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lNTRODUCTION

　国立遺伝学研究所は遺伝学に関する基礎的研究とその

指導・促進を図ることを目的として1949年（昭和24年）

に設置され，まもなく50周年を迎えることとなった。そ

の間，1984年（昭和59年）には大学共同利用機関に改組

され，今では客員部門を含めて17研究部門と6研究施設

を擁するまでに成長し，遺伝学を基礎として生命現象の

幅広い分野の研究を行っている。毎年国内国外から多数

の研究者を受け入れて共同研究を展開するとともに，十

数件の研究集会を開催して幅広い交流とわが国の遺伝学

研究の推進に努めており，世界的にも特徴のある重要な

研究所として広く知られるようになった。1988年（昭和

63年）には大学共同利用機関を母体とする総合研究大学

院大学の設置にともない，生命科学研究科遺伝学専攻を

担当することとなり，現在30人を超える博士課程大学院

生を受け入れている。

　この研究所の50年の歴史は，遺伝学・分子生物学，さ

らに生命科学全体の革命的な進展の時代でもあった。遺

伝子の本体であるDNAの解明に始まったこの流れは，今

日では遺伝子解析技術や遺伝子導入技術の発展によって

生命の進化・細胞分化・遺伝子病の解明など広範囲の生

命現象の理解とその知識の人類福祉への応用を可能とす

るまでになっている。本研究所もその発展に対応して研

究部門の充実を行うとともに，遺伝資源の保存と利用，

遺伝情報データベースの整備とその利用などの研究と事

業にも力を注いでいる。歴史のある研究所が古くならず

に常に新しい意味のあるものとして存在できるのは，遺

伝学という学問分野が生命科学の根本に関するものであ

るという性質によるところが大である。反面，常に時代

の先端に位置していくためには学問の流れや社会的な要

請を敏感に感じとって不断のイノベーションを続けてい

く努力が必要である。そのためには所外からのご批判や

評価を真摯にうけとめてよりよい研究所としての発展を

期したいと考えているので，ぜひとも皆様のご理解とご

協力をお願いしたい。

　　　　　　　　　　　　所　長

　　　　　　　　　　　堀、田凱樹

　The　National　lnstitute　of　Genetics（NIG）is　located　in

the　city　of　Mishima　near　the　Fuji－Hakone　National　Park．

lt　was　established　in　1949　as　the　centra口nstitute　for

studies　in　the　various　branches　of　genetics．　Since　then，

NIG　has　made　significant　contributions　to　the　progress

of　genetics　and　has　become　well　known　among　the　in－

ternational　scientific　community．　During　this　period，　ge－

netics　experienced　a　dramatic　development　to　become

the　basis　for　every　branch　of　life　sciences．　lt　therefore

became　necessary　to　promote　collaborative　studies

among　scientists　of　various　fields，　and　NIG　was　reor－

ganized　in　1984　as　an　inter・university　research　institute．

To　help　the　inter－university　studies，　NIG　is　serving　as　a

stock　center　for　various　genetic　resources　and　hosts

the　DNA　Data　Bank　of　Japan．　ln　1988，　the　Graduate　Uni－

versity　for　Advanced　Studies　was　founded　and　NIG

started　to　undertake　the　responsibility　for　graduate　ed－

ucation　and　research　activities　as　its　Department　of　Ge－

netiCS．

　The　50・year　history　of　NIG　has　overlapped　with　the

revolutionary　advancement　of　genetics，　Molecular　tech－

niques　now　allow　us　not　only　to　decipher　the　entire

genome　sequences　of　organisms　including　human，　but

also　to　understand　the　details　of　higher　biological　phe－

nomena，　such　as　biological　evolution，　cell　differentiation，

morphogenesis　and　brain　function．　NIG　has　been　ex－

ploiting　the　advantage　of　genetics　to　extend　the　fron－

tiers　of　life　science．　We　wish　to　make　continuous　inno－

vation　to　maintain　and　expand　our　scientific　activities．

To　do　this，　we　welcome　your　critical　comments　and

suggestions　about　our　current　research　and　also　about

our　future　direction．

　　　　　　　　　　　Director－General

　　　　　　　　　∠タ厩％滋こ

HOTTA．　Yoshiki

Re6earch　Field：Molecular　and　devebpmental　neurobiology

Career：Professor　of　Biophysics，　Graduate　School　of　Science，　Uni－

versity　of　Tokyo（1972－1997）；Director，　Molecular　Genetics　Research

Laboratory，　University　of　Tokyo（1989－1997）；Adjunct　Professor　of

Cell　Biobgy，　National　lnstitute　for　Basic　Biology（1990－1995）；Director－

General，　Nationa目nstitute　of　Genetics（1997－　）

Awards：Matsunaga　Award（1977）；inoue　Prize　for　Science（1985）；

Kihara　Award　of　Genetics　Society　of　Japan（1995）

Memberships：Genetics　Society　of　Japan；Molecular　Biology　Socie－

ty　of　Japan；Japanese　Society　of　Developmental　Biologists，　Biophys－

ics　Society　of　Japan；Genetics　Society　of　America

1
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昭和24年6月1日

8月10日

昭和28年1月1日

8月1日

文部省所轄研究所として設置。庶務　　1949　June　1

部及び3研究部で発足

小熊桿初代所長就任

研究部を形質遺伝部，細胞遺伝部，

生理遺伝部に改組

生化学遺伝部設置

昭和29年7月1日　応用遺伝部設置

昭和30年9月15日　変異遺伝部設置

　　　　10月1日　木原　均　第2代所長就任

昭和35年4月30日　人類遺伝部設置

昭和37年4月1日　微生物遺伝部設置

昭和39年4月1日　集団遺伝部設置

昭和44年4月1日 森脇大五郎　第3代所長就任，

分子遺伝部設置

昭和49年4月1日　植物保存研究室設置

昭和50年3月1日

　　　　10月1日

昭和51年10月1日

田島彌太郎　第4代所長就任

遺伝実験生物保存研究施設動物保存

研究室を設置

遺伝実験生物保存研究施設微生物保

存研究室を設置

昭和58年10月1日　松永　英　第5代所長就任

昭和59年4月12日　大学共同利用機関に改組　遺伝実験

　　　　　　　　　生物保存研究センター（哺乳動物保

　　　　　　　　　存・無脊椎動物保存・植物保存・微

　　　　　　　　　生物保存・遺伝資源の5研究室），遺

　　　　　　　　　伝情報研究センター（構造・組換え

　　　　　　　　　の2研究室），実験圃場設置

昭和60年4月1日 遺伝情報研究センターに合成・遺伝

情報分析の2研究室を設置

昭和62年1月12日　日本DNAデータバンク稼働

昭和63年4月8日

10月1日

放射線・アイソトープセンター設置

遺伝情報研究センターに遺伝子ライ

ブラリー研究室を設置

総合研究大学院大学生命科学研究科

遺伝学専攻設置

　　Aug．10

1953Jan．　1

　　Aug．1

1954July　　1

1955Sept．15

　　0ct，15

Established　under　the　jurisdiction　of　the　Ministry　of

Education，　Science，　Sports　and　Culture．　Started

with　an　administrative　department　and　three　re－

search　departrnents．

Prof．　Kan　Oguma　was　elected　the　l　st　Director．

Three　research　departments　were　reorganized

as　the　Departments　of　Morphological　Genetics，

Cytologicai　Genetics　and　Physiological　Genetics．

Department　of　Biochemical　Genetics　was　added．

Department　of　Applied　Genetics　was　added．

Department　of　lnduced　Mutation　was　added．

Prof．　Hitoshi　Kihara　was　elected　the　2nd　Director，

1960Apr，30　Department　of　Human　Genetics　was　added．

1962Apr．1　Department　of　Microbial　Genetics　was　added．

1964Apr．1　Department　of　Population　Genetics　was　added．

1969Apr．1　Prof，　Daigoro　Moriwaki　was　elected　the　3rd　Direc－

　　　　　　tor．　Department　of　Molecular　Biology　was　added．

1974Apr．1　Plant　Section　of　the　Genetic　Stock　Center　was

　　　　　　established．

1975Mar．

　　Oct．

19760ct．　1

19830ct．　1

1984Apr．　12

1985Apr．　1

Dr．　Yataro　Tazima　was　elected　the　4th　Director．

Animal　Section　in　the　Genetic　Stock　Center　was

added．

Microbial　Section　in　the　Genetic　Stock　Center　was

added．

Dr．　Ei　Matsunaga　was　elected　the　5th　Director．

Reorganized　as　an　inter－university　research　insti－

tute　for　joint　use　by　universities．　The　DNA　Re－

search　Center（DNA　Structure　and　Recombinant

DNA　Laboratories）and　the　Experimental　Farm

were　established．　The　Genetic　Stock　Research

Center　was　expanded　into　five　laboratories：the

Genetic　Resources　Laboratory　was　added　and　the

Animal　Section　was　divided　into　the　Mammalian

and　lnvertebrate　Laboratories．

The　DNA　Synthesis　and　DNA　Data　Analysis　Lab－

oratories　were　added　in　the　DNA　Research　Cen－

ter．

1987Jan．12　The　DNA　Data　Bank　of　Japan　began　operations．

1988Apr．8　The　Radio－isotope　Center　was　established．　The

　　　　　　Gene　Library　Laboratory　was　added　in　the　DNA

　　　　　　Research　Center．

　　Oct．1　The　Graduate　University　for　Advanced　Studies　was

　　　　　　established．　The　Department　of　Genetics，　School

　　　　　　of　Life　Science　of　the　University　began　accepting

　　　　　　students．

4



平成元年10月1日　富澤純一　第6代所長就任

平成5年4月1日

平成6年6月24日

平成7年4月1日

遺伝実験生物保存研究センターに発

生工学研究室を設置

遺伝情報研究センターに遺伝子機能

研究室を設置

19890ct．　1

1993Apr．　1

1994June　24

生命情報研究センター設置　　　　　　1995Apr．1

（大量遺伝情報・分子分類の2研究

室新設，遺伝情報分析・遺伝子機能

の2研究室振替）

平成8年5月11日　構造遺伝学研究センター設置（遺伝　　1996May　11

　　　　　　　　　情報研究センターの改組）

　　　　　　　　　（生体高分子研究室新設，超分子機

　　　　　　　　　能・構造制御・超分子構造・遺伝子

　　　　　　　　　回路の4研究室振替）

平成9年4月1日　系統生物研究センター設置（遺伝実　　1997　Apr．1

　　　　　　　　　験生物保存研究センターの改組）

　　　　　　　　　（マウス系統研究分野　哺乳動物遺

　　　　　　　　　伝研究室・発生工学研究室，イネ系

　　　　　　　　　統研究分野　植物遺伝研究室，大腸

　　　　　　　　　菌系統研究分野　原核生物遺伝研究

　　　　　　　　　室，無脊椎動物系統研究分野　無脊

　　　　　　　　　椎動物遺伝研究室の5研究室振替）

　　　　　　　　　生物遺伝資源情報総合センター設置

　　　　　　　　　（遺伝実験生物保存研究センターの

　　　　　　　　　改組）

　　　　　　　　　（系統情報研究室振替，生物遺伝資

　　　　　　　　　源情報研究室新設）

10月In　堀田凱樹　第7代所長就任

Sl乙∫戊10イ1三4月9［ 個体遺伝研究系に初期発生研究部門

を設置，総合遺伝研究系に脳機能研

究部門を設置

Dr．　Jun－ichi　Tomizawa　was　elected　the　6th　Direc－

tor．

The　Mammalian　Development　Laboratory　was

added　in　the　Genetic　Stock　Research　Center．

The　Gene　Function　Research　Laboratory　was

added　in　the　DNA　Research　Center．

The　Center　for　lnformation　Biology　was　estab－

lished．　Gene－Product　lnformatics　and　Molecular

Classification　Laboratories　were　added　and　DNA

Data　Ana｜ysis　and　Gene　Function　Laboratories

were　transferred　from　the　DNA　Research　Center．

The　DNA　Research　Center　was　reorganized　as

the　Structural　Biology　Center　consisting　of　5

1aboratories（Biological　Macromolecules，　Molecular

Biomechanism，　Multicellular　Organization，　Biomo－

lecular　Structure　and　Gene　Network）．

The　Genetic　Stock　Research　Center　was　reor－

ganized　as　the　Genetic　Strains　Research　Center

consisting　of　51aboratories（Mammalian　Genetics，

Mammalian　Devebpment，　Plant　Genetics，　Micro－

bial　Genetics　and　lnvertebrate　Genetics），　and　as

the　Center　for　Genetic　Resource　lnformation　con－

sisting　of　21aboratories（Genetic　Informatics　and

Genetic　Resources）．

Oct，　1　Dr．　Yoshiki　Hotta　was　elected　the　7th　Director．

1998Apr．9　The　Division　of　Early　Embryogenesis　was　added　in

　　　　　　the　Department　of　Developmental　Genetics．　The

　　　　　　Division　of　Brain　Function　was　added　in　the　Depart・

　　　　　　ment　of　lntegrated　Genetics．
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概 OUTLINE

要
　　‘　　∨

@　　　　‘j、　　　　　　　　　　　　　　　・概

@遺伝学研究所は遺伝学の基礎とその応用に関する総合　　　This　institute　carries　out　comprehensive　genetic　re一

的研究を行い，学術研究の発展に資することを目的とし　　search　to　advance　the　knowledge　of　basic　and　apPlied

て設置された大学共同利用機関である。　　　　　　　　genetics　as　one　of　the　inter－university　institutes・

～帰　　　　　　　　　　　　　■
’・・1

D¶M　　　　　　　　　　　　μ　　　　　　　Y

@　　1　＞皐@　」　4

全国の研究者のために共同研究の機会を提供し，また　　　This　institute　offers　researchers　throughout　Japan

そのための施設の利用に応ずる。　　　　　　　　　　　opPortunities　for　collaborative　research・

総合研究大学院大学生命科学研究科の遺伝学専攻を担　　　This　institute　admits　graduate　students　for　the　Ge一

当し，大学院学生の教育を行う。また，その他の大学の　　netics　Program，　School　of　Life　Science・Graduate　Uni一

大学院教育に協力する。　　　　　　　　　　　　　　versity　for　Advanced　Studies・and　also　participates　in

the　education　of　the　students　from　other　universities．

・　F・・　　　　　　　　　灘羅黙灘：三欝鷺瓢で1：竺鰹
遺伝学の分野で国際的な学術交流を活発化するため，　　　This　institute　strives　to　promote　international　scien一

研究者の交流や国際シンポジウム等を開催する。　　　　　tific　exchanges　by　sponsoring　international　symposia

and　through　the　exchange　of　researchers．

・：㌘，’嚇ぷ　　　　　　　　翫轟1：蕊灘叢講

大学共同利用機関の研究所として円滑な運営を行うた　　　To　manage　this　institute　as　an　inter－university　re一

め，事業計画その他の管理運営に関する重要事項につい　　search　center，　there　is　a　Council　that　advises　the

て，所長に助言する評議員会を置くとともに，研究所の　　DirectoFGeneral　about　principles　and　policies・There　is
　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　also　an　Advisory　Committee　that　provides　information運営に関する重要事項について所長の諮問に応じる運営

　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　and　advice　on　research　and　administrative　affairs　to　the
ｦ議員会を置く。また，所長の求めに応じ必要な事項に

Director－General．
ついて調査・検討を行うため各種委員会を置く。

　　　　　　　　　　「

U
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ORGANIZATION

評議員会
Council

所　　長
Director－

General

運営協議員会
Advisory

Committee

企画調整主幹
　副所長）
Vice－Director

管Admi認、tb紅雲璽讃

分『

糟ご⊥雛灘ii

研究施設
Research
Facilities

一技 術

系　統　生　物
研究センター
Genetic　Strains

Research　Center

課

General　Affairs　Section

Finance　Section

Molecular　Genetics

Mutagenesis

Nucleic　Acid　Chemistry＊

Cytogenetics

Microbial　Genetics

Cytoplasmic　Genetics＊

Developmental　Genetics

Gene　Expression

Early　Embryogenesis

Physiological　Genetics＊

Population　Genetics

Evolutionary　Genetics

Theoretical　Genetics＊

Human　Genetics

Agricultural　Genetics

Brain　Function

Applied　Genetics＊

Technical　Section

マウス系統研究分野

　哺乳動物遺伝研究室

　発生工学研究室

イネ系統研究分野

　植物遺伝研究室

大腸菌系統研究分野

　原核生物遺伝研究室

無脊椎動物系統研究分野

　無脊椎動物遺伝研究室

生物遺伝資源情報

蕊5温一｛璽物艦㌶㌶
Resource　lnformation

　　　　　　　　生体高分子研究室

構造遺伝学超分子機能研究室
研究センター　　　　　　　　構造制御研究室Structural　Biology

Center　　　　超分子構造研究室

　　　　　　　　遺伝子回路研究室

放射線・アイソトープセンター

Radioisotope　Center

実験圃場
Experimental　Farm

Mammalian　Genetics

Mammalian　Development

Plant　Genetics

Microbial　Genetics

lnvertebrate　Genetics

Genetic　lnformatics

Genome　Biology

Biological　Macromolecules

Moiecular　Biomechanism

Multicellular　Organization

Biomolecular　Structure

Gene　Network

DNA　Data　Analysis

Gene－Product　lnformatics

Gene　Function

Molecular　Classification

客員研究部門
＊

Adjunct
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運 MANAGEMENT

営
【評議員会】　　　　　　　　　　　　　　【Counc‖】

､究所の事業計画その他の管理運営に関する重要事項　　　There　is　a　Council　which　gives　advice　to　the　Direc一

について，所長に助言する。　　　　　　　　　　　　　tor－General　regarding　the　principles　and　policies　of　the

lnstitute．

石　井　紫　郎　国際日本文化研究センター研究部教授　　　　　ISHII，　Shiro
Professor，　The　lnternational　Research　Center　for　Japanese　Studies

岩　槻　邦　男　立教大学理学部教授　　　　　　　　　　　IWATSUKI，　Kunio
Professor，　College　of　Science　Rikkyo　University

大　崎　　　仁　日本学術振興会理事長　　　　　　　　　　OSAKI，　Hitoshi
Director，　Japan　Society　for　the　Promotion　of　Science

大　澤　省　三　㈱生命誌研究館顧問　　　　　　　　　　　OSAWA，　Shozo
Adviser，　Biohistory　Research　Hall

大　塚　榮　子　北海道大学薬学部教授　　　　　　　　　　　OTSUKA，　Eiko
Professor，　Faculty　of　Pharmaceutial　Sciences，　Hokkaido　University

岡　田　益　吉　筑波大学名誉教授　　　　　　　　　　　　OKADA，　Masukichi
Professor，　Emeritus，　University　of　Tsukuba

京　極　好　正　大阪大学蛋白質研究所長　　　　　　　　　KYOGOKU，　Yoshimasa
Director，　lnstitute　for　Protein　Research，　Osaka　University

黒　田　玲　子　東京大学大学院総合文化研究科教授　　　　　KURODA，　Reiko
Professor，　Graduate　School　of　Arts　and　Sciences，　The　University　of　Tokyo

杉　村　　　　隆　東邦大学長　　　　　　　　　　　　　　　　SUGIMURA，丁akashi
President，　Toho　University

田　中　隆　　荘　広島市立大学長　　　　　　　　　　　　　　　　TANAKA，　Ryuso
President，　Hiroshima　City　University

常　脇　恒一郎　福井県立大学長　　　　　　　　　　　　TSUNEWAKI，　Koichiro
President，　Fukui　Prefectural　University

豊　島　久真男　大阪府立成人病センター総長　　　　　　　　TOYOSHIMA，　Kumao
President，　The　Center　for　Adult　Diseases，　Osaka

濱　　　　　　清　岡ll奇国立共同イ引：究機構長　　　　　　　　　　　HAMA，　Kiyoshi
President，　Okazaki　National　Research　lnstitutes

廣　　田　榮　治　総合研究大学院大学長　　　　　　　　　　　　　HIROTA，　Eizi
President，　The　Graduate　University　for　Advanced　Studies

松　尾　　　稔　名1｛r屋大学長　　　　　　　　　　　　　MATSUO，　Minoru
President，　Nagoya　University

松　原　謙i－　（酬El際高等研多ヒ所副所長　　　　　　　　　MATSUBARA，　Ken－ichi
Vice－Director，　lnternational　lnstitute　for　Advanced　Studies

三　浦　謹一郎　学習院大学生命分子科学研究所長　　　　　　　MIURA，　Kin－ichiro
Director，　lnstitute　for　Biomolecular　Science，　Gakushuin　University

宮　本　美沙子　［1本女r大学長　　　　　　　　　　　　MIYAMOTO，　Misako
President，　Nihon　Women’s　University

毛　利　秀　雄　岡lll奇国立共同イ9［二究機構基礎ノk物学研究所長　　　MOHRI，　Hdeo
Director－General，　National　lnstitute　for　Basic　Biology

1］1内　・・也　0馴1本4物科’翔1究所一ll任研究員　　　　　　YAMANOUCHI，　Kazuya
Senior　Scientific　Staff，　NipPon　lnstitute　for　Biological　Science

8



【運営協議員会】

　共同研究計画に関する事項その他の研究所の運営に関

する重要事項で，所長が必要と認めるものについて，所

長の諮問に応じる。

磯

伊

勝

郷

笹

関

田

花

日

松

石

小

荒

広

廣

池

中

小

桂

野

藤

木

月

口

嶋

岡

向

浦

濱

川

木

海

瀬

村

辻

原

五條堀

克

維

元

通

健

睦

文

文

康

悦

己神戸大学理学部教授

昭

也

子

彦

夫

生

雄

吉

京都大学ウイルス研究所教授

東京大学医科学研究所教授

名古屋大学大学院理学研究科教授

九州大学生体防御医学研究所教授

福岡菌科大学歯学部教授

東京大学大学院理学系研究科教授

大阪大学細胞生体工学センター教授

㈱採種実用技術研究所常務取締役研究部長

子お茶の水女子大学理学部教授

明分子遺伝研究系教授

智　子

弘　之

淑

憲

雄

健

進

道

夫

治

勲

孝

細胞遺伝研究系教授

細胞遺伝研究系教授

個体遺伝研究系教授

個体遺伝研究系教授

集団遺伝研究系教授

系統生物研究センター教授

生物遺伝資源情報総合センター教授

構造遺伝学研究センター教授

生命情報研究センター教授

9

【Advisory　Commi廿ee】

　There　is　an　Advisory　Committee　which　gives　advice

to　the　Director－General　on　administrative　affairs　includ－

ing　joint　research　programs．

ISONO，　Katsumi
　Professor，　Faculty　of　Science，　Kobe　University

lTO，　Koreaki

　Professor，　lnstitute　for　Virus　Research，　Kyoto　University

KATSUKI，　Motoya
　Professor，　The　lnstitute　of　Medical　Science，　The　University　of　Tokyo

GO，　Mtiko
　Professor，　Graduate　School　of　Science，　Nagoya　University

SASAZUKi，　Takehiko
　Professor，　Medical　lnstitute　of　Bioregulation，　Kyushu　University

SEKIGUCHI，　Mutsuo
　Professor，　Fukuoka　Dental　College

TAJIMA，　Fumio
　Professor，　Graduate　School　of　Science，　The　University　of　Tokyo

HANAOKA，　Fumio
　Professor，　lnstitute　of　Molecular　and　Cellular　Biology，　Osaka　University

HINATA，　Kokichi
　Representative　Managing　Director，　Research　lnstitute　of　Seed　Production　Co．，　Ltd．

MATSUURA，　Etsuko
　Professor，　Faculty　of　Science，　Ochanomizu　University

lSHIHAMA，　Akira
　Professor，　NIG

OGAWA，　Tomoko
　Professor，　NIG

ARAKI，　Hiroyuki
　Professor，　NIG

HIROMI，　Yasushi
　Professor，　NIG

HIROSE，　Susumu
　Professor，　NIG

IKEMURA，　Toshimichi
　Professor，　NIG

NAKATSUJI，　Norio
　Professor，　NIG

KOHARA，　Yuji
　Professor，　NIG

KATSURA，　lsao
　Professor，　NIG

GOJOBORI，　Takashi
　Professor，　NIG



【各禰播鱒璽】

所長の求めに応じ必要な事項について調査検討する。

委　員　会　名

系統保存委員会

DNAデータ研究利用委員会

組換えDNA実験安全委員会

将来計画委員会

予算委員会

施設整備委員会

セミナー委員会

図書委員会

共通機器委員会

電子計算機委員会

委　員　長

中　辻　憲　夫

菅　原　秀　明

石　濱　　　明

廣　瀬　　　進

桂　　　　　勲

小　原　雄　治

林　　　茂　生

西　川　　　建

池　村　淑　道

五條堀　　　孝

委　員　会　名

放射線安全委員会

発明委員会

データベース等取扱い委員会

動物実験委員会

排水等処理委員会

実験圃場運営委員会

宿舎委員会

厚生安全委員会

防火管理委員会

宿泊施設利用委員会

委　員　長

石　濱

舘　野

西　川

城　石

舘　野

倉　田

広　海

砂　田

砂　田

池　村

義

俊

義

の

淑

明

男

建

彦

男

り

健

篭

篭

道

系統保存委員会

所外委員（五十音順）

岡　田　益　吉

木　下　俊　郎

中　田　篤　男

野　村　大　成

筑波大学名誉教授

光塩学園女子短期大学教授

福山大学教授（工学部）

大阪大学教授（医学部）

水　沢　　　博

山　根　國　男

山　村　研　一

渡　辺　隆　夫

国立医薬品食品衛牛研究所安全ド1牛物試験研究センター変異遺伝部第　室長

筑波大学教授（生物科学系）

熊本人学教授（医学部附属遺伝発ノ｝1医学研究施設）

京都r：芸繊維人学教授（繊維学部）

DNAデータ研究利用委員会

所外委員（五十音順）

磯　野

伊　藤

鵜　川

小笠原

金　久

郷

克　己

　　彬

義　弘

直　毅

　　實

通　子

神戸大学教授（理学部）

脚癌研究会癌研究所物理部長

農業生物資源研究所DNA管理情報科長

奈良先端科学技術大学院大学教授（バイオサィエンス研究科）

京都大学教授（化学研究所）

名古屋大学教授（大学院理学研究科）

高　木

田　畑

藤　川

水　島

吉　田

利　久

哲　之

　　昇

　　洋

光　昭

東京大学教授（医科学研究1リD

かずさDNA研究所遺伝f・構造第2研究室長

科学技術振脚繰1・肋院基盤情報部長

Pl立かんセンター研究所かん情報研究部がん診療Li（援情報研究室k

頼状学教授（医科学研究所）

組換えDNA実験安全委員会

所外委員（五十音順）

青木久尚日本大学教授（国際関係学部）

大泉光’日本大学教授（国際関係学部）
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　所　長　医博　堀川凱樹
Director－General　HOTTA，　Yoshiki，　D．　Med．

