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INTRODUCTtON

　国立遺伝学研究所は平成11年（1999年）6月1日をもって創立50周年を迎えることとなった。この要覧は50周年記

念特別号としてここに皆様にお届けする。本研究所は昭和24年（1949年）に文部省所轄研究所として初代小熊桿所長

のもとに設置された。1949年といえば日本の敗戦後4年目，朝鮮戦争の1年前という，まだ戦後の混乱期であったこ

とを思うと，その設立の苦労がしのばれる。学問的には，遺伝子の本体がDNAであることの発見に先立つこと4年で

あり，遺伝学が生物学の基礎となることの認識はまだなかった時代と言える。当初3部門でスタートした研究所は第

2代木原均所長の時代には8部門にまで充実され，つづく森脇大五郎所長・田島弥太郎所長の時期を通じて順調な発

展を遂げた。木村・太田の「進化の中立説」などの偉業もこの発展の中に生まれたものである。その後，松永英所長

の時代である1984年の改組によって大学共同利用機関となり，各種の遺伝実験生物の保存研究センターおよび遺伝情

報研究センターが設置された。部門も5研究系に再編成されて，各研究系に2部門と1客員部門がおかれた。1987年

には日本DNAデータバンク（DDBJ）が稼働をはじめ，1988年には総合研究大学院大学の遺伝学専攻として博士課程

の大学院教育も始められ，研究所のあたらしい時代が始まった。さらに1989年に着任した富澤純一第6代所長のもと

に研究所の若返りと充実がはかられて今日に至っている。私は着任後まだ1年半しか経過していないが，これまでの

改革と発展の流れをさらにすすめる責任の重さを痛感している。

　20世紀初頭のメンデルの遺伝法則の再発見を遺伝学の出発点ととらえるとすると，研究所の歴史は遺伝学の歴史の

後半50年と重なる。その間，遺伝学の進歩には目ざましいものがあった。特に分子遺伝学の進歩によってDNAが遺伝

子の化学的な実体であり，その分子構造が機能と密接に関係することが発見され，また大腸菌やファージで解明され

た遺伝子の複製・転写・翻訳などの分子機構が，基本的には全生物に共通であることが明らかとなった。さらに，こ

の全生物の「共通言語」であるDNAを用いて，遺伝子機構の詳細を解明する遺伝子クローニングと遺伝子導入の技術

が工夫されて生命科学に革命をもたらした。いわば，遺伝学が「生命科学の統一基礎論」としての立場を確立したも

のと言えよう。現代では分子生物学の枠を超えて，生命進化，細胞分化，さらには脳神経系など高次生命活動の解明

にその知識と技術を応用する研究動向の発展が著しい。

　当研究所は古典遺伝学の時代から現在の分子遺伝学・分子生物学までのそれぞれの時期にわが国の生命科学研究の

発展に多くの貢献をしてきた。しかし永い歴史を持つということは，意識的に自己改革を行っていかなければ沈滞の

恐れがあるということをも意味している。幸いなことに，すべての生命現象の基礎であるという“遺伝学”の性格の

おかげで，“遺伝学研究所”の名の下に常に新しい学問動向を取り入れていくことが可能である。そのためにわれわれ

が次に何を目指そうとしているか，その道筋は別項に述べられている「第3期将来計画」を参照されたい。そこには，

これまで全盛期であった分子生物学・分子遺伝学を踏まえつつも，遺伝学を用いて高次の生物機能の解析に迫る新し

い学問動向の推進，複雑な遺伝子ネットワークをシステムとして解析していく新しい方向性，また広範な生物種のゲ

ノム情報の蓄積に基づく遺伝的多様性の解析など，新しい動向をいちはやく取り込んでいくための施策が盛られてい

る。幸い，1998年度から「脳機能」および「初期発生」の2部門が増設され，あたらしい研究がスタートした。これ

はわれわれが期待している研究所の未来像とよく一致するものであり，創立50周年にふさわしい発展と考えている。

今後は真の意味での「生命複雑系」の解明に遺伝学の立場から貢献する世界に知られた研究機関となるように努力し

たい。

　大学共同利用機関としての当研究所の重要な役割として，系統保存事業およびDDBJ関連事業がある。これらの重要

性はゲノム解明の時代となってますます大きなものとなっている。特にDDBJはゲノムデータを集めて公開し，またそ

のデータベースを利用する研究を推進する世界の3極の一つとして，アジアの生命科学研究の発展にともなってます

ます充実が必要である。これらの事業については大学共同利用機関としての業務とともに，研究という研究所本来の

役割との関連をどのように調整していくかという問題が残されている。これは教官の研究活動に関する評価のあり方

や事業の評価を正しく行うこととも関連があり，今後もさらに議論を深めて研究・教育・事業のすべての面での質の

向上をはからねばならない。そのためには，遺伝学の学問的な性格からこれらの3つの役割が決して矛盾するもので

2



1

はなくむしろ不可分なものであることを認識し，その融合的な発展をはかりたい。最近，行政改革の一環として国立

大学や大学共同利用機関の独立行政法人化の議論が政治主導で行われている。この議論が真に実のあるものとなるた

めには，わが国の文化レベルの向上という長期的視野に立って研究・教育・事業をいかに評価するのか，十分な検討

に基づいて検討される必要がある。

　研究所の活動としてこれまで不十分だった点として，遺伝学研究成果の社会への還元の必要性があげられる。最近

では「遺伝子治療」，「遺伝子組換え食物」，「クローン動物」など，遺伝学や分子生物学の成，果が市民の日常の話題に

ものぼる時代となっている。これらは研究の枠を超えて非専門家である市民の理解を必要とする社会的な問題となっ

ている。「生命科学の世紀」となるであろう21世紀にむけて市民の側にも正しい知識と判断能力が必要であるが，これ

までの中等教育はきわめて不十分であるし，日々の情報の糧である新聞雑誌の科学記事を書く科学ジャーナリストも

きわめて層が薄い。当研究所としてもこの要請にこたえていくために，創立50周年の記念事業として「市民講座」な

どへの協力を始めた。また新たに「遺伝学博物館」の設立を準備中である。これは従来からある資料展示室を充実さ

せてわが国の遺伝学研究資料を収集公開すると共に，インターネットを利用して研究者および教育関係者，さらには

一般市民や学生生徒が遺伝学・分子生物学の基礎知識と正しい情報とを得られるものとしたい。

　We　are　now　celebrating　the　50th　anniversary　of　the　National　lnstitute　of　Genetics（NIG）．　NIG　was　established　in

the　year　1949　in　the　city　of　Mishima　situated　at　the　base　of　Mt．　Fuji．　Our　50－year　history　has　overlapped　with　the

revolutionary　advancement　of　genetics．　Molecular　techniques　now　allow　us　to　decipher　entire　human　genome　se－

quences，　and　also　to　understand　details　of　higher　and　compiex　biologicae　phenomena，　such　as　evolution，　cell　differ－

entiation　and　even　brain　function．　NIG　has　been　exploiting　the　basic　and　universal　nature　of　genetics　to　extend　the

frontiers　of　life　sciences．　We　wish　to　the　continue　with　these　innovations　to　maintain　and　expand　our　scientific　ac－

tivities．

所畏堀　田　凱　樹

HOTTA，　Yoshiki

Research　Field：Molecular　and　developmental　neurobiology

Career：Professor　of　Biophysics，　Graduate　School　of　Science，　Unト

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

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

Ceil　Biology，　National　Institute　for　Basic　Biology（1990－1995）；Director－

General，　National　lnstitute　of　Genetics（1997－　）

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

Kihara　Award　of　Genetics　Society　of　Japan（1995）；The　Takeda

Prize　for　Medical　Science（1998）

Memberships：Genetics　Society　of　Japan：Molecular　Biology　Society

of　Japan；Japanese　Society　of　Developmental　Biologists，　Biophysics

Society　of　Japan；Genetics　Society　of　America
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総合的な基礎遺伝学の研究所をめざして
　　　1989年一1997年の研究所の運営

前所長　富　　澤　　純　　一

　私が米国NIHに在籍していた1988年の夏，複数の遺伝研の教授から，次期所長選考の対象として良いかどうかのお

尋ねを受けた。所長就任後は，遺伝学研究の国際的レベルでの推進を目指すことを運営の基本方針とし，これをいさ

さかも変更したことはなかった。

　所長就任間もなく，文部省および関係者から，当研究所が中心となってヒトゲノム計画に対応するよう求められた。

しかし，この事業と当研究所の性格との整合性と，当研究所の事業遂行能力とに関して疑問をもっていたので，対応

に苦慮したが，この事業を当研究所が中心となって運営するのは適当ではないと判断した。しかし，さらなる要請が

あれば，承諾せざるをえないと考えた頃，東大医科学研究所がその事業を行うという意思表示があり，同研究所での

事業の推進が決定された。この決定はヒトゲノム計画にとって適当な処置であったと考えられるとともに，当研究所

の性格に及ぼす影響を避けることができたことからしても，私の判断に誤りは無かったと信じている。しかし，この

間，関係諸氏には多大のご迷惑をおかけしたことを誠に申し訳なく思っている。

　一方，DNA情報の解析は遺伝学の基礎として極めて重要であり，DDBJによる情報解析の基盤を確立すること

は，国内的にも国際的にも緊急な課題と考えた。私はNIHに生物情報センター長を訪れ，研究と事業の状況を尋ね，

施設の組織，運営，設備等について解説していただいた。視察後，私は5年後にこの程度の組織ならつくることがで

きると判断し，帰国後，ただちに研究組織の建設に進んだ。生命情報研究センターの構想はこの動きの中に誕生した。

　当時，遺伝実験生物保存研究センターは所内外へのサービスの機構と考えられ，充分な人員もなく，研究上の業績

はさして期待されていなかった。私は所属する教官に，研究系の教官に準ずる研究上の業績を要求するとともに，そ

れに対応する研究支援の処置を取った。これは，研究組織の目的意識の不一致は全体の士気に望ましくない影響を及

ぼすことを懸念したからである。この意識改革は研究所の目的意識の統一に効果をもたらしたと信ずる。

　上記両センターの設立と改革を進める一方，1994年から始まる5か年計画の策定に入った。ところで，私の就任当

初，教授数は11名で教官の定員は60名であった。生物学研究の推進には，多分野の研究者の接触が重要であるので，

教官数の増加は研究所の活性化に必須と考えた。当時の状況から，研究系の速やかな改組拡大は困難と判断し，セン

ターの設立と改組を進めた。当研究所の諸センターに期待される業務は，高度な学問的能力が要求されるもので，通

常のセンターに要求されるサービス業務とは異なるものである。したがって，センターの拡充と研究能力の増大を通

じて研究所全体の研究および業務上の成果を期待したわけである。このようにして，生命情報研究センターと系統生

物研究センターは，新しい構想のもとに具体化され，前者は1995年に後者は1997年に設置された。他方，高分子の構

造と挙動に基づく解析が，生命現象，わけても遺伝現象の理解に重要であるにもかかわらず，わが国の研究が弱体で

あるのを強く感じており，就任当初から，構造遺伝学研究センターの設置を主張した。しかし，遺伝情報研究センタ

ーの改組とともに，このセンターが設置されたのは1996年のことである。

　ここで，計画策定の過程で本省研究機関課長と相談した折，「センターを中心とした拡充は研究所をサービス機関と

するおそれはないですか」というご指摘をうけたことを記しておきたい。通常のセンターの概念からすると無理から

ぬご指摘である。私は高度な研究と不測不離なセンター業務の特殊性に基づく主張を通したが，センターが設置され

拡充された現在こそ，その動向が，長期的視

野のもとに運営されるべき研究所の性格に及

ぼす影響に留意する必要がある。

　研究系については，脳機能および初期発生

の2部門の設置要求に止めた。研究系はかね

てから講座制に従って運営されていたが，教

官の登用の機会をふやし，研究を活性化する

ため，教授または助教授を中心としたグルー

プを順次設置した。助手をふくむ教官の採用

には，研究所の将来を考慮した人事委員会の

議をへた。しかし，教授の退官が必ずしもグ

ループの解散をともなわなかった現実は，研

究系の改革を困難なものにした。採用年限に

関する拘束力をもった規約の制定は，流動的
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な川：究所（／’）　）i’Ili営にイく1｜∫欠である、．

