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0:30-0:40

Session

0:40- 1:10

1:10- 1:40

1:40- 2:10

2:10- 2:20

Session

2:20- 2:50

2:50- 3:20

3:20- 3:50

3:50- 4:00

Session

4:00- 4:30

Rac

nNQS

Michelle Lennartz

o

NMDA

NR1

o

GABA



yukok
ファゴサイトーシスにおけるRac サブタイプの局在と機能

yukok
腎マクラデンサ細胞一酸化窒素合成酵素nNOS の発現と活性制御機構

yukok
シナプス小胞へのグルタミン酸取り込み速度

yukok
海馬シナプスにおける神経ステロイドによるメタ可塑性の調節：膜電位イメー
ジングによる解析

yukok
NMDA 受容体NR1 における部分アゴニストの作用機序

yukok
中枢ニューロンにおける代謝型GABA・グルタミン酸受容体の複合体化と機能
的相互作用

yukok
樹状突起スパインの可塑性と安定性


4:30- 5:00

5:00- 5:30

5:30- 6:00

6:30-
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Vacuolar-type H+ -ATPase

pH

Session

8:45- 9:15

9:15- 9:45

9:45-10:15

KCNQ/M PIP2

PKC

o

HERG

o

Ca?+

TRPM?

10:15-10:25

Session

10:25-10:55

10:55-11:25

11:25-11:55

11:55-12:25

TRPV?2

o

PLC-zeta Caz+

O

Caz2+

o



yukok
破骨細胞におけるVacuolar-type H
+ -ATPase の多様な酸分泌メカニズ

yukok
脳脊髄液のpH 調節における脈絡叢の重炭酸イオン輸送機構

yukok
蛍光１分子イメージングによるシグナル伝達と核内輸送のダイナ

yukok
ミクス

yukok
KCNQ/M チャネルの抑制におけるPIP2 とPKC の異なる役割

yukok
HERG カリウムチャネルの流動電位測定によるイオン透過機構の解析

yukok
免疫応答細胞における酸化的ストレス感受性Ca2+ チャネルTRPM2 の活
性化機構および生理的役割

yukok
マクローファージにおけるTRPV2 の調節機構

yukok
PLC-zeta の分子構造とCa2+オシレーション誘発能および核移行能

yukok
Ca2+オシレーションの細胞分子機構

yukok
プリズム式全反射蛍光顕微鏡を用いた細胞内タンパク輸送の可視化法の開発
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(PREGS)
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PREGS
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NMDA NR1

NMDA NR1
3 ACPC ACBC
cycloleucine
ACPC ACBC
NR1 NR2B
NMDA 80%
42%
NR1

cycloleucine

NR1
Non-NMDA GluR2
cycloleucine
NR1 GIluR2
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GABA

mGIuR
G GPCR
mGIuR
Ca2+0
1)
Ca2+0
1 mGIuR mGIuR1
mGIuR1
(2,3)
Caz, mGIuR1
mGIuR1 B GABA GABABR
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1KuboY, Miyashita T, Murata Y (1998)Science 279, 172241725,

2. TabataT,AitaA, Kano M (2002) Mbl Cell Neurosai20, 56-68., 3.

Tabata T, Kano M (2004) Mol Neurdbiol29, 261-270., 4. Kulik A,

Nakadate K, Nyiri G, Notomi T, Malitschek B, Bettler B, Shigemoto
R (2002) Eur JNeuroscil5, 291-307. , 5. TabataT,AraishiK,
Hashimoto K, Hashimotodani Y, Van der Putten H, Bettler B,Kano

M (2004) PNAS 101, 1695216957.
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Vacuolar-type H+* -ATPase
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KCNQ/M
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Ca? TRPM2
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TRPV2
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PLC-zeta Caz

phospholipase C-zeta (PLCz) C C2 domain X Y
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