企画調整｝－1幹
　　　　　　　　　薬　　博　　　小　川　　智　　了・
　（副所長）

Vice－Director　　OGAWA，　Tomoko，　D．　Pha．

所　長
cirector

　教　授
orofessors

　助教授
`ssociate
orofessors

　助　手
qesearch
`ssociates

小　計
rubtotal

　　管理部

`dministra－
狽奄盾氏@Staffs

　　技術課

sechnicians
合　計
sotal

1 25（5） 21（5） 33 80（10） 22 18 120（10）

注） 内の数け客u側究｝祁門の教官数（外数）
Ad」Ul）cl　m〔・ml）いrs

である、

BUDGET

平成lo年度当初　（項）川・究川

　　　人件費　　　　906、421
　　Personnel　expenses

　　＃勿　　件　　費　　　　　　　2，ISII7、899

　　Equipments　and　materials

　　　合　　　　1、卜　　　　　3，244，320

　　Total

　　　　　　　　　　　　　　　（川位：r一川）

　　　　　　　　　　　　　　　（×1，000yen）

P．
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Department　of　Molecular　Genetics

研究主幹（併）石浜　明
　　Head　ISHIHAMA，　Akira

1．分子遺伝研究部門では，原核生物，真核生物，ウイルスにおける遺伝情報の「転写とその制

御の機構」の研究が行われています。特に，転写酵素RNAポリラーゼが転写をする遺伝子を選択

する仕組み，またその選択する遺伝子を変えることで転写パターンが変化する機構を分子の水準

で解明することを目指しています。

2．変異遺伝研究部門では，真核生物の「細胞周期制御機構」を分子レベルで解明することを目

標にした研究が行われています。特に，ユビキチンが関与する蛋白質の選択的分解系が細胞周期

の制御と関係することを発見し，その機序を解明する目的で，培養細胞と酵母の変異体を用いた

研究が行われています。

3．核酸化学研究部門では，DNA組換えの機構を核酸化学の立場から解明することを目指した研

究と，人類進化をミトコンドリアDNAの構造情報から推定する研究が行われています。また，生

命科学の研究成果の有効な国際的公表の方策を分析実践しています。

　This　department　consists　of　three　divisions．　The　following　research　is　being　carried　out　in

each　division．

1．Division　of　Molecular　Genetics：Regulatory　mechanisms　of　gene　transcription　in　bacteria，

yeast　and　virus　systems　focusing　on　the　control　of　formation　and　promoter　selectivity　of　RNA

polymerase．

2．Division　of　Mutagenesis：Molecular　mechanisms　of　cell　cycle　control　in　cultured　animal　cells

and　yeast　focusing　on　the　involvement　of　selective　protein　degradation　by　ubiquitine　systems．

3，Division　of　Nucleic　Acid　Chemistry：i）Molecular　mechanisms　of　DNA　recombination；and

ii）evolution　of　mitochondrial　DNA．

転写因子

シグマ因子

RNAポリメラーゼ・コア酵素

転写対象遺伝子群

・⇒

・⇒

　　●
　●●●
●●●●

▲鵠

　　　　　　　　　　　　　　　▲▲

　　　　　　　　　　　　　　　．玉■

　　　　＿叫華

（RNAポリメラーゼ転写因子複合体）

RNAポリメラーゼ・ホロ醇素

大腸菌RNAポリメラーゼの遺伝子選択特性変換
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教

助

助

助

授

手

手

手

理　博

理　博

理　博

博（理）

石

藤

光

木

浜

田

澤

村

信

明

之

浩

誠

lSHIHAMA，　Akira，　D．　Sc．，　Professor

FUJITA，　Nobuyuki，　D．　sc．

MITSUZAWA，　Hiroshi，　D．　sc．

KIMURA，　Makoto，　D．　sc．

　遺伝子は，細菌などの原核生物では数千，酵母など単

細胞真核生物では5千一1万程度，ヒトなどの多細胞真

核生物ではその10～数10倍といわれていますが，普段発

現されている遺伝子は，その内，細菌で数10％以下，ヒ

トでは1％以下に過ぎません。転写酵素RNAポリメラー

ゼが，転写をする遺伝子を選択しています。その仕組み

を解明することを目標に，以下の研究を行っています。

1．原核生物の転写制御の研究：RNAポリメラーゼが，

さまざまの転写因子やDNA転写調節シグナルと相互作用

をして，遺伝子選択の特性を変える機構を調べています。

大腸菌に存在する約100種類の転写因子のすべてについて，

RNAポリメラーゼ上での接点を同定することを目標に，

大規模な国際共同研究を実施しています。

2．真核生物の転写制御の研究：真核生物では，1，000種

以上の転写因子が転写制御に関与していると推定されて

います。これらの転写調節因子がRNAポリメラーゼの機

能特性をどのような仕組みで制御しているかを解明する

ことを目標に，分裂酵母RNAポリメラーゼのサブユニッ

ト間，サブユニットと転写因子間の相互作用のネットワ

ークの解析を行っています。

3．ウイルスの転写制御の研究：RNAウイルスのRNAポ

リメラーゼは，転写もゲノム複製もする，多機能酵素で

す。各機能を支える素構造の同定，感染細胞中での機能

変換機構iの解明を目指した，分子解剖を行っています。

多ラス1転写国手

［誘ラ三三示＝一コ＝＝i’「． ゴ

酵秦

ヲ目毛一多二1＝」9｝

　　　　　　『　　．　　　　竺一　二，’1’・ll’
　　　　　　　　　　　　　　　　’　　　　　　　　　　一　＿＿一＿・．一一一　　　　　　　　一ゴ

　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　ー
　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　多ラA）i転写園芋

RNAポリメラーゼ上のDNAシグナル及び転写因子識別部位

　　Gene　expression　is　controlled　in　most　cases　at　the

step　of　transcription．　Research　in　this　division　is　focused

on　the　molecular　mechanisms　and　regulations　of　gene

transcriptbn　in　prokaryotes，　eukaryotes　and　viruses．

1．Transcription　regulation　in　prokaryotes：The　RNA

polymerase　core　enzyme　of　Escherichia　co〃with　the

subunit　structureα2ββ’is　interconvertible　among　vari－

ous　holoenzyme　forms　by　binding　one　of　the　multiple

molecular　species　of　theσsubunit．　The　promoter

selectivity　of　each　holoenzyme　is　being　analyzed　using

an　in　vitro　promoter－mixed　transcription　system．　The

holoenzyme　is　further　specialized　into　a　multiple　tran－

scription　apparatus　through　interaction　with　various

transcription　factors，　Mapping　of　the　transcription　factor

contact　sites　on　RNA　polymerase　subunits　is　being　car－

ried　out　as　part　of　an　international　collaborative　network．

Alteration　of　the　promoter　recognition　properties　after

interaction　with　transcription　factors　is　also　examined　in

vitro．

2．Transcription　apParatus　in　eukaryotes：RNA　poly－

merase　n　of　the　fission　yeast　Schizosaccharomycθs

ρombe　responsible　for　transcription　of　protein－coding

genes　is　composed　of　more　than　10　polypeptides．　ln

order　to　identify　the　role（s）of　each　putative　subunit　in

transcription，　several　lines　of　research　are　being　car－

ried　out，　including　the　establishment　of　an　in　vitro

reconstitution　system　of　RNA　polymerase　II　from　iso－

lated　individual　subunits，　the　mapping　of　the　protein－

protein　contact　network　among　subunits　and　between

subunits　and　transcription　factors，　and　the　isolation　of

temperature－sensitive　mutations　in　each　subunit　gene

and　their　supPressors．

3．Molecular　anatomy　of　viral　RNA　polymerase：Tran－

sc巾tion　and　replication　of　the　RNA　genome　is　cata－

iyzed　by　a　single　species　of　RNA　polymerase．　lnfluen－

za　virus　RNA　polymerase　is　composed　of　three　viral

proteins，　and　catalyzes　multiple　reactions　including

cleavage　of　host　cell　capped　RNA，　capped　RNA－primed

transcription　initiation，　RNA　chain　elongation　and　poly

（A）addition　for　transcription，　and　de　novo　initiation　of

RNA　synthesis　using　viral　RNA　and　complementary

RNA　templates　and　synthesis　of　template－sized　RNA

for　replication．　Mapping　of　various　catalytic　sites　and

subunit－subunit　contact　sites　on　each　subunit　is　being

carried　out．　ln　parallel，　the　search　for　a　host　factor（s）in－

volved　in　the　interconversion　between　transcriptase

and　replicase　is　in　progress．
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助教授理博山尾文
助手博（工）岸

助手博（理）清野浩

明

努

明

YAMAO，　Fumiaki，　D．　sc．，

KISHI，　Tsutomu，　D．　Eng．

SEINO，　Hiroaki，　DSc．

Associate　Professor
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　　The　ubiquitin　system　takes　part　in　biological　regula－

tion　by　provoking　a　selective　degradation　of　key

proteins　for　various　cellular　processes　including　cell　cy－

cle　control，　DNA　repair，　stress　response　and　transcrip－

tional　control．　Ubiquitin，　activated　by　the　ubiquitin－ac－

tivating　enzyme（E1），　is　transferred　to　the　ubiquitin－con－

jugating　enzyme（E2），　and　then　in　some　cases　to　ubi－

quitin　ligase（E3）．　Both　E2　and　E3　are　known　to　exist　as

large　families．　An　E2，　alone　or　often　along　with　its　part－

ner　E3，　recognizes　specific　or　preferred　substrates　and

catalyzes　conjugation　of　ubiquitin　to　them．　The　ubi－

quitinated　proteins　are　led　to　rapid　degradation　by

proteasome．　Current　understanding　of　the　variety　o（E2

and　E3　enzymes　and　their　genes，　and　their　functional

differentiation　is　limited．　We　focus　our　research　on　the

identification　of　ubiquitin　pathways　specific　for　degrada

tion　ol　key　proteir、s　for　cell　cycle　regulation．　For　this

purpose　we　make　genetic　use　of　yeast　to　isolate

mutants　oi　E2　and　E3　genes　which　are　involved　in　cell

cycle　control．　We　also　use　cultured　mammalian　cells　to

clarify　the　biological　functions　of　the　components　of　the

ubiquitin　sys．　tem　in　higher　eukaryotic　cells．　To　under

stand　the　dyn〔コmic　regulation　o「the　protein　degradation

pathways　in　the　network　of　cell　cycle（〕ontrol　is　the　fi

nal　gOal　O「Oしlr　research．

∫1” @、　・｛　tt巧、　　　Vh
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，ピ、，’
　　　　↓1㍉㍗ltlLft｝車「（｛「B∧）

　　　．’皐《㌔1＾ifi亨］ぱ　（UBC）

　　　　り　’∫　　　｛ソ“｜BR）
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ンiyv］合酵斯（フ）i貴イf、　f｛1わ（・）P4（ノ）与亡1見呑目1」fl‘dl寸　るイ1’，　紺目片リ‘1，1

月月σ）ノノ｝孝翌貝月の1；‖P台ei「ノ㌃了のki］ノ〕カ、貿曽な者「　、工tこしよ　戊　　　そ

の結里，細胞周期のG2期で停止したものや，祷製した・染
でへ体（ノ）φ｝酋己ノ）～そ』；オ）才し元£し、よこ賃てr’イ・『｝’・Lt　し　，二　し）糸Hlnt’1’E’」（J．〉　？NJ　Xバ

起こつてしよ．）ものが魯見察されます　　1　5：分’裂中期
（ノ）5♀書㌣をノ」＼戊il．￥母t細肝1，　6　，（・〕21胡｛亭．且（ノ）酋聯F．s．；紺U胞、　⊂れノ

らでは細胞周JUjを回ijエンジンであるリイクリンの分解
が欠横しているためと思われま4．
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客員教授薬博富澤純一
　国立遺伝学研究所名誉教授

教授（併）医博實来　聰
　総合研究大学院大学先導科学研究科教授

TOMIZAWA，　Jun－ichi，　D．　Pha．，　Adjunct　Professor

　（Professor　Emeritus，　National　lnstitute　of　Genetics）

HORAI，　Satoshi，　D．　Med．，　Adjunct　Professor

　（Graduate　University　for　Advanced　Studies）

1）遺伝的組換えの研究。DNAの組換えは分子の相同性

の認識，二本鎖の切断，末端につくられる一本鎖DNAに

よる相手分子の相同部位の検索によって始まります。遺

伝学的解析のできる酵母を用いた研究が，重要な知見を

もたらしてはいますが，核酸化学の見地からの研究は緒

についたばかりです（担当　富澤）。

2）ヒトミトコンドリアには，約16，500塩基対から成る

環状DNAが含まれ，それは母系遺伝をします。このDNA

は，進化速度が極めて速いことから，ヒトでも塩基配列

に顕著な個人差が見られます、、世界中のいろいろの人類

集団に属する人々のミトコンドリアDNAの塩基配列を決

定し，それらの系統関係を探る研究や，日本人の起源に

関する研究を行っています。また，ミトコンドリア遺伝

病に係る変異を解析しています（担当　寳来）。

3）我が国における生命科学の研究成果の国際的な公表

にまつわる諸問題を分析し，またそのために有効な方策

の実践を試みています（担当　富澤）。

1．Studies　on　genetic　recombination．　Recombination

starts　with　the　recognition　of　homology　by　two　DNA

molecules，　followed　by　breakage　of　the　DNA　and

searching　of　the　complementary　region　by　the　single－

strand　tail　at　the　molecular　end．　Our　knowledge　has　ad－

vanced　significantly　from　the　genetic　research　using

yeast．　However，　research　has　just　begun　on　nucleic

acid　chemistry　of　recombination．（by　J．　Tomizawa）

2．Studies　being　conducted　on　the　origin　and　evolution

of　Homo　sapiens　are　using　sequence　determination　of

mitochondrial　DNA　fragments．　A　cumulative　phyloge－

netic　tree　is　being　constructed　from　genetic　distances

among　mitochondrial　DNA　types　of　various　geographic

origins，　indicating　that　at　least　two　distinct　clusters　ex－

ist　in　the　Japanese　population，　and　that　the　ancestral

human　population　was　already　polymorphic　in　the

mitochondrial　genome　before　divergence　of　the　major

human　groups．（by　S．　Horai）

3．Effort　is　also　being　made　for　setting　up　the　conditions

for　efficient　publication　of　research　activities　from　this

country．　Along　this　line，　an　international　journal，“Genes

to　Cells”，　is　being　edited（by　J．　Tomizawa）
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　　　　　ミトコンドリアDNAから見た人類の系統関係
Phylogenetic　tree　showing　the　139　mtDNA　lineages　from　five　eth－

nic　groups　and　ancient　Japanese　bones　of　three　different　ages，

based　on　the　sequence　data　from　190　bp　in　the　D－loop　region．

Distances（D）are　expressed　by　the　number　of　nucleotide　sub－

stitutions　per　site　per　lineage．
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研究主幹（併）荒木弘之
　　Head　ARAKI，　Hiroyuki

　細胞遺伝研究系では，生細胞で観察される遺伝現象を分子レベルで解明することを目指してお

り，無細胞系を用いた研究が平行して行われています。

　各部門で次のような研究が進行中です。

1．細胞遺伝研究部門では，生物の種の保存と生命の維持に関わる遺伝現象を，遺伝学的，生化

学的，細胞生物学的手法を駆使して解析しています。特に，両親に由来する遺伝因子の分配に関

わる遺伝的組換え機構と，DNA障害の修復機構，・それらを制御する蛋白質機能と染色体構造など

を解析し，生体で重要な機構で果たす組換えの役割を明らかにしようとしています。

2．微生物遺伝研究部門では，大腸菌と出芽酵母を用いて，染色体DNA複製の分子機構とその細

胞周期による制御を，遺伝学的手法と生化学的手法を駆使して解析しています。さらに，真核生

物の染色体DNA複製が異常になった時に働く，細胞周期のS期チェックポイントの分子レベルで

の解析を行い，細胞分裂と染色体DNA複製の共役機構を明らかにしようとしています。

3．細胞質遺伝客員部門では，ゲノムのダイナミズムに関与する遺伝子の作用を分子遺伝学的手

法を用いて解明することと，情動発現と情動異常の脳内メカニズムを明らかにするため遺伝子欠

失マウス（Fynチロシンリン酸化酵素欠失マウス）の解析を行っています。

　ln　this　department，　we　investigate　fundamental　genetic　phenomena　that　are　required　for　the

conservation　of　species　and　maintenance　of　life，　such　as　genetic　recombination．　genome

replication　and　cell　cycle．　We　are　studying　these　phenomena　both　in　living　cells　and　in　cell－free

systems，　since　our　aim　is　to　explain　phenomena　observed　at　the　cellular　level　in　molecular

terms．

1，ln　the　dMsion　of　cytogenetics，　the　genetic　recombination，　repair　of　damaged　DNA　and　their

regulation　are　being　studied　through　analysis　of　the　function　of　relevant　gene　products　and　of

the　structure　of　chromosomes．

2．ln　the　division　of　microbial　genetics，　the　molecular　mechanism　and　regulation　of　chromosomal

DNA　replication　in　prokaryotic　and　eukaryotic　cells，　and　the　molecular　mechanism　of　cell　cycle

checkpoint　in　the　S　phase　are　being　studied　by　using　genetical　and　biochemical　methods．

3．ln　the　adjunct　division　on　cytoplasmic　genetics，　the　following　research　is　being　carried　out．

1）The　genes　involved　in　transposition　of　mobile　genetic　elements　and　those　involved　in　conju－

gal　transfer　of　the　resistance　plasmid　RlOO　in　E．　co〃are　being　analyzed．2）Brain　mechanism

involved　in　emotion　is　being　studied　by　examining　the　behavioral　phenotypes　of　knockout　mice

and　their　neurochemical　and　neurophysiological　correlates．

難

大腸菌の組換え蛋白質RecAが開環状二重鎖DNAに結合して作ったラセン構造。
Nucleoprotein　filament　formed　by　RecA　protein　of　Esherichia　coli
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D．Med．

　遺伝的組換え機構は生物全般に］i；’通し存在し、∫孫の

’女ガ三オcl呆イf：とノヒ命糸作‡寺｝こ4Z・多頁オc辻±‡呈一で㌣仁．　f列え｝ti’，　2」，Wl－k

分裂期糸1L換え，　DNAの複製や転写機Wli，1）NA障害の修1蔓

などに関わ一・ていますL，特に，減数分裂期では両親（ノ）遺

伝了をIE確に入れ換えて∫・孫に伝える役割を担い，種の

保存とともに，多様性を生みだす源とな・・てい生す．

　　ノトこ剖～lll仁ぐ｛．X，　海彫数分・t裂期糸阯挿匡ンこ／幾1情と，　1）NA阿㍗占：c7）f修i

復で働く組換えについて，これらの反応に関lj・“づ’る遺伝

了’群の機能を分J’・，染色体，細胞レベルで解1Jr－Lていま

す．、1｛に、遺伝的解析と生化学的角判」「が容易な酵母を材『

ネこPにJHいて，　痢日喚えをtJ：う‡宴合・イ本を単自｛1三し，　そ（ノ）淳㌃’1’生（ノ）

検川と，複合体に含まれる蛋川質のそれそAしの役害llを明

らかにすることを日的とLています．．

　　これまで，ユリやマゥスのカi〔数分裂期細胞を月1いて、

マフ≒色イ本｝拷」±・（ノ）・変イヒと，　こオしら↑！ヒ色イ本上『C（ノ）糸ll．1喚えlfl｛白㍗｛

の局在との関連を調べたところ，減数分裂期で（ノ月：川川染

色f本（ノ川認，識と剤L換え．ltj」三！肋し一ご走己こるパζ屍：・（㍉じ・る　二　1二ろ’

・Jk一しました、、　また，　糸目．4奥メ⊂ll’iド1㍗［（ノ）1幾育ヒ川二　・何u；白（ノ）複，㌃

イ本力“s，　糸川月包1吉JYOJ（ノ）スラニー一シ三べ’，　糸田月包↓ノ）il‘’・1カ、オ1／こ二：1犬∫H：　（・，

同じ様な様式で機能する（ノ）ではなく，二れらの条件Ul，1

成される複合体の構成は）11t態に応Lて変fヒし、そオ十これ

び．）ηと色イ本W胃1告と〔ノ）限・ll也で十幾育ヒ寸’る　二Lを示1唆1　ま〔た

こオしら（ノ）矢llし、Lを4，と1こ、　鍾｛白㍗［‡夏合・イ本イL・lli．畠任1，　そ↓ノ叶幾

∬ヒを∫解イ斤L．∨（，　剤日喚えJ　y［　1，i、：（ノ）4’i（本修！をil月らカ・にl　Lう　1’

し　t（し、：Ci｝三rl『，．

　　ln　meiosis，　haploid　gametes　are　produced　from

diploid　parent　cells．　ln　most　organisms，　this　reductional

segregation　of　chromosomes　accompanies　genetic

recombination　between　homologous　chromosomes．
The　recombination　that　occurs　in　meiotic　prophase　l

provides　for　proper　distribution　o「chromosomes　in

daughter　cells　and　for　generation　of　genomic　diversity，

　　ln　homologous　recombination，　recombination　prote・

ins　interact　with　various　cellular　components．　By　using

mouse　and　lily　chromosomes　in　meiosis，　we　showed

the　presence　of　relationships　between　morphologica｜

changes　of　chromosomes　and　the　locaiization　of　the

recombination　proteins　on　the　chromosomes．　For　ex

ample，　Rad51　and　Lim15　proteins　locali7e　at　a　stage

specific　manner　on　the　chromosomes　Functions　ol　a

protein　are　probably　lTlodulated　by　formation　oi　pr（）tein

complexes，　Knowing　a　stage　specilic　lormation　oi

protein　complexes，we　isolated　protein　comPlexes　con

taining　Rad51　protein　from　cells　at　vari（）u〔号stages　ol

nreiosis，　and　analyzed　the　fun（⊃tions　and　prot（｝in　cc）nコ

ponents　in　the　complexes，　Because，　a　prolein　complex

that　contains　Rad51　has　been　known　to　be　involved　in

the　repair　o！d乏ハmaged　DNA　and　lhe　spontt－meous

reCOじnbinatiOr‘1　in　l”r〕itO．si．s，　COn｜PariSOns　（）l　the　aCtiVilieS

and　comP（，nents（）f　the　comPlexes　obtained　from

mitOhC　CellS　With　lhOSe　Obtain（Xll（rOtn　meiOti（：CellS　prO

vide　an　insi9｝1t（．）n　the　rnodしllation　ol　a　prot（．｝in　activity　by

iormatior’10i（：or－r’ipl（．三xes．

zygotene

chrOtTIor，OTTI　

／

pachytene

一tThla‘メ「1）d「〔v「”fLt“1n

diplotθne

　＼　／　　ch「ll鵬加　　　l

hornoloqous　　　　　　　　　　　　f・；ynapton■rna1
　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　●　Hadt，1　　1　1　1旧111、ch「on1PSOrnes　　　　　　　　　　　　　（）O「TIF）1f）X

第一減数分裂期の染色体構造の変化にW’一．）て

変化する組み換え蛋白質の分布
ザイゴテン期，バキテン期とディプロテン期
に於けるRad51蛋白質とLim15蛋白質の分布

Lo（二all／i山orlol　re（：onlbinこ山（〕n　ploteins，　Rad51　and　L川1｜5，0r｜thい

（x）r（｝s　 （）f　「｜［（〕lltscr　（：t1「（｝「r｝（）f、（）「τ1｛｝：～，　（〕t）「（）「）1（）s（）11）（｝f－‘　11t　t｝｜（…　（｜ll）1（）｛（｝「）ぐ，

sい9e　Werいtr《t；iit－）d　W曲DNase　ll　lo　el旧1inate　chrOma！ln　looPs．
Tレ｜t｝rl　t｝1〔｝　1（）（）ξlli／壬｜ti（）r1 （）f　t｝1f｝　1ぐ～i（▲！）1　｛〕r戸（）t（｝rr1　（1（〕ft）　（）r　l｝111t　〔）f　tト1（｝　Lir1）1…〕

Proleir1（riHht）was　examinぐ1（l　bV　immuno　s｛aining　k）Eruいn、　The

cores　were　als（）slainerl　wilh　DAPI　lo　red、　Thu　rre呂iolls　st｛lined

wilh　bolh　Pr〔｝（－」Ucいd　a　VelloW　c（）10「，

18



教授理博荒木弘、之
助教授理博安田成

ARAKI，　Hiroyuki，　D．　Sc．，　Professor

YASUDA，　Seiichi，　D．　Sc．，　Associate　Profess〔〕r

　染色体DNAは、　糸川1胞分裂にC｜’1志1て止｛i作に複’ire．ML，

タ良糸川‖包1二つ｝酉己さオ1『こし・き　・｝三一’」’　　二（ノ叶幾㌔1～fに二　｝、り，　jl慧イ云11占：

÷…ト乏‘［iifi↓ノつ、ビ）　jノーf！1ミ｛二ll：fi］存：Cニイノ：〆｜｝一，〒こ＾し、、きr｝ミー’・j　1　　ノ†＼｛J｝’《1：i’；／～｜ll｜