　　1998年に実現した研究系2部川び）設置によって第2次5か年計1川は，私のr・想をこえて，ほぼ完全に実施に移され

ることとなり，E，IJrl任教授25名を．・1・くむ定員80名の組糸ll（とな・1た　このkうにして，遺伝学を［1｜心にLて、広く生物学

を11兆めるニヒのできる環境が！）くられ／）つある，、さらなる成果の発抑：と，個々の部ll｝1一やセンターの利害を超えたW∬究

所全体↓ハ刑1：11の1二れ、た発展が期待される

　総合川：究メ＼学：院ノ＼学1が発足L，遺伝学山：」文iこよる研究敦育のイ1三実が計られた．この川，研究活動をさまたげないk

う｛こ皇文でrを効・率自（」（二：1＾る・ピ・リ憂をり市！惑した、．｛彦”｝∫弓OI川1しノ）il　i’i］　IS艮べ’、　学：ノヒW；舎，　食」i；〔：等（ノ）生『舌ト甫1リノCi’）クくタ日1こともノCう1川卜迫（ノ）

個｛1「」〈・　1）　’；cマ｛まオ1る

　　当研究所しり1但営L最も1「1：要な二とは，能力ある教官を採川するヒピもに，研究者がひたむきに研究を指向し，そり）

能ノ」を川花でき（♪環境を・）（ることご、レ）る　その方1川がいきさかでも’走菅L．／こ1二し／こら，そね．IL，　illd去の運営の最ノ＼

び）h21収で，e，つて，　｛i）ドタじ郭（］汀上（ノリhk果目、　f）s後1二期紬そダる1：　二／）て㍉脇る

4」◆」

　　　　　　国立遺伝学研究所　国際シンポジウム

Gene　Functions　to　Cell　Differentiation

Toward　the　establishment　of　an　institute　for　comprehensive　basic　genetics

Managemet　of　the　lnstitute　from　1989　to　1997

　　Bolween　1989　al．1d　1997．　when　l　was　the　director〆general，　the　lnslitllte　tir）derweni　a　modernl／ation　prograrτ〕．

This　was　accom｛）lished　by　recruiiing　promising　young　sta「l　from　dillerent　backfζrounds　and　b＞creatil〕g　an（｜r｛｝or

gani∠lnf」、　the　existlng　reset〕rch　centers．　Fortunately，　these　changes　were　successlul　and　have　rest．．tlled　in｛he　devel

opmf）nt　ol　an〔lctlve　research　institute．　Furthermore，　the　service　lor　the　colleciior）and（．1istribution　ol　the　DNA　data

and　gellelic　stocks　was　expanded．　ln　addition，　education　ol　stud（3nts　oi　the　Graduate　Ulliver’sily　lor　Advanced

Studies　was　s［arted．　Thus　this　decade　can　be　characterizecl　by　a　lime　of　great　change．　The　resulls　o川he（：hanges

on　the　activltles　o（⊂）ur　in　s．　titute　srlould　be　expected　in　the　next　decade　and　beyond．

（Jun－ichi　Tomizawa，　Former　Director－General）

5



5

…

劃

共同利用研究所への改組後15年の国立遺伝学研究所
　　　　　　　一第1期将来計画から第2期へ一

　国立遺伝学研究所は，1984年（昭和59年度），遺伝学に関する総合研究を行い，併せて，大学における学術研究の発

展に資するために，文部省所轄機関から，大学共同利用機関へ改組転換された。時あたかも，遺伝子クローニングや

シークエンシングの技術開発があり，遺伝学が，現代生命科学のひとつの先端となり，またあらゆる生命科学の基礎

と認識されるようになった時代背景とも重なって，それ以来，当研究所は，生命科学の中核的役割を担うことが期待

され，それを担うことの出来る研究機関を目指して努力を重ねて来た。

　新遺伝研が進む方向を内外に示す目的で，改組と共に，松永所長の先導のもと「第1期10か年将来計画」が策定さ

れた。「遺伝情報研究センター」を設立し，「日本DNAデータバンク」（DNA　Data　Bank　of　Japan，　DDBJ）の事業を

開始し，更には，わが国で最初の大学院だけの大学「総合研究大学院大学」の設立に参加した。1989年（昭和64年，

平成元年度），研究所は，このような急激な変革期の中で創立40周年を迎えた。創立以来40年間の研究所の変遷は，「創

立40周年記念誌」

（平成元年9月発

行）に詳しい。

　さて，1994年（平

成6年度）「第1期

将来計画」第10年

次1年を残して，

研究所は，富澤純

一所長のもとで準

備された「第2期

5か年将来計画」

を発足させた。創

立50周年を迎える，

1999年（平成11年

度）3月には，第

2期将来計画が終

結する。この期間

では，DDBJの充実

を図り，併せて構

造学の基盤強化を

行う目的で，遺伝

’笹鱗

ぷ

情報研究センターを二分し，「生命情報研究センター」と「構造遺伝学研究センター」を，発足させた。DDBJの充実

は，最優先の緊急課題として研究所挙げての努力を重ねて来た結果，この時期には，ようやく定常的に業務が進む一

定水準には達したが，それにも増してシークエンスデータの発生速度が早く，一方では，構築データの質的向上の問

題や，シークエンスデータ利用者の多様な要求の全てに応えるシステム形成の点での問題など，残された課題も多い。

一方，遺伝現象の各局面のかかわる，分子から細胞水準に至るまでの機能的構造体の機能は，構造を解明して本質的

理解に到達できるので，構造研究の基盤を整備する必要があったが，当研究所でも独立センターを設立し本格的な研

究を開始することとなった。限られた陣容の中で，遺伝学研究所に相応しい構造研究の内容を盛り込むことは今後の

課題である。

　また，遺伝実験生物保存研究センターは，より研究を重視した「系統生物研究センター」に改組された。良質の業

務は，高い水準の研究に支えられて実施できるとの精神に支えられたセンターに接近している。加えて，全国レベル

での，遺伝実験生物・系統生物の計画的な維持・管理・研究利用の統合的な施策に協力する目的で，「生物遺伝資源情

報総合センター」を当地で引き受けることとした。このように，国家財政の困難が顕在化してきたこの時期としては，

当研究所は異例の拡充であったといって良い。当研究所が目指した方向が，ようやく，全体的に理解され始めた成果

といってよい。

　ところで，第2期から，5か年の将来計画を考えることとした契機は，現代科学の進歩が速く，一方，国からの支

援についても長期の予測が困難で，将来計画の頻繁な修正を余儀なくされるために，10年の計画は時代にそぐわない

との反省によるものであった。適切な科学的将来計画の設定には，綿密な自己評価に基づいて，現状を正しく認識す

6



ることが不日∫欠である、このような認識に立って，研究所創立以来初めて，全所あげての“自己評価”を行った，所

内全研究部門・研フゼ室ごとの自己評価，共同研究制度・各種事業・研究支援体制（特に技術員のあり方）・大学院教育

など，全所に跨がる課題ごとの自己評価を行い，その上で，自己評価報告を木肋二に評価する試みも実施された、〕

　第2期将来計画のo「　｛1澗は，国家財政の変革期にあたり，行政改革が求められた時期とも　致し，外部からの自己

点検の強い要請もあったが，研究所は，形式を排し，今後の変革に繋げるための，実質の自己批判・相111　ttヒ判を目指

した，，内部からの自己評価報nrはさらに，遺伝学関連の外部研究者及び当研究所の運営につき日頃から支援を得てい

た外部研究者からの批評を受け，これらを含めて，1996年（平成8年）12月‘‘業績報告、垂｝：・業績言、P価書”が世に出たr，

外部からは，研究や業務のおける／く十分な点を率｜［1］：真撃に自L1批’トllし，その要因を探る努力をしている，ユニークな

自己ノ、1、・1検と一定のli’1｛価を得プご，これを基に，すでに「第3期将来計lllli」が準備され、本年4月よりその実施に入るL、

Fifteen　Years　after　Reorganization　of　the　National　lnstitute　of　Genetics

　　　　　　　　　　　　　　　　　　　intO　an　lnter・UniverSity　InStitUtiOn

　　　　　　　　　　　　　　－Reviews　of　the　First　and　Second　Plans一

　　ln　1984，　NIG　was　reorganized　from　an　independent　national　institute　into　an　inter－university　research　institute，　so

as　to　meet　the　demand　to　promote　collaborative　studies　in　genetics　and　to　set　up　the　DNA　Data　Bank　of　Japan

（DDBJ）．　This　remodeling　program　was　included　in　the　first　10　year　plan，　covering　from　1985　to　1994．　The　major

change　in　this　period　was　the　establishment　of　the　DNA　Research　Center，　where　the　DDBJ　was　initiated　and　main－

tained．　ln　the　last　year　of　the　first　10　year　plan　period，　a　new　5　year　plan　was　initiated　so　as　to　facilitate　the　readjust－

ment　of　the　NIG　remodeling　plan　to　rapid　changes　in　modern　life　science．　This　5　year　plan　covering　from　1994　to

1998，included　the　reorganization　of　the　DNA　Research　Center　into　two　independent　research　centers，　the　Center

for　lnformation　Biology　and　the　Structural　Biology　Center．　The　former　was　established　in　1995　and　DDBJ　was

transferred　to　it．　The　Structural　Biology　Center　was　founded　one　year　Iater（1996），　so　as　to　create　a　new　research

area　of　structural　biology－oriented　genetics．　ln　parallel，　the　Genetic　Stock　Research　Center　was　remodeled　as　the

Genetic　Strains　Research　Center　within　the　second　plan　period，　so　as　to　strengthen　basic　research　in　this　center．
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21世紀へ向けての国立遺伝学研究所

第3期将来計画

　「第2期将来計画」では，富澤前所長の下に一i三として研究センターの拡充が進められた。研究室の新設，定員増や建

物の新築など眼に見える成果もさることながら，本研究所の研究センターが単なるサービス機関ではなく，センター

業務に不可欠な高度の研究を遂行する場であるという構想を所内外に定着させ，実行したことに意義がある，これら

の成果を踏まえ，さらに堀田新所長を迎えて，1999年3月に，1999年4月から2004年3月に至る，「第3期将＞k計川」

を作成した。その基本理念は，研究系とセンターの調和がとれた発展にある．

　「第3期将来計画」では，第2期計画で提案されながら，その設置が見送られてきた研究系の拡充をその叩心に据え

ている、、各研究系はこれまで常設2部門と客員1部門から成っていたが，これに常設1部ll『の増設をめざしている、

第2期計画の最終年度には，“脳機能研究部門”（総合遺伝研究系）と“初期発生研究音ll門”（個体遺伝川・究系）の2川

究部llFlが新設され，これら2研究系では，すでに目標を達成している，，残る分r遺伝，細胞遺伝，集団遺伝研究系に

ついても，現在研究所にない，転写後制御，細胞構造，細胞内物質輸送，シグナル伝達や／固体間相互作川の111／究なと”

を行う部門を新隻することにより，研究所全体のさらなる充実と活性化を期するものである‘

　現在，我が国が置かれている経済状況を考慮すると，これら計画の実現にはかなりの困難がr・想される．Lかし，

難しい時…期が」通り

過ぎるのを座して

待つだけでは研究

所は衰退してしま
う，，剖111目（ノ）絢〒没e一よ

望ましいし，り1き

糸売き今後も中請L

ていくが，加えて，

内部変革によって

新しい研究を担う

グルーフを創り出

していかなければ

ならない　そのた
N）　｝こ　シ　t，　　　上児　rr：U）イ｜Jf

究グルーフの活動

を客観的に評価し，

仲びる吋能性の有

るものを支援L，

そうでないものは

淘汰する必要があ

る、「第3期将来計

画」の遂行のためには，これまで節日にだけ行われてきた業績評f川（例えぱ，1996年12月発行1国、㌦1遺伝ゾ｝：：川究川

業績報｛1川・業績，1・イll陪、）を，より1川・似cシステムとLて確、且，，、r価叫牒・を11／戌｝　rの1脇・1のために，£際；二i’t

、1^二てていくことが巾1要であろう，現在ワーキングルーフて検討が進んでいる，任期制の噂人ノノ策1：業績、1価シスノム

の確、1／1に関する答川に堰づいて，llし期の実現が望圭れる

　’11研究所は，総合｛1／1究人学：院，1〈　，i］f：生命科学研究科遺伝”｝：：　ISj｜：」化を通Lて，戊＼『：院帖1．課t～“　cノ）教育川究に”功川『こいる

