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ポスター発表要旨作成・提出要領

静岡健康・長寿学術フォーラム2011および第4回国際健康長寿科学会議（4th International Conference on Health and Longevity Sciences (ICHALS)でのポスター発表にご応募いただき、御礼申し上げます。

つきましては、9月30日（金）までに発表予定の要旨を下記の形式に従い作成し、添付ファイルにてご提出ください。ご多忙のところ申し訳ございませんが、よろしくお願い申し上げます。
【発表要旨作成要領】
１．要旨は、英文でMicrosoft Word 文書（または互換）ファイルとして作成して下さい．
２．用紙サイズはA4とし、余白を上下30.0 mm、左右25.0 mmに設定して下さい。
３．フォントは以下の指定に従って作成してください。

　※次ページのサンプルに上書き入力しても構いません

・タイトル：フォントはTimes New Roman あるいは同等のものとし、太字の14ポイントで

中央揃え

ポスター賞の対象となる事を希望する場合は、末尾に(*)マークを付してください。

　・氏　　名：フォントはTimes New Roman あるいは同等のものとし、太字の12ポイントで

中央揃え（連名での発表の場合は発表者に下線を付してください）
　・所　　属：フォントはTimes New Roman あるいは同等のものとし、イタリックの12ポイントで中央揃え
　・本　　文：フォントはTimes New Roman あるいは同等のものとし、11ポイントで両端揃え

４．要旨文字数は、A4サイズ１枚（300words程度、図表等の挿入可）としてください。
５．その他（注意事項）

・図表の挿入については、英文で作成し、文書内に挿入（ペースト）した状態でご提出ください。ただし印刷は白黒（グレースケール）となりますのでカラー図版を使われる場合にはご注意下さい。
・提出された要旨は、そのままの形で印刷・製本されます。校正する機会がございませんので、タイプミスなどご注意下さい。
・イタリックや上付き・下付き文字を使用できます。
・I, IIや①など、文字化けの可能性がある機種固有文字のご使用はお控え下さい。

提出方法：要旨（Microsoft Word 文書または互換ファイル）をE-MAIL添付で送付して下さい。
提出期限：9月30日（金）正午　厳守でお願いします。

提出先・問合せ先：Email：gcoe@u-shizuoka-ken.ac.jp
　〒422-8526　静岡県静岡市駿河区谷田52-1　静岡県立大学教育研究推進部連学連携室内
「健康・長寿学術フォーラム　ポスターセッション受付係」
Exhaustive identification of interaction domains using a high-throughput method based on two-hybrid screening and PCR-convergence: Molecular dissection of a kinetochore subunit Spc34p (*)
First name Family name, First name Family name and First name Family name
Department of Food and Nutritional Sciences, Graduate School of Nutritional and Environmental Sciences, University of Shizuoka, Shizuoka City, 422-8526, Japan
The Dam1 complex, also known as DASH complex, is the outer kinetochore protein complex of yeast that plays a crucial role in attachment of kinetochore to microtubule. The Dam1 complex is formed by at least 9 proteins including Dam1p, Duo1p, Dad1p, Spc19p, and Spc34p. In this study, domains of Spc34p that physically interact with other subunits of the complex were mapped using a high-throughput methodology. The method is a combination of two-hybrid screening of a random truncation library of the Spc34 gene and a unique PCR-based amplification that converge the selected DNA fragments to a few short fragments. Duo1p, Dam1p, Dad1p and Spc19p binding domains of Spc34p were mapped on M1-E59, M1-D47, M1-D47 or T207-E295, and S154-Q294, respectively. Most of the boundaries were located at less conserved regions among fungal Spc34p homologs, which is consistent with the boundaries of the putative secondary structures. The accuracy of the mapped domain boundaries was verified using truncated Spc34p polypeptides. 

The results and methodology we demonstrated herein not only shed light on the molecular architecture of the protein complex but also pave the road to the high-throughput identification of specific interaction domains of proteins whose possible interaction partners have been identified in genome-scale analyses. 

Together with these results, I will show some other successful examples of domain-boundary identification. An applicability of the method for proteome analysis is also discussed in my presentation.
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