でけ¶人腸菌1：1甲lie［1￥，・i：1・を三・オレ川1！｝・：け生物川日・川…物

｛ノ）ll．．ゾル・♂1：1ご，染色体1）NA複製（i）lh：1i卸及ぴDN、へ複製

．ll弄ミlll月isj，つニトttfVイ儂・jll・i「］ご　Lll　l　J ／：）1・」6Lli　1・lll～（・二r　）し、　・：．’｛i）1’タ1：・rl・｛　　こ’し、’t＿　．　j

J：1，，i　ttヒJソ、1・’v）1．・’）／；1田1’iiliが．lffil｛1111（一『l

l）　｝・＼腸川の染色｛1・複製は　‘‘oriC”　㌧川コ1れイパ］1：r〆㌧体L

の牛1］・：’i・∀♪ijL；　（　．lpL｛　／）・ビ，llll々ll　LIオlrl、『ll－　lllj／ii’iにlLI）｜lttA　l’い□fl［

白，il’i．　i・’ltL、　L｝LII：（，・1』カ・、　”’　tノ）1に白1川．のi’Jf十生にけ1）11nKノド1：のシ

～”　 ＿｜t　）　］｝，：〔1㌔：’iノ）Vl～！1，｝｝　1　∴『し、’［　．｝　　　°　オ1　ビ）：1：ドi㌔ゾ｛｛’　1．／：，

1　 ）｜　

1

（　1　∵＼　 ：　　　こ　 ，　 1　 　1ト　，i　 ｛　ノ　 ）　～1｜：　↓1－’1 ↓ノ　 ）　「十∫11　　；「1　11　　！　一　 ’　イ｜：　1／1’r，　f↑、　〈 ノ　 ）　 i二＞」　 ：1聖1～　｛　ノ　 ）　　 一く　　　 ノノ　　　　 ・　　　 ノ、　 ＿’
@、　 1　　〆

’）し・’ ?f］Vlll｜⊂　1

2）　1’〔ド’1物・ノ，・｛（1’r’i、休川、，　川‖包周川（ハS川に　1　iilV←川礼〕

偲＼オ1　’I　l　　’1た、　DNA｝’1ノ川に11tll［川か’【1／：一㌦ll川り周川

．f　1　・㌧ノ．1、1’：　ト、り・∫1川包ll㌧1川ノド［1．‘め、　DNA｝”i’．！iい1！L；i¶ll11れり

裂ろ・日、役＼li　’！∀・ll　l　　’｛川｝’1　ノリホr二　1　：｝’1り㍗川ゼ1、

置・r．の・i、のか，　DNA陶川川llV常ノド挿／．日｛　’し、る　’　1’か小

1「ぢ＼．lllし、’｝、　l　　IV：’ご／り1’，　）・lil［　［たIill－1イiぱ1り（ハ｜）Pbll『1，，　1）N▲

i／　LJ　it｛リ仁　l　r・ソリ小1’二　1・1’1！，i1．1レ”し・「l　l　　・．「’　．1、　1）Pbl｜

か1）NA筏1製u　r　l　・）tホlt　l　トに．1；い’．　Lの｝・いノ…幾日

ろ　一　｝　！l　　　　l　　　’　　1㎡　　、　一一：）　［ ノ　 ）　／つ　 、　一）1　－　、　　　　i1＿li，　t＿r　、 ’　｝：．1’1｛」　　 J　・　1 ，戊、　　1　－　　’l　　 fl　i＋’　；：’1「1’）　　 1　『　｜ 〆戊 、　 ，」煤@±　J　l　l

1v・‘
P，川　、，　梅ilt！！i　lt・ill㍑し　1’1　・11，1・τノ：　「（ノ）ドJ！i．1，L〕か日月ビ，

カ・に　l　l、・㍉　し　1　二1“・’L　l

　　Chromosomal　DNA　is　replicated　accurately　in　ac－

cordance　with　cell　division　and　segregated　to　daughter

cells．　This　process　ensures　cells　to　transmit　accurate

genornic　information　to　their　progeny　in　cell　division．

The　major　subject　o　i’research　in　this　division　is　the　reg－

ulation　o「DNA　replication　and　the　mechanism　coupling

DNA　replication　with　cell　division．

1）Replication　oi　E．　co〃chromosome　starts　at　a　specif．

ic　site（oriC），　where　the　DnaA　initiator　protein　specifical

ly　binds　to　initiate　series　of　events　that　leads　to　DNA

replication，　To　understand　the　control　rnechar）ig．　rn　o「

rePlicatiol1，　we　are　studying　Pr（）tein「actors，　including

mokうcular　chf｛perones　such　as　DnaK，　thal　interact　wilh

t｝　1（｝　　 ［）t　｜（IA　　 l）rr（）t（〕i｜コ＿

2）Fukaryolic℃hrornosonle　is　rel）licated　exactly　ollce　in

the　S　phase　o（　lheじ（｝ll　cVcle，　ll　DNA　replk）ation　is　l）lock

ed　or　DNA　is（lamaged　byこ］berrant　replication，　a　check

px）il）t　s＞stem　arresls　lhいcell　cy（〕1e．　ComPし）nents（）l　the

replicaiion　m；ICh川ery　haVe　l）eel1　SU9日este（1　to　aci　as　a

sいnsor　in　a　checkPoir）1，We　have　also　rev（｝aled　that　the

Dpbll　proiein　or　bllddin8　yeasl　is　required　lor　DNA

rePlication（－tr’）d　a　cell　c＞de（〕heckPoint、　TO　ulldersLalld

the　iunction　of　Dpbllin　DNA　repllcatioll　alld　a　chcck

Poillt，　we　have　beell　sllκlying　Dpbllal1（l　other’relaled

proteins　gonetically　and　bio（〕hernicaliy．　ll　w川rいvいal　lhe

relationship　b〔）tween　DNA　replication　m三lchillery　an（1（1

checkpoint．

DNA　replication

（）rぐ　　　（、dc6

ノ　’

　　　　　　　　　→
K、一．　Mcm

　　　　1）pl，ll

1’oli

t＞pbll　　A

→

　　　　　　　　　cdl　cycle　arrest

DN〈t炉判｝s期Jlックポイント　祷Wにザth常かノ1しると，　Dpb川
1，｝．イ，｝1、〃⑱椀1う」1L！て二；Ytl・H　liflt　J　」，」貝月｛iイ・t；」・⊥⊥・さ　t’iる

DNA　lいpllcat｜on　und　S　phasいcheck；）O川l　ll　DNA　lepllCaiic’）tl　lバ

blockいd，　IhtrDPbllProlein　sens｛tS　ll　arKj　It“川Slluls；lSll　i，t　1：　ll　to

［tt「い・、t　lhい　い㍑11（：Vcle、
DN∧祐襲停d．［lli　（J）出1柚ζ円の村の形削、　i＃Vi甲細胞r1．1川（，i，

人きなilを出し核1よ細胎の中心lW置1」る　ノ1リクポイン1
のE．Jlt常な細1∬・1てけ，核け分裂したり1：S）離れている〔4一パ
Nudeat　l1　）Ot－　pholoi　），V　ol　buddiru・，　yensl，Wild　i∨Pe　cいlls　l川1t　P・川

いDshow　onttn｛iclttul、　IOC油：（」t）elw（）（）n　tnolh｛tr川nd（］川U｝，．h川

（訓s．Cいlls　deiいcllve川ncheckPoir［t（leitpanel）sllow　IWO　nu

clいi　or　blokいn　llucleLls．
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教授（併）理博大坪栄一
　東京大学分子細胞生物学研究所教授

客員教授医博・文博二木宏明
　理化学研究所脳科学総合研究センターチームリーダー

OHTSUBO，　Eiichi，　D．　Sc．，　Adjunct　Professor

　（University　of　Tokyo）

NIKI，　Hroaki，　D．　Med．　Sci．，　Ph．D．　Adjunct　Professor

　（RIKEN　Brain　Science　lnstitute）

1．ゲノムのダイナミズムに関与する遺伝子の作用を分

子遺伝学的手法を用いて解明することを目的とし，次の

ような研究を行っています。

1）ゲノム再編に深く関わる動く遺伝子及び反復配列の

研究。バクテリアの挿入配列（IS；insertion　sequence）

であるIS1，　IS3及び大型のトランスポゾンTn3の転移の分

子機構を比較，解析しています。また，植物（イネ）ゲ

ノムから新規の転移性遺伝因子を分離，解析し，これら

の因子の利用による植物育種の可能性も追求しています。

さらに，イネゲノムから縦列型反復配列を分離同定する

とともにこれらの配列のゲノムの可塑性における役割に

ついて解析しています。

2）薬剤耐性プラスミドR100の接合によるDNA伝達の開

始と終結の機構。DNAの移動というダイナミックな現象

に関わるtra遺伝子群の産物を単離精製しその性質を調べ，

DNA伝達の分子機構を解析しています。

2．恐れや怒りなどの情動（感情）は，認知，学習・記

憶，動機づけ（意欲と密接に関連しており，情動障害は

種々な精神障害の中核をなしています。しかし，情動発

現と情動異常の脳内メカニズムは，未だ十分明らかにな

っていないのが現状です。情動発現とその異常の脳内メ

カニズムの解明は，脳研究の重要な課題の一つです。情

動発現とその異常を解明するためには，分子生物学的手

法，神経生理学的手法，組織化学的手法，行動神経科学

的手法（行動の実験的分析法）を統合して駆使し，情動

発現の神経基盤・物質基盤を多角的に研究することが必

要となります。遺伝子欠失マウス（Fynチロシンリン酸化

酵素欠失マウス）の行動異常（とりわけ，情動行動の異

常）と，その神経生理学的，生化学的基盤を明らかにす

る研究に取り組んでいます。Fynチロシンリン酸化酵素欠

失マウスは臆病で，種々なテストで恐怖反応が充進して

おり，痙攣を誘発しやすく，また，アルコールに対する

感受性が充進していることが見出されています。

1．We　are　interested　in　the　action　of　genes　that　cause

dynamic　changes　of　genetic　materials．　We　are　studying

the　genes　that　are　involved　in　transposition　of　mobile

genetic　elements．　We　are　also　studying　the　genes　in－

volved　in　conjugal　transfer　of　the　resistance　plasmid

R100．　The　major　topics　are　as　follows：

1）ISI　and　IS3　are　insertion　elements　which　cause　inser－

tion　mutations　and　rearrange　the　bacterial　chromo－

somes，　while　Tn3　is　a　transposon　which　confers　resist－

ance　to　ampicillin．　Elucidation　of　a　common　molecular

mechanism　of　insertion　or　transposition　catalyzed　by

transposases　encoded　by　these　mobile　genetic　ele－

ments　is　our　goal．　We　have　also　identified　novel　types　of

mobile　genetic　elements　such　as　transposable　DNA

elements　and　retro（trans）posons　in　rice　plants．　We　are

analyzing　their　roles　in　rearrangements　of　the　rice

chromosomes．
2）Plasmid　R100　promotes　conjugation，　by　which　DNA

is　transmitted　from　one　bacterial　cell　to　another．　Our

goal　is　to　elucidate　the　molecular　mechanism　of　conju－

gal　DNA　transfer　catalyzed　by　several　tra　gene　products

encoded　by　the　plasmid　is　our　goal．

2．Brain　mechanism　involved　in　emotion　is　one　of　the

important　topics　of　brain　research．　ln　order　to　under－

stand　this　mechanism　we　must　employ　a　combination

of　variety　of　methods，　such　as　molecular　biological，

neurophysiological，　biochemical　and　behavioral　techni－

ques．　The　aims　of　our　research　are　to　investigate　the

behavioral　phenotypes　of　knockout　mice　and　their

neurochemical　and　neurophysiologicai　correlates．　ln　a

series　of　experiments　we　found　that　our　Fyn－deficient

mice　showed　increased　fearfulness　in　a　variety　of　tests

for　fear　response　and　enhanced　seizure　susceptibility

induced　by　intense　sound　and　convulsive　drugs．　Re－

cently，　our　Fyn－deficient　mice　were　found　to　be　hyper－

sensitive　to　the　hypnotic　effect　of　ethanol．
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Department　of　Developmental　Genetics

研究主幹（併）廣瀬進
　　Head　HIROSE，　Susumu

1．発生遺伝研究部門lt，シHウジ　1ウバエ及びヒドラを川い，動物発生における形態形成・細

1泡運命決定十幾1：1▲1学，　糸iH胞分裂・糸川泡分化（ノ）制lI／I機構｝こ関し，　多角〔1勺な研：究をf「・・ています、，

2．月：ラ］質1遺f云イ川：’グe剖ll川て川〔，シ1　［‘／ジ1ウバ：11，カイご了ノ℃！ゴをIHし、一（，　fl占1イ本（ノ）発ノヒ・カ1ζ］1ミhU科批こ

才〕し・’（：し・／）し・／）（ノ）iLk　za・川フ㌔元£カ’sし・一ノ．竺ぴ，、k　・う／c↓幾1・II占rぐフ吝」：見〔」＾～5（ノ）カ・，　」｝1よイノニ　jノ’・　字4き色イ小く　・糸H｜月包　・　f［占｜f本

レ〆・ミルてTli井’ブヒ・をづ錘ぱ）てし・．rk－lj－t，

3．　初期発牛イ川！／’11i　i’i：IS門ては今　初期発生におけ～1川イi〔ノ）聴本的／本；川構築に、じジ・1㍉ウ・る遺イ云r・群（ノ）ヒドぽ1

併1と1：1j圧作川（ノ）解析・をづ日〕1．てトリ期発生（ノ）此汀云1’1勺・1　－lig己を日月らカ・にしま’丁．

4．　ノ1・1」，iujl∴iイJ：”，esL’i，　iliJl：’グ1三1」“ll｜lle・t，　‖・Z’lr’〔」ヒ1イz：liJl・／タLi　S；：ISInJ，！二166／J　L．、　　1二　1－jitiifノ：　」ノ・し・）フ巨J’vaii）Si・1f’（，ILi4r多隻11i・～eこ〆）レ、　⊂

川1’先していrk一弓『、

1．ln　the　Division　o「Developmental　Genetics，　we　study　molecular　mechanisms　of　mor

phogenesis，　cell　fate　determination，　cell　cycle　and　differentiation　control，　using　the　fruit　fly

Drosoph〃a　and　the「resh　water　hydra　as　model　organisms．

2．ln　the　Division　o「Gene　Expression，　the　genetic　backgrounds　of　developmental　processes　are

being　investigated　using　the　fly，　Drosoph〃a　me／atlog，c？ster，　and　the　silk　moth，　Bombyx　morl．

3．ln　the　Division　oi　Early　ErT、bryogenesis，　we　will　study　the　genetic　b〔〕sis　ol　early　embryo

geneSIS．

4．ln　the　Divis　ion（）f　Physiological　G〔〕netics，　the　molecular　mechanisms　of　humar〕gene　expres

sion　are　being　analy∠ed　in　collaboratior、　with　the　merT〕bers　of　the　Division　ol　Gene　Expression．

・1ウジ　｜ウハIl）NAJf｛㌧tナん化囚∫れ．対
戊　る｝九イ本てこ《しff’．　ikオLノニ

Snllv；tr∨ビいn（1川」（：1い1（

Wllh　antl　DNA　Supいr（x

巾凡泉σ）↓毛

Dr’れsoρ1ハ〃【’sl；｝｜ned

lln尺laciot；11111bod∨．

いVf・1いrこsU旦わ、了の！掩f制511｝－dに．よ　）て｝杉∫曳ご｝才した

W所的祐服「i貴伝f’発現バターンを改合つる
申により，本東顧部仁形成される袖眼五，羽
の1．に／tることができる，羽予定細胞の内．
と（ノ）イN‘1i苗Lル〕る絹｝ll∬りゐ、括Jll艮Lな1しるカ、を1凋〆＼

ることにより，器官決定と位1酬1▲・RNの関係を
鰍’机寸ることゐ、てきる

An　ectoPlc　e＞e　for　nlcd　bv　the　n〕iseXPresSlor］

of　the　eVい’いsS　8いrx　，v．　Alth（川Hh　eVes　rlormal

lV　 l（）r　r11　 （）t 1｜＞　
ir　｜　 tt1｛｝　 ｜（〕c｜（i＿　 it　 is　 r）（）stsiL）1〔｝　 t（）　 tl（）r）

eralいan　e＞e　on　lhe　wi川b∨aller川99ene
（｝xr）1（三SS5Si（）rl　　r）（1｛1（，rr）s，　　Tl｜c：　　r（ハ1三｜ti（）rlstliP〕　　b（ハ

tWeen｛he　or｝～iln　idenlltV　and【）OS川Onal　ir）rOr
r　T1三　ll　i（）r　｜　　 （　：《　）1　1　　 t）（ ：　　 l　ll　1；　tlV7c　三（ ｜　　 t　）V　　 l　i1； 】P）Pir、匡！　　 tf〕c）　　 r）（）

sill（り川ll　which（｝ct（．）1）lc　eyes　can　form．

水草に付着し，えさを待つ臼本産チ
クビヒドラ（Hvdra　magn∫ρ（〕ρ1”a～a）

A　n、ature　and　YOL」ng　Polvp　of　Hy

dri・］MEIEItliP／）t，）1／）i〃EltE）anchored　to　an

aqUatic　plant．
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機構を研究しているショウジョウバエグループと，

ラを用いて形態形成機構を研究しているヒドラグループ

とがあります。

ショウジョウバエを用いて神経系の発生

　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　ヒド

1．神経系発生過程では多くの種類のニューロンやグリ

アがゲノムの情報に基づいて正確に生み出されます。複

雑な神経回路形成も，回路を構成するニューロンが，機

能面だけでなく発生過程でも，分子的に多種多様である

ことに依存しています、ショウジョウバエグループは遺

伝学的解析の容易なショウジョウバエを用い，胚の中枢・

末梢神経系及び成虫複眼をモデル系として，細胞運命決

定機構・神経回路形成機構・器官形成機構の研究を行っ

ています、，

2．単純な体制を持つヒドラでは頭部から足部への’次

元的な形態形成因子の勾配で，形態形成が支配されてい

ると考えられていますLJヒドラグループでは，形態形成

因子を含めたペプチド性のシグナル分子が，発生過程で

重要な働きをすると考えて，それらの分子の大規模かつ

組織的な単離，同定を行うプロジェクトを進めています．

これまで足部形成の形態形成因子と考えられるペプチド

2種，神経細胞分化を正に制御する神経ペプチド1種，

負に制御するもの1ファミリー（4種），近縁の々∂アα（ニー

r加‘αのプラヌラ幼生の変態を促進させ，ヒドラの親個体

からの芽体分離を促進する7種からなる神経ペプチドフ

ァミリー（図参照）等を同定しています。今後，更に多

くの重要なペプチドを同定できると期待しています。

HIROMI，　Yasushi，　D．　Sc．，　Professor

FUJISAWA，　Toshitaka，　Ph．　D．，　Associate　Professor

SHIMIZU，　Hiroshi，　D．　Eng．

HATTA，　Masayuki，　D．　sc．

OKABE，　Masataka，　M．　D、，　Ph．　D．

HOSOYA，　Toshihiko，　D．　Sc．

　　The　Division　of　Developmental　Genetics　consists　of

two　research　groups．　The　Drosoph〃a　group　uses　the

fruit　fly　Drosoρわ〃a　me’anogas亡er　to　investigate　the　mo－

lecular　mechanisms　of　nervous　system　development

The　Hydra　group　aims　at　identifying　molecules　that

govern　pattern　formation　and　morphogenesis　of　the

fresh　water　hydra．

1．During　neuronal　development，　a　large　diversity　of

cell　types　is　generated　in　a　highly　stereotyped　spatial

and　temporal　pattern．　Genes　and　genetic　hierarchies

controlling　the　individual　fates　of　diverse　patterns　of

neurons　are　largely　unknown．　The　Drosoρわ〃a　group

uses　Drosophii／a　embryonic　central　and　pheripheral

nervous　system，　as　well　as　the　adult　compound　eye　as

model　systems　and　study　how　genes　control　identities

of　individual　neuronal　and　glial　types，　neuronal　circuit

formation，　and　organ　identity．

2．ln　order　to　isolate　peptide　signal　molecules　involved

in　regulating　developmental　processes　in　hydra，　we，　in

the　hydra　group，　have　embarked　on　a　novel　screening

project（PNAS　94，1241－1246，1997）．　Up　to　now，　we

have　isoiated　338　peptides，　sequenced　2200f　them　and

synthesized　30．　Biological　assays　using　these　synthetic

peptides　have　revealed　2　morphogentic　peptides　in－

volved　in　foot　formation，1neuropeptide　which　enhan－

ces　neuron　differentiation，1family　consisting　of　4　struc－

turally　related　peptides　which　inhibit　neuron　differentia－

tion，1neuropeptide　family　with　7　members（see　figure

for　localization）which　enhance　metamorphosis　of

Planula　larvae　to　polyps　in　Hydractinia　and　bud　detach－

ment　from　parental　polyp　in　hydra，　and　so　forth．　We　ex－

pect　to　identify　more　peptides　with　interesting　and　im－

portant　functions．

㌻ロ・霊姪㌘鵠耀㌶i2齢㌫塑轡蟻璽㌫申竺義訪攣欝誌㍊㌫欝㌻；；濫
一ロンが正しいニューロン種に分化するには，細胞間相互作用による細胞運命決定が必要である。
（1。ft）Asub。et。f　neu，。ns　i・th・he・d・egi・n・f　hyd・a　vi・ualized　with　i・di・ect　immun・rl…e・cence　u・i・g・nti・GLW・mid・　antib°dies・

（，ight）Neu，。nal　diff。，enti・ti・・i・th・devebpi・g・・mp・und・y・．　E・ch・mm・tidi・（unit・y・）・。・t・i・・eight　ph・t・・ecept・・neu・・…each°l

which　initiate　neuronal　differentiation　in　a　specific　sequence．　Cell・cell　interaction　is　required　for　the　proper　specification　of　individual　neuronal

identities．
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HIROSE，　Susumu，　D．　Sc，　Professor

MURAKAMI，　Akio，　D．　Ag．，　D．　Sc．，　Associate　Professor

MINATO，　Kiyoshi，　M．　sc．

YAMADA，　Masa－aki，　D．　Ag．

UEDA，　Hitoshi，　D．　Ag．

　高等生物の体は1個の受精卵から始まり，これが細胞

分裂を繰り返し多くの細胞となり，種々の異なった組織

や器官に分化しますv形質遺伝研究部門では，細胞分化

の仕組みや胚発生における遺伝子発現さらに，成長・変

態・加齢などの後胚発生を支配する遺伝子について研究

していますL，

1．遺伝子発現制御の研究：発生と細胞分化に伴う遺伝

子発現の制御機構を解明する目的で，クロマチン構造や

ホルモンレセプ’ターとそのコアクチベーターが遺伝子発

現に果たす役割についてショウジョウバエとカイコを川

いて研究しています、，

2．ノ1…活史関連形質’（ノ）遺イ云”7：的研究：カイコの胚休1眠性，

脱皮回数，寿命などが異なる諸系統について遺伝学的解

析を進めています、L

　　FTZ－FI　was　first　identified　as　a　transcriptional　ac－

tivator　of　the　fushi　tarazu（ftz▲gene　in　Drosophila．　Two

isoforms，　early　and　late　FTZ－F1，　are　transcribed　from

the　same　gene．　Early　FTZ－FI　is　expressed　in　blas－

toderm　embryos　concomitant　with　the　ftz　gene　expres－

sion．　Late　FTZ－FI　is　only　expressed　slightly　before　each

ecdysis　and　pupation，　and　has　been　implicated　in　the

regulation　of　genes　associated　with　ecdysis　and　meta－

morphosis．　FTZ－FI　activated　transcription　of　the　ftz

gene　in　vitro，　by　binding　to　the　FTZ－FI　site　in　the　up－

stream　of　the　gene．　Transactivation　by　FTZ－FI　requires

two　co－activators　termed　MBFI　and　MBF2．　They　form

abridge　between　FTZ－FI　and　general　transcription　fac－

tors，　and　mediate　transactivation．　MBFI　sequence　is

conserved　across　species　from　yeast　to　human．

　　Growth　and　senility　events　are　complex　inheritance

characteristics　under　the　control　of　a　number　of　genet－

ic　factors．　Recent　studies　on　the　lepidopteran　insect，

Bombyx　mor’（L．），　revealed　that　several　major　genes

underlying　the　genetic　characteristics　have　been　de－

tected　and　their　functions　have　been　characterized　in

detai1．　ln　addition，　the　phenotypic　expression　of　genetic

factors　is　affected　by　certain　neuro－endocrinological

regulations．　Also，　some　types　of　life　history　characteris－

tics，　yearly　generation　times　and　larval　ecdysis　times，

are　modulated　by　certain　environmental　variables

through　the　neuro－endocrinological　system．

fushi　tarazu遺伝子プロモーター領域

↓

ショウジョウバエfush’farazu遺伝子の転写活性化にはプ
ロモーター領域のヌクレオソーム構造が破壊されること
が必要である、、

TCAAGGTCG

FTZ・・F1

MBF1 MBF2

基本転写因子　　　RNA
　　　　　　　　　　　　　ポリメラーゼ

TATA
ショウジョウバエfushi　farazu遺伝子の転写には核内ホル
モン受容体ファミリーの転写因子FTZ　F1，基本転写因子，
RNAポリメラーゼの他にコアクチベーターが必要である。
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　初期発生については，ショウジョウバエにおける突然