当曽：攻では，創、t／1以k・，人学院生の教育を」旨導教日だけにまかせるのではな（，全教官が指噂に当るヒいう川神て実

施されて来た　例えば，人こ学院生が，指導教官を除く教］’1’から構成きれる小た口会でソロゲし・．しホ…トを行い，川

導教官以外から1）助言を得るなど，きめの細かい教育の有効性は1自iく評価きれている　二のシステムは，尺学防三生に

と・）て人きなメリットであるだけでなく，内部交流セミナーとILIに研究ゲルーフ1昌｝の風通しを良くすることにも役、㌦：

・ノている，しかし，全体で29研究隼を擁しながら，人学院牛の定川t学年当り6名で，あまりにも少ない　二のkう

に不充分な現状を打開するため，「第3期将来、｛1’画」10｜川中には，’Y：年当り15名程度に定日を増やし，ノdζ：院生川の切

瑳琢磨を可能にしたい、また，独、‘／：研究所に相応しい修ll課程の設置も，第3期の課題とLて残されている

　当研究所では最近，COE（Cemer　of　Excellence）研究機IYI：］として，外国人を1／㍗む、少数の博ll研究（1の受け・ぺれ

が可能となった，，これら博十：研究員は現在，研究推進に人きな貢献をしている　教官の定員には限りがあるため、二
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れら博1：研究員は研究グループの支援と活性化に必要不可欠となっている。こうした現状を鑑みると，研究所に所属

する博i：研究員・外国人研究員の増員が強く望まれる。加えて，科学研究費の使用制限を改めて，博士研究員を雇う

ことが可能な本当の意味でのグラントにすれば，研究の飛躍的な推進が期待できる。

　COE外国人研究員を含めて，現在当研究所には，外国人研究者が長期滞在して研究に従事する，新しい兆候が現れ

ている。また，諸外国との共1司研究も，活発に行われているが，これらは殆ど研究者個人の努力に依っている。歴史

のlf｜’い’il研究所では，国際交流の支援体制は殆どない。国際交流会館の設・Sl：を含め，第3期には，その充実を目指す

計画である、、

　改組後，国、‘！：遺伝学ii｝1究所は，国内外との研究交流の促進，国内人学・研究機関研究者への支援，大学院学生教育

への参加など，開かれた研究所への道を進んで来た。創立以来50年間の研究で蓄積された，遺伝学の貴重な研究成果

や資料などを収集し，散逸・劣化の心配のない方法で収蔵し，研究所内外での研究や教育に活用する目的で，現在「遺

伝学博物館」の設、㌦：の検討を1旧始しプご，

　　　　Toward　the　21　st　century：

The　third　future　plan　of　our　Institute

　During　the　past　ten　years，　our　lnstitute　has　accomplished　modemization　mainly　through　reorganization　and　es－

tab‖shment　of　new　research　centers．　To　further　extend　our　success，　we　have　formulated　a　five－year　plan　for　our

lnstitute　to　be　initiated　in　April　1999．　The　principle　of　the　plan　resides　in　a　balanced　development　of　research

divisions　and　centers．　ln　this　plan，　we　w川propose　new　research　divisions　for　post－transcriptional　regulation，　cell

structure，　intrace‖ular　traffic，　signal　transduction，　and　population　ecology．　Together　with　the　recently　established

divisions　of　early　embryogenesis　and　brain　function，　these　new　research　groups　will　significantly　contribute　to　fur－

ther　activation　of　our　lnstitute．　lt　is　also　important　to　evaluate　the　pre－existing　research　activities　and　judge　wheth－

er　they　deserve　further　support　or　not．
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【文部省所轄研究所】

庶　　務　　部
　1949．6．1設置

庶　　務　　課

会　　計　　課

‘分子遺伝部
　1969．4．1設置

変異遺伝部
1955．9．15設置

研究第二部1
　1949．6．1設置

細胞遺伝部
　1953．1．1改組

‘微生物遺伝部
　1962．4．1設置

研究第一部
　1949．6．1設置

生化学遺伝部
　1953．8．1設置

形質遺伝部
　1953．1．1改組

集団遺伝部
　1964．4．1設置

研究第三部
　1949．6．1設置

生理遺伝部
　1953．1．1改組

人類遺伝部
1960．4．30設置

応用遺伝部
　1954．7．1設置

植物保存研究室
　1974．4．1設置

遺伝実験生物
保存研究施設
1975．10．1設置

　1949年6月1日，文部省設置法により文部

省所轄研究所として，遺伝に関する学理の総

合研究及びその応用の基礎的研究をつかさど

り，併せて遺伝学の指導，連絡，及び推進を

はかることを目的に設置された。

　The　National　lnstitute　of　Genetics（NIG）was

founded　on　June　1，1949　under　the　jurisdiction

of　the　Ministry　of　Education，　Science，　Sports

and　Culture．

　NIG　conducts　comprehensive　genetic　re－

search　to　aqvance　the　knowledge　of　basic　and

applied　genetics．　The　institute　was　established

to　deliver　leadership　and　is　committed　te　the

communication　and　promotion　of　genetics．
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動物保存研究室
1975．10．1設置

植物保存研究室
微生物保存研究室

1976．10．1設置

【大学共同利用機関】

管　　理　　部
1984．4．12設置

庶　　務　　課

会　　計　　課

分子遺伝研究部門
分子遺伝研究系‘

P984．4．12設置 変異遺伝研究部門
核酸化学研究部門（客員）

　1984年4月12日，国立学校設置法により大

学共同利用機関として，遺伝学に関する総合

研究を行い，併せて大学における学術研究の

発展に資することを目的に改組・転換された。

細胞遺伝研究部門
細胞遺伝研究系
P984．4．12設置 微生物遺伝研究部門

　）n〔prll　l41》o
mational　lnter－Unive

窒?nrganiZatiOn　WaS

窒?唐?≠窒モ?@and　to　en

狽潤@collaboration　ac

≠獅п@institutions．

細胞質遺伝研究部門（客員）

発生遺伝研究部門
形質遺伝研究部門個体遺伝研究系

P984．4．12設置

生理遺伝研究部門（客員）

@　1985．4．1設置

集団遺伝研究部門
集団遺伝研究系
P984．4．12設置 進化遺伝研究部門

理論遺伝研究部門（客員）

　On　April　12，1984，　NlG　was　reorganized　into　a

National　lnter－Unlversity　Research　lnstitute．　This

reorganization　was　in　order　to　promote　genetic

research　and　to　enable　NIG　to　further　contribute

to　collaboration　activities　with　other　universities

人類遺伝研究部門
育種遺伝研究部門総合遺伝研究系

P984．4．12設置
‘脳機能研究部門1：　1998．4．9設置　　／

応用遺伝研究部門（客員）

@　1985．4．1設置

技　　術　　課
1984．4．12設置

遺伝実験生物保存

研究センター
1984．4，12設置

哺乳動物保存研究室

無脊椎動物保存研究室

植物保存研究室
微生物保存研究室

遺伝資源研究室
発生工学研究室
　　1993．4．1設置

系　統　生　物
研究センター1
　1997．4．1般置　　　　1

（マウス系統研究分野）

（

哺乳動物遺伝研究室1

発生工学研究室
イネ系統研　　分

植物遺伝研究室
腸　系統研究分野）

原核生物遺伝研究室
（脊動　系統　　分野
無脊椎動物遺伝研究室

生物遺伝資源情報1

総合センター
　1997．4．1設置

系統情報研究室
生物遺伝資源情報研究室

：遺伝情報
研究センター
1984．4．12設置

　　　　研究室
　　成　研　究　室‘

　1985．4．1設置

遺伝情報分析研究室
　1985．4．1設置
遺伝子ライブラリー研究室‘

　　1988．4．8設置

　遺伝子機能研究室1
　　1994．6．24設置

1実・験圃場
1984．4．12設置

放射線・アイソトープセンター：

　　　1988．4．8設置

構造遺伝学
研究センター
　1996．5．11設置

生　命　情　報
研究センター
　1995．4．1設置
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生体高分子研究室
超分子機能研究室

構造制御研究室
超分子構造研究室
遺伝子回路研究室

遺伝情報分析研究室ll

大量遺伝情報研究室

遺伝子機能研究室‘

分子分類研究室
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A研究本館
　Main　bu“dlng

B図書館
　Ubrary

C研究実験棟
　Laboratory　bulldlng

D講　堂
　Lecture　hall

F放射線実験室
　Radiation　laboratory

G構造遺伝学研究センター
　Structural　Blology　Center

HR喫験棟
　Radlolsotope　laboratory

J内部照射実験棟
　lnternal　radiation　laboratory

K卿卵育雛舎
　Blrd　hatchery

L中央機械室
　Maln　machlne　room

M電子計算機棟
　Computer　bulldlng

N蚕　室
　Silkworm　room

Pネズミ飼育舎
　Mouse　breedlng　bulldlng　I

Q研究員宿泊施設
　Guest　house

R系統生物研究センター
　Genetic　Stralns
　Research　Center

　生物遺伝資源情報総合センター
　Center　for　Genetlc
　ResourCe　lnformatlon

Sカイコ附属棟
　Attached　silkworm　bu｜lding

T微生物研究棟
　Mcroblal　research　building

Uマウス飼育棟
　Mouse　breed旧g　building　n

V実験圃場管理棟
　Administration　building　for
　experimental　farm

W生命情報研究センター
　Center　for　lnformation　Biology



HISTORY

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

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目

　　　　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

昭和60年4月1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

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
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1949June　l　Established　under　the　jurisdiction　of　the　Ministry　of

　　　　　　Education，　Science，　Sports　and　Culture．　Started

　　　　　　with　an　administrative　department　and　three　re－

　　　　　　search　departments，

　　Aug．10　Prof．　Kan　Oguma　was　elected　the　l　st　Director．

1953Jan，1　Three　research　departments　were　reorganized

　　　　　　as　the　Departments　of　Morphological　Genetics，

　　　　　　Cytological　Genetics　and　Physioiogicaj　Genetics．

　　Aug．1　Department　of　Biochemical　Genetics　was　added．

1954July　l　Department　of　Applied　Genetics　was　added．

1955Sept．15　Department　of　lnduced　Mutation　was　added．

　　Oct，15　Prof．　Hitoshi　Kihara　was　eiected　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　es・

　　　　　　tablished，

1975Mar．

　　Oct．

19760ct，

Dr，　Yataro　Tazima　was　elected　the　4th　Director．

Animal　Section　in　the　Genetic　Stock　Center　was

added．

1　Microbial　Section　in　the　Genetic　Stock　Center　was

　added．

19830ct．1　Dr，　Ei　Matsunaga　was　elected　the　5th　Director、

1984Apr．12　　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　Experimentai　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，

1985Apr．　1　　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　ac－

　　　　　　cepting　students．



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

’　P　／，k8fド5月11［

、P｝」～ζ9イ1三4月1

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）

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f’研究室新設，超分子機

能・構造制御・超分r・構造・遺伝子

lit11F各（ノ）4石Jf究宝振替）

1一　系統生物研究センター設置（遺伝実　　1997Apr．1

　　験生物保r∫：研究センターの改組）

　　（マウス系統研究分野　哺乳動物jgS’

　伝研究室・発生「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
　　柑頭力4勿」世｛t云　liJl二究弍｛の5石jl：〈究室｛辰｛率）

　　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）

lo月1日　堀川凱樹　第7代1り〒長就任

」元成lo年4月g日 個体遺伝研究系に初期発生研究部llり

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　Analysis　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（Biologica｜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　Development，　Plant　Genetics，　Micro－

bial　Genetics　and　lnvertebrate　Genetics），　and　as

the　Center　for　Genetic　Resource　lnformation　con－

sisting　of　21aboratories（Genetic　lnformatics　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　De－

　　　　　　partment　of　lntegrated　Genetics．
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　遺伝学研究所は遺伝学の基礎とその応用に関する総合

