of crystallization drop. PXS can be carrying out large amount of 
crystallization screening as described above. We implemented the PXS system to perform 
crystallization screening immediately after receiving the sample sent by users. Many accepted 
proposals are complex tasks with the analysis division, and the production division and the 
analysis division cooperatively carried out support within our High Energy Accelerator Research 
Organization (KEK). 
 Through outreach activities and individual inquiries, we received inquiries from many 
researchers, some of which led to applications. Some samples from users are not suitable for 
crystallization as it is, research meetings were conducted on them, and further analysis and 
purification were carried out as necessary. 
 In addition, a new crystal observation system, a microdispensing system and a low 
temperature incubator etc. are introduced and integrated into PXS system, and the new functions 
were also open for user supports. 



3 
 

2. Upgrading 
 A new crystal evaluation system (SONICC) using the principle of second harmonic 
generation due to chiral property of protein crystals was installed firstly in Japan. It was initially 
standalone, and later incorporated into PXS. We also installed a crystal observation system that 
can obtain images with high resolution and no defocus, so that it can be operated with PXS. 
 We installed micro-dispensing system and precipitant dispenser into PXS. As a result, 0.1 
microliter dispensing and high-speed processing of crystallization plate set-up time of about 3.5 
minutes were achieved. 
 In order to expand the crystallization conditions, a low temperature incubator which stores 
the crystallization plates and observes drop images 4°C, was installed to PXS. To accommodate 
users and to extend the storage period of the crystallization plate, an automatic incubator (20°C) 
was added into PXS, and the number of storable plates was increased by 420. 
 We conducted integrated database development to manage experimental data handled in 
crystallization screening and X-ray diffraction experiments in beam line. We managed each data 
with common database management software and prepared for mutual reference of data. 
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36. 糖転移酵素 POMGnT1 のステムドメインは糖鎖を認識し、O-Man 型修飾部位の制御を行う, 
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本史明, 第 16 回日本蛋白質科学会年会, 2016/6/9, 国内  
38. A novel carbohydrate binding domain of the POMGnT1 stem region modulates 
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祝孝太郎，月本準, 東哲也, 山田悠介, 平木雅彦，加藤龍一, Chavas Leonard MG, 千田俊哉，
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2017/01/08， 国内． 
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