変異網羅実験を契機に，体の前後軸，背腹軸などの基本

体制の成立や体の分節化・体節の決定と分化に関与する

遺伝子’群の．全貌とその作用機序が解明されてきましたu

しかし脊椎動物に関『しては，その初期発生には全く別の

機構があるのか，あるいはショウジョウバエの発生原理

が脊椎動物の初’期胚にも使われているのかは未だに明ら

かになっていません。初期発生研究部門は平成10年度に

設置された新しい部門ですLコこの部門では遺伝解析の吋

能なモデル脊椎動物を用い，体の前後軸，背腹軸などの

基本体性の成立や，体の各部分の決定に関わる変異株を

分離します。さらに，変異に対応する遺伝子をクローニ

ングし，その作川機構を明らかにする予定です｛．）

　　Our　knowledge　on　the　genetic　and　molecular　mech－

anisms　of　early　embryogenesis　has　advanced　enor－

mously　from　the　saturation　mutagenesls　screens　per－

formed　in　Drosophila．　These　studies　identified　genes

and　molecules　that　are　involved　in　segmentation，　spec－

ification　of　segmental　identities，　and　intrasegmental　pat－

terning．　Although　many　of　these　genes　have　homologs

in　vertebrates　and　apPear　to　have　evolutionarily　con－

served　functions，　it　is　still　not　clear　whether　the　organ－

ization　of　the　vertebrate　body　plan，　which　has　its　own

evolutional　origin，　utilizes　unique　principles　not　shared　in

invertebrates．　The　Division　of　Early　Embryogenesls　Is　a

new　division　that　was　established　in　1998．　This　division

will　use　model　vertebrate　species　that　are　amenable　to

genetic　analysis，　and　isolate　mutations　affecting　early

embryogenesis，　such　as　the　specification　of　the　body

axis　or　specific　body　parts．　We　will　also　identify　the　cor－

responding　genes　and　analyze　the　mechanisms　of　their

actions．

モデル生物を用いた初期発．牛

に関わる変異株のスク

↓

変異に対応する退伝子の
クローニノグと機倉旨角年析

↓

脊亦佳動物k刀JUI発生の原1里解『叫」
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　真核生物の転写は，転写開始，伸長および終結段階を

含む多くのステップで制御されています，，RNAポリメラ

ーゼIIによる転写制御は極めて興味深い分野なので，多

くの研究が転写開始時に生じる制御を明らかにしてきま

した、しかしながら，詳細に解析された転写開始反応に

比べ，転写伸長反応や，そのステップの制御に関与する

因子は，ほとんど理解されていません。当研究室では，

未だ明らかではない転写伸長メカニズムの分子レベルで

の解明をめざして，ヒト転写伸長因子DSIFとP－TEFbを

中心に，それらの機能的な相互作用を解析しています。

　　Eukaryotic　transcription　is　controlled　at　many　steps，

including　initiation，　elongation，　and　termination．　The　reg－

ulation　of　transcription　by　RNA　polymerase　ll　is　an　area

of　intense　interest，　and　many　studies　have　shown　that

the　regulation　occurs　at　the　level　of　transcription　initia－

tion．　Whereas　initiation　has　been　extensively　charac－

terized，　much　less　is　understood　about　transcriptional

elongation　and　the　factors　involved　in　the　step．　To　elu－

cidate　the　molecular　mechanism　of　transcriptional　elon－

gation，　we　have　focused　on　human　transcription　elon－

gation　factors　DSIF　and　P－TEFb，　and　analyzed　their

functional　interaction．

DRB

RNA　Polymerase　11
　　　　　　　　　　1

P－TEFb CTD

DSIF

転写伸長因子DSIFはRNAポリメラーゼllによる転写伸長反応を抑
制するが，転写伸長因子P－TEFbはCTD（C－terminal　domain）の
リン酸化を介してDSIFの抑制効果を解除すると考えられる。　DRB
はP－TEFbのキナーゼ活性を特異的に阻害することにより，　DSIFに
よる転写伸長抑制を誘導する、，
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1．集団遺伝研究部Pl］では，生物集団の遺伝的構造を・支配する法則の探究をめざL，分r・レベル

における種内変異と進化の仕組みを確率過程として理解するための研究を行っています／t特にシ

ョウジョウバエの種分化にともなう遺伝的変化に重点をおいています，J

2．進化遺伝研究部門では，生物進化の遺伝的機構に関する実験的ならびに理論的研究を1匡めて

いますt，特に，DNAの塩基配列データに．基づく分一∫・進化の研究やその解析（こ必要な方法論の開YJLt，

染色体進化の分子機構の研究などを行っています（ド図を参照）．

3．理論遺伝客員研究部Flqでは，集団遺伝モデルの解析，実験データの統計的分析などの理論面

に関する研究を進めています、，また大量の生物学的データを利川した，システムバイオロジーの

確・1z二を目指す研究を行っています1．）

1．ln　the　Division　of　Population　Genetics，　we　are　searching　the　rules　governing　the　genetic　struc－

tures　of　natural　populations．　We　are　conducting　studies　to　understand　genetic　variation　within

species　and　evolutionary　mechanisms　as　stochastic　processes．　ln　particular，　gene　evolution　as

observed　as　interspecific　anomaly　in　Drosophila　is　under　intense　study．

2．ln　the　Division　of　Evolutionary　Genetics，　we　are　conducting　experimental　and　theoretical　studies

on　the　genetic　mechanisms　of　organismal　evolution．　We　are　especially　focusing　on　researches　con－

cerning　molecular　evolutionary　analyses　of　nucleotide　sequence　data，　development　of　methods　for

such　analyses，　and　the　molecular　mechanisms　of　chromosomal　evolution（see　the　figure　below）．

3．ln　the　Division　of　Theoretical　Genetics，　we　are　conducting　theoretical　studies　such　as　ana⊥

yses　of　population　genetic　models　and　statistical　analyses　of　experimental　data．　We　focus　on　the

examination　of　various　theoretical　models　through　comparison　of　nucleotide　sequences．　using

avast　amount　of　biological　data，　we　are　aiming　at　development　of　new　paradigm　in　biology

named“Systems　Biology”．

O十
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00
　　　　　　　　　　　　　　　PABL　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　（Kb｝

ペー @Class　Il→・＜…－Class　IIトー←　　　　Class　l　　　　－一

高等動物のゲノムを構成するGC含量（G＋C％）の巨大モザイク構造の例、．この巨大構造は染
色体バンド構造と関係するが，バンドの境界構造を解．明する目的で遺伝子’歩行を行ったMHC（HLA）

領域のGC含量分布図であり，　PABLはその境界近傍に見い出したXY　pseudoautosomal　bound
ary様配列を示すt、
An　example　of　the　large－scale　mosaic　structure　o「G十C　content（G十C％）that　constitutes
higher　animal　genomes．　This　large－scale　structure　is　related　to　chromosomal　band　patterns．

This　figure　shows　the　distribution　of　G十C　content　in　the　MHC（HLA）region　where　we　con

ducted　the　gene　walking　to　elucidate　the　structure　of　boundaries　of　chromosomal　bands．

PABL　is　an　XY　pseudoautosomal　boundary　like　sequence　found　near　the　band　boundary．
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　　　・つひとつの／固体ではなく，それが集ま・．）てできた集

団（i－1として繁殖社会）を対象として，その内にどのよ

うな遺伝j1一がどんな割合で含まれるか，またどのような

法則のドに遺イzl的組成が変化し、ていくかを研究する（ノ）が

集団」貴イ云学∵（：・，　種1人れ変異べ・生斗勿」匡イヒと深い関オ）りがあり
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（A） （B）

ショウジコウバエの蝋の胸部剛毛の神経細胞の染色，（A）は，野
生型のキイロシ・1ウジ1．］ウバエ，（B）はオナジショウジョウバエ

との雑柿（B）では（A）でみられるようなMacrochaetesが観察
されない，

　　The　mechanisms　responsible　for　the　maintenance　of

genetic　variability　and　for　genetic　changes　in　natural

populations　are　being　investigated　in　this　division．　The

recent　advance　of　molecular　biology　has　been　aひ

cumulating　diverse　biological　information　such　as　high－

order　structure　of　proteins　and　gene　interaction　at　very

high　rate，　and　also　reveals　the　complication　of　genetic

network．　To　deepen　our　understanding　of　evolutionary

dynamics，　we　study　the　developmental　anomaly　in　inter

specific　hybrids，　which　is　caused　by　epistatic　interaction

between　genomes　from　different　species．　Loss　of　mac－

rochaetes　on　the　notum　is　one　of　the　anomalies　seen　in

interspecific　hybrids　between　D．　metanogaster　and　its

closeiy　related　species．　lndeed，　interspecific　hybrids　be

tween　a　line　of　D．　me／anogaster　and　D．　simulans　isσre－

male　lines　exhibited　a　wide　range　in　the　number　of

missing　bristles　on　the　thorax．　By　contrast，　D．　maしlri－

tiana　and　D’seche〃ia　lines　showed　almost　no　reduction

in　bristle　number　in　hybrids　wi・th　D、　melanogaster．　This

suggests　that　at　least　one　genetic　factor　contributing　to

hybrid　anomalies　arose　recently　on　a　D．　simu／ans　X

chromosome．　Use　of　celj　type　markers　suggests　that

the　defect　does　not　lie　in　cell　fate　decisions　during　bris－

tle　development，　but　in　the　maintenance　of　neural　rate

and／or　differentiation　of　the　descendants　of　sensory

mother　cells．　With　the　aim　of　isolating　genes　respon

sible　for　the　bristle　anomaly，　deficiency／duplication

screening　and　QTL　mapping　based　on　the　within　spe

cies　variation　o「D．　simu／ans　are　being　carried　out．
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TENZEN，　Toyoaki，　D．　Ag．

　生物の進化は，遺伝子（DNA）の時間的変化が根底に

あります。従来は異なる視点から研究される傾向にあっ

た進化の諸分野を，総合的視点で研究することをめざし

ています。実験的研究と理論的研究を並行させ，遺伝子

塩基配列レベルの進化と染色体レベルの進化ならびに生

物機能の進化を関係づけることで，生物の進化を総合的

に理解することが可能になりますu

　主要な研究テーマとしては以下のものがあります。

1．高等動物のゲノムで観察される染色体バンド構造が

GC含量の巨大なモザイク構造よりなることを明らかにし

てきました。染色体バンドの機能上の意味と，それらが

形成された進化機構を知る目的で，染色体バンドの境界

と考えられるヒトMHC（HLA）領域のGC含量モザイク

境界の解析を行っています（26頁の図を参照）。GC含量

モザイク境界と，DNA複製のタイミングとの明瞭な関係

が明らかになりました（下図を参照）。

2．ヒトMHCクラス皿領域に我々のグループが遺伝子

を見い出したテネイシン様細胞外マトリックスタンパク

質やNOTCH4，ならびにクラス1領域に見い出した
GABA－Bレセプターの機能解析を行っています。

3．遺伝子系統樹は塩基配列の自己増殖の履歴を示すの

で，進化の基本記述子と言えます。これら遺伝子の系統

樹を復元する新しい方法を開発し，それらを実際のデー

タの分析に応用しています。

4．ほとんどの遺伝子は中立進化をしていますが，なか

にはなんらかの自然淘汰をうけている遺伝子があるはず

です。血液型の遺伝子はその候補であり，これらの進化

的変化の研究を行っています。
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　　Temporal　change　of　genes（DNA）is　fundamental

for　organismal　evolution．　So　far　various　aspects　of　evo－

lution　tend　to　be　studied　separately．　Our　objective　is　to

synthesize　those　various　aspects　under　an　integrated

view．　We　conduct　both　experimental　and　theoretical

studies，　and　are　relating　the　evolution　at　the　nucleotide

sequence　leve1，　at　the　chromosome　level，　and　at　the　or－

ganismal　function　level．　The　integrated　understanding　of

organismal　evolution　is　possible　only　through　these　in－

terrelated　studies．　Our　main　study　objectives　are　as　fol－

10WS．

1．We　have　discovered　that　the　chromosomal　band　pat－

terns　observed　in　higher　animal　genomes　are　related

with　the　large－scale　mosaic　structure　of　G十C　content．

We　are　currently　analyzing　boundaries　of　G十C　mosaic

domains　in　the　human　MHC（HLA）region，　that　is　con－

sidered　to　be　a　boundary　of　chromosomal　bands，　so　as

to　elucidate　the　functional　meaning　of　chromosomal

band　and　the　evolutionary　mechanisms　to　create　them

（see　the　figure　in　p．26）．　The　mosaic　G十C　content

boundary　was　found　to　be　clearly　related　with　the　tim－

ing　of　DNA　replication（see　the　figure　below）．

2．We　found　genes　for　a　tenasin－like　extra－cellular　ma－

trix　protein　and　a　Notch　like　protein　within　the　human

MHC　class皿region，　and　for　a　GABA－B　receptor　in

class　I　region．　We　are　conducting　functional　analyses

of　those　proteins．

3．Phylogenetic　trees　of　genes　are　basic　descriptors

of　evolution　because　they　show　the　history　of　self

replication　of　nucleotide　sequences．　We　are　deveioping

new　methods　for　reconstructing　phylogenetic　trees　of

genes　as　well　as　applying　those　for　data　analyses．

4．Most　of　the　genes　have　been　under　neutral　evo－

lution．　However，　there　must　be　genes　that　are　under

some　kind　of　natural　selection．　Genes　for　blood　group

antigens　are　such　candidates，　and　we　are　studying　the

evolutionary　change　of　those　genes．

　ヒトMHCの複製タイミング（a）はGC含量（b）の変移点において，大きく
　転換します（25頁の図を参照）、、この転換領域において，DNA複製は終結ある
kb）いは1／10まで減速することが示され，そこには複製フォークの進行を阻害す
　る可能性のある210塩基対におよぶ三重鎖形成能を持つポリプリン／ポリピリ
　ミジン配列が存在していました，、
　Correlation　between　replication　timing（a）and　GC％distribution（b）in　human
　MHC　classes　H　and皿（refer　to　the　figure　in　p．26）．　The　replication　timing

　changed　precisely　in　the　boundary　region，　supPorting　the　prediction　that　this

　region　may　be　a　chromosome　band　boundary．　The　boundary　region　con
　tains　a　polypurine／polypyrimidine　tract　of　210　bp　with　triplex－forming　poten

　tial，　which　has　the　possibility　to　arrest　replication　fork　movement．
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　．本部門ではとくに遺伝子の進化と種内変異に関し，自

然淘汰と遺伝的浮動がどのように働くかを明らかにする

ため，理論的研究とDNAデータ解析を行っています。蛋

白質の進化では自然淘汰と遺伝的浮動がともに働くとし

た場合の理論的予測をDNAデータ解析で検証することが

できましたuさらに分子進化の中立モデルを出発点、とし

て急速に進歩する分・了’生物学の知識を取り入れた，より

広範な集団遺伝の確率モデルについて解析を行っていま
すt，

　近年の急速的な進歩により大量の生物学的データの収

集がs・i∫能となりました。例えば，DNA配列，　DNAチップ

による遺伝了・の発現パターンの大量測定などです。しか

し，これらの情報からシステムとしての生物を理解する

「法は，いまだに未．整備であり，体系だった方法論やコ

ンセプトが確・ン：されていません、，本部門では，システム

としての生物を理解するという目標を掲げ，そのパラダ

イムとしての「システム・バイオロジー」の確立を目指

しています、、

　　ln　conjunction　with　the　theoretical　formulation　of　var－

ious　problems　arising　in　connection　with　molecular　bio1－

ogy，　extensive　analyses　are　performed　on　DNA　se－

quence　data．　By　incorporating　knowledge　of　gene

structure　and　organization，　various　models　of　gene　evo－

lution　are　being　studied．　Based　on　the　results，　several

predictions　can　be　made．　For　example，　under　the

nearly－neutral　theory，　evolutionary　rate　is　negatively　cor－

related　with　the　species　population　size　for　those　genes

whose　function　has　been　fixed　for　a　long　time，　where－

as　the　correlation　disappears　when　the　function　is

modified．　This　prediction　was　shown　to　hold　for　mam－

malian　genes，

　　Recent　progress　in　instrumentation　technologies　en－

able　us　to　quickiy　collect　vast　amount　of　biological　data，

such　as　DNA　sequence，　expression　patterns　of　large

numbers　of　genes　using　DNA　chips．　Nevertheless，　a

methodology　to　utilize　such　data　for　understanding　of

systems　property　of　biological　systems　has　not　been

explored．　The　goal　of　the　research　is　to　establish　a

methodology　to　understand　property　of　biological　sys－

tem，　so　that　prediction　of　unknown　genes　and　their　in－

teractions，　dynamical　property　can　be　made　possible．

Essentially，　we　are　aiming　at　developmental　of　new　par－

adigm　in　biology　named“Systems　Biology”．
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1．人類遺伝研究部門では，ヒトの遺伝現象を明らかにするために，遺伝病の発症のメカニズム

について研究して来ました。

2．育種遺伝研究部門では有用植物に関する進化と適応の遺伝学的研究をイネを対象として行っ

てきました。

　1998年3月末をもって，両部門の今村孝教授と沖野（森島）啓子教授が定年退官されましたの

で，現在は，両分野の研究を斬新なアイデアで精力的に主導できる新教授の選考を行っています．

3．本年度より新しく脳機能研究部門が設置されました。この部門では，高等動物の行動と知的

活動を支配する学習・記憶・認識・思考・感情などの脳機能について，遺伝学的解析に基づいて

研究する予定です。

4．応用遺伝研究部門ではゲノム解析によるヒト神経疾患原因遺伝子に関する研究と，植物の生

活環の遺伝的制御機構の研究を開始しました。

1．ln　the　Division　of　Human　Genetics，　the　molecular　and　cellular　mechanisms　of　human　genet－

ic　diseases　have　been　studied　by　Professor　Takashi　lmamura．

2．ln　the　Division　of　Aglicultural　Genetics，　the　evolutional　genetics　of　rice　has　been　studied　by

Professor　Keiko　Okino－Morishima．

　These　two　professors　retired　in　March，1998　and　we　are　trying　to　recruit　new　faculty　who

will　expand　activities　in　these　fields　with　novel　ideas．

3．A　new　division，　the　Division　of　Brain　Function　was　created　in　April，1998．　This　division　aims

at　understanding　cellular　and　molecular　mechaisms　of　brain　function　in　higher　organisms

using　genetic　apProaches．

4．ln　the　Division　of　Applied　Genetics’ C　two　new　projects　were　intiated；one　that　conducts

genome　analysis　of　genes　involved　in　human　brain　diseases，　and　another　that　study　the　genet－

ic　mechansims　of　rice　life　cycle．
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Separation　of　Human　Chromosomes　by　Dual－Laser　Cell　Sorter
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助教授　理博　藤　山　秋佐夫 FUJIYAMA，　Asao，　D．　Sc．，　Associate　Professor

　ヒトの体は，機能的にも形態的にも極めて多様な細胞

から構成されています。しかし，この多様性も，もとを

ただせば同じゲノムに書き込まれた遣伝情報が，細胞ご

とに複雑な調節を受けて発現された結果できあがったも

のです。

　　’方，ヒトの病気の中には，遣伝子が障害を受けたり

調節機構に変調が生じた結果引き起こされるものが数多

く知られています。また，がんや高血圧，糖尿病などの

ように，複数の遺伝子の作用で生じる病気もあります。

　この部門では，このような「ヒト」に関わる生物現象

を遺伝学の立場から理解することをめざしていますが，

その際にヒトゲノムの情報は大変に重要な役割を果たし

ます。ヒトゲノムに含まれるすべての遣伝情報を解明す

ることを目的としたプロジェクト　ヒト・ゲノムプロジ

ェクト　が世界的規模で進められていますが，この部門

では，ヒトの染色体に書き込まれている，遣伝子の発現

調節や染色体の構造維持・複製に必要なゲノム情報，さ

らにはヒトの進化的特徴を表す情報に着目した研究を行

っています、，

　さらに，酵母などのモデル生物を利用し，生物が外界

から受けた刺激を細胞内部に伝え，遺伝子の発現を総合

的かつ調和的に調節するネットワークについての研究も

進めていますL，

　　The　generaj　research　objective　of　this　division　is　to

understand　genetic　specifications　and　evolutional　back－

ground　of　the　human　beings　based　on　structural　as　well

as　functional　information　of　the　human　genome．　The　in－

formation　will　be　the　backbone　of　the　future　human

genctics　research　just　as　those　of　various　genes　in　80’s

led　us　to　understand　the　molecular　basis　of　many　bio－

lOgiCal　fUnCtiOnS．

　　The　specific　research　objective　of　this　division　invol－

ves：technology　development　of　human　chromosome

isolation；construction　of　human　chromosome　specific

genomic　resources：structural　and　functional　analysis　of

human　chromosomal　telomeric　centromeric　regions；

mapping　of　CpG　islands　based　on　two－di－mensional

electrophoresis　technology；and　large　scaje　physical

mapping　of　particular　human　chromosomes．

　　ln　addition，　we　are　also　investigating　genomic　influ－

ence　of　various　signal　transduction　pathways　upon

gene　regulation　network　using　model　organisms　such

as　yeast．
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The　compiled　Chromosome－Assigned　RLGS
profiie（CA－RLGS）of　genomic　DNA　from
GMO130B　cells．　Numbers　with　a　dot　attached

to　the　spot　are　the　specific　chromosome
numbers．　The　closest　spot　to　the　dot　is　the

target．　Spots　belonging　to　chromosomes　9

through　12are　represented　as　10．”R”shows

the　spots　from　ribosome　DNA．
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　当部門では，長年イネを材料として遺伝と育種に関す

る基礎研究を行ってきた沖野（森島）啓子教授が1998年

3月をもって停年退官されました。現在新教授の選考中

ですので，ここではこれまでの研究を紹介します。

1．進化や適応に関わる遺伝子の探索：野生イネと栽培

イネの違いや栽培イネの中の日本型とインド型の違いを

もたらしている形質は，効果の小さい複数の遺伝子に支

配されている場合が多く，今まではつかまえることが困

難でした。私達はイネゲノム研究の進展のおかげで利用

できるようになった沢山の分子的標識を手がかりにして，

それらの遺伝子を実体のあるものとしてゲノムの上に位

置づけようとしてきました。

2．野生イネの適応と分化：世界各地に分布している多

様な野生イネを材料として，遺伝変異の分布，交配様式

や繁殖様式，集団の遺伝的構造などから適応と分化の仕

組みを理解することを研究してきました。下の写真に示

すように，野生イネの花は他殖に都合のよい大きな雄し

べと雌しべを持つ風媒花で，この性質が野生イネの集団

の多様性を保つことに大きく役立っていることなどを明

らかにしてきました。

3．保全生物学をめざして：野生イネは未利用の有用遺

伝子を多数持っているので人類にとって重要な遺伝資源

ですが，環境開発のためその自生地では急速に絶滅しつ

つあります。私達はタイで野生イネの「定点観測」を続

けながら，絶滅にいたるプロセスやそれらの保全に関す

る基礎研究を遺伝学的立場から行ってきました。

　Dr．　Keiko　Okino－Morishima，　who　has　been　studying

the　evolutionary　genetics　of　rice，　retired　in　March　1998．

We　are　now　searching　new　faculty　who　will　initiate　new

field　of　study　in　the　Division　of　Agricultural　Genetics．

Here，　we　will　describe　the　past　researches　conducted

in　this　division．

1．Analysis　of　quantitative　trait　loci（QTL）：Characters　re－

sponsible　for　evolutionary　change　are　mostly　quantita－

tive　traits　and　their　genetic　basis　has　been　hardly　ana－

lyzed　so　far．　Establishment　of　a　fine　linkage　map　of　rice，

however，　enabled　us　to　identify　some　QTL．　We　have

been　maping　QTL　responsible　for　differentiation　and

adaptation　and　elucidate　their　network　on　the　rice

genome．
2．Genetic　diversity　of　wild　rice　species：Anumber　of

natural　populations　of　wild　rice　are　being　investigated　at

various　levels　ranging　from　phenotypic　characters　to

molecular　markers．　The　genetic　mechanisms　of　inter－

and　intra－specific　differentiation　have　been　the　target　of

this　study．

3．Towards　conservation　biology：We　have　been　fur－

nished　with　a　worid　famous　collection　of　wild　rice（ge－

nusαyza）．　To　complement　ex　situ（in　gene　bank）

conservation，／ηsitu（in　original　habitat）conservation　is

urgently　needed．　Through　field　observation　and　moni－

toring　of　genetic　variation　of　wild　rice　populations　in

Thailand，　we　have　investigated　their　life　history，　popuja－

tion　dynamics，　and　extinction　processes　which　are　es－

sential　when　considering　conservation　strategies．

開花中の野生イネ（左，他殖性）と栽培イネ（右，
自殖性）

Flowers　of　outbreeding　wild（left）and　inbreeding

cultivated（right）rice
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　近年の分子生物学・遣伝学の発展により，これまで解

析が困難iであった脳神経系の機能が高次生命現象研究の

ターゲットのひとつとして注目されてきています。また，

ヒトの脳神経系の機能が遺伝的要因の影響を大きく受け

ることも明らかになっています。既に，発生現象やシグ

ナル伝達経路の解析にはモデル生物を用いた遣伝学的解

析法がめざましい成果を上げており，同じようなアプロ

ーチで学習，記憶，性行動などの脳機能に関与する遣伝

子を同定することも可能になってきています。脳機能研

究部門は平成10年度に設置された新しい部門です。この

部門では，モデル生物を用いての遺伝学的研究を推進し，

脳機能に疾患を持つ変異系統を分離して，遺伝学的解析

を行ったり，疾患の原因となっている遺伝子をつきとめ，

分了・生物学的・細胞生物学的手法により，その遣伝子の

作川機構を明らかにする予定です、、

　　Recent　advances　in　the　molecular　biology　and　ge－

netics　have　made　it　possible　to　tackle　comp｛ex　biolog－

ical　activities　such　as　brain　function　as　a　target　of　the　bi－

ological　research．　Systematic　analysis　of　monozygotic

twins　have　revealed　that　complex　functions　of　the　hu－

man　brain　is　also　under　the　genetic　control．　We　have　al－

ready　witnessed　the　triumph　of　the　genetic　analyses

using　model　organisms　in　elucidating　developmental

and　signal　transduction　pathways　in　higher　organisms．

Similar　approaches　have　already　been　shown　to　be　use－

ful　in　analyzing　brain　functions　such　as　learning，　mem－

ory，　and　sexual　behavior．　The　Division　of　Brain　Function

is　a　new　division　that　was　established　in　1998．　This　di－

vision　will　use　model　organisms　to　isolate　strains　having

neurological　diseases　affecting　brain　function，　identify

the　corresponding　genes，　and　use　molecular　and　cell　bi－

ological　approaches　to　investigate　the　mechanisms　of

gene　action．
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教授（併）農博長戸康郎
　東京大学大学院農学生命科学研究科教授