的研究を行い，学術研究の発展に資することを目的とし

て設置された大学共同利用機関である。

　This　institute　carries　out　comprehensive　genetic　re－

search　to　advance　the　knowiedge　of　basic　and　applied

genetics　as　one　of　the　inter－university　institutes．

　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・

【一：，

　総合研究大学院大学生命科学研究科の遺伝学専攻を担

当し，大学院学生の教育を行う。また，その他の大学の

大学院教育に協力する。

　This　institute　admits　graduate　students　for　the　De－

partment　of　Genetics，　Schooj　of　Life　Science，　Graduate

University　for　Advanced　Studies，　and　also　participates

in　the　education　of　the　students　from　other　universities．

　遺伝学の分野で国際的な学術交流を活発化するため，

研究者の交流や国際シンポジウム等を開催する。

　This　institute　strives　to　promote　international　scien－

tific　exchanges　by　sponsoring　international　symposia

and　through　the　exchange　of　researchers．

　大学共同利用機関の研究所として円滑な運営を行うた

め，事業計画その他の管理運営に関する重要事項につい

て，所長に助言する評議員会を置くとともに，研究所の

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

協議員会を置く。また，所長の求めに応じ必要な事項に

ついて調査・検討を行うため各種委員会を置く。

　To　manage　this　institute　as　an　inter－university　re－

search　center，　there　is　a　Council　that　advises　the

Director－General　about　principles　and　policies．　There　is

also　an　Advisory　Committee　that　provides　information

and　advice　on　research　and　administrative　affairs　to　the

Director－General．
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ORGANIZATION

評議員会
Council

所　　長
Director－

General

運営協臓員会
Advisory

Committee

企画鯛整主幹
　（副所長）

Vice・Director

管Admiぷtb評哩璽讃

分欝系曝驚ii

集鷹野il羅ii

　研究施設
一Research－
　Facilities

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＊

Popuiation　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

鷲蒜認一工璽㌶：㌦量
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

Molecular　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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MANAGEMENT

【評議員会】

　研究所の事業計画その他の管理運営に関する重要事項

について，所長に助言する。

石

伊

岩

大

大

大

岡

京

黒

杉

田

常

豊

廣

松

松

宮

毛

山

井

藤

槻

崎

澤

塚

田

極

田

村

中

脇

島

田

尾

原

浦

本

利

内

紫

光

邦

省

榮

益

好

玲

隆

郎

男

男

仁

子

吉

正

子

隆

荘

恒一郎

久真男

榮　治

　　稔

謙　一

謹一郎

美沙子

秀　雄

一　也

国際日本文化研究センター研究部教授

岡崎国立共同研究機構長

立教大学理学部教授

国立学校財務センター所長

㈱生命誌研究館顧問

北海道大学名誉教授

筑波大学名誉教授

福井工業大学教授

東京大学大学院総合文化研究科教授

東邦大学長

広島市立大学長

福井県立大学長

㈱住友病院長

総合研究大学院大学長

名古屋大学長

脚国際高等研究所副所長

学習院大学生命分子科学研究所長

日本女子大学長

岡崎国立共同研究機構基礎生物学研究所長

閲日本生物科学研究所主任研究員
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【Council】

　There　is　a　Council　which　gives　advice　to　the　Direc－－

tor－General　regarding　the　principles　and　policies　of　the

lnstitute．

lSHII，　Shiro

　Professor，　The　lnternational　Research　Center　for　Japanese　Studies

lTO，　Mitsuo

　President，　Okazaki　National　Research　lnstitutes

lWATSUKI，　Kunio
　Professor，　College　of　Science　Rikkyo　University

OSAKI，　Hitoshi
　Director－General，　Center　for　National　University　Finance

OSAWA，　Shozo
　Adviser，　Biohistory　Research　Hall

OTSUKA，　Eiko
　Professor，　Emeritus，　Hokkaido　University

OKADA，　Masukichi
　Professor，　Emeritus，　University　of　Tsukuba

KYOGOKU，　Yoshimasa
　Professor，　Fukui　University　of　Technology

KURODA，　Reiko
　Professor，　Graduate　School　of　Arts　and　Sciences，　The　University　of　Tokyo

SUGIMURA，　Takashi
　President，　Toho　University

TANAKA，　Ryuso
　President，　Hiroshima　City　University

TSUNEWAKl，　Koichiro
　President，　Fukui　Prefectural　University

TOYOSHIMA，　Kumao
　Director，　Sumitomo　Hospital

HIROTA，　Eizi
　President，　The　Graduate　University　for　Advanced　Studies

MATSUO，　Minoru
　President，　Nagoya　University

MATSUBARA，　Ken－ichi
　Vice－Director，　lnternational　lnstitute　for　Advanced　Studies

MIURA，　Kin－ichiro
　Director，　lnstitute　for　Biomolecular　Science，　Gakushuin　University

MIYAMOTO，　Misako
　President，　Nihon　Women’s　University

MOHRI，　Hideo
　Director－General，　National　institute　for　Basic　Biology

YAMANOUCHI，　Kazuya
　Senior　Scientific　Staff，　NipPon　lnstitute　for　Biological　Science



【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

野

藤

木

月

口

嶋

岡

向

浦

濱

川

海

瀬

村

佐々木

城　石

小　原

桂

．fil條堀

克

維

元

通

健

睦

・文

文

康

悦

智

弘

淑

裕

俊

雄

己

昭

也

子

彦

夫

生

雄

吉

『f’

明

子

之

健

進

道

之

彦

治

勲

孝

神戸大学理学部教授

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It〔屋メ（学人学院理学研究科教授

九州大学生体防御医学研究所教授

福岡歯科大学歯学部教授

東京大学大学院理学系研究科教授

尺阪大学細胞生体」1学センター教授

㈱採棚実川技術研究所常務取締役研究部長

お茶ぴ）水女子大学理学部教授

分f’遺伝研究系教授

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

総合遺伝研究系教授

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

【Advisory　Committee】

　There　is　an　Advisory　Committee　which　gives　advice

to　the　Director－General　on　administrative　affairs　includ－

ing　joint　research　programs．

lSONO，　Katsumi
　Professor，　Faculty　of　Science，　Kobe　University

ITO，　Koreaki
　Professor，　lnstitute　for　Virus　Research，　Kyoto　University

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

GO，　Mitiko

　Professor，　Graduate　School　of　Science，　Nagoya　University

SASAZUKI，　Takehiko
　Professor，　Medical　lnstitute　of　Bioreguiation，　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　CeHular　Biology，　Osaka　University

HINATA，　Kokichi
　Representative　Managing　Director，　R6search　lnstitute　of　Seed　Production　Co．，　Ltd．

MATSUURA，　Etsuko
　Professor，　Faculty　of　Science，　Ochanomizu　University

ISHIHAMA，　Akira
　Professor，　NIG

OGAWA，　Tomoko
　Professor，　NIG

ARAKI，　Hiroyuki
　Professor，　NIG

HIROMI，　Yasushi
　Professor，　NIG

HIROSE，　Susumu
　Professor，　NIG

lKEMURA，　Toshimichi
　Professor，　NIG

SASAKI，　Hiroyuki
　Professor，　NIG

SHIROISHI．　Toshihiko
　Professor，　NIG

KOHARA，　Yuji
　Professor，　NIG

KATSURA，　lsao
　Professor，　NIG

GOJOBORI，　Takashi
　Professor，　NIG
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【各種委員会】

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

遺伝資源事業委員会

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

小　原　雄　治

菅　原　秀　明

石　濱　　　明

廣　瀬　　　進

桂　　　　　勲

小　原　雄　治

白木原　康　雄

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

環境整備委員会

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

DNAデータ研究利用委員会

所外委員（五十音順）

伊　藤　　　彬

長　村　吉　晃

小笠原　直　毅

金　久　　　實

篠　崎　　　雄

働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（バイオサイエンス研究科）

京都大学教授（化学研究所）

理化学研究所ライフサイエンス筑波研究センター主任研究員

高　木　利　久

田　畑　哲　之
月艮　　音「～　lil三　　導v・

藤　川　　　昇

水　島　　　洋

胸〔人学教授（医科’？：研究所）

かずさDNA研究所遺伝1’・構造第2研究室艮

理化学研究所ケノム科学総合研究センターチームリー一・xy一

科学披術振卿｝ぱ団研究塘盤情報部長

1地がんセンター研御iがん酬硫棚ゾ診搬援情報1糀搬

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）

大泉光一日本大学教授（国際関係学部）
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STAFF

　所　長　医博　堀田凱樹
Director－General　HOTTA，　Yoshiki，　D．　Med．

企画調整主幹
　　　　　　　薬博　小川智子　（副所長）

Vice－Director　　OGAWA，　Tomoko，　D．　Pha．

所　長
clrector

　教　授
orofessors

助教授
`s60ciate
orofessors

　助　手
qesearch
`ssociates

小　計
rubtotal

　管理部
`dministra－
狽奄盾氏@Staffs

　挨術課
sechnicians

合　計
sotal

1 25（5） 21（5） 33 80（10） 22 18 120（10）

予

算

注）　　）内の数は客員研究部門の教官数（外数）である。

　　　）Adjunct　members

BUDGET

平成11年度当初（項）研究所

人件費　　 871，163

Personnel　expenses

物件費　　2，265，392
Equipments　and　materials

合計　3，136，555
Total

　　　　　　　　　　（単位：千円）

　　　　　　　　　　（×1．000yen）

鰯巨．

ψ∨

　㌧私

燈●

弼障’

㌫
蕊　　　『，

　　　　　ミシマザクラ（三島桜）
P．×yedoensis　Matsum．　cv．　Mishimazakura
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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転写制御機構の研

究が行われています。特に、転写酵素RNAポリメ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、培養細胞と酵母の変異体を用いて、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を制御する機構の解明を目的とした研究が行われています。

3．核酸化学研究部門では、転写後のmRNA修飾機構、　RNAウイスルゲノムの転写・複製機構、

細菌定常期特異的蛋白質の同定とそれらの遺伝子の発現制御機構に関する研究が行われています。

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

each　division．

1．Division　of　Molecular　Genetics：Studies　on　regulatory　mechanisms　of　the　gene　transcription

in　bacteria，　yeast　and　virus　systems，　focusing　on　the　control　of　promoter　selectivity　of　the　RNA

polymerases，

2．Division　of　Mutagenesis．　Studies　on　molecular　mechanisms　of　the　cell　cycle　control　in　cuL

tured　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　mRNA　capping；ii）transcrip－

tion　and　replication　of　viral　RNA　genomes；and　iii）identification　of　stationary　phase－specific

Eco〃proteins　by　the　RF卜IR　method　of　two－dimensional　gel　electrophoresis．

シグマ因子

RNAポリメラーゼ・コア噂素

転写因子

　転写対象遺伝子群

　　　　●　　　●●●
　　　●●●●
・⇒ぷ・3・

・⇒

・⇒

　　　　転写装置
（RNAポリメラーゼ転写因子複合体）

RNAポリメラーゼ・ホロ酵素

大腸菌RNAポリメラーゼの遺伝子選択特性変換
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ISHIHAMA，　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1万程度，ヒトなどの多細胞真核生物

ではその数十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30％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7種類のシグマ因子，約100種類の転写

因子のすべてについて，細胞内濃度変化と，RNAポリメ

ラーゼとの相互作用様式を解明することを目標とした研

究を実施しています。

2．真核生物の転写制御の研究：真核生物の数千の転写

調節因子がRNAポリメラーゼによる転写をどのような仕

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。ウイルスRNAポリメラーゼの分子解剖，感染細胞中

での機能変換機構の解明，特にこの過程に関与する宿主

因子の同定を目指した研究を行っています。

クラス1転写因子

αサブユニット i“▲

σサブユニット

酵素

プロモーター←35）

　　　、’ミー1ボ＞

　　　　　TV▼▼
一’一�F：■■■■■■［コ
　　　　ム　i　ム　ム　ム

　　　クラスll転写因子

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　transcription　in　prokaryotes，　eukaryotes　and

