




・Native SAD法による重原子誘導体結晶無しでの位相決定
・結晶中の異常分散シグナルから軽原子の同定 (S, Cl, P, Ca 等)

In situ スクリーニング (BL-17A) 全自動測定

メールインサービス, 専門家によるデータ収集
高速ピクセルアレイ検出器を全ビームラインに配備
自動データプロセスの完備

深紫外レーザー結晶加工装置

生理学的に重要な軽原子の同定
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結晶加工による
高精度データと
Native SAD構造決定
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結晶構造解析ビームライン結晶化システム

・スケジュールに従った全自動観察
・20 ℃ と 4 ℃ での結晶化トライアル
・結晶化ドロップサイズ0.1-0.2 μl
 （14-23μl精製タンパク質／プレート）
・メールインでの結晶化セットアップサービス

インターネットを介して、世界中のどこからでもアクセスが可能。



生物学の理解のためのデータベースの統合化

革新的な発見、実験デザイン

ハイスループット
スクリーニング

In silico ドッキング
分子動力学

PXS-PReMo
（稼働中）

結晶化 結晶構造解析 クライオ電顕 BioSAXS

PReMo
（稼働中）

EM-PReMo
（構想中）

SAXS-PReMo
（開発中）

PReMo：データベースの将来像
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クライオ電子顕微鏡

3.13Å分解能で
決定された
南極カワノリの
集光性複合体
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解析ソフトウェア 分子外形解析 with Ca2+

without Ca2+

小角散乱ビームライン

脂質キナーゼDGKα
のN末端ドメインの
溶液構造解析

相関構造解析 非環式レチノイドACRの
結合に伴うタンパク質
架橋酵素TG2の溶液構
造推定

Open form
(2Q3Z.pdb)

Closed form
(1K3V.pdb)

Open

Closed
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https://pfwww.kek.jp/saxs/MOLASS.html
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https://pfwww.kek.jp/saxs/SAngler.html
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