教授（併）医博辻　省次
　新潟大学脳研究所教授

NAGATO，　Yasuo，　D．　Ag．，　Adjunct　Professor

　（University　of　Tokyo）

TSUJI，　Shoji，　D．　Med．，　Adjunct　Professor

　（Niigata　University）

1．医学領域における遺伝学の応用に関する研究として，

ヒトの遺伝性神経疾患の発症機構を解明するための研究

を行っています。単一遺伝子の異常に基づく疾患から，

多因子遺伝疾患まで，ヒトの神経疾患の発症にかかわる

遺伝的要因を明らかにすることを目的としています。ま

た，ヒトの遺伝性疾患に特徴的であると考えられる，ト

リプレットリピート病について，新たなトリプレットリ

ピート病遺伝子のクローニング方法の開発，神経細胞の

障害機構の解明を行っています。さらに，病因遺伝子の

特定された疾患については，培養細胞系，発生工学を駆

使した疾患モデル動物の開発を行っています。

2．植物発生の遺伝的アプローチとして，イネの・一生が

どのようなプログラムによって動かされているか，に興

味を持ち研究を進めています、、植物の発生にとって特に

重要なものは，植物体の先端にある頂端分裂組織と呼ば

れるもので，そこから葉，茎，さらには花が作られます。

一方，植物の一生は，胚発生，栄養生長，生殖生長とい

う3つの相に分けられます。

　胚発生の中で，茎頂分裂組織が作られます。従って，

胚の中で茎頂分裂組織の位置や分化がどのように決めら

れるか，を研究しています。栄養生長期では，葉の分化

する位置（葉序）や速度（葉間期）が正確に決められ，

それにより普段観察できるような美しい植物体が作られ

ます。そこで，葉序や葉間期を決めている遺伝子の研究

も行っていますc，植物はある時期になると生殖生長を始

め，花を咲かせますが，そこでは茎頂分裂組織が花序分

裂組織になり，さらに花分裂組織に転換するという複雑

な過程が存在します。また，花分裂組織からは雄しべ，

雌しべという次世代を作る重要な器官が分化しますc、そ

のため，最終的に花が完成するまでの機構を様々な突然

変異体を使って研究しています．、

1．One　of　the　researches　undertaken　in　this　division　is

on　the　molecular　mechanisms　of　diseases　affecting　hu－

man　brain．　The　project　is　aimed　at　identification　of

genes　involved　not　only　in　single－gene　diseases　but　also

in　polygenic　diseases．　ldentification　of　causative　genes

for　neurodegenerative　diseases　caused　by　expansion　of

trinucleotide　repeats（triplet　repeat　diseases）is　also　the

major　target　of　the　project．　To　achieve　this，　we　are

developing　new　methodologies　which　allow　highly　effi－

cient－cloning　of　the　genes　for　triplet　repeat　diseases．

Furthermore，　the　project　is　also　aimed　to　elucidate　mo－

lecular　mechanisms　of　neurodegeneration　caused　by

mutations　of　the　causative　genes　utilizing　cell　culture

systems　and　animal　models　created　by　insertion　or　dis－

ruption　of　the　causative　genes．

2．Anothr　field　of　study　is　the　genetic　program　driving

the　life　cycle　of　rice．　For　plant　development，　shoot　api－

cal　meristem，　positioned　at　the　apex　of　the　plant　body，

is　of　great　importance　since　it　determines　the　funda－

mental　body　plan．

　　Shoot　apical　meristem　is　initiated　during　embryo－

genesis．　One　of　our　subjects　is　to　unravel　the　genic

cascade　leading　to　the　establishment　of　shoot　apical

meristem．　ln　the　vegetative　phase　after　germination，

leaves　and　branches　are　produced　in　a　regular　fashion．

Our　another　subject　is　to　elucidate　how　the　production

of　the　leaf　primordia　is　regulated　spatially　and　temporal－

ly．　The　onset　of　the　reproductive　phase　is　represented

by　the　conversion　of　vegetative　shoot　merlstem　lnto　ln－

florescence　meristem，　which　is　later　transformed　into

floral　meristem．　The刊oral　meristem　produces　two　re－

productive　organs，　stamens　and　pistil．　We　are　also

studying　the　regulatory　mechanisms　involved　in　the

complicated　processes　functioning　in　the　reproductive

phase．
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Genetic　Strains　Research　Center

センター長（併）中辻憲夫
　　Head　NAKATSUJI，　Norio

　このセンターは，遺伝学を含む生命科学分野の研究に有川な生物系統の開発と保存分譲および

それらを川いた先端的研究を行うことを目的として設・t／：されました、，現在，哺乳動物遺伝研究牢：，

発生ll学研究弓く，無脊椎動物遺伝研究室，植物遺伝研究室，原核生物遺伝研プヒ室の5研究室があ

り，それぞれの生物系統を川いて巾1要な遺伝r・とその働きに関する研究を進めるとともに，実験

系統の開発・保存・分，；衰に関してマウス，ショウジョウバエ，イネ，人腸菌での中心的役割をり↓

たしています．，

　　The　Genetic　Strains　Research　Center　was　established　in　1997　as　a　research　center　reor－

ganized　from　the　Genetic　Stock　Research　Center　established　in　1974．　lt　consists　of　five

laboratories．　lts　activities　include　development　and　characterization　of　a　variety　of　genetic　strains

of　animals，　plants　and　microorganisms　and　research　on　various　aspects　of　gene　function　in　or－

ganisms　utilyzing　these　strains．　lt　maintains　large　collections　of　valuable　strains　of　mouse，

Drosophi／a，　rice，　Escherichia　co／i，　etc．，　and　supplies　them　to　researchers　in　and　outside　Japan．
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助教授理博城石俊彦
助手医博小出　剛

SHIROISHI，　Toshihiko，　D．　Sc．，　Associate　Professor

KOIDE，　Tsuyoshi，　D．　Med．

　現在，マウス遺伝学は，連鎖解析法や染色体物理的地

図作成法などゲノム解析技術の著しい進展によって，複

雑な個体レベルでの生命現象を制御する未知の遺伝子の

同定・単離を可能にしつつあります。哺乳動物遺伝研究

室では，マウスの形態形成を制御する遺伝子群の同定と

遺伝子間相互作用の解明を目指しています。特に，マウ

ス胚肢芽における前後軸形成及び中軸系の形態形成に的

を絞り研究を進めています。また，減数分裂における相

同染色体間組換え機構についても分子遺伝学的手法とゲ

ノム解析的手法を用いて研究しています。さらに，野生

由来の近交系を材料としたマウス行動の遺伝学的解析を

開始しました。

　これらの研究の他に，野生マウスの遺伝的多様性に立

脚して新しいマウス系統を開発しています。この中には，

野生マウス由来の遺伝子や染色体を実験用近交系マウス

系統に導入したコンジェニック系統，コンソミック系統

が含まれます。また，新しい遺伝子解析法の開発を行い

生物学・医学の幅広い研究分野に応用可能な総合的なマ

ウス遺伝実験系の開発を目指しています。さらに，多数

の実験用マウス系統の維持と凍結胚による保存も進めて

います。これらのマウス系統は，国内外の研究機関に幅

広く提供されており様々な研究分野で大きく貢献してい

ます。

　Recent　advances　in　mouse　genetics　have　facilitated

the　molecular　analysis　of　complicated　biological　func－

tions　and　morphogenesis　in　developing　embryos．　ln

Mammalian　Genetics　Laboratory，　we　are　studying　ge－

netic　control　of　pattern　formation　in　mouse　develop－

ment，　focusing　on　anteroposterior　axis　formation　in　limb

buds　and　central　axis　formation　based　on　several

mouse　mutants．　We　have　started　fine　linkage　analysis

and　physical　mapping　of　the　mutant　genes　toward　posi－

tional　cloning．　We　are　also　investigating　the　molecular

mechanism　of　meiotic　recombination　in　this　laboratory．

The　molecular　basis　of　recombination　at　the　hotsposts

where　meiotic　recombinations　are　clustered　are　being

extensively　studied．　ln　addition，　we　have　started　a

genetical　study　of　mouse　behavior　based　on　the　unique－

ness　of　inbred　strains　established　from　Japanese　wild

mice．

　　ln　this　laboratory，　more　than　100　strains　of　Iaborato－

ry　mouse　strains　have　been　maintained　since　the　estab－

lishment　of　this　laboratory　in　1975．　lnbred　strains　estab－

lished　in　this　laboratory　from　wild　mice　were　recently

added　to　this　mouse　stock．　These　mouse　strains　are

supplied　to　researchers　in　this　country　and　abroad　on

request．

A

Gli3

B

C

Stage　O Stage　2 Stage　4

Gli3　［＝：コ■［：＝：＝＝コー

XtJ■■■■■■■■｛≧301《b　Deletlon　Itmlltelt｜1・tMMI｜”e■■■■■

XtJIXtJ

Shh　Expresslon Skeletal　Pattern

D

Supr●ssio
　of　Shh
（GttS・一・）

S㎏nd　lbr
InduCtlon　of

　働w
（FGF8？） Expr●8don

　of　Shh

Gli3遺伝子による肢前後軸形成，　Gli3遺伝子は股芽形成初期
に，前側の領域で発現している（A）、，Gli3の機能欠失型の
突然変異であるXtでは（B），肢芽前端部にShh遺伝子を異
所的に発現し，その結果，前後軸に関して鏡像対称の重複
肢（軸前側多指症）が形成される（C）。このことにより，
Gli3遺伝子の機能は，肢芽前端部でのShh発現を抑制するこ
とにより，肢芽後端部特異的にShhの発現を限局させること
であると考えられる（D）、、
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　マウスなどの哺乳類における受精から妊娠中期までは，

脳などの中枢神経系の形成，卵子や精子を将来作り出す

始原生殖細胞の出現と卵巣や精巣の分化などの重要な現

像が起きます。この研究室では始原生殖細胞の運命決定，

生殖細胞の増殖分化を制御するしくみや，卵子や精子の

形成へ向かう細胞分化が雌雄で異なって起こる性分化の

しくみを研究しています。また中枢神経系や造血系組織

などを作る多種類の細胞の起源になる幹細胞に注目して，

培養下や生体内での細胞分化を研究するとともに，細胞

分化に関係する遺伝子を同定してその機能を研究してい

ます。

　　This　laboratory　analyzes　molecular　and　cellular　as－

pects　of　morphogenesis　and　cell　differentiation　during

the　postimplantation　period　of　normal　and　mutant　strain

mice．　Particular　attention　is　paid　to　the　development　of

germ　cells　and　central　nervous　system．　We　are　using

an　in　vitro　culture　system　to　analyze　differentiation　of

male　and　female　fetal　germ　cells，　and　studying　function

of　important　genes　in　sex　differentiation　of　gonads．　We

are　also　studying　cell　differentiation　and　migration　dur－

ing　brain　development．

胎仔生殖巣の性分化が始まる時に働く遺伝子を研究しています。
左側の精巣では発現遺伝子が紫色に染め出されています。
Mouse　embryonic　testis（left）and　ovary（right）．　Whole　mount
in　situ　hybridization　of　a　testis　specific　gene．

繧・〃吟㍗1三輝瞬卿騨輪輪．
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胎仔脊髄の横断面で，神経細胞を作るもとの細胞はMASHI遺伝
子を発現（茶色に染色）し，次にPHD1遺伝子を発現（青色）し
たあとに神経細胞へ分化します。
Transverse　section　of　the　spinal　cord　of　a　mouse　embryo．

Brown　and　b｜ue　colors　indicate　expression　of　MASH1　and　PHDI

genes　resPectively．

｝

胎仔の生殖細胞を培養して減数分裂に入るしくみを研究してい
ます。細胞核の中で相同染色体が並んだところが特異抗体で赤
く染色されています。
Entry　into　meiosis　of　the　cultured　mouse　fetal　germ　cells．　Red

strands　indicate　immunostaining　of　the　synaptonemal　complex
proteins．

培養器内で未分化幹細胞（P19細胞株）を培養して神経分化を起
こさせた場合でも，MASHIを発現する細胞塊（赤色）から神経
細胞（黄色）が現れて神経突起を長く伸ばします。
Neuronal　differentiation　from　P19　teratocarcinoma　stem　cells．

Cell　aggregates　express　MASH1（red）and　neurons　express
N－CAM（yellow）．
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助教授農博倉田のり
助手博（農）伊藤幸博

KURATA，　Nori，　D．　Ag．，　Associate　Professor

lTO，　Yukihiro，　D．　Ag．

　植物遺伝研究室では，単子葉モデル植物の第一候補で

あるイネを材料として，主に2つの主題について，実験

圃場と共同で研究を進めていますc，

　　この研究室におけるひとつの目標は，花粉と卵が合体

して植物個体が形成される初期過程（初期発生過程）で

の遺伝子の働きの主流を解明することです、．現在初期発

生過程で発現する幾つかの遺伝子を捉え，その発現様式

や機能などを調べています、，またイネは簡単に細胞だけ

を培養でき，ホルモン組成を変えると細胞塊から芽と根

が出て個体に．育ちますL、本物の受精卵からの個体発生と，

人為的に細胞塊から個体を発生させる時とで働く遺伝子

の種類や時．期が違うのかどうか調べることもこれからの

言果題て：’づ一、，

　　もう　・つの研究の流れでは，イネの細胞核の中で染色

体の配置や動きを決定しているメカニズムを，染色体自

身の構造と機能を通じて解明しようとしています、この

問題を解くための方法の一つとして，イネの人ll染色体

の構築と，導入イネの作成を目指しています。現在，人

工染色体構築の鍵となるセントロメアの単離と解析を進

めています。

　　また，イネ遺伝資源の保存と解析の見地から，貴’重な

野生および栽培イネのコレクション（約7，000系統）の増

殖，保存，分譲を行っていますIJさらに標準的な栽培品

種にレポーター遺伝子を導入して，様々な遺伝了’に目印

をっけた新たな遺伝実験材料や変異系統の開発も進めて

います。

　　これらの研究は，実験圃場と共同で進めています、、

　　The　plant　genetics　laboratory　aims　to　advance　two

main　researches　using　rice　plant，　a　most　promissive

model　plant　in　monocotyledon．

　　One　subject　what　we　want　to　clarify　is　a　hierarchy　of

gene　expression　in　the　prrocess　of　early　development

of　embryo　from　a　single　zygote　after　pollination．　We

have　already　cloned　several　early　development－related

homeodomain　protein　genes　and　are　analysing　their

characteristics，　Rice　is　easy　to　proliferate　by　cell　culture

and　to　germinate　from　the　cultured　cell　clumps　to　grow

up　to　adult　plants．　We　are　also　planning　to　analyse

whether　there　are　differences　or　not　in　the　specificity

of　gene　expression　between　normal　embryo　develop－

ment　and　somatic　embryogenesis．

　　Another　subject　is　elucidating　the　mechanisms　whcih

are　worked　in　the　nucleus　for　arranging　and　moving

chromosomes　at　various　developmental　and　cell　cycle

stages　and　are　acheived　with　their　own　structure　and

function．　We　have　started　isolation　and　stractural　analy－

sis　of　rice　cntromere　sequences　aiming　for　construc－

tion　of　rice　artificial　chrmosomes（RAC）and　for　gener－

ation　of　transgenic　rice　plants　carrying　RACs　as　one　of

the　tool　for　resolving　the　above　problems．

　　From　the　standpoint　of　presavation　of　rice　genetic

resources，　we　are　propagating，　reserving，　and　distribut－

ing　all　about　7，000　wild　and　cultivated　rice　lines　collect－

ed　in　many　countries　in　the　worid．　ln　addition，　we　start

to　develop　new　genetic　resources，　in　which　genes　are

marked　with　reporter　transgenes　on　many　sites　of

chromosomes，　and　tagged　mutant　lines　as　future　ge－

netiC　materialS　in　riCe．

再分化4日目カルス（a）と開花後4日目胚のHOS24遺伝子の
発現
HOS24　gene　expression　in　the　4day　regenerating　calllus（a）and

in　the　4　DAP　embryo（b）．
イネ，セントロメアDNA，　RCE1の染色体上への位置づけ
A：前中期の染色体像　B：RCE1のセントロメアへのハイブリ
ダイゼーション（緑色のシグナル）
Visualization　of　rice　centromere　DNA，　RCE1，0n　the　chromo・

somes，
A；Prometaphase　Chromosomes　B；Hybridization　of　RCEl
with　centromere　regions　of　rice　chromosomes（indicated　by
green　SignalS）．
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助教授農博西村昭子 NISHIMURA，　Akiko，　D．　Ag．，　Associate　Professor

1．細胞分裂は，非常に厳密な周期的規律性をもって行

われています。たとえば大腸菌が分裂してつくられる2

個の娘細胞は，その親細胞と全く同じ性質を持っており，

この過程で無核の細胞がつくられるようなことは起こり

ません、，増殖中の細胞には，「細胞構成要素の合成の・進行

状況を確認しながら，分裂を実行する遺伝子群が作動し

ている」と考えられています、このような遺伝子の一’つ

に変異が生じると，たとえば染色体DNAの複製が完了す

る前に分裂が開始してしまうようなことが起こります。

このような細胞内ネットワークの研究を行っています。

2．細胞分裂を完成させるには，このようなネットワー

クにかかわる遺伝子群の他に，分裂の場所を決める遺伝

子群や，分裂装置を実際に形成するために必要な遺伝子

群等，合計すると約150の遺伝子が必要であることがコン

ピュータ解析から予測されています、、細胞分裂の全容を

明らかにするために，多数の変異系統を分離し，この150

の遺伝子のマッピングや，遺伝子機能の解析を行ってい

ますL，

3．15，000系統にのぼる大腸菌変異系統の保存事業は，

国内外で高く評価され利用されています、，

核染色した大腸菌

1．Cell　division　in　E．　coli　takes　place　through　strictly　pe－

riodic　processes　under　various　grovvth　speed　conditions，

although　the　synthetic　patterns　of　DNA，　cytoplasm，　and

the　membrane　in　a　cell　cycle　are　completely　different

from　each　other．　We　are　proposing　that　the　cell　must

have　mechanisms　coordinating　the　timing　of　each

event．　For　example　we　have　found　that　the　master

operon　of　the　flagellar　regulon　is　controlled　by　the

regulatory　mechanism　of　cell　division（Nishimura　and

Hirota，　Mol．　Gen．　Genet．1989）．　Recently　we　have　iden－

tified　molecular　factors　involved　in　the　coordination　be－

tween　DNA　replication　and　cell　division　in　normally

growing　cells，　by　analyzing　novel　mutants　cfcA　and

cfcB，　in　which　cell　division　occurs　earlier　in　the　cell

cycle．　Another　finding　was　that　the　synthesis　of

lipopolysaccharide，　which　is　the　main　component　of　the

outer　membrane，　is　coupled　with　cell　division．　That　is，　a

mutations　in　the　kdsA　gene　causes　a　defect　in　tran－

scription　of　the　ftsZ　gene．

2．E．　coli　is　expected　to　have　more　than　150　cell　division

genes．　We　are　mapping　a　whole　set　of　cell　division

genes　in　E．　coli　and　are　analyzing　them　systematically

through　collaborations　with　several　groups．

3．This　laboratory　is　also　pursuing　the　following　project：

About　15，000　mutant　strains　of　bacteria　useful　in　genet－

ic　analysis　are　preserved　and　are　provided　on　request．
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　　　　　　大腸菌の染色体地図

細胞分裂遺伝子（★印）は約150存在する
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助手博（理）後藤　聡

HAYASH1，　Shigeo，　D．　Sci，　Associate　Professor

GOTO，　Satoshi，　D．　sc．

　動物の体は1個の受精卵から特定の形質を持った細胞

が分化し，特定の位置に配置されることで複雑な構造が

つくられます。この過程一発生一においては分化を引き

起こす遺伝子発現と細胞間のコミュニケーションが重要

な役割を果たします。当研究室では多彩な遺伝学的手法

を駆使できるキイロショウジョウバエを用いて，発生に

おいて組織がかたちつくられる際の分子と細胞の働きを

研究しています。豊富な変異系統を利用した遺伝子の機

能解析と特定の細胞を標識してその挙動を追跡する手法

が2本の柱となっています。

　主な研究課題として以下の2つがあります。

1．昆虫を特徴づける翅は胚発生期にその起源をたどる

事ができます。翅原基は細胞間シグナル分子による誘導

により出現し，増殖を繰り返しながら自律的に形態形成

を行います。この過程で重要な役割を演ずる遺伝子（転

写調節因子やシグナル伝達物質）の働きを研究していま

す。

2．組織の構築に際しては細胞が特定の個性を獲得して

決まった場所に移動し，特定のパートナーと接着します。

このメカニズムを気管系をモデルにして研究しています。

　研究活動と並行してショウジョウバエ実験系統の開発

および収集と研究機関への配布を行っています。

　Cell　diversification　and　cell　to　cell　communication　are

two　of　the　major　driving　force　of　animal　development．

We　are　using　the　fruitfly　Drosophila　as　a　model　system

to　investigate　the　molecular　mechanism　of　develop－

ment．　Our　approach　is　to　combine　techniques　of　molec－

ular　genetics　with　observations　of　cell　behavior．　Our

current　interest　is　focused　on　genes　involved　in　the

specification，　growth　and　pattern　formation　of　adult

limbs　such　as　the　wing　and　the　leg．　We　denonstrated

the　role　of　the　secreted　signaling　molecule　Decapen－

taplegic　in　inducing　the　wing　primordium．　Cell　fate　of

the　wing　was　shown　to　be　mainteined　by　the　transcrip－

tion　factor　Escargot　and　its　homolog　Snail．

　Another　line　of　interest　is　the　mechanism　involved　in

the　formation　of　a　complex　organ．　Our　model　system　is

the　trachea；anetwork　of　tubular　epithelium　that　serves

as　the　respiratory　organ　of　insect．　lts　formation　involves

patterned　branching　of　an　epithelial　precursor，　cell　mト

gration　and　specific　adhesion　to　target　sites．　Esg　plays

an　essential　role　in　this　process　by　regulating　cell

motility　and　adhesion．　The　cell－cell　adhesion　molecule

DE－Cadherin　was　identified　as　the　major　target　of　Esg　in

the　tracheal　system，

r．一’一’　r’「y””””T　J’TZ

　　キイロショウジョウバエの成虫（雌）

　ショウジョウバエ胚に見られる成虫原基。
　これらが将来の翅と肢になる。

胚の気管ネットワーク（緑）。ショウジョウバエは網目状に
張り巡らされた気管の中に空気を通わせることで呼吸する。
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Center　for　Genetic　Resource　lnformation

センター長（併）小原雄治
　　　　Head　KOHARA，　Yuji

　実験生物の多様な系統は生命科学の研究にとって不可欠のものです。さらに最近では，ゲノム

研究など生物学の爆発的な発展によって，莫大な数の突然変異系統が体系的に作り出され，それ

を用いた遺伝子機能の研究が世界的に進行しています。このように増大する様々な生物系統の開

発と解析，それらを保存して研究者の要望に応じて分譲する事業，そして増大する生物系統に関

する情報を有効利用するためのデータバンク事業は，生命科学の基礎研究だけでなく，医学や農

学などの応用分野でも極めて重要になってきました。

　このような状況から，全国の系統保存事業の調整と生物遺伝資源データベースの整備を進める

ために，1997年に本センターが設立されました。現在，系統情報研究室と生物遺伝資源研究室の

2研究室から成り，生物遺伝資源委員会を設置・運営して系統保存事業の調整と取りまとめをお

こなうこと及び生物遺伝資源データバンクの構築の中心になることなどの業務をおこないます。

　一方，このセンターに課せられた事業をより意義のあるものにしていくためには，生物学の新

しい流れを踏まえた系統生物学・系統情報学の先導的研究を遂行してゆく必要があります。この

ために本センターでは，実験系と情報系の融合をめざして，ゲノム生物学（ゲノムの機能の徹底

的な解明と生命システムの多様性研究）や生物情報科学（多様な生物情報のデータベース化と新

しい知識の抽出）の研究を進めています。

　A　huge　number　of　useful　genetic　strains　of　various　experimental　organisms　has　been　collect－

ed　and　created　in　the　bng　history　of　biology　and　in　the　recent　explosive　progress　of　biology．　An

effective　system　for　the　maintenance　and　distribution　of　such　genetic　strains　and　their

up－to－date　information　are　not　only　essential　to　biological　sciences　but　also　very　useful　to　med－

ical　and　agricultural　sciences，　The　Center　for　Genetic　Resource　lnformation　was　established　in

1997to　coordinate　many　projects　of　genetic　strain　repository　carried　out　at　universities　and　re－

search　institutes　in　Japan　and　to　construct　the　central　database　for　genetic　resource　informa－

tion．　Currently，　the　center　consists　of　two　laboratories，　the　genetic　informatics　laboratory　and

the　genome　biology　laboratory，　which　are　carrying　out　the　studies　on　functional　genomics，　com－

parative　genomics　and　bioinformatics．
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助教授　理　博　山　崎　由紀子