Vlruses．

1）Transcription　regulation　in　prokaryotes：The　RNA

polymerase　core　enzyme　of　Escherich’a　co／l　with　the

subunit　structureα2ββ’is　interconvertible　among　vari－

ous　holoenzyme　forms　by　binding　one　of　seven　molec－

ular　species　of　theσsubunit．　Detailed　mapping　of　the

contact　sites　between　the　core　enzyme　subunits　and

between　the　core　subunits　and　eachσsubunit　is　being

carried　out．　The　promoter　selectivity　of　each　holoen－

zyme　is　analyzed　using　an　in　vitro　promoter－mixed　tran－

scription　system．　The　holoenzyme　is　further　special－

ized　into　multiple　transcription　apparatus　through　inter－

action　with　various　transcription　factors．　Mapping　of　the

transcription　factor　contact　sites　on　the　RNA　poly－

merase　subunits　is　a　part　of　the　international　collabora－

tive　research．

2）Transcription　apParatus　in　eukaryotes：RNA　poly－

merase　H　of　the　fission　yeast　Schizosaccharomyces

ρomた）e　responsible　for　transcription　of　protein－coding

genes　is　composed　of　12　polypeptides．　ln　order　to

identify　the　role（s）of　each　putative　subunit　in　transcrip－

tion，　several　lines　of　research　are　being　carried　out，　in－

cluding　analysis　of　transcription　regulation　of　each　sub－

unit　gene，　mapPing　of　the　protein－protein　contact　net－

work　among　subunits　and　between　subunits　and　tran－

scription　factors，　and　isolation　and　analysis　of　tempera－

ture－sensitive　mutations　in　each　subunit　gene　and　their

supPressors．

3）Molecular　anatomy　of　viral　RNA　polymerase：Tran－

scription　and　replication　of　the　RNA　genome　is　cata－

lyzed　by　a　single　species　of　RNA　polymerase．　lnfluenza

virus　RNA　polymerase　is　composed　of　three　viral　pro－

teins，　and　catalyzes　multiple　reactions　including　cleav－

age　of　host　cell　capped　RNA，　capped　RNA－primed　tran－

scription　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　rep－

lication．　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）involved

in　the　interconversion　between　transcriptase　and　replト

case　ls　ln　prOgreSS．
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助教授理博山尾文明
助手博（工）岸　　努
助手博（理）清野浩明

YAMAO，　Fumiaki，　D．　Sc．，　Associate　Professor

KISHI，　Tsutomu，　D．　Eng．

SEINO，　Hiroaki，　D．　Sc．

選択的蛋白分解と細胞機能制御

　細胞内の不要物の除去機構として負のイメージで捉え

られがちであった蛋白質分解は，現在では逆に積極的な

細胞機能調節機構として再評価されるに至っている、，そ

こで中心的な役割を担っているのはユビキチン系による

選択的蛋白分解機構である，ユビキチンシステムが1｛要

な機能制御系として認識されるのは以ドの理川による、、

第・に，ユビキチン経路は極めて多様に分岐するカスケ

ードシステムとして生命現象の多様性と特異性に対応し

て増殖制御系とネットワークを形成していること，第：

には，その結果としてユビキチンの関わる生命現象が，

細胞周期，転写調節，代謝調節，シグナル伝達，アポト

ーシス，ストレス応答，免疫応答と多岐にわたり，バイ

オロジー研究のあらゆる分野に及んできた点である、、ユ

ビキチン（ハ意’」覧はまだ発展透iL（ノ）βと1階で・あり，　」皮」丘見し・

だされたユビキチン様蛋白質共々，脳記憶や蛋白質の品

質管理機構などますます広がる勢いを示している（図参
照）、、

　当研究室では蛋白’1”｛．分解による細胞周期制1卸の観点か

ら研究を進めているuサイクリンとCdc2がMPF（M期

促進因∫’）を構成するという周期制御のドグマの確立以

後，CI）K（サイクリン依存性キナーゼ）の多様性の発見，

Cl）KlnhibitorとしてのCKIの発見を通し．蛋白質耐リン酸化

による制御が大きな関心をよんだL，その後現在では，ユ

ビキチン化に．よる翻訳後修飾は蛋白質リン酸化に匹敵す

るほどに細胞周101を制御する基本的機構として位置づけ

られる，それは蛋白質分解の選択性，迅速性，／〈　ii∫逆性

という特性が順序だった・連の周期機能の制御に極めて

合致するものだからである．

Xc）揩ﾄ⊃、1r庶
細胞間椙互　　細胞

作用（精子一　周期

卵相互作用）

i、sg．（i）

細胞　　遺伝子

増殖　　発現

F冶

ストレス

応答

ユビキチン

システム

　　　E2　ATP　1
　3
－・一一・－ 奄奄奄奄奄奄奄秩Esr；r

Selective　Protein　Degradation　Controls　Cellular　Func－

tions

　　Selective　protein　degradation　in　eukaryotic　cells　is

mainly　carried　out　bythe　ubiquitin　system．　Ubiquitin（Ub）

is　highly　conserved　and　distributed　throughout　all

eukaryotic　cells，　and　post－translationaly　linked　to　a　vast

rangeof　proteins．　The　ubiquitin－tagged　proteins　are

mainly　targeted　for　proteolysis　by　proteasome．　The

selectivity　of　the　protein　destruction　is　ensured　by　the

substrate　specificity　in　the　ubiquitination　steps　com－

posed　of　a　series　of　enzymatic　reactions．　Ultimately

causing　the　destruction　of　various　regulatory　proteins，

the　ubiquitin　system　plays　important　roles　in　many　ceト

lular　functions，　including　cell－cycle　control，　signal　trans－

duction，　transcriptional　regulation，　the　nuclear　trar〕sport

process，　receptor　control　by　endocytosis，　the　process－

ing　of　antigens　in　the　immune　system，　and　so　on（see

Figure）．

　　Protein　phosphorylation　by　CDKs　and　its　regulation

by　CDK　inhibitors，　CKIs，　have　been　a’℃entral　Dogma”

of　cell　cycle　control　for　the　past　decades．　Protein　deg－

radation，　however，　plays　no　less　important　roles　in　cell

cycle　control　than　the　protein　phosphorylation．　Our　fo・

cus　of　research　is　the　identification　of　ubiquitin　path－

ways　specific　for　degradation　of　key　proteins　for　cell

cycle　control．　To　understand　the　dynamic　regulation　of

this　post－translational　mod而cation　system，　together　with

that　of　recently　found　ubiquitin－like　modifiers，　in　net－

work　of　cell　cycle　control　is　the　final　goa「of　our　re－

search．

織二；

管理

●拓●●（Q
核翰送ウイルス動原体DNA除去　病信
　　　　発癌　　　構築　修復

oUb　　　ublO

o1』訂「c”52N．

°Ub iΨ一

、　　　　　　　　　一

ﾖ

（iiiiiiNi））

　　　　　　記憧　形館形成　細胞増殖　DNA合成ウイルス感染病態　　　　　　？

　　　　　　㌔，㊥9　1　・Q・・e・1：1）11）（Q

ユビキチンとユビキチン様蛋白質は類似の反応機構で翻訳後修飾をおこし，分解や機能修
飾を通じて多くの細胞機能を調節しているv（By　courteasy　of　H．　Yokosawa）
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1

客員教授理博水本
　北里大学薬学部教授

客員助教授理博和田
　大阪医科大学物理助教授

清　久

明

MIZUMOTO，　Kiyoshi，　D．　Pha．，　Adjunct　Professor

　（Professor，　Kitasato　University）

WADA，　Akira，　D．　Sci．，　Adjunct　Associate　Professor

　（Associate　Professor，　Osaka　Medical　School）

1）真核生物のmRNAの5’末端キャップ形成の酵素機構

及びmRNAキャップ構造が遺伝子発現過程で果たす役割

を，主にin　vitro反応系を用いて解析しています（担当・

水本）。

2）マイナス鎖RNAウイルスゲノムの転写と複製のいず

れにも，ウイルスRNAポリメラーゼが関与しています。

ウイルスゲノムの転写・複製の分子機構と，これらの過

程に関与する宿主因子の機能の解析を行っています（担

当・水本）。

3）大腸菌定常期に発現する遺伝子を同定する目的で，

RFHR二次元電気泳動法を開発し，全蛋白質を分析して

います。等電点の制約を受けないで蛋白質を分離できる

RFHR法を利用すると，強塩基性蛋白質も検出できます。

定常期特異的蛋白質の多くは定常期の一時期にだけ出現

するので，細菌の定常期が，特異的遺伝子群の逐次的発

現を伴う，幾つかの連続した相からなっていることが示

唆されます（担当・和田）。

　・　：
㌫．．．

4　）：．’

■

甦牢・
臥も♪　　　　e
　、

定常期大腸菌のリボゾームニ量体

況

1．Molecular　mechanisms　of　gene　expression　of　the

DNA　and　RNA　genomes　are　being　studied，　mainly

using　in　vitro　reaction　systems．　At　present，　the　re－

search　is　focused　on　the　following　two　subjects（by　K．

Mizumoto）．

　（1）The　enzyme　mechanism　of　the　5’－terminal　cap－

　ping　of　eukaryotic　mRNAs，　and　the　role　of　the　cap

　structure　in　gene　expresSiOn．

　（2）The　mechanisms　of　transcription　and　replication

　of　negative－strand　RNA　virus　genomes，　especially

　the　roles　of　host　factors　involved　in　these　processes．

2．The　RFHR　method　of　two－dimensional　gel　electro－

phoresis　is　being　used　for　identification　of　the　stationa－

ry　phase－specific　proteins　in　Escherichia　coli．　Some

proteins　including　RMF（ribosome　modulation　factor）

exist　throughout　the　stationary　phase，　while　many

others　can　be　detected　only　at　spec而c　stages．　Since

the　appearance　and　disappearance　of　the　stationary－

phase　proteins　appear　to　follow　a　domino　falling　cas－

cade，　a　hypothesis　is　proposed　that　the　bacterial　sta－

tionary　phase　is　composed　of　multiple　subphases，　each

characterized　by　the　expression　of　a　specific　set　of

genes（by　A．　Wada）．

定常期大腸菌膜画分のRFHR法二次元電気泳動

N
Vaccinia　virus Human

C

s．cereyisiae

　　　　　　　　　　　　　　　　　　TPase

　　MTase

　　　　RNA　5’－triphosphatase（TPase）

　　　pppN　　　　　－一槙レppN■一■＋Pi

　mRNA　guanylyltransferase（GTase）

E・ppbG一レ蹄G・PPi
ppN－＋E予G－）’　GfippN－＋E

mRNAキャップング酵素の構造
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cc）1）sc．～rV川h（．）11（．．）l　sPい℃ies　arld　lndintいr．1anc（．）（．）l　liif・）），　SUCf．1　aS　gen（）tic　recon．．1bir｜dliOn，9enon．le

rePliいation　l．m（．l　cel［（．1＞（．；le．　W〔川rいstud＞ir1μ、．lhese　Phc｝nomena　bol川rl　living　cF．・｝lls　anc｛in　c〔．一｝111rいe

s＞sten．｜s，　sincい　otlr　ail111s　lo　exPlair．．l　Phen（．）n．1ena　（．）L）servぐうd　at　the　cel1Lil（，］r’lev（・〕l　in　l．｜．｜oleclik’ir

terrns．

1．h．．1　the〔．livisK．）rlol　cyt（．）ge「噛letics，　lhe　g（．．｝11eti（〕rec（）r．nbinatior1，　repai「．（．）f　d｛．．m）…．｝ged　DNA　alld　tl．1ei「．

「．e㍑Ulation；｛r．e［）eit”）；？，　stUdiい（1［hr（：）1］ぱh　anal＞siS（．．）1．　lhe　IUnCti⊂）r’101　releVant　gen（二｝prし）dt．」CIS　and　Oi
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OGAWA，　Tomoko，　D．　Pha，　Professor

