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遺伝情報はゲノム DNA という１次元上に並んでいます。一方、生物には発生、分化、老化といった時間軸、

および個体の中の位置や細胞系譜という複数の次元があり、その中で遺伝情報の発現が絶妙にコントロール

されています。「ゲノムから個体がどうやってできるのか？」この仕組みの全貌を理解するために、私たちは

線虫の一種 C. elegansを用いて、どの遺伝情報が、どの時期に、どの細胞で読まれ、何をしているのか、と

いうゲノムの発現・機能マップ作りを進めています。 

C. elegansは、細胞数はたった 1,000 個ですが、動物としての基本的な体制を持つ優れたモデル系です。受

精卵から成虫までの細胞分裂パターンが明らかにされてきましたので、個々の細胞レベルで遺伝子発現を研

究することが可能です。私たちは、これまでに全遺伝子の半分以上の約 12,000の遺伝子をつかまえ、その全

ての発現パターン解析を進めています。このような情報を蓄積することにより、ゲノム軸、（発生）時間軸、

細胞系譜（空間）軸などのいろいろな軸での検索を縦横におこない、これを通してゲノムの情報の全体像、

発生における遺伝子発現制御機構の理解をめざしています。さらには発生の in silico 再現をめざして、初期

発生のコンピュータモデル化／シミュレーションの研究を進めています。また、形や形作りメカニズムの多

様性の宝庫である線虫の比較ゲノム研究を進めています。学生、研究者はこれらの研究室資源を最大限利用

して個別のテーマを研究します。また、内外の研究者との共同研究を積極的に進めています。 
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