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研究成果の概要（和文）：オートファジーに必須な膜タンパク質の構造解析を目指し、大量発現系の構築、可溶
化条件の探索を行なった。その結果、CCB染色で単一なバンドとして精製できる条件を確立した。
抗体(Fab)-膜タンパク質複合体の結晶化を行ったが、構造解析には至っていない。次にクライオ電子顕微鏡によ
る高分解能な単粒子解析を行うために、ナノディスク-膜タンパク質-Fab複合体を再構成した。ネガティブ染色
により粒子を観察したところ、Fabが結合した粒子像が得られた。

研究成果の概要（英文）：To determine a structure of autophagy essential membrane protein, 
overexpression and solubilization conditions were established and the purity was high enough to be 
detected as a single band using CBB staining. Protein-Fab complex crystallization was performed, but
 structural analysis has not been the success. In order to observe the single particle by 
cryo-electron microscope, Nanodisc-protein-Fab complex was reconstituted. As a result, Fab bound 
particle was observed by negative staining. 

研究分野： 構造生物学

キーワード： オートファジー　膜タンパク質
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