IMAI，　Hirotami　T，

TANAKA，　Shigeo，

OHTA、　Tsutomu，

，D，　Sc．，　Ass　ociate　Professor

　D．Med．

D．Med．

　遺伝1’1勺組換えは生物全般1こ∫じ通に（f：在LE　」＾　殆ヒの

組換えは，1）NAの　’．　ln鎖切断で始．まりま一〕1．そし．て、そ

（ノ）L川析．された／・5f：i11・に単鎖1）N　fl＼領］或が作らオ1，単鎖DNAが

相補的な塩lll酒己列を持った1）NA分r’を探’・1’ニピから、川．

1色え1・〈LLIカ｛川］／冶さね丈「｝べ

　　1［lll（弓三IEi孝1こ」：（ノ）～」戎£支分・＞U　l切糸　Lt’i須えロノ）21「［」；i「i　L∫」1’り1じそ・〔．り］」・lil；

（ノ）’1ノの鎖の1削ヒC¶NI「〔・ll蛋1’1質l　l二Rad50とNrs2蛋1’1　lr／’i：

．と　 Jlこll「」一．こ：fil］ijJ　、さ　 笈黷P　、．　　　NII一し、　l　l　c　ヒ　r受　 ｜㌃㊨c，t　）1（Li：『．こ：・‘　1：f也し，ノ）　2　 ’　　）（．ノ　）∫｝’ti

〔ピllTと糸㍑合L　てf動きマk　r．1馳力1、，　1）i∫者’しノ）／〈㌦：〒（：1じ砧i’〉“，）ぺる・ビ、

t2！｛：ly　’sr（ノ）り　・li－1　i』／1／　　Nlrell〔ノ）C一イこ〕lrl㍑fl！」ltL：／ji．ii）「1こJIL／・リ曳：’・こ：、　llk

数分裂期に4’、｛fllic・・〔1勺な蛋1「ピ1：’〔と結r「L’1三一．．」’　・〃，　N“　，ifi‘！il

川liはDNA鎖cノ）〕〈〕1瑞しノ）消fヒ1二関i∫・”j『るNln‘’／～1（’f’の『．〈ケし

　ノ∵・ ｶ活性1二必要ですNlrc｜1け2∩所の1）NA結rr部f・‘・：

を］’∬ら，　1ピ白］江しノ）中i／l－（こル）る］1’：liil／＞1‘1・M，i！：ll．1肖／ヒ｛こ⑳　C．仁1・㍑

1祁／）㌧：｛こル）る；｛1占合剖；／11ノ：lt［j川匂目1・21f、［｝Je：てtt『‘1’　　－｝三た．¶　Nll’い11川．

Rad50　Lぴ）糸、lil／トi’i二i；f・1ノ：Tt）2　／11i）1’・｝’」」L　”．1L・．’1（『．1’　　こ・ノ・1、・一）ノtt

｝巨（ノ）糸占iノ・Il‘1il3fJ／：〔ノ）（」t［　A：．　fJ　’g［；」」陶「1二1肖1ヒ1コlllりく，　一／．，1い・．、1いり11∫！

【ノ ｪ　fイこ　（ノ）　」1：：」∫k21　イを　　1・j°li［E，　C　二　　1　　　ーこ’　し　　、　／：ノ　　㌧　　 ノ7　：，1－一　1、ノ　オ　　r　　tt｝こ　　　；　．

　　NIIPclll［，　土た、1）N，’Xfノ）傷’占：しノ）修復に働ぎ’k．｝．　⊃ノ）

場合も，MrcllはRa（150．［二Xrs2と複rI体ろ，イ乍る二1：か・ef・L｝！．1：

“（㍉　fl㌢1蔓1仁『くイノし“’ノ’一・．一一L…’f］i’〈「〆∫：しノ）1・之1，ik．：（1；llllrJ＄目．］1箕メ・）　㌧，

．j1V〈イj’：ぴ）1更L己1　（．1目：目Ii［1糸1［朽｛↓え．1　．仁㍑1糸lli　lノ『／疋）．　iL：）　‘こ1臼’「，i　｝2　i

・丈す．

　　こ（ノ）kう1二，　糸目」預え，C，ll，　N「lrellカ；和［・’（ノ）∫ピ1’ピ1コllt〔ノ）1：i｜川．

f乍川｜｝二よ・）rごノド．ソ人lll十・仁多WミノQl：幾伺㌻ご臼㌧｝），｛［る　ニ　ヒ／ゲ1．わ乃・

り　・｝三L／こ　　Nlrelllt，ikf（ニソ’＾LlメFブ」1’cノ）糸化／’！1…；二｛，」Z・1捜：ご’・1－

　　｛山｛．．二哨　’戸リ奏1∫正（ノノイ：屯の・イヒヒ｛・亥月；1㍑変fl二《七・．ノ’＞t1メ’戸（ノ）｛・1～1｝：i±ヒ

キvブソf；’　一、ノ戊「勾ハζプぐ分・　lc斤L，　，／．4k仁Lfイ＼i建fヒ牛幾1・｛竹（ノ）’号笥もが」庄，Y）ら

オしr（二＾し、1’k－・1』．

　　Genetic　recombination　is　common　in　a旧iving　cells．

Most　recombination　begins　by　forming　double－strand

breaks（DSBs）in　the　DNA．　Then，　one　of　the　strands　at

the　break　site　is　recessed．　producing　a　tail　of　single’

stranded　extension．　The　tail　is　used　t（っsearch　for　the

complementary　sequence　in　an　intact　partner　and　tc）

promote　pairing　with　it．　This　outline　o「the　basic　mech

anisms　o「homologous　recombinとltion　is　conserved　in

prokaryotes　and　in　eukaryotes．

　　Meiotic　recombination　ol　Saccl‘｝口romy（）es　cθrθレlslae

initiates　two　tempora｜iy　coupled　Processes：k）rl‘rlation

and　processing　of　DSBs．　Mrell　is　required　in　both　pr⊂）

cesses．　Mrell　forms　a　con〕plex　wilh　Rad50　alコd　Xrs2，

acling　as　the　binding　c（．）re　and　pal’licipales　in　DSB｛．）ro

cessin9．　Although　these　proteins　are　also　involved　in

DSB「ormation，　Mrell　is　not　necessarily　holdir「｝，　them．

The　C　terminai　region　that｝s　specllic壬．川y　re　qulred　loT’

DSB　lormation　binds　to　nvebtic　proleills．「he　N　temli

nal　re巳ioll　SP〔うcilies［hree　Mn　dePenderl｛11ucleas（｝s

which　ire　collectlvely　required　lor　DSB　processmg．

　　Mrell　has　two　sites　to　bind　to　DNA、　the　central　sit（．｝

lor　DSB　processing　and　the　C　terminal　site　for　DSB「or

mation。　lt　has　two　regions　to　bind　t（）Rad50．　These

「unctional　dualities　would　pern〕it　binding，　to　two　DNA

molecules　simultaneously　and　to　Lhe　same　DNA　sい㍑

rnent　di「「erently「or　different「unc［iorrs．

　　ln　mitotic　cells，　Mrell　participates　in　repair　oi　DSBs

by　reactions　that　require　the　nuclease　activities　and

those　do　not．　They　may　correspond　to　homologous

recombination　and　non－homologous　end　joining．

　　Thus，　recombination　ol　S．　cerevisiae　is　charIlcter

ized　by　remarkable　multifunctional　propel’ties　of　Mrell

that　are　expressed　alone　and　in　cOIIaboration　wilh　di｛

ferent　proteins．

Colocalization　of　Mrellwith　Rad50s　or　Xrs　on　meic）tic　nucleoids（7．5　hrs）o「rad50S．　Green　foci　repres（｝11t　Mre　11，

red「oci　represent　Rad50（upper）or　Xrs2　foci（bel（）w）and　yel｜ow　focl　reveal　that　each　protein　cobcalizes　c）n　the

chromosomes、　Blue　regions　show　the　same　region　by　DAPI　slaining．
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助教授理博安田成一
助手博（医）上村陽一郎

ARAKI，　Hiroyuki，　D．　Sc．　Proressor

YASUDA，　Seiichi，　D，　Sc．，　Associate　Professor

KAMIMURA　Yoichiro，　D．　Med．
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　　Chromosomal　DNA　is　replicated　accurately　in　ac－

cordance　with　cell　division　and　segregated　to　daughter

cells．　This　process　ensures　cells　to　transrnit　accurate

genomic　information　to　their　progeny　in　cell　divi9．　ion．

The　major　subject　of　research　in　this　division　is　the

regulation　of　DNA　repiication　and　the　mechanism　cou．

pling　DNA　rep｜ication　with　ceil　division．

1）Replication　of　E，（〕o〃chromosome　starts　at　a　speci「

ic　site（oriC），　where　the　DnaA　initiator　protein　spe（）ifi

cally　binds　to　initiate　series　or　events　thal　leads　to　DNA

replication．丁o　understand　the　control　nnechanisr’n　ol

replication．　we　are　studying　protein　lactors，　including

molecular　chaperoneg．　such　as　DnaK，　that　inleract　with

the　DnaA　protein．

2）Eukaryotic　chrornosonコe　is　replicated　e．　xactly　once　in

lhe　S　phase　o「the　cell　cycle．1「DNA　replication　is

blocked　c）r　DNA　is　damaged　by　aberrant　replication，　a

checkpoint　syStem　arrests　the　cell　cycle．　Components

of　the　replication　machinery　have　been　suggested　to

act　as　a　sensor　in　a　checkpOint．　We　have　also　revealed

that　the　Dpbll　protein　of　budding　yeast　is　required　for

DNA　replication　and　a　cell　cycle　checkpoint．　To　under－

stand　the　function　of　Dpbll　in　DNA　replication　and　a

checkpoint，　we　have　been　studying　Dpbll　and　other

related　proteins　genetically　and　biochemically．　lt　will　re－

veal　the　relationship　between　DNA　replication　machin－

ery　and　a　checkpoint．

　　　　　Orc

－－　＿／－

　　　k

DNA　replication

→

　　　　　　　　　Cell　cycle　a1Test

DNA袴製とS期チェックホイント　祐製に異常が生じると，　Dph11
はそれを検知して細胞周期を停llさせる
DNA　repllcallon　2，mcl　S　plmsいcheckpoir）1．　lf　DNA「e，，pllcutlotl　Is

blocke（」，　Ihe　Dpbll　protいln　sellscs　li　al’）（i　lransmils　a　s1只lml　to

川「resl　II’le　cel1（）Vcle．

DNA複製停止時の出芽酵母の核の形熊　野川1りκd‖胞（1．2）は，

大きな芽を出し核は細胞の中心に付置する　ナェックホイント
の置常な細胞では，核は分裂したり（3）離れている（4．5）
NL］de，ar’morpl、ologV　oi　buddit）g，　YCIMst．　Wil〔川＞pe　cells（rrl8hl

patlx）1）ShoW　one　r’iucleu＄IOCatいd　bEjtwc，tf｝tl　rl’）（）lhCr　and（」：｝Ul．lll

tor　cells、　Cells　deledlv〔・）ln　u　checkpoinl（lell　Panい1）show　Iwo

liuclei　c）r　broken　lIL．lcl（，us．
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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

　東京大学分子細胞生物学研究所教授

客員教授（併）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

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

　（Professor　Emeritus，　National　lnstitute　of　Genetics）

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

　（Laboratory　Head　BSI，　RIKEN）

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，末端に作られる…本鎖DNAよる

相手分子の相同部位の検索によって始まりますz，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

らしています。組換えの反応は，いろいろなステージで

制御を受けていますが，その機構はよくわかっていませ

ん。遺伝学的方法と生化学的方法を併用して制御の機構

を追求しています（担当　富澤）。

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L．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ダ）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元進し

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（担当

二木）c、

3）わ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　by　recognition　of　homology　by　two　DNA　mole－

cules，　following　by　breakage　of　DNA　and　by　searching

of　the　complementary　region　by　the　single－strand　tail　at

the　molecular　end．　Our　knowledge　has　advanced　sig－

nificantly　from　genetic　research　using　yeast．　Although

recombination　is　known　to　be　regulated　at　various

stages　of　the　reaction，　the　mechanisms　have　not　been

well　understood．　We　will　study　them　by　combined　use

of　genetic　and　biochemical　methods（by　J．　Tomizawa）．

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　neu－

rochemical　and　neurophysiological　correlates，　ln　a　se－

ries　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（by　H．　Niki）．

3）Effort　is　also　being　made　for　setting　up　the　condi－

tions　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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研究主幹（併）廣瀬　進
　Head　HIROSE，　Susumu