助手工博藤田昌也

YAMAZAKI，　Yukiko，　D．　Sc．，　Associate　Professor

FUJITA，　Masaya，　D．　Eng．

1．知識情報の記述法に関する研究

　生命現象を分子のレベルで解明しようとする生物科学

は近年めざましく発展し，その成果は膨大な文献情報と

して蓄積されてきました。しかしながら，このような情

報の洪水の中から，目的の情報を効率良く引き出すこと

は，た易いことではなくなってきているのも事実ですv

　系統情報研究室では，コンピュータを利用して知識情

報を最大限に利用するためにはどうしたらよいのかにっ

いて研究を行っています。人に判りやすい記述から，人

とコンピューターの両方に理解可能な記述法を模索して

います。このような記述法を用いた情報データベースを

構築することによって，従来とは違った理解を産み出す

ことができるかもしれないのです。

2，遺伝資源情報データバンク研究事業

　1998年4月より「遣伝資源情報データバンク研究事業」

は本格的運営に入りました。本研究事業は，（1）全国の系

統保存事業の統括・調整と，②生物遺伝資源データベー

スの整備を目的としています。系統情報研究室では主に

（2）のデータベースの整備を担当します．これまでにも，

哺乳動物，無脊椎動物，植物，微生物などいろいろな生

物の系統に関する情報をデータベース化し，インターネ

ット上に公開してきましたが，今後はさらに充実，発展

させ，個体から遺伝子までを縦軸に，様々な生物種を横

軸に縦横無尽の検索を可能とする統合型データベースの

構築を目指しています、，

　　The　Genetic　Resources　Databank　Project　formally

started　at　the　Nationa川nstitute　of　Genetics　in　April

1998．The　purpose　of　the　project　is　to　ensure　the　main－

tenance　and　distribution　of　genetic　resources　and　their

information　for　many　species．　This　laboratory　will　be　re－

sponsible　for　the　construction　and　online　distribution　of

an　lntegrated　Database，　which　contains　a　variety　of

gene　pools　including　wild　species，　breeding　lines，　trans－

genic　and　knockout　organisms，　cells　and　DNA　clones．

　　During　the　trial　phase　of　the　Genetic　Resources

Databank　Project，　this　laboratory　has　constructed　the

genetic　resources　databases　of　different　organisms

such　as　mouse，　drosophila，　wheat，　rice　and　cloning　vec－

tor　and　implemented　these　databases　available　on　the

internet　at　http：／／www．shigen．nig．ac．jp　with　the　collab－

oration　of　researchers．　Not　only　achieving　the　com－

pleteness　of　individual　database　but　also　full　cross－

referencing　to　the　relevant　databases　will　be　included

in　the　next　practical　plan．　Expanding　the　individual

database　to　whole　organisms　will　make　cross－organlsm

searching　possible　that　may　accelerate　the　biodiversity

study．
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教授理博小原雄治 KOHARA，　Yuji，　D．　Sc．，　Professor

　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c，この仕組みの全貌を理解するために，私たちは線

虫の・種C．elega　nsを用いて，「どの遺伝情報が，どの時

期に，どの細胞で使われていて，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．

el‘・写ω～sは細胞数はたった1，000個ですが，神経系など動

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．了’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

2／3近くにあたる8，000の遺伝了’を単離し，2，000以上の

発現パターンを明らかにしてきました．全ゲノムのDNA

塩基配列が今年末には明らかになるr・定でもあり，この

ような情報をデータベース化することにより，ゲノム軸，

時間軸（発生），空間軸（細胞系譜）などのいろいろな軸

での検索が縦横にできることをめざしています1．，さらに

は発生過程の遺伝了・発現のコンピュータシミュレーショ

ンをめざした研究も開始していますLj
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　　The　nematode　C．　elegans　is　a　good　model　system

for　analyzing　gene　expression　and　function　at　the　level

of　single　cell　since　its　entire　cell　lineage　from　fertilized

egg　to　adult　worm　has　been　described．　Towards　under－

standing　of　the　network　of　gene　expression　in　develop－

ment，　we　are　constructing　an　expression／function　map

of　the　100Mb　genome　through　systematic　characteriza－

tion　of　cDNA　species，　whose　number　is　estimated　to　be

around　15，000．　So　far，　EST　analysis　of　some　60，000

random　cDNA　clones　has　provided　about　8，000　unique

cDNA　species（genes）．　BLASTX　search　showed　that

44％of　the　cDNA　groups　had　significantly　similar　genes

in　other　organisms．　Alignments　of　the　cDNAs　along

with　the　genomic　sequences　determined　by　the　con－

sortium　of　the　Sanger　Centre　and　Washington　Universi－

ty　have　identified　gene　structures　and　many　examples

of　alternative　splicing．　We　are　analyzing　the　expression

pattern　of　indMdual　cDNA　species　during　development，

using　a　multi－well　version　of　in　situ　hybridization　on

whole　mount　specimen．　New　technologies　such　as

RNAi（RNA　mediated　interference）and　cDNA　microar－

rays　are　also　apPlied　to　the　expression　and　function

analysis　of　the　cDNA　species．　The　results　obtained　by

these　analyses　are　archived　in　NEXTDB（Nematode　Ex－

pression　Pattern　Database）which　can　be　accessed

over　the　internet．　Furthermore，　we　are　constructing

computer　graphics　of　embryogenesis　aiming　at　the

computer　simulation　of　development．
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　本センターは，遺伝学に構造生物学的手法を導入するため，平成8年5月に旧・遺伝情報研究

センターを改組拡充して設立されましたu

　本センターには，生体高分子，超分子構造，超分子機能，遺伝子回路，構造制御の5研究室が

あります。これらの研究室では分子レベルから多細胞レベルまで，遺伝学と構造生物学の境界領

域で最先端の研究を行うとともに，生体内の構造を観察・解析する様々な手法を開発し，遺伝学

に導入しています。また，共同研究や講習会を通して，所内外の研究室が新しい研究法や技術を

導入することにも貢献しています。

　　丁he　Structural　Biology　Center　was　established　in　May　1996　through　a　reorganization　of　the

former　DNA　Research　Center　in　order　to　introduce　methods　and　techniques　in　structural　bbl－

ogy　to　genetic　research．

　　The　Center　consists　of　five　laboratories，　named　Biological　Macromolecules，　Biomolecular

Structure，　Molecular　Biomechanism，　Gene　Network，　and　Multicellular　Organization．　They　per－

form　pbneering　research　in　the　new　area　between　genetics　and　structural　biology　at　molecu－

lar　to　multicellular　levels，　and　develop　methods　and　techniques　for　investigating　various　biolog－

ical　structures．　They　also　help　other　laboratories　to　acquire　such　methods　and　techniques

through　collaborations　and　courses．
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Biological　Macromolecules　Lab．　Blomo｜ecular　Structure　Lab．　Gene　Network　Lab．

　　超分子機能研究室

Molθcular　Biomechanism　Lab．

　　　構造制御研究室

Multicellular　Organization　Lab，

Structural　Biology　Cente「
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助教授理博　徳　永　万喜洋 TOKUNAGA，　Makio，　D．　Sc．，　Associate　Professor

　　《分子機能のイメージング》をテーマに，生体高分子

1分子を，観て・操作し・計測する独自技術を使って研

究を進めています。

（1）1分子酵素反応のイメージング。蛍光ラベルしたATP

を使い，酵素反応1分子を可視化しました。種々の分子

相互作用の1分子イメージングに適用できます。

（2）分子間力顕微鏡。分子1個を蛍光で観ながら，プロー

ブで捕まえ操作します。光の輻射圧でゆらぎを止め，原

子間力顕微鏡の100倍の高感度力計測を行います。

　1分子計測により得られた結果を説明できる。新しい

確率的な分子相互作用のモデルづくりをも行っています。

　1分子直視・操作・計測の新しい技術による生体分子

間相互作用の研究を通し，生体高分子機能の未知の姿を

描き出す事を大きな目的としています。

　　Visualization　of　functions　of　biological　macromole－

cules　is　the　major　subject　of　this　laboratory．　We　have

developed　new　techniques　of　single　molecule　imaging，

manipulation　and　measurement．

1）Single　molecule　imaging　of　enzymatic　reactions．　lndi－

vidual　ATP　turnovers　were　visualized　using　a　new　fluo－

rescent　ATP　analogue．　This　technique　provides　a　uni－

versal　tool　for　single－molecular　investigations　on　many

kinds　of　biomolecular　functions．

2）lntermolecular　force　microscopy．　Single　molecules

were　visualized　using　fluorescence　and　trapped　onto

probes，　Subpiconewton　intermolecular　forces　were　re－

solved　at　controlled　gaps　in　the　nanometer　range．

　　Atheoretical　model　has　been　developed　which　ex－

plains　the　findings　of　single　molecular　investigations．

　　Our　pioneering　work　using　these　novel　techniques

should　reveal　new　features　of　interactions　between　bi－

obgical　macromolecules　such　as　proteins　and　DNA．

1

Cy3－ATP 　　　Cy3－ADP

．．礼／

レーザー光

全反射照明

　　　　　　蛍光1分子イメージング

蛍光（Cy3）ラベルしたATPにより，酵素反応1分子が可
視化される（上図：模式図）。酵素反応中は蛍光ATPは止
まっているので蛍光像（下図）を与えるが，反応してい
ないものはBrown運動の為に見えない。個々の点像がATP
1分子である。バーは5岬。
lndividual　ATP　turnovers　are　visualized　using刊uores－

cence　emitted　from　single　Cy3－ATP　molecules（upper）．

Fluorescent　spots　are　the　images　of　single　Cy3－ATP
molecules　during　ATP　hydrolysis　on　an　enzyme（low－

er）．　Free　Cy3－ATP　undergoing　rapid　Brownian　motion
is　not　seen　as　a　discrete　spot．　Bar，5μ〃．

力の計測
ピコニュートン

微小
プローブ

蛍光色素

生体1分子

生体
分子

全反射照明
　　／

分子間

相互作用の

イメージング

分子間力

蛍光1分子イメージング
蛍光ラベルした生体高分子1分子を蛍光で観ながら微小
プローブ先端に捕まえ，1分子に働く分子間相互作用を
ピコニュートン計測によりイメージングする。
Using　single　molecule　imaging　technique，　a　single　bio－

logical　macromolecule　is　trapped　onto　the　tip　of　a　probe．

lnteractions　between　single　molecules　are　imaged　by

measuring　forces　at　subPiconewton　resolution．
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教授理博嶋本伸雄
助手理博永井宏樹

　　当研究室では，遺伝子の発現機構を，形と動きとして

理解するナノバイオロジーの開拓を目標にしています。

リプレッサーのDNA上でのスライディングによる結合の

強さの調節，RNAポリメラーゼがプロモーターで不活化

されることによる転写開始での調節という新機構を発見

しました。

　　大腸菌の転写開始の機構i。（左上）DNAとRNAポリメ

ラーゼのbinary　complex，分岐した二つの反応経路をた

どる。non－productiveな経路は，短鎖RNAを繰り返し合

成するmoribund　complexと不活化したinactivated　com－

plexからなる。これらの複合体の構造を，　DNAフットプ

リント（左下）とタンパクフットプリント（右）によっ

て解析した。これらの反応経路の解析には，新たに開発

した固定化DNA（中上）を用い，またそれを微小なカラ

ムに詰めて，解離したRNAを分析した（中下Σ，

　　　Branched　pathways　in　transcription　initiation　at　xpR　promoter

瓢隅e

6－・一一≒一・・陥＝tlve

〔、PtUM■一情L，

　　　　　「
］酬

ぴ

　　　　　　沖1碗8

　　　　　二1：11
　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　〔賄鱒1」

　　　　DN・…p・・・…gl　・1・・　　6

Productive　and　non－productive　pathway　in　transcription　in－

itiation　ofλpr　promoter（top　left）．　The　non－productive　path

way　contains　moribund　complexes（pink）and　dead－end　in－

activated　complex（purple）．　Moribund　complexes　produce
only　abortive　transcripts　and　convert　into　inactivated　com－

plexes．　GreA／GreB　make　two　pathways　more　reversible
and　prevent　an　accumulation　of　inactivated　complexes．　A

branching　poimt　exists　in　the　stage　of　binary　complexes

（red）．　The　transcription　complexes　were　analyzed　by　Exo

皿and　KMnO4　DNA　footprinting（bottom　left）and　prote－
in　hydroxide　radical　footprinting　（right）．　The　inactivated

complexes　are　back－tracked　and　have　a　collapsed　bubble
in　DNA．　Theirσ7‘l　has　moderately　exposed　region　3　which

is　in－between　freeσ7　and　binary　complexes．　These　bio－

chemicaj　analysis　used　immobilized　tempiate　methods（top

middle）including　micro－column　transcription　method（bot－

tom　middle）．

SHIMAMOTO，　Nobuo，
NAGA1，　Hiroki，　D．　Sc．

D．Sc．，　Professor

　　Dynamic　and　temporal　analysis　is　essential　but　unde－

veloped　in　the　study　of　the　molecular　mechanisms　of

gene　regulation．　We　have　been　focusing　in　regulation　of

transcription　initiation　in　E．　coli，　and　apPlying　nanobio－

logical　techniques，　including　our　original　single－molecule

dynamics　and　immobilizing　template　techniques，　togeth－

er　with　conventional　methods　used　in　molecular　bblo－

gy．

　　Transcription　initiation　is　accompanied　with　abortive

synthesis　which　is　mainly　catalyzed　by　moribund　com－

plexes　in　a　branched　non－productive　pathway．　This

pathway　ends　at　inactivated　complexes　and　these　com－

plexes　are　both　kept　arrested　at　a　promoter．　We　found

that　inactivated　complexes　are　back－tracked　as　has

been　found　for　paused　complexes　in　elongation，　sug－

gesting　a　common　regulatory　mechanism　in　initiation

and　elongation．　The　S506F　mutation　ofσ7°and　the　RNA

Notl
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cleavage　factors　GreA／GreB　reduce　abortive　synthesis

by　a　common　mechanism；increase　in　reversibility

among　binary　complexes　in　productive　and　non－pro－

ductive　pathways．　These　results　suggest　that　the　re－

versibility　is　a　key　determinant　of　several　regulatory

mechanisms　in　initiation　and　that　they　can　be　simply　un－

derstood　on　the　stage　of　binary　complexes．　Further－

more　the　reversibility　is　likely　to　define　characteristics　of

promoters．

　　　By　direct　visualization　of　single　molecules　of　E．　co∬

RNA　polymerase　and　P．　putida　CamR　repressor，　we

have　proved　the　presence　of　sliding　motion　of　the　DNA

binding　proteins　along　DNA，　and　shown　that　inducer

breaks　only　the　specific　complexes　of　the　repressor．

This　study　suggested　a　new　mechanism　which　regu－

lates　affinity　of　specific　binding　and　works　at　a　distance．
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KATSURA，　lsao，　D．　Sc．，　Professor

lSHIHARA，　Takeshi，　D．　Sc．

　本研究室では，材料として線虫C．elega　nsを使い，神

経回路構造を参照しつつ遺伝学的な手法により，行’動と

遺伝子の関係を研究していまナ，

　動物は神経系を川いて周囲の環境を感じとり，情報を

処理して，それに応じた行動をとりますc，多くの行動パ

ターンは生れつきの本能に基づくものであり，遺伝子に

よって決定されると考えられますuC．　elega　nsは地中に

すみ細菌を食べて育つ体．長L2㎜の虫ですが，遺伝子から

行動パターンが生じる機構を研究するための優れた材料

となります．遺伝学が使えるだけでなく，302個の神経細

胞がっながった回路がすべて解明されているからですL，

　我々は，C．（’luga　nsθ）行動異常変異体を分離し，その

神経機能を解析しています、、また，遺伝了クローニング

により，行動に必要な遺伝了・の実体を明らかにしていま

す、、さらに，　クラゲ緑色蛍光タンパク質　（GFP）遺伝了・

を発現させて，特定の神経細胞が蛍．光を川す様々な線虫

株を作成し，これを使って種々の遺伝∫・の発現部位や変

異イ本に才5ける桝1糸ヤ～【目1路U）斤力態異儂曽を1凋〆ミてレ・ます∴，

　　C‘・1‘’A・a〃sのように単純なモデル生物で問題を厳密に

解明することがヒトを理解する確固たる基盤になると考

え，このような研究を行っています、，

　　We　are　studying　the　genetic　control　of　behavior　in

the　nematode　C．　e’egans，　referring　to　the　neural　cir－

cuitry．

　　Using　the　nervous　system，　animals　perceive　environ－

ments，　process　the　information，　and　perform　their　be－

havior．　The　basic　patterns　of　behavior　are　innate　in－

stincts　of　animals　and　determined　by　their　genes．　C．

e／egans　is　a　worm　of　12mm　in　length，　living　in　soil，　eat－

ing　bacteria．　lt　is　suited　as　a　material　for　studying　how

genes　control　behavior．　Genetic　methods　have　been

developed　for　the　anima1，　and　its　neural　circuitry，　which

consists　of　302　neurons，　has　been　elucidated　com－

pietely．

　　We　are　isolating　behavioraj　mutants　of　C．　elegans

and　investigating　their　neural　functions．　We　are　also

analyzing　the　structure　and　expression　of　the　relevant

genes．　To　help　the　analyses，　we　have　made，　by　intro－

ducing　the　cDNA　of　the　jellyfish　green　fluorescent　pro－

tein（GFP），　various　worm　strains　in　which　a　specific　set

of　neurons　emit　fluorescence．　We　use　them　also　for

the　structural　analysis　of　the　neurons　and　neural　circuity

of　the　mutants．

　　We　hope　to　elucidate　the　material　basis　of　behavior

so　precisely　that　the　results　can　be　used　to　understand

the　behavior　of　other　animal　species　including　humans．

鰐化したてのC．e／egansの幼虫（長さ0．3mm）
Alarva　of　O．　e／egans　just　after　hatching（0．3mm　in
length）．

GFP遺伝子をもつC．　e／egans株，神経伝達物質受容体（左上：グリシン，右上：GABA，左下：グルタミン酸，右下：ア
セチルコリン）のプロモーターを用いてGFPを発現させている、，左下の虫は，一部の神経を赤い蛍光色素で染めてある、、
C．e／egans　strains　carrying　GFP　cDNA、　The　promoters　of　neurotransmitter　receptors（top－left：glycine，　top－right：GABA，

bottom．left：glutamate，　bottom－right：acetylcholine）are　used　to　express　GFP．　Some　neurons　in　the　bottom－left　worm

are　stained　with　a　red　fluorescent　dye．
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助教授　理　博　白木原　康　雄
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SHIRAKIHARA，　Yasuo，　D．　Sc．，　Associate　Professor

AKIBA，　Toshihiko，　D．　SC．

　遺伝にかかわる蛋白質，核酸などの生体高分子，その

集合体（超分子）の立体構造を決定します。遺伝学にお

ける様々な機構を分子レベルで理解するためには，そこ

で働く蛋白質，核酸の立体構造の知識が重要な役割を果

たすからです．、

　当研究室ではそのためにX線結晶川戊〒法を川います。

実際には，まず生体高分子が規則1王しく並んだ結晶を作

りますt，次にその結晶にX線をあてて回折模様を記録し

ます。最後に回折模様をコンピューターで解析して．・1ノニ体

構造を決定します。

　超分了としてのF1－ATPase，大腸菌RNAポリメラーゼ，

転写の促進因子PhoBタンパク，転写の抑制因了・CamRタ

ンパクの解析を行・・ていますt，F1－ATPaseは分・了一II138／i

の超分子で9個のサブユニットからなり，呼吸鎖が形成

する膜を隔てた水素イオンの濃度差をATPに変換します、，

RNAポリメラーゼは転写を直接に担う分一一∫’量38万の1吠

分子ですLJ　PhoB蛋白は，培地中のリン酸が欠乏に対処す

るため，必要な複数の遺伝子の転♂’∫を活性化します，，CamR

タンパクは，炭素源として樟脳を使うときに必要な遺伝

子群の転写を調節しますd

　　We　are　working　on　protein　structure　determination

using　Xイay　diffraction　techniques．　Proteins　under　cur－

rent　investigations　are：theα3β3sub－complex　of　F1－

ATPase，　belonging“supramolecules”，　PhoB　and　CamR，

transcription　regulators，　and　E．　co〃RNA　polymerase．

　　F1－ATPase　is　a　catalytic　sector　of　the　membrane

bound　ATP　synthase　which　plays　a　central　role　in　ener－

gy　conversion．　We　have　solved　the　structure　of　the

nucleotide－free　form　ofα3β3sub－assembly（molecular

mass　320K　Da）from　Bac〃／us　PS3　FI　at　3．2A　resolu－

tion．　We　are　extending　the　structural　study　to　the

nucleotide－bound　form　ofα3β3sub－assembly，　and

（x：iβ：sγsub－assembly　of　F1．

　　PhoB　protein　is　a　transcriptional　activator　for　the

genes　in　the　phosphate　regulon　of　E　co〃．　We　are　do－

ing　structure　analysis　of　the　C　terminal　domain　of　PhoB，

using　diffraction　data　to　2．OA　resolution．　We　are　also

making　crystals　of　the　intact　form　of　the　PhoB　protein．

　　CamR　protein　is　a　repressor　that　regulates　transcrlP－

tion　of　the　cytochrome　P－450cam　hydroxylase　operon

of　Pseordomonas　pu亡lda．　We　are　currently　analyzing

two　crystal　forms　of　the　protein．

　　We　have　started　a　crystallization　experiment　on　E

co〃RNA　Polymerase　after　establishing　an　over－ex－

pression　system　for　the　core　enzyme（α2ββ’）．

　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　『・

　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　遼

　　　　　　　　　　　　　　蕪1ψ祇、㌧

　　　　　　　　　　　　　　　　！鳥パび：1．’1－

　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　！．

　　　　　　　　　　　　　　　　’酵｝r’

　　　　　　　　　　　　　　　　臨◎

PhoB蛋白C末端断片の結晶1、2．OAの回折を与えるL，
スケールO．5mm、、

Crystals　of　C－terminus　fragment　of　PhoB　protein．

Crystals　diffract　to　2．OA　resolution．　Bar　O．5mm．

Fl－ATPase　cr　、Sβ、，複合体の三次元構造、、βサブユニット

は黄色，aサブユニットは赤で示す1，膜面は紙面下方、
3回回転対称軸は中心を通る、、
Aschematic　representation　of　the　three－dimensional
structure　of　the　a：｛β　／↓　complex　of　FI　from　Bacillus

PS3．　The　β．subunits　are　shown　in　yellow　and　the

α・subunits　in　red．　Viewed　towards　the　membrane．

The　3－fold　axis　points　towards　the　viewer．
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助手理博安達佳樹 ANDACHI，　Yoshiki，　D．　Sc．

　遺伝子回路研究室は，多細胞生物の遺伝子発現制御回

路の全貌を網羅的に理解する研究のために作られました。

体制がシンプルなモデル生物を用いて，多数の遺伝子発

現の時期と部位を中心に発生の時間・空間的過程を記録

し，遺伝子機能間の因果関係を調べて制御回路を明らか

にし，構造形成と遺伝子情報との関係を総合的に解明す

ることをめざしています、、前任の教授が平成10年3月1

日付けで生物遺伝資源情報総合センターに配置換になっ

たため，現在，後任を探しているところです。

　　Gene　Network　Laboratory　was　made　for　compre－

hensive　studies　on　the　gene　expression　network　of　a

multicellular　organism．　Using　a　simple　model　organism，

the　Iaboratory　is　expected　to　record　developmental

processes　including　the　time　and　place　of　many　gene

expressions，　to　discover　regulatory　networks　by　study－

ing　causal　relationships　between　the　functions　of　many

genes，　and　to　elucidate　how　the　structure　of　the　organ－

ism　is　made　from　genetic　information．　Since　the　former

professor　of　this　laboratory　moved　to　the　Center　for

Genetic　Resource　lnformation　on　March　1，1998，　we

are　now　looking　for　a　person　to　take　up　the　position．

比較的単純なモデル生物 @◎誇轟嚢現型

　　　　　　　　　　　　　　　　　　　と部位の決定↓　　　クローニング

■■■■■■■■　　　　一■■■■■■■

　　　　　　　　－
　一■　　　　■■■■■■一

　　　　　　　↓　　　　　　　　　　　　　　　遺伝子発現の

　　　　　　　　　　　　　　　スイッチ回路

　　　　e

〆

〆

◆◆

データペース化
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Center　for　lnformation　Biology

センター長（併）五條堀　　　孝

　Head　GOJOBORI，　Takashi

　DNAは遺伝物質の本体であり，生命の形をつくるためのすべての情報が書かれている設計図で

す、，この設計図を解読するための「ゲノム解析計画」の成果により，DNA塩基配列データは急速

に増加しつづけています、、また，遺伝子の構造の解明と，その機能の解明には，スーパーコンピ

ュータを利用した情報科学的な方法を応用することが必要です。

　このような「生命情報科学」のわが国における研究拠点として，生命情報研究センターが平成

7年4月に新設されました。このセンターは，コンピュータによる遺伝情報解析の研究を行う4

つの研究室（遺伝情報分析研究室，遺伝子機能研究室，大量遺伝情報研究室，分∫・分類研究室）

から構成されます。

　また，生命情報研究センターには，日本DNAデータバンク（DDBJ）が設置されています．1）1）BJ

は，欧州および米国のデータバンクとの連携のもとに，遺伝情報の収集，データベース化，管理，

提供などの重要な役割を果たしていますL，

　　DNA　is　the　genetic　material　that　makes　up　the　body　plans　or　genomes　of　living　organisms．

The　structures　of　these　genomes　are　continually　being　discovered　through’genome　projects’，

so　that　the　amount　of　DNA　sequence　data　is　increasing　rapidly．　ln　order　to　analyze　these　data

and　elucidate　the　structure　and　functions　of　genes，　we　need　to　apply　informatics　methods　that

make　use　of　supercomputers．

　　The　Center　for　lnformation　Biology　was　established　in　April　1995，　as　the　center　of’bioinfor－

matics’in　Japan．　This　center　consists　of　four　laboratories，　where　researchers　study　genetic　in－

formation　using　computers．

　　The　DNA　Data　Bank　of　Japan（DDBJ）is　also　located　in　the　Center　for　lnformation　Biology．

ln　collaboration　with　European　and　American　data　banks，　DDBJ　plays　an　important　role　in　the

collection，　compilation，　management，　publication，　and　distribution　of　genetic　information．
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教　授　理　博　五條堀
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GOJOBORI，　Takashi，　D．　Sc．，　Professor