1．発生遺伝研究部門は，ショウジョウバエ及びヒドラを用い，動物発生における形態形成・細

胞運命決定機構，細胞分裂・細胞分化の制御機構に関し，多角的な研究を行っています。

2．形質遺伝研究部門では，ショウジョウバエ，カイコなどを用いて，個体の発生・成長過程に

おいていろいろの遺伝形質がいつどのような機構で発現するのか，遺伝子・染色体・細胞・個体

レベルで研究を進めています。

3．初期発生研究部門では，ゼブラフィッシュを用いて脊椎動物初期胚における体軸形成および

器官形成の機構について研究を行っています。

4．生理遺伝客員研究部門では，核磁気共鳴法（NMR）により，タンパク質，核酸やそれらの複

合体の立体構造を決定し，生体内での分子認識機構を研究しています。

1．ln　the　DMsion　of　Developmental　Genetics，　we　study　molecular　mechanisms　of　mor－

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

Drosoρわ〃a　and　the　fresh　water　hydra　as　model　organisms．

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

are　being　investigated　using　the　fly，　Drosophila　melanogaster，　and　the　silk　moth，　Bombyx　mor∫，

3，ln　the　Division　of　Early　Embryogenesis，　the　molecular　mechanisms　of　vertebrate　axis　specifi－

cation　and　organogenesis　are　being　investigated　using　zebrafish　as　a　model　oraganism．

4－nthe　Division　of　Physiological　Genetics，　the　molecular　mechanisms　of　recognition　of　macro－

molecules　are　being　studied　through　NMR　analyses．

DNAの高次構造を変換する超らせん化因子は，唾腺
染色体上で転写活性の高いパフに局在する。
DNA　supercoiling　facotr　iocalizes　puffs　on　polytene

chromosomes　in　Drosophiia　melanogaster．■

eyless遺伝子の発現によって触覚に形成された複眼
（人工着色）。遺伝子の異所的発現により，器官決定
と位置情報の関係を鯛べることができる。
Compound　eye　formed　on　the　antenna，　due　to　an
ectopic　expression　of　the　ey’ess　gene　（artificially

colored）．　The　relationship　between　organ　identity

and　positional　information　can　be　studied　by　altering

gene　expreSSIOn　patternS．
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ヒドラの神経伝達物質Hym－176（APFIFPGPKVamide）
の遺伝子発現パターン。
Expression　of　the　gene　encoding　a　neurotransmit－

ter，　Hym－1760n　Hydra．

／

〆
r” 川『

　　　　Il

i！c

オーガナイザーの移植によって誘導されたゼブラフ
ィッシュの2次胚（矢頭）（受精後20時間）。
The　secondary　axis　with　anterior　head　structures

（arrowhead）induced　by　the　transplanted　shield
（fish　organizer）in　a　20－hour　host　embryo．　Scalebar

＝100μm．
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　当部門には，ショウジョウバエを用いて神経系の発生

機構を研究しているショウジョウバエグループと，ヒド

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。

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一次

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。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，それらの分子を包括的に単

離，同定する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（図参照），負

に制御するもの1ファミリー（4種），近縁のHydractinia

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

リー等を多数同定しています。今後，数百種存在すると

推定されるヒドラのペプチド分子をすべて同定する予定

です。

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　DMsion　of　Developmental　Genetics　consists　of

two　research　groups．　The　Drosophila　group　uses　the

fruit　fly　Drosophila　melanogaster　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　Drosophila　group

uses　Drosophiila　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　systematically　isolate　peptide　signal

motecules　involved　in　regulating　developmental　proces・

ses　in　hydra，　we　have　embarked　on　a　novel　screening

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

have　isolated　over　500　peptides，　sequenced　320　0f

them　and　synthesized　40．　Biobgical　assays　using　these

synthetic　peptides　have　revealed　many　signaling　pep－

tides　derived　from　epithelial　cells　as　well　as　neurons．

They　include　morphogentic　peptides　involved　in　foot

formation，　feedback　signals　in　neuron　differentiation，

and　so　forth．　We　plan　to　identify　all　the　peptides　pres－

ent　in　hydra，　which　are　estimated　to　be　several

hundreds．

ショウジョウバエ複眼成虫原器において，edl遺伝子（青）はニュ
ーロン（緑）の一部で発現しており，ニューロン誘導を制御して
いる。

ln　the　Drosophila　eye　imaginal　disc，　the　edl　gene（blue）is　ex－

pressed　in　a　subset　of　neurons（green），　and　regulates　neuronal

inducing　ability．

　　　　　　　甲▼魯φ　、1鰐’へ　　　　「

　　　　　　　　　　　　　グ拷㌧ぷ∴、

ヒドラ神経分化を正に制御する神経ペプチド，Hym－355をコード
する遺伝子のヒドラ頭部における発現パターン。
Expression　pattern　of　a　gene　encoding　a　neuropeptide，　Hym－355

which　positiveiy　regulates　neuron　differentiation　in　Hydra（head

region　is　shown）．
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　高等生物の体は1個の受精卵から始まり，これが細胞

分裂を繰り返して多くの細胞となり，種々の異なった組

織や器官に分化します。形質遺伝研究部［IFj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fについて研

究しています，，

1．」遺イ云r・発江見1削征lj（ノ）研：プヒ：発冴三と糸田月包分イヒにf半う」遺イ云

∫・発現の制御様隻構を解明する日的で，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∫一発

現に果たす役割についてllとしてショウジョウバエを川

いて研究していますtPショウジョウバエf7rs／〃〃〃’（tZ〃1遺

伝∫’・の転”∫活’1生化には，GAGA因r・に依存したクロマチ

ンのリモデリングが必要です、また，核内ホルモン受容

体フっ’ミリーの1転写収lr・F’1’Z－F1による1転写活Mi化1こは，

MBI；1，　N／IBF2とし・う2／）（ノ）コフ’クチーハミーターカ㍉ピ・旦要オよこ

とが明らかとなりまLた，、MBF1の配列は1｝膵母からヒトま

で保存されています．，

2．生活史関連形’，1“’1一の遺伝学的（iJ｝i’究：カイコの胚休眠性，

脱皮回数，ノ1；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‘．

　　ln　multicellular　organisms，　a　single　ferti｜ized　egg

devides　into　multiple　cells　which　give　rise　to　tissues

and　organs．　We　are　studying　gene　expression　during

embryonic　and　postembryonic　development．

1．To　elucidate　the　mechanisms　of　regulation　of　gene

expression　during　differentiation　and　development，　roles

of　the　chromatin　structure　and　nuclear　hormone　re－

ceptors　are　being　investigated．　These　studies　revealed

the　importance　of　GAGA－factor　mediated　chromatin

remodeling　on　transcriptional　activation　of　the　Dro－

soρわ〃a　fushi　tarazu　gene．　We　have　also　shown　that

transactivation　by　a　nuclear　hormone　receptor　FTZ－Fl

requires　two　coactivators　MBFI　and　MBF2．　MBFI　se－

quence　is　conserved　across　species　from　yeast　to　hu－

man．

2．Growth　and　senility　events　are　complexe　charac－

teristics　under　the　control　of　a　number　of　genetic　fac－

tors．　Recent　studies　on　the　lepidopteran　insect，　Bom－

byx　morl（L）revealed　several　major　genes　underlying

the　genetic　characteristics．　Some　types　of　life　history

characteristics，　yearly　generation　times　and　larval　ec－

dysis　times，　are　modulated　by　certain　environmental

variables　through　the　neuro－endocrinological　system．

／｝tS／1↓　1（！〃／z〃遺f∠：J’・フロモー一タ・一領域

↓

シUウジョウバエt’ushi　tarazu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

MBFl

基本転写因子　　RNA
　　　　　　　　　　　　ポリメラーゼ

rTA「『A

核内ホルモン受容体ファミリーの転写因子FTZ　FIによる
転写活性化には基本転写因子，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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　当部門では、小型熱帯魚ゼブラフィッシュ（Danie　reriθ）

を用いて脊椎動物初期発生過程における体軸形成および

器官形成の機構を研究しています。特にこの実験系の特

徴である胚操作技術（細胞移植やマイクロインジェクシ

ョンによる遺伝子過剰発現）と遺伝学的手法（突然変異

体など）を組み合わせた実験を行って、脊椎動物の普遍

的な発生機構の解明を目指しています、，

1，中胚葉誘導とその背腹軸の形成：最近の我々の研究

で中胚葉とその背腹軸に沿った領域特異性の誘導は、胚

体を形成する胚盤の植物極側に存在する卵．黄細胞の誘導

によって起こっていることが判明しました。この誘導機

構を探るために、卵’黄細胞で特異的に発現する遺伝子の

単離を行っています。

2．神経誘導とその前後（頭尾）軸の形成：脊椎動物の

中枢神経の発生は、発生初期に外胚葉の・部が背側のオ

ーガナイザー領域からの神経誘導因子によって発生運命

を変えることによって始まり、続いて前後軸に沿って部

域化（前脳、中脳、後脳、脊髄）を起こします。現在、

これらの誘導過程におけるFGF，　TGF一β，　Wntファミリ

ーなどのシグナル分子の役割を調べています、，

3．体節の形成：体節は脊椎動物初期胚で最初に現れる

分節的構造です。我々は体節で発現する遺伝r・や突然変

異体の解析を通して、体節形成の機構を探っています、、

A

1cm

　　ln　our　laboratory，　we　have　been　analyzing　the　mech－

anisms　underlying　axis　specification　and　organogenesis

in　the　early　development　of　zebrafish（Danio　reric））．　By

combining　the　techniques　of　experimental　embryology

and　molecular　genetics，　two　fields　of　research　which

can　be　easily　applied　to　the　study　of　zebrafish，　we　are

attempting　to　further　understand　the　conserved　molec－

ular　mechanisms　of　early　vertebrate　development．　Our

current　interest　is　as　follows．

1．Mesoderm　induction　and　its　dorsoventral　specifica－

tion：We　recently　found　evidence　that　the　yolk　cell，

which　is　bcated　under　the　blastoderm，　is　responsible

for　induction　and　dorsoventral　patterning　of　the　meso－

derm　in　zebrafish　embryos．　We　are　isolating　genes

which　are　specifically　expressed　in　the　yolk　cell　to　clar－

ify　our　understanding　of　the　mechanisms　involved　in

mesoderm　induction．

2．Neural　induction　and　its　anteroposterior　specification：

Early　in　development，　the　vertebrate　central　nervous

system　is　induced　in　the　dorsal　ectoderm　and　regional－

ized　along　the　anteroposterior　axis　into　forebrain，　mid－

brain，　hindbrain　and　spinal　cord．　We　are　investigating

the　nature　of　endogenous　factors　involved　in　this　pro－

cess，　with　a　special　emphasis　on　FGF，　TGF一βand　Wnt

families．

3．Somitogenesis：The　somites　are　the　first　segmented

structures　to　form　during　vertebrate　embryogenesis．

By　analyzing　the　function　of　the　genes　expressed　in

the　somites　and　zebrafish　mutants　showing　segmenta－

tion　defects，　we　are　attempting　to　eiucidate　the　molec－

ular　mechanisms　of　vertebrate　segmentation．

8

C

A

ゼブラフィッシュ野生型の成体雄（A），野生型の受精後2日の胚
（B），脊索と尾部を欠損するno　tail突然変異体の2日胚（C），、
Zebrafish　wild－type　adult　male（A），2－day－old　wild－type（B）and　no

tail　mutant（C）embryo．　no　ta〃mutation　causes　defects　in
notochord　and　posterior　trunk　development．

B

’8、

一　一　一　一　一　←　、

　　　　　　　　　　　　　　　　　　　■：myoD■：　tnespb

体幹部中胚葉でのmyoD（赤）とmθsρ一b（青）の発現パターン（A）
とその模式図（B）．，bHLH型転写因子をコードするこれらの遺伝
子は，体節形成期に分節的に発現します、，写真は頭部が上，
（A）Localization　of　myoD（red）and　mesp－b（blue）transcripts　in

zebrafish　paraxial　mesoderm．　Anterior　to　the　top．　The　two　genes

encoding　bHLH　transcription　factors　are　segmentally　expressed

in　the　paraxial　mesoderm　during　segmentation．（B）Simplified
diagrams　illustrating　expression　patterns　of　myo－［）and　mesp－b，
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助教授（併）理博白川昌宏
　奈良先端科学技術大学院大学助教授
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SHlRAKAWA，　Masahiro，　D、　Sci，，　Adjunct　Associate　Proffessor

　（Nara　lnstitute　of　Science　and　Technology）

KANAYA，　Shigehiko，　D．　lnd，．　Adjunct　Associate　Professor

　（Yamagata　University）

1．細胞内での情報発現，情報伝達は．1三にタンパク質・．

核酸，タンバク質　タンパク質，タンパク質一シグナル

物質問相η1作A］に担われていますt、こうした相互作川を

理解するためにはタンバク質の、’／：体構造の知識が欠力・せ

ません，当研究室では核磁気共鳴法（NA・1R）により，タ

ンパク質，核酸やそれらの複合体の溶液中での立体構造

を決定することにkり，生体内での分1’元忍識機構を研究

しています，特に遺伝r・転写，修復に関わる因r・の解析

に爪点を置いています．．またNMRによる構造『解析に必要

な’」□険／£『去（ノ）III・j発ぺ・タンノ・ク’ξTび）2容1夜il「ぐぴ）」田重力’r生〔ノ）研：

’プヒもlJ：〉，一（才」り　1ま一；’）『．，

2．単細胞おk’び多細1胞生物におけるコドン使川を，コ

ンヒ　t、一タ解析および実験の両加から研究しています．

ノヒ4勿種固イゴしノ）二1ドンf吏川（ノ）’だ体が多’変｛吐角樹二斤1こより川｜ら

かになり，ll∫J義コドン1吏川の特徴が細1胞内（ノ）1RNA貼比と

関係する二とが判明LまLた．．コドン使川バターンから

クンハク質（ノ）生産ll1．1を賄i定するノガ21も閉発しています，

1　1〈　NA　liH七と対’応1RNA遺伝t”（ノ）1「1複』数とが相関している

ことIJ’1，　3i－4（f屯灯｛ぴ）1巨糸川ll包』敗生4勿灯｛にt）い一C　l明らカ・となり

・Nした　高等多細胞生4勿へと研究を進めています，ソ’数

のバクテイアに〉）いて，種川有のコドン利川の解析が，

複製におけるリーデでンゲとラギンゲ鎖を識別するノノ法

としても有効でLた，，その般↑生を検訓三Lています、

1．For　understanding　of　physiologically　active　states　of　a

protein，　the　knowledge　of　its　three－dimensional（3D）

structure　is　indispensable．　Our　laboratory　is　equipped

to　determine　the　three－dimensional　structure　of　pro－

teins　and　protein－DNA　complexes　by　nuclear　magnetic

resonance（NMR）spectroscopy　in　solution，　and　to　in－

vestigate　correlations　between　molecular　structure　and

function．　ln　particular，　the　focus　of　our　study　is　on

structure　determination　of　protein　factors　involved　gene

expression，　DNA　repair　and　intracellular　signal　trans－

duction．　We　are　also　interested　in　development　of　tech－

niques　for　structure　determinations，　and　protein　dy－

namiCS　in　SOIUtiOn．

2．To　clarify　constraint　of　codon　usage　in　genes　of　uni－

cellular　and　multicellular　species，　species－specific　codon

usage　is　analyzed　on　the　basis　of　mujtivariate　analysis．

The　heterogeneity　of　codon　usage　obtained　by　princi－

pal　component　analysis　is　explained　by　the　cellular

Ievels　of　individual　tRNAs．　Codons　preferred　in　highly

expressed　genes　were　related　to　the　codons　optimal

for　the　translation　process，　which　were　predicted　by

the　composition　of　isoaccepting　tRNA　genes．　lndividual

tRNA　levels　of　unicellular　species　were　found　to　be

proportional　to　the　copy　number　of　the　respective

tRNA　genes．　The　generality　of　this　finding　is　studied　for

multicellular　species．　Genes　with　specific　codon　usage

are　also　examined　in　connection　with　their　evolutionary

origins　and　functions．

C・terminal　subdomain

11コ

11

zinc・centaining　subdomain

ヒトDNA修復因子XPA中央ドメインの立体構造

八P《’ 垂

（VTSV｝

01）

ヒトDLG－PDZ2ドメインとAPCの複合体の立体構造
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Head　IKEMURA，　Toshimichi

1．集団遺伝研究部門では，生物集団の遺伝的構造を支配する法則の探究をめざし，分子レベル

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。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。

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進めて

います。特に，DNAの塩基配列データに基づく分子進化の研究やその解析に必要な方法論の開発，

染色体進化の分子機構の研究などを行っています。具体例としては，ヒト染色体バンドの境界に

関して，複製タイミングとGC含量の変移の面から解析を進めています（下図を参照）。

3．理論遺伝客員研究部門では，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用した，システムバイオロジーの

確立を目指す研究を行っています。

D

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

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

within　species　and　evolutionary　mechanisms　as　stochastic　processes．　ln　particular，　gene　evolu・

tion　as　observed　as　interspecific　anomaly　in　Drosophila　is　under　intense　study．

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

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

concerning　molecular　evolutionary　analyses　of　nucleotide　sequence　data，　development　of　methods

for　such　analyses，　and　the　molecular　mechanisms　of　chromosomal　evolution．　For　example，　we

have　characterized　band　boundaries　of　human　chromosomes　at　the　molecular　level　focusing

on　transition　of　DNA　replication　timing　during　S　phase　and　Mb－level　segmental　GC％distribution

（see　the　figure　below）．

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

ses　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”．

㈲・
　言†

　9
　音2

　匡3
　§

§・

冨，

6

（b）・・

ぎ4。

e

20

Class　Il

．：°

Class｜tl
Tτ＾

21．lppps21lypgpt11i

kb）

ヒトMHC領域の複製タイミング（a）はGC含量（b）の変移点において，大きく転換します。
染色体バンド領域の境界と推定しています。この転換領域において，DNA複製は終結あるいは
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　I

and皿The　concordant　transition　zone　for　the　replication　timing　and　GC％level　is　thought　to

be　a　chromosome　band　boundary　at　a　high　resolution　level．　The　replication　timing　changed

precisely　in　the　boundary　region，　supporting　the　prediction　that　this　region　may　be　a　chromo－

some　band　boundary．　The　boundary　region　contains　a　polypurine／polypyrimidine　tract　of　210

bp　with　triplex－forming　potential，　which　has　the　possibility　to　arrest　replication　fork　movement．
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助手理博高野敏行 TAKANO，　Toshiyuki，　D．　Sc．

　　一つひとつの個体ではなく，それが集まってできた集

団を対象として，その内にどのような遺伝子がどんな割

合で含まれるか，また，どのような法則の下に遺伝的組

成が変化していくかを研究するのが集団遺伝学です。本

部門では現在，遺伝了・間の相互作用や遺伝的組換えに重

点を置いて，遺伝子の進化と種内変異の維持に関して自

然淘汰と遺伝的浮動の働きを研究しています、、特に，近

縁な生物種間の比較から進化のパスを知ることで各種要

因の進化に及ぼす影響を明らかにすることを日的として

います、

　　具体的な研究課題としてはショウジョウバエを川いて，

（1）剛t’形成を指標とした種問雑種の形態異常，（2）組換え

率の種川変異とその分r・進化に及ぼす影響について研究

を行っています，、

　　このLうに，生物の進化，多様性を生ずる機構とその

維持機構の理解に向け研究を進めていますc，

ao“

α飼

aa⑤s

ao3

aetS

α但

ae，●

ao’

aeas

　　　　　　　　　o
　　　　　　　　　　　　　　y・坤句　　　　　　　　　　　　　　　坤9卜■●

X染色体テロメア末端での組換え頻度の推定。横のバーは推定値
を，ボックスは95％信頼区間を，縦のバーは99％信頼区間を示す、，
y－staの領域でD．　yakubaの組換え価がD．　melanogasterよりも約14
倍高い。

Recombination　frequencies　in　the　telomere　region　of　the　X　chro－

mosome．　Estimates（horizontal　bars），　their　95％confidence　inter－

vals（boxes），　and　99％intervals（vertical　bars）are　shown．

　　曇漁元，1蓼墾曇

　　‘・1お『～11、ビ『．，　．，：1：：：辻鰺

　　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　ac－

cumulating　diverse　biological　information　such　as

high－order　structure　of　proteins　and　gene　interaction　at

very　high　rate，　and　it　also　reveals　the　complication　of

genetic　network．　To　deepen　our　understanding　of　evo－

Iutionary　dynamics，　we　study　the　developmental　anom－

aly　in　interspecific　hybrids，　which　is　caused　by　epistatic

interaction　between　genomes　from　different　species．

The　eight　species　of　the　D．　metanogaster　species　sub－

group　have　the　exactly　same　bristle　pattern　in　the　notum；

most　interspecific　hybrids　between　O．　me／anogaster

and　D．　simu／ans　show　great　deficiencies　of　macro－

chaetae　on　the　notum．　Use　of　cell　type　markers　sug－

gests　that　the　defect　does　not　lie　in　cell　fate　decisions

during　bristle　development，　but　in　the　maintenance　of

neural　fate　and／or　differentiation　of　the　descendants　of

sensory　mother　cells．　These　results　indicate　that　the

genetic　architecture　of　bristle　formation　can　change　in

local　populations　in　the　absence　of　any　obvious　pheno－

typic　alternation．

　　We　also　study　the　interspecific　genetic　variation　in

the　recombination　rate　and　its　effects　on　molecular

evolution．　Because　deleterious　mutations　clearly　arise

at　much　higher　rates　than　advantageous　and　compen－

satory　mutations　do，　efficacy　of　natural　selection　may

be　crucial　for　the　survival　of　populations．　Recombina－

tion　rates　affect　effective　population　sizes　of　local

regions　of　chromosome　by　linkage　to　selective　loci，　the

so－called　Hill－Robertson　effect，　and　thus　affect　accumu－

lation　rates　of　deleterious　and　advantageous　mutations．

We　found　the　very　biased　synonymous　substitution　pat－

tern　of　the　genes　in　the　X－chromosome　telomere

regions　in　two　Drosophila　lineages，　higher　codon－bias　in

D．yakuba　and　lower　bias　in　D．　melanogaster；we　also

showed　that　about　a　14－fold　difference　in　recombination

rates　between　the　two　species．　The　results　suggest

that　recombination　rates　shape　molecular　evolution　in

some　cases　such　as　the　synonymous　substitution　in

Drosophila．

　　　　キイロショウジョウバエとオナジショウジョウバエの雑種でCUTの発現がaSCの位置で消
　　　　失している（C）。（A）と（B）はコントロールとしてキイロショウジョウバエ野生型
　弓笥でのCUTの発現を表している。
　　　　Failure　of　the　CUT　expression　in　interspecific　hybrid　pupae　of　15　hour　APF．　A　normal

懸：t蒜。、P㌶；1，D蒜㌧＝：。言：認＝「：蕊a：§ら；』忽二留瓢纏㍑§

　　　　D、simorlans　hybrid。　The　arrowhead　refers　to　the　possible　position　of　aSC．
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lKEMURA，　Toshimichi，　D．　Sc．，　Professor

SAITOU，　Naruya，　Ph．　D．．　Associate　Proressor

TENZEN，　Toyoaki，　D．　Ag．

FUKAGAWA，　Tatsuo，　D．　Sc、

　　生物の進i化は，遺伝ゴ・（1）NA）び川、｛1川川｛」変化が根底に

あります、従来は異なる視点からイ川’先きれるf頃向にあ・・

た進化の諸分野を，総合的視点で研究する．二とをめさし

ています、実験的研究、と理諭的研’フ’Eを並行させ，遭伝Jt

」品県：酉己ダ「Jレハミルu）巡三／ヒと江と色侶くレノ・くノレ（ノ）」進i／ヒノ｝こら．Uミ1こノ1：

物機能の進化を関係6ける二とで，生物の進：化を∫，i’、lrW白

に理佃：することが1リ’能になります

　　i・1要なイ川：’《ヒテーべ’としてlt↓スドu）も（ノ）IJ　’｛k・り土’・］　一

ユ．11∴11等動物〔ハケ1’ノムで観察される～北色体バンド仲f□が

Gcr・）；＋1：（ノ）い：人こノC工一ザでク｛：｛ll；1．i．tt｝こり／CることイL’川jら力式こL

てきました．染色体バンドの機能Lの、1：ll：味ヒ、そ川らが

形成された進化機構を知る1川｛」で，染色体バンドリ）」←；