IKEO，　Kazuho，　D．　Sc，

1MANISHI，　Tadashi，　D，　sc．

　　コンピュータによるDNA塩基配列とタンパク質アミノ

酸配列から得られる遺伝情報の解析およびデータベース

に関する研究をf「っています、、また，遺伝了・と生物の進

化に関連した実験的イi月：究も行・・ています‘、現在進めてい

る　1：オC石斤イヒll果1↓題亭t，

（1）人最1）NA情報の角剃戊「による　「生命U）ノ起源」当時の根源

1貴イ云r・（ノ）打｛コじ
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ス（ノ）フ〉］ノづ匡イヒ

（3）遺伝j1・の相同関イ系を基にLた微生物のゲノム構造解析
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　HIVの体内での進化
一人の感染者から経時的に採られたHIVの系統関係

マイコプラズマ属内でみられるゲノム構造の違い

　We　are　investigating　the　information　from　nucleotide

sequences　of　genes　and　amino　acid　sequences　of

proteins　using　computers．　We　are　also　conducting　ex－

perimental　researches　concerning　the　evolution　of

genes　and　organisms．　ln　particular，　we　are　currently　in－

vestigating　the　following　subjects：

1．Estimation　of　ancestral　gene　sets　at　the　time　of　the

“Origin　of　life”through　analysis　of　a　large　amount　of

DNA　sequences．

2．Molecular　evolution　of　pathogenic　viruses　including

HIV　and　HCV．

3．Analysis　of　genome　structures　of　microbes　on　the

basis　of　homologous　relationships　between　genes．

4．Evolution　of　serine　proteases　and　their　inhibitors　by

duplication　of　functional　domains．

5．Molecular　evolution　of　homeobox　genes　that　reguiate

morphogenesis．

6．Human　evolution　based　on　polymorphisms　in　MHC

genes．

7．Search　for　extensive　chromosomal　regions　dupli－

cated　within　the　human　genome．

8．Search　for　genes　on　which　positive　natural　selection

is　operating．

9．Theoretical　studies　concerning　methods　of　con－

structing　phylogenetic　trees　of　genes　and　populations．

10．Molecular　phylogenetics　of　fish　species　based　on

mitochondrial　DNA　sequences．
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ヒト染色体の重複領域
　ヒト4番染色体（左）と5番染色体（右）の相同遺伝子の分
布，重複遺伝子は多数あり，その分布は特定のバンドに集中し
ていることがわかる、，これは，染色体の重複領域が存在するこ
とを強く示唆している1，
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教授理博西川建
助手博（理）太田元規

NISHIKAWA，　Ken，　D．　Sc．，　Professor

OTA，　Motonori，　D．　sc．

　生命情報研究センターの一翼として，遺伝子産物であ

るタンパク質の解析を，主としてコンピュータを利用し

て行っています。

　タンパク質はあらゆる生命活動を担う機能性分子です。

その働きはそれぞれのタンパク質が固有の立体構造を保

持することによって，はじめて発揮されます。立体構造

の特異性はタンパク質のアミノ酸配列（ひいてはDNAの

塩基配列）によって決定されています。ここに1次元の

遺伝情報から生物体が再構成されるというカラクリの一

端があります。しかし，われわれ人間はまだこの仕組み

を完金には解明していません。アミノ酸配列データをコ

ンピュータに入力し，計算によってタンパク質の立体構

造を“予測”することは難しく，長年の夢でした。近年，

データベースに構築された配列や立体構造の情報を駆使

することによって，この予測問題を解決する方法（3D－ID

法）が考案され，いくつかのタンパク質で成功を収めま

した。

　私たちは，構造がまだ決定されていないタンパク質の

立体構造予測を3D－1D法で行いつつ，方法論それ自体や，

予測以外への応用なども研究しています。例えば3D－ID法

の考え方の目先を変えることにより，類縁配列の検索や

分類，タンパク質の突然変異体の安全性解析，及び高精

度の二次構造予測などができるようになりました。また，

post　3D－1D法を目指し，新しい構造予測法の研究，ゲノ

ム配列の解析，タンパク質の変異体データベースの開発

などにも挑戦しています。

［挽昂曙‘賜榊 鮪tW鰍

　　Proteins　are　functional　molecules　that　maintain　and

manage　life．　Their　functions　emerge　upon　folding　and

their　unique　structures　can　only　be　determined　from

their　sequences．　The　interconnection　of　DNA　se－

quence－protein－fold－function－life　forms，　is　often　repre－

sented　by　an　aspect　of　life　that　consists　of　one－dimen－

sional　sequences（protein．　sequences　and　DNA），　but

we　have　not　yet　elucidated　the　whole　mechanism　of

transformation　from　sequence　to　life．　One　step　in

elucidating　the　mechanism　is　the　prediction　of　protein

structures　from　amino－acid　sequences．　Recently，　an　ef－

fective　method（structure（3D）－sequence（1D）compati－

bility　evaluation）was　developed　using　the　database　of

protein　structures　and　sequences．　A　number　of　suc－

cessful　predictions　show　the　validity　of　this　method．

　　Research　topics　investigated　in　our　laboratory　are　as

follows：

　　・Structure　prediction　of　structure－unknown　proteins

　　using　the　3D－1D　compatibility　evaluation（forward－

　　folding　search；http：／／www．ddbj．nig．ac．jp／htmls／

　　E－mail／1ibra／LIBRA－1．html）

　　・Search　of　sequences　compatible　with　a　probe

　　structure　against　the　sequence　database（inverse－

　　folding　search）

　　・Secondary　structure　prediction　based　on　the　3D－1D

　　compatibility　evaluation（http：／／www．ddbj．nig．ac．jp／

　　htmls／E－mail／ssthread／welcome．html）

　　・Development　of　novel　methods　to　predict　protein

　　StruCtUreS　frOm　SeqUenCeS

　　・Development　of　a　protein　mutant　database（PMD）
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当研究室で開発したアプリケーションのホームページ
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　　We　developed　a　method　for　multiple　alignment　of

protein　sequences．　We　applied　this　method　to　the　data

of　the　international　DNA　sequence　databases，　which

are　the　most　comprehensive　and　updated　DNA　data－

bases　in　the　world，　in　order　to　extract　the‘‘evolutiona－

ry　motif”from　them．　We　then　estimated　the　lengths　of

the　motifs　as　shown　in　the　figure．　The　red　area　cor－

responds　to　the　sizes　of　the　protein　domain，　yellow　area

to　the　sizes　of　the　exons，　and　blue　area　to　the　sizes　of

such　functional　units　as　homeo，　POU，　and　bZIP　do－

mains．　We　think　that　the　DNA　counterparts　ol　evolulion・

ary　motils　are　vestiges　of　the　primordial　genes　in　early

phase　ol　the　organismic　evolution，　or　the　genes　them

selves．　Namely，　the　Present　genes　have　beer〕evolved

by　using　the　counterparts　as　building　l）bcks．　This　work

has　been　carried（）ut　in　collaborati（）n　with　the　DNA　Re

search　Laborat（）ry．
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教授工博菅原秀明
助手博（理）宮崎　智

SUGAWARA，　Hideaki，　D．　Eng．，　Professor

MIYAZAKI，　Satoru，　D．　sc．

　私達は，様々な概念や事象を，どのようにして知的に

共有できるのでしょうか。私達が知的に共有している概

念や事象は，全て，分類され，命名されています。例え

ば，「ヒト」という言葉が無かったとすれば，「ヒト」に

ついて議論することは事実上不可能でしょう。私達は，

分類し命名して初めてある事象を知的財産として共有す

ることができます。本研究室は，多種多様な生命現象と

生物を多相な観点から分類する手法を研究開発すること

によって，生物多様性（Biodiversity）の本質に迫ろうと

しています。多相な手法とは，例えば，分子進化理論に

基づいた進化系統分析であり，統計学に基づいた数値分

類であり，先端的な情報理論に基づいた数理分類であり，

また，優れた可視化（ビジュアライゼーション）手法で

すc、これらはBIOINFORMATICの・一’分野ともいえまし

ょう。

　また，本研究室は日本の塩基配列データバンクDDBJと

培養i生物の世界データセンターWDCM（WFCC　World

Data　Center　for　Micro－organisms）の事業にも参画し，

ネットワーク（INTERNET）に分散した情報資源を共有

するシステムや，優れた利用者インターフェースの研究

開発も進めています。

　Alarge　amount　of　data　on　biological　macro－mole－

cules　including　DNA　have　been　accumulated　since　late

80’s．lt　is　time　for　us　to　elucidate　the　relationships

among　the　molecules　and　phenotypic　characteristics．

Classification　is　one　of　the　most　important　intellectual

activities　of　human　beings　and　is　one　of　the　best　tools

for　such　elucidation．

　This　laboratory　aims　at　first　classifying　DNA　based

on　a　polyphasic　apProach　in　order　to　clarify　the　phy－

logeny　of　genes．　ln　addition，　it　develops　an　information

base　which　organizes　a　variety　of　molecular　and　pheno－

typic　data　in　order　to　help　researchers　squeeze　biolog－

ical　information　and　knowledge　from　the　raw　data．　At

the　same　time，　it　maintains　and　improves　the　sequence

database　that　is　the　core　of　the　activities　of　DDBJ（DNA

Data　Bank　of　Japan），　and　WDCM（WFCC　World　Data

Centre　for　Microorganisms）．
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形態，生理学的性質，配列などの多様なデータを統合的に構造
化することによって，始めて，生物固体の総体を理解すること
ができる。

分子から表現形質まで多層な対象の分類・同定を示唆する情報
データベースのモデル図

多相な観点からの分類手法の例
左数量化皿類を応用した3D分布図の作成．右上生化学的
データによるクラスター分析，右下　DNA配列データによる進
化系統樹の推定
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データバンク長舘野義男 Head　TATENO，　Yoshio

　日本DNAデータバンク（略称DDBJ）では，すべての

生命現象の基盤となる莫大な遺伝情報を，コンピュータ

を使って管理しています。DDBJのDNAデータベースを

有効に利用することによって，分子生物学をはじめとす

る幅広い研究分野で，多大な成果が生み出されています。

「1本DNAデータバンクは，1984年に本研究所内に設立さ

れ，1986年から本格的な活動を開始しました。そして，

1987年からは，リリースという形でのデータ配布を始め

ましたLJ　DDBJは，欧州のEBI／EMBLおよび米国のNCBI

／GenBankと共同して，国際DNAデータベースを構築し

ていますuDDBJ，　EMBL，　GenBankの間では毎日デー

タを交換しており，1）DBJに配列データを登録すると，　DDBJ

から国際的に統・された登録番号の発行を受けられますL、

　　The　DNA　Data　Bank　of　Japan（DDBJ）manages　a

huge　amount　of　DNA　sequence　data　using　computers．

By　effectively　using　the　DNA　database　in　DDBJ，　much

successful　research　is　conducted　in　molecular　biology

and　many　related　research　areas．　DDBJ　was　estab－

Iished　in　this　institute　in　1984，　started　its　real　activity　in

1986，and　began　distributing　DNA　sequence　data　in

1987．DDBJ　collaborates　with　EBI／EMBL　in　Europe

and　NCBI／GenBank　in　USA　in　constructing　the　interna－

tional　DNA　database．　DDBJ，　EMBL，　and　GenBank　ex－

change　all　new　data　daily　with　one　another．　Therefore，

if　you　submit　DNA　sequences　to　DDBJ，　DDBJ　will　pro－

vide　you　with　unique　accession　numbers　approved　by

the　international　DNA　database．

DNA　Data　Bank　of　Japan

　　　　（DDBJ）

（：（’ltt．et　l・f　lnt．o・rnHtion　Bit，1・gy

DDBJのWWWのホームページ（URL：http：／／www．ddbj．nig．ac．jp）

DDBJのデータベース配布用磁気テープとマニュアル類
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センター長（併）定家義人
助教授　理　博

Head　SADAIE，　Yoshito
D．Sc．，　Associate　professor

　当センターは放射線やラジオアイソトープ（放射性同位

元素）を，遺伝子の機能と構造の研究に利用するための共

同利用施設です。当センターの研究室では放射線施設の管

理運営に携わるかたわら，枯草菌を用いて遺伝子の発現制

御と細胞分化について研究を行っています。

　枯草菌胞子形成の分子遺伝学：枯草菌は細胞増殖を許す栄養源（ぶどう糖など）がなくなると，

直ちに胞子を形成します。ただ一回の不等分裂によって一一つの細胞の中に大小二つの細胞を作り，

大きい細胞が小さい細胞を養育して胞子細胞へと導き，苛酷な条件（熱や乾燥）を克服して生き

延びます。遺伝子を後世に伝える賢い方法です。栄養源の枯渇はシグナル伝達を経てSpoOAと呼

ばれる蛋白のリン酸化を引き起こします。このリン酸化された蛋白は細胞分化の開始と継続に必

須の新しい転写制御因子群の誘導合成を引き起こします。新しく出現した転写制御因子群は，母

細胞と胞子細胞における遺伝子の発現を制御し，二つの細胞の機能を分化させます。ここではも

っとも簡単な細胞分化が観察されます。当研究室では細胞増殖とシグナル伝達の関係，試験管内

転写制御系の確立，不等分裂の制御などの研究を行っています。枯草菌全ゲノムの塩基配列がn

欧の共同作業で今年の夏までに解読されますが，当研究室もこの共同プロジェクトに参加いたし

ましたL）更にすべての未知遺伝子の機能探索プロジェクトが始まっており，胞了形成を中心とし

たこの生物の示す細胞機能の全貌がやがて解明されるでしょう。

　The　Radioisotope　Center　has　facilities　for　biochemical　experiments　using　radio－active　tracers

and　is　equipped　with　different　kinds　of　radiation　sources　needed　for　the　studies　of　radiation　ge－

netics．　A　currently　available，　commonly　used　radiation　source　is　137Cs　with　maximal　dose　rate　of

30KR／h，　The　Center　has　recently　expanded　to　accommodate　the　large　increase　in　experiments

using　radioisotoPes・　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　‘

Molecular　biology　of　Bac’〃us　subt’〃s　sporulation

Sporulation　of　many　gram－positive　bacilli　repre一

sents　one　of　the　simplest　system　of　differentiation．

The　process　starts　with　formation　of　an　asymmetric

forespore　septum，　and　is　followed　by　differential　gene

expression　on　the　chromosomes　separated　into　the

two　compartments．　Multi－component　phosphorelay

transfers　sporulation　signal　to　the　regulator　protein　of

transcription，　which　induces　the　expression　of　the

genes　of　RNA　polymerases　specific　to　sporulation．

We　study　RNA　polymerases　and　various　promoters

of　growing　cells　or　sporulating　cells　to　elucidate　the

molecular　mechanism　of　promoter　selection　during

growth　and　differentiation．

染色体（chromosome）

細胞膜　（”nemb，ZVte）

細胞壁

ぷ（waUJ

母細胞（tnother　cell）　　　　　　　　　　胞子細胞

　　　　　　　　　　　　　　（spore　ceU）

　　　　　　枯草菌の胞子形成
　　　（Sρorしilat’on　o　f　Baci〃しtS　subtiiis）
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助　手博（農）野々村

NONOMURA，　Ken－ichi，

の　り

D．Ag．
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D．Ag．

　実験圃場は，主に植物関係の研究に用いられる実験植物を栽培管理しており，施設として水田，

畑，温室群と実験圃場管理棟を保有しています。また低緯度地域から採集されたイネのように日

本の普通の条件では出穂しにくい系統を出穂させるための隔離温室，遺伝子導入植物を完全に外

部から隔離して栽培するための人工気象室などの特徴ある施設があります。実験圃場では系統生

物研究センター・植物遺伝研究室と協力して，世界各地より収集された6，000系統におよぶイネ保

存系統の種子の増殖や株保存などの栽培，管理を行っています。

　植物は4倍体や6倍体のような多倍数体種が自然界に多数存在するという特徴をもっています

（動物は通常2倍体）。特に自然界では構造や機能の分化した異種の染色体組が倍加したもの（異

質倍数体）である場合がほとんどですL、同じ細胞中に存在するにも拘わらず，それらの異種染色

体同1：はh：いに染色体の対合や遺伝子の交換をほとんど行いません、そこで現在保有，維持して

いる材料をもとに突然変異体などの選抜を通じて染色体の異種性の認識機構を遺伝学的に解明し

ていきたいと考えています．、

　　The　experimental　farm　mainly　supports　the　research　work　in　plant　genetics　of　the　institute．

The　area　covered　by　the　experimental　fields　is　3ha，　including　a　paddy　field　of　10a．　Seven　green－

houses　of　a　total　of　1，600m2　are　used　for　various　genetic　studies　mainly　with　rice．　ln　the　green－

house，　rice　plants　are　grown　through　out　the　year　for　generation　advancement　and　for　isolat－

ing　cultivation　of　newly　introduced　plants．　There　are　7　paddy　plots（2．6m×4．5m）for　automat－

ic　short－day　treatment　which　are　used　for　reproducing　rice　seeds　collected　from　tropical

regions．　The　facility　is　aiso　equipped　with　a　phytotron　of　two　rooms　for　experiments　using　trans－

genic　plants．　We　are　collaborating　with　the　Plant　Genetics　Laboratory，　Genetic　Strains　Re－

search　Center，　in　preserving，　cultivating　and　distributing　about　6，000　collected　lines　of　cultivat－

ed　and　wild　rice　species．

　　Many　plants　have　undergone　evolution　involving　polyploidization，　but　not　most　animals，　We

are　interested　in　allopolyploidy　which　invojved　several　different　genomes　in　a　single　nucleus．

Recognition　of　genetic　differences　between　homologous　pairs　of　chromosomes　is　an　essen－

tial　process　in　the　evolution　of　polyploidization．丁o　understand　the　genetic　mechanisms　of　rec－

ognition，　we　now　plan　to　produce　and　select　rice　mutants　of　interspecific／intergenomic　hybrids

or　alien　addition　lines　produced　from　the　collected　lines．

日長処理装置
野生イネや，熱帯の栽培イネの多くは，短日条件下で花芽が分化する性質をもつ
ので，日本の自然条件では開花結実しない、、日長処理装置は日長を自動的に調節
して短日植物の開花を促進するための装置であって，野生イネを用いた遺伝実験
や遺伝資源の保存のために重要である。
Short－day　equipments　for　rice　studies．　Opening　and　closing　of　each　dark　cham－

ber　are　automatically　controlled．　Most　wild　rice　strains　are　strongly　photosen－

sitive．　To　let　them　flower　in　Japan，　we　need　to　grow　them　in　such　equipment．
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COLLABORATIVE　RESEARCH

【平成10年度】1998

【共同研究】

　　　　　　　　　研　究　課　題

1　増殖定常期大腸菌RNAポリメラーゼの主要シグマ因

　　子σ38（rpoS遺伝子産物）の研究

2　定常期における大腸菌の加齢現象の研究

3　微生物の環境適応の分子機構

4　細菌の環境適応と遺伝子発現制御

5　インフルエンザウイルスのRNAポリメラーゼの構i造

　　と機能の研究

6　転写促進の協調性に関する生化学的研究

7　インフルエンザウイルスの転写・複製機構i

8　DNA複製期細胞核微細構…造形成に関与するタンパク

　　質の研究

9　アデノウイルスEIA誘導アポトーシスにおけるトポ

　　イソメラーゼnα特異的分解機構

10　転写調節におけるクロマチンの構造変化一原子間力

　　顕微鏡を用いた解析

11高頻度にターゲットインテグレーションを起こすニ

　　ワトリBリンパ細胞株DT40の相同DNA組換え機構

　　の解析

12　遺伝的組換え開始の分子機構とその制御の研究

13　ショウジョウバエ神経発生過程におけるmusashi及

　　びrepo遺伝子産物の機能解析

14　DNAから見たサンゴの系統分類

15　多細胞動物の産卵・卵成熟を制御するホルモンの構

　　造一刺胞動物・棘皮動物の生殖巣刺激物質（GSS）

16　無脊椎動物の神経ベプチドの解析

17　ヒドラ細胞外マトリックスの欠失と細胞増殖

18エピトープセレクション法による，ヒドラの細胞分

　　化マーカー遺伝子と特異的抗体の単離

19in　vivoを反映したクロマチン再構築系における転写

　　のメカニズムの解明

20　カイコの転写因子FTZ－FlとそのメディエーターMBFl

　　との相互作用についての構造生物学的研究

21　リガンド及びターゲット特異的なNotchシグナル伝

　　達機構の解析

22　新規核タンパク質GSBPの機能解析

23　試験管内転写系を用いたLCR機能機構iの解析

24　カイコの卵形成に関与する突然変異遺伝子の形質発

　　現と形態形成

25　分子進化のほぼ中立モデルに関する理論的研究

26　高等動物クロマチン構造と染色体GC含量分布との関

　　係の解析

27DNAにおける一次構造と高次の折り畳み構造の相関

　　に関する研究

28　ヒトMHC領域と相同性を示す第1，第9，第19染
　　色体領域のゲノム解析によるMHC進化の解明
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田　中
研究代表者
寛（東京人学分r細胞生物学研究｝リD

Fl｜　　lll　　　　　　　lリヨ　（人こISJs（1矢不：｝メ＼学）

前　川　広　人（鹿児島人学水産”7：部）

内海龍太郎（近畿人学陛｝f’部）

片　・ド　IE　人（横浜国立人学｜：学部）

田

水

矢

lli　｜E　史（東海人学：総合医ゾ｝t：川究川）

本清久（北iP．　，k〈学薬学部）

倉達夫（関西’判1完ぺ｝∫：理学部）

中島琢磨陳京理不状学｝，9礎L’i締19

竹　安　郎　k（京都ぺ｝：：総h人川学部）

武　川　俊 （京都ぺiりく学院1’」；1学研究利）

坪　内　英　生伏阪人学人’曽院理学研究不1）

岡野栄之伏阪人学1欠学部）

人　　　森　　　　　　　　 イ言　　（i4↓培（ノ｝＜J）’t　人こ♪｝t：）

白　Jl：浩　了・（jiyr］lll人こ’㌦了゜」i1ド”｝f’1’‖1）

松　島

美濃部　純

小早．川　義

治（広島ぺ｝ζ：理’］∫：部）

了・（W由1tfi11L“∫・人こn）t’人、‖‖｝型月ε’」）ゴ：s引；）

111（1　（ノLJ・1・1人’｝ξ：」rΨ”｝t：r“～）

梅　澤　明　弘（慶1悠．筏塾人こ学1り、”7：部）

白　川　昌　宏（奈　IVhi端科♪ド：技術ぺ∫：：院人学）

村　　田　武　　英（理化学｛iJ「究所）

赤坂甲治（広島人学理学部）
五1嵐　和　彦（筑波人｛学J，9礎医学系）

河　日　　　豊仇州尺学農学部）

舘　川　英　典仇州人学理’t；t：部）

1　田　和　英（放射線医学総fi川究所）

1正

G　川　研 （京都人学大学防三理学研究科）

安藤麻子（東海ぺ7：医学部）
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動物細胞ゲノムの複製スイッチ部位の解析

自己組織法に基づいた連続コドン構造による遺伝子

機能の推定法の開発

マウス生殖細胞における新規核蛋白質Np95の核内

分布と三重鎖形成構造の相対的配置の解析

種の分化と遣伝子の分化に関する数理的解析

初期胚細胞に特異的に発現する糖転移酵素群の遺伝

子クローニングとその機能解析

1型糖尿病（IDDM）モデルマウスNOD系統にお
ける糖尿病感受性遺伝子の解析

母性ゲノムインプリンティングによるマウス単為発

生胚の発生支配

インスリン依存型糖尿病（IDDM）の発症に関与す
る遺伝子の研究

Jackson　shaker（js），及びTail　short（Ts）遺伝

子のポジショナルクローニング

歯胚の開始期・増殖期の異常の1つである先天性欠

如歯の発現メカニズムに対する分子遺伝学的研究

アジア産野生マウスの遺伝的分化と地理的分布の解

析

化学物質によるマウス突然変異誘発系を用いた発が

ん関連遺伝子の探索

四股腹側構造の背側化を来す突然変異マウス“メロ

メリア（mem）”の原因遺伝子クローニング

マウス造血系初期幹細胞株を使った発生分化機構に

関する研究

トランスポゾンRice　Mutatorの転移機構の解明

イネ交雑親和性の遺伝モデル構築

イネの発生を制御する遺伝子の単離とその解析

イネ属植物の種分化に関する研究　特にバンコック

深水地帯に分布する変異氣団について

ショウジョウバエの変異系統を用いたミジンコのホ

メオボックス遺伝子の機能解析

改変型GFPを導入した形質転換イネの作出

大腸菌の細胞分裂に関与する遺伝子群の解析

大腸菌の細胞複製におけるピストン様蛋白質H－NS

とStpAの役割の解析

大腸菌の増殖誘導期の長さに影響するAspSとORF17

の役割

大腸菌緊縮応答関連酵素SpoT蛋白質の構造と機能

遣伝子機能解明の為の生体分子間相互作用のイメー

ジング

均鋳型構造をもったDNAによる転写機構の解明

レーザートラップによる転写鋳型DNAの固定

L・ドーパ耐性線虫変異株の分子遣伝学的解析

線虫を用いた減数分裂過程の制御機構の分子解明

CAGリピートを導入した形質転換C，　elegansの創

製と伸長ポリグルタミンによる神経変性機構の解明

土壌線虫Celegansと寄生性線虫Storongyloides

fUlleborniのtyrosinasesの比較

奥村克純（通大学生物資源学部）
工　藤　喜　弘（1［1形大学工学部）

武藤正弘（放射線医学総合研究所）

植　田　信太郎（東京大学大学院理学系研究科）

成松　久（創価大学th命科学研究所）

若　菜　茂　晴（㈱実験動物中央研究所）

河　野　　友　宏（東京農業大学総合研究所）

前田正人（祉会保険・1島病院）

米川博通（㈱東京都臨床医学総合研究所）

朝田芳信（n本人学松戸歯学部）

山　　口　　泰　　典（福山人学1二学部）

宮下信泉（香川医科大学医学部）

津金瑞代（札幌医科大学）

中辻孝子（東海大学海洋学部）

石

佐

平

金

川　隆

野　芳

野　博

澤

二　（弘前大学農学生命科学部）

雄（北海道大学農学部）

之（東京大学大学院農学生命科学研究科）

章（北海道人学農学部）

志賀靖弘（東京薬科人学生命科学鮒

丹

松

加

羽

澤

納

山　田

康夫（静岡県立大学）

　　洋（東京大学大学院農学生命科学研究科）

康正（京都薬科大学ノ｛…命薬学研究所）

守（山1次学農学部）

池原健：（奈良女r人学理学部）

柳　田　敏　雄（N阪大学医学部）

鷲

一卜

五．

東

F

津

川

嶋

谷

濱

正夫（京都大学大学院ll学研究科）

久美子（理化学研究所）

良　郎（横浜市立大学医学部）

篤志（東北大学遺伝生態研究センター）

　　俊（京都人学大学院医学研究科）

中垣和英（n本獣医畜産大学）
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il

60　シトクロムP－450camオペロン・リプレッサー（Cam

　　リプレッサー）の結晶化及びX線解析

61生体膜に依存するタンパク質性超分子構造体の構造　　山　登

　　解析

62　Caenorhabditis　elegansミトコンドリア電子伝達系　　北

　　酵素の発現調節機構

63　神経冠細胞の分化に関与する小眼症遺伝子の実験的　　山　本　博

　　系統解析

64　最適多重分枝探索方式による分子進化系統解析法の　　田　中

　　構築

65　細胞受容体とリン酸化酵素の共通化の研究　　　　　　中　村　1ピ

66　データバンク配列情報の数値計算による線溶系遺伝　　高　橋

　　子の起源と機能：変異に及ぼす超分子集合理論の検

　　証

67　C型肝炎ウイルスの変異に影響を及ぼす諸因子の検　　熊　田　博

　　討

68　全ゲノム配列が決定した生物種の蛋白質の分類方法　　中　島　広

　　の開発

69　T4ファージをモデル系としたゲノム・遺伝子産物　　有　坂　文

　　相関関係の解明

70線虫C．エレガンスのタンパク質のファミリーの構造　　シディキ

　　分析

71　N一アシルーD－一アミノ酸アミドヒドロラーゼの立　　森　口　充

　　体構造の推定

72　1D－3D法による，経験的アミノ酸配列の相似性を考　　日比野

　　慮した三次構造の類似性の予測法の開発

73　量子分子動力学による光合成反応機構の研究　　　　　菊　地　浩

74　メディア情報を有する生物情報データベースの検索　　北　h

　　及び可視化に関する研究

75　酵母の統合的分類同定システムの研究　　　　　　　　中　瀬

76枯草菌ヒスチジン質化オペロンの杭転写終結機構の　　織　田　雅

　　解析

【研究会】

　　　　　研　究　会　名

1　ヒドラの発生制御に関連するシグナル　　小泉

　分子群
2

3

4

5

6

7

8

9

非B型DNAの生物学的研究

器官・組織発生のマウス遺伝学

生殖系列細胞の発生機構と発生工学

イネの比較遺伝学

植物遺伝資源データベース研究会

ポストゲノム期のためのナノバイオロ

ジー的手法の開発

ヒトゲノム多様性研究会

コムギ葉緑体ゲノムの全構造の決定

荒牧弘範（第薬科大学）

郎（東京理科人学基礎1：学部）

潔（東京大学尺学院医学系liJF究科）

章（東北♪く学人学院理学研究科）

博（東京医科歯科人学難治疾患研究所）

孝（刺〔医科歯科大学）

敬（，島根医科人学1㌔ミ学部）

光（虎の門病院消化器科）

志（金～尺人：”Y°：1矢：”｝f：｝’flS）

雄（4〔Jl（　L業人”7’ノ｛’Krl　J：t艮　1　’亀〆：1’“；）

シヤヒード（閂橋披術科学人学）

1瞭（人こ2J｝ノA，i”）i：ll”）t：IXI；）

威（入く1～反κ：f、’r一人ごγ：農’LY：｝’HS）

人（日本医科ペデ：医学剖9

始（ノノ：，lli，　d輌、‘r．人く”｝s：　t＞Y幸艮‘’↓”｝f°1’fiS）

崇（理化学研究所）

直（1：業技術院牛命ll学1菓技術胡究｝りけ

　研究代表者
修（編岡女r一大学人、間環ば包学部）

　　開催予定日
1999．3．25～1999，3．26

木山　亮・（r業技術院ノ｛’命r学1業技術研究所）1998．1（）．16～1998．10．17

米川　博通（醐東京都臨床医学総合｛・ll究所）

中辻　憲夫（［　Kh‘r．遺伝学研究1リ1）

佐野　芳雄（北海道人学農学部）

佐藤　和広（岡山大学資源牛物科学研究Pll）

徳永万喜洋（P拉遺伝学研究所）

徳永　勝1二（東京人学医学部）

常脇恒一・郎（裕｛月’1県、▲五ノ〈”｝f：）

1999．2．25～1999．2．26

1998．11．19～1998，11．20

1998．12．3～1998．12，4

1999．2．1～1999．2．2

1998．7．13～1998．7．14

1998．7．24～1998．7．25

1998．5．29～1998．5．30
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共
同
研
究

受
託
研
究

JOINT　RESEARCH　WITH　THE　PRIVATE　SECTOR

【平成9年度】1997

研　　究　　題　　目 研究代表者 相手方民間機間

大量DNAデータの分子進化学的解析と遺伝子機能領域同

阮@の研究開発

生命情報研究センター

ｳ授五條堀　　　孝
富士通株式会社

COMMISSIONED　RESEARCH
【平成9年度】1997

研　　究　　題　　目 研究代表者 委　託　者 金　　額

gcmタンパクの転写調節機能

@　　　　　　　　　　　　　　　　　※

所長　堀　田　凱樹
科学技術振興事業団

搦亦ｷ

　　　千円

T，000

ゲノム全遺伝子の発現ヒエラルキー決定機

¥の解明　　　　　　　　　　　　　　　　　　※

分子遺伝研究部門

ｳ　授　石　濱　　　明

科学技術振興事業団

搦亦ｷ
8，421

神経回路網形成に関与する新たな遺伝子の

ｯ定　　　　　　　　　　　　　　　　　　※

発生遺伝研究部門

ｳ　授　広　海　　　健

科学技術振興事業団

搦亦ｷ
1，000

線虫全発生過程の遺伝子発現プログラム

@　　　　　　　　　　　　　　　　　※

構造遺伝学研究センター

ｳ　授　小　原　雄　治

科学技術振興事業団

搦亦ｷ
15，737

発生におけるパターン形成機構

@　　　　　　　　　　　　　　　　　※

系統生物研究センター

赴ｳ授　林　　　茂　生
日本学術振興会理事長 40，172

エイズワクチン及びその評価動物モデルの

J発におけるウイルスの遺伝子解析とデー
^ベースの構築に関する研究　　　　　※

生命情報研究センター

ｳ授　五條堀　　　孝

医薬晶副作用被害救済・

､究振興調査機構

搦毎ﾘ

5，000

ENU，　Chlorambucil・mutagenesisによる
tｭがん感受性マウス系統の開発と未知の
ｪん感受性遺伝子の単離，同定の研究　※

系統生物研究センター

赴ｳ授　城　石　俊　彦

医薬品副作用被害救済・

､究振興調査機構

搦亦ｷ

10，000

胎子生殖細胞と生殖細胞株を使った発生工

w技術の開発　　　　　　　　　　　　　　　　　　※

系統生物研究センター

ｳ　授　中　辻　憲　夫

生物系特定産業技術研究

юi機構理事長
22，733

初期胚細胞系列に由来する幹細胞の制御機

¥の研究

系統生物研究センター

ｳ授　中　辻　憲　夫
理化学研究所理事長 4，933

転写における生体ナノ機構の実験系の開発
構造遺伝学研究センター

ｳ　授　嶋　本　伸　雄
農業生物資源研究所長 8，678

筋ジストロフィー及び関連疾患の臨床病態

ﾆ治療法に関する研究

人類遺伝研究部門

赴ｳ授　寳　来　　　聰

国立精神・神経センター

穀ｷ
900

培養生物を対象とする情報共有・解析シス

eムに関する研究

生命情報研究センター

ｳ授　菅　原　秀　明

科学技術振興事業団

搦亦ｷ
11，930

※印は出資金事業
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GRANT－IN－AID　FOR　SCIENTIFIC　RESEARCH

【平成10年度】1998

研　究　種　目 内定件数 配分予定額
Classification Number　of　Grants Amount

「川

特定領域研究　（A） ×1．00（lvm

Grant－in－Aid　for　Scientific 21 195，100

Research　orユPriority　Areas

基　盤　研　究　（A）

Grant－in－Aid　for　Scientific 2 17，000

Research（A）

基　盤　研　究　（B）

Grant－in－Aid　for　Scientific 8 38，200

Research（B）

基　盤　研　究　（C）

Grant－in－Aid　for　Scierltific 12 16，200

Research（C）

萌　芽　的　研　究
Grant－in－Aid　for　Exploratory 0 0

Research

奨　励　研　究　（A）

Grant－in－Aid　for　Encouragement 8 8，300

of　Young　Scientists

国際学術研究
一

Grant－in－Aid　for　Internationa1 5 23，900

Scientific　Research

一，

特別研究員奨励費 15 18，700
Grant－in－Aid　for　JSPS　Fellows

計Tota1

71 317，400
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国
際
交
流

lNTERNATIONAL　EXCHANGE

【外国人研究者の受け入れ】Admission　of　foreign　scientist

1．文部省外国人研究員制度による受け入れ

　　Admission　of　foreign　scientists（supported　by　Ministry　of　Education，　Science，　Sports　and　Culture）

氏　　名

mame
所　　　属
`f刊iation

研　　究　　課　　題
@　Subject　title

受入教官
gost　advisor

期　間
oeriod

JINDRA
larek

チェコ科学アカデミー昆虫

w研究所
bzech　Academy　of　Sciences

hnstitute　of　Entomology

転写因子FTZ－F1のコアクチベーター
lBF1に関する研究
rtudies　on　transcriptional　coac－
狽奄魔≠狽盾秩@MBF1

廣瀬　　　進
gIROSE，

@　　Susumu

’97．1．6

@　～’98．12．29

WLASSOFF
vjatschesslaw
`．

ロシア科学アカデミー

ﾗ胞学遺伝学研究所
qussian　Academy　of　Sciences　In・

唐狽奄狽浮狽?@of　Cytology　and　Genetics

転写装置における分子間コミュニケー

Vョンの解明
lolecular　communications　in　tran－
@■　　　　　　　●

唐モ窒撃垂狽撃盾氏@apParatus

石濱　　明

hSHIHAMA，
@　　　Akira

’97．9．3

@　～’98．9．9

2．日本学術振興会による受け入れ

　　Admission　of　foreign　scientists（supported　by　JSPS）

氏　　名

mame
所　　　属
`ffiliation

研　　究　　課　　題
@　Subject　title

受入教官
gost　advisor

期　間
oeriod

黄　　　振　勇

中国

k京農業大学
aeijing　Agricultural　Uni－　　・verslty

マウス胎仔生殖細胞の対外培養，遺伝

q導入と動物個体の再構築方法の研究
hn　vitro　Culture　and　Gene　Transfec・

狽奄盾氏@of　Mouse　Fetal　Germ　Cells　and

qeconstitution　of　Animal　offspring

中　辻　憲　夫

mAKATSUJI，
@　　　Norio

’97．12．1

@　～’99．11．30

BELLGARD
hrwin　Matthew

西オーストラリア

}ーダック大学
lurdoch　University

分子生物に関する次世代の計算手段の

�ｾ
nn　Creating／Developing　the　next

feneration　of　Computational　Tools
?盾秩@Molecular　Biology

五條堀　　　孝

fOJOBORI，
@　　Takashi

’97，12．1

@　～’98．11．30

TRIFONOV，
m，Edward

イスラエル

純Cズマン研究所

DNAデータに基づく根源遺伝子の探索
rearch　for　primordial　gene　fossils　by

浮唐?@of　the　DNA　sequence　data

舘　野義　男
sATENO，
@　　　Yoshio

’97．10．1

@　～’97，11．29

HWANG
i皿gShan

オーストラリア

＜泣{ルン大学

大腸菌RNAポリメラーゼ上のクラスn
]写調節因子接点のマッピング
lapping　of　the　Class・n　Transcrip・

狽奄盾氏@Factor　Contact　Sites　on　E3・

書ﾇ万4〃αco〃RNA　Polymerase

石　浜　　　明

hSHIHAMA，
@　　　Akira

’98．1．16

@　～’00．1．15

KURLAND
bharles　Gabriel

スウェーデン

､立科学アカデミー
she　Royal　Swedish　Acad’

?高

分子進化およびバイオダイバシティー

ﾉ関する研究
qesearch　on　Molecular　Evolution
≠獅п@Biodiversity

池村淑　道
hKEMURA，
@　Toshimichi

’98．5．2

@　～’98．5．31

【海外渡航件数】（平成9年度）1997

国　　　名

mame　of
@country

北　米
morth
`merica

中南米

@Latin
`merica

欧　州
durope

アジア
`sia

大洋州
nceania

アフリカ
`frica

計Total

件　　　数
mumber

53 4 34 15 8 0 114
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大
学
院
教
育
協
力

ACTMTIES　FOR　THE　PROMOTION　OF　RESEARCH

【内部交流セミナー】

　研究所内における研究経過を発表し討論する会で，

夏の時期を除き毎週金曜Hに開かれます、，

　　　　【lnstitute　Seminars】

盛　　　　Seminars　are　held　in　which　the　staffs　of　the　lnsti－

　　　tute　discuss　the　progress　of　their　research．　These　are

　　　held　every　Friday，　except　during　mid－summer．

【Biological　Symposia】

　先端の研究を行っている来日中の外国人研究者または

口本人研究者を研究所に招き，講演討論を行います、、

【日本遺伝学会三島談話会】

　研究所及び：島市付近在住の会員で組織され，原則と

して月1回程度会員による研究成果発表と討論を行いま
す、、

【Biological　Symposia】

　Special　symposia　and　seminars　are　held　through

out　the　year　by　foreign　and　Japanese　scientists．

　【The　Genetics　Society　of　Japan
　　　　　　　　　　　　Mishima　Meeting】

　This　meeting　is　for　the　Genetics　Society　members

of　this　lnstitute　and　for　those　who　live　around　Mshima．

Results　of　research　are　presented　and　discussed　by

participants　once　a　month　as　a　rule．

E3iological　SvmPosia

GRADUATE　EDUCATION　ACTIVITIES
　匡ドノ1遺伝学研プヒ所は，遺伝学に関する総合研究の中核

として共同利川に供するとともに，他人学の人ご｝∫：院教イi

に協力し，学：生の研究指導をi　］；い，昭和59年度からはk

国の国・公・私、1／1人学の人学院学〃ヒを受け人れています，

　NIG　continues　to　play　an　important　role　as　the　cen

ter　for　various　genetic　researches　and　as　an　inter

UniVerSity　Site．

　Since　1984，　NIG　has　been　training　graduate　students

rrom　public　and　private　universities　all　over　Japan．
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【研究所の一般公開】

　科学技術週間における行事の環として，各研究部門

の展示及び学術1溝演を行い，学術映1曲iを上映し，研究所

の◆部を公開［て’般の見学に供Lています、，

【Visitor’s　Day】

　　As　one　of　the　events　of　Science　and　Technology

Week，　the　National　lnstitute　of　Genetics（NIG）opens　its

grounds　and　facilities　to　the　public、

　　Exhibits，　special　lectures　and　scientific　movies　are

presented　as　part　of　Visitoピs　Day．

【公開講演会】

　イll回，　秋，　ll（　lii［（イ＼川究pl［教官イド講川iし［　、，　　・般

ろ・k・i僚にi貞1パ’ア：1’ミ1旧｛渦演云ろ・llilf｛1’　1　こい・1、．・i

【Public　Lecture】

　　Once　a　year，　in　autumn，　NIG　sponsors　a　special　lec

ture　in　Tokyo　lor　the　public，　presented　by　thぐ｝resear

chers　ol　this　institute。
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総 DEPARTMENT　OF　GENETICS，　SCHOOL　OF　LIFE　SCIENCE，　THE　GRADUATE　UNIVERSITY　FOR　ADVANCED　STUDIES

▲口
研究大

【目　　的】　　　　　　　　　　　　　　【Aims】

@総合研究大学院大学は，大学共同利用機関との緊密な　　　The　Graduate　University　for　Advanced　Studies　was

ｦ力の下に，その優れた研究機能を活用して，高度の，　　established　for　creative　researchers　who　possess　the

学 かつ国際的にも開かれた大学院の教育研究を行い，新し　　vision　to　find　answers　to　fundamental　P「oblems　in　va「一

院大学生 　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　ious　areas　of　research．　This　institute　aims　also　to　pro一
｢学問分野を開拓するとともに，それぞれの専門分野に
@　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　vide　an　education　that　is　both　of　high　caliber　and　inter一
ｨいて学術研究の新しい流れに先導的に対応できる幅広　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　national．　The　Department　of　Genetics　will　carry　out　ac一

｢視野を持つ・創造性豊かな研究者を養成することを目　　tivities　to　further　research　and　educatbn　in　the　field　of的とします．　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　genetics．　遺伝学専攻は，遺伝学を基礎とする生命科学の研究と

《口o 教育を通じて大学の活動の一端を担うものです。
科
学研 【教育研究の概要】　　　　　　　　　　【Outline　of　Research

@　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　and　Education】遺伝学は，生命現象を遺伝子との関連のもとに解明す

究 る学問です。この学問は，従来から生物学の一一分野にと　　　Research　in　the　field　of　genetics　sheds　light　on　many

科遺伝学専 どまらず，理学・農学・医学・薬学等の隣接分野とも深　　life　phenomena　and　is　related　to　the　fields　of　biological
@　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　sciences，　agriculture，　medicine，　and　pharmacobgy．　Re一い関わりをもってきましたが，近年の分子レベルにおけ　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　cent　remarkable　developments　in　genetic　research　atる遺伝学の目覚ましい発展に伴って，今日では広く生命　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　molecular　levels　have　made　genetics　as　the　core　of　the

ﾈ学の中核として重要な役割を担うようになりました。　　life　sciences．

@本専攻は・母体となる国立遺伝学研究所で進められて　　　Students　learn　the　newest　developments　and　tech・

｢る分子・細胞・個体・集団の各研究分野およびこれら　　niques　in　genetic　research　and　can　conduct　research

攻 を基盤とする応用的研究分野において，遺伝学の最先端　　with　originality．　They　have　access　to　the　well－organized

を学習させるとともに，高度でかつ独創性のある研究題　　DNA　Database　and　facilities　of　Radioisotope　Center．

目について，数多くの実験生物系統と，よく整備された

DNAデータベース並びに放射線・アイソトープ装置等を

も活用して教育研究を行っています。

【教育研究の特色】　　　　　　　　　　【Characteristics　of　Research
　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　and　Education】遺伝学は独創的・先端的で高度かつ学際的学問です。

特色ある5大講座を設置しています。また，各大講座　　　There　are　five　specialized　departments　offering　stu一

には演習を設け，積極的な受講を促すとともに研究指導　　dents　optional　new・original　and　high　level　research　and
　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　educational　opportunities．　Each　department’s　courseの指針としています。　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　offers　practical　experience　and　encourage　students　to　さらに，母体となる国立遺伝学研究所において実施さ　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　carry　out　their　own　research．　Students　are　asked　to　at

れる研究活動（内部交流セミナー・Biological　Symposiε1　tend　periodic　scientific　activities　such　as　seminars　and

等）の参加を義務づけるとともに・系統生物研究センタ　　symposia　sponsored　by　NIG．　They　can　use　facilities　of

一，生物遺伝資源情報総合センター，構造遺伝学研究セ　　the　Genetic　Strains　Research　Center，　Center　for　Genet一

i ンター，生命情報研究センター，放射線・アイソトープ　　ic　Resource　Informatics，　Structural　Biology　Center，

センター及び実験圃場が持つ機能，施設・設備等を→’分　　Center　for　lnformation　Biology，　Radioisotope　Center　and

に活用できるようになっています。　　　　　　　　　　Experimental　Farm・

：：：
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【大講座・教員研究指導分野の内容】

大　講　座 指導分野 分　　　野　　　の　　　内　　　容

分子構造学 遺伝物質の分子構造原理を分子生物学的に教育研究する。

分子遺伝学 分子機能学 遺伝物質の機能とその制御を分子生物学的に教育研究する。

分子形成学 遺伝物質の形成原理と形成機構を教育研究する。

細胞遺伝学 真核生物の細胞増殖・分化機構及びその遺伝子支配機構を教育研究する。

細胞遺伝学
哺乳類遺伝学 哺乳動物に特有な遺伝機構を教育研究する。

微生物遺伝学
原核生物の細胞分裂機構，染色体複製機構，細胞質遺伝因子の遺伝機構等を教育研究
ｷる。

発生遺伝学 動物の形態形成機構及びその基盤をなす細胞分裂・分化の機構を教育研究する。

個体遺伝学 形質遺伝学
個体発生過程の遺伝的形質の発現機構及び遺伝と環境との相互関係について教育研究
ｷる。

行動遺伝学 動物の行動を制御する遺伝機構を教育研究する。

集団遺伝学 集団の遺伝的構成変化の法則に関して教育研究する。

集団遺伝学
進化遺伝学 生物進化の遺伝的機構を表現型と分子の両レベルで教育研究する。

分子進化学
遺伝子構造を実験的並びに理論的に解析し，進化の分子レベルでの機構を教育研究す
驕B

応用遺伝学
人類遺伝学

代謝異常や腫瘍の発生にかかわる遺伝要因をDNA及び蛋白質分子レベルの変異として
ﾀ験的に解析し，ヒト・生命現象の分子遺伝学的特性と個体差に関して教育研究する。

植物遺伝学 有用植物の進化・適応・形質発現に関する遺伝学的研究に関して教育研究する。

【年度別入学者数】
（定員6）

年　度
平　成

ｳ年度
平　成

Q年度
平　成

R年度
平　成

S年度
平成
T年度
平成
U年度

平　成

V年度
平　成

W年度
平成
X年度

平　成
P0年度

入学者数 9（1） 5（4） 8（3） 11（2） 13（1） 8（1） 9（2） 10（1） 11（5） 8（1）

（）は女子で内数

【修了要件及び学位の種類】

1．修了要件

　3年以上在学し，本専攻で定めた授業科目について，

10単位以上修得し，かつ，必要な研究指導を受けた上，

博士論文の審査及び試験に合格することとする。

　ただし，在学期間に関しては，特に優れた研究業績を

上げた者については，短縮することがある。

2．学　　位

　博士（理学）。学位論文の内容によっては博士（学術）

が授与される。

　　　　一　・■　竃　■　　膚

胞合研究×掌問大拳　■位記授与式

【学位授与状況】

授与年度
平　成

R年度
平　成

S年度
平成
T年度
平成
U年度
平成
V年度
平成
W年度
平成
X年度

課程博士
i理学）

6 4 9 7 12 6 10

論文博士
i理学）

0 0 1 0 0 2 0
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DEPARTMENT　OF　ADMINISTRATION・TECHNICAL　SECTION

　管理部長砂田　　篭
庶務課

　課　 長小林　 彰

　課長補佐　大　川　淑　　f

　庶務係長　酒　井　清　人

　人事係長佐藤忠リム
　研究協力係長引地光夫
　共同研究係長　村　松　　　　祐

　情報資料係長五条寿久

会計課
　｜課　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　」ξ　　　　　　　ノ」　、　　　　　　　1　巽」　　　　　　　1賢　　　　　　　　　　一1

　課長補佐　佐　藤i　ll条　司

　総務係長八木悟叶
　経　理　係　艮　　橋　　本　　　　　登

　川度係長　岩　ll噺　久　治

　管財係長　梅　澤　　　　郎

　施設係長　前　川　佳　宏

　　　　　課　　　　長

　　　動物班

　　　　　班　　　　長

　　　　　第：技術係長

　　　植物・微生物班

　　　　　班　　　　長

　　　　　第　・技術係長

　　　　　第：技術係長

川　1是　彦

深　瀬　 与惣治

境　　　　雅　　∫・

妹　尾　治　　子

永　口　　　貢

イゴ　　Ji：　　1’　1’合j”

機器班

　班　　　　長　榊　原　勝　　違

　第　・技術係長　谷　 川　1勝　教

　第二技術係長　原　　　　登※雄
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位置図
ACCESS　TO　THE　INSTITUTE
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シンポルマークは滅散分裂第一中期の分裂
像を図案化したもので，「地球の歴史は地■

に，生吻の歴史は染色体に記されてあるJ
（木原均，1946）を寂している。

SymbOI　mark　of　the　lnstitUte，　which　de・

signs　the　metaphase　plate　of　the　fir8t　mei・

otk｝dM8bn　and　symbolizes　the　rem8rk　by

Or．　Hitoshi　Kihara（1946）1”The　hist◎ry　of

the　earth　｝8　r㏄orded　in　the　byer80t　it8

Cru8t：the　hi8tOry　of　a｜l　organlsmS　iS　in・

scribed　in　the　chromos◎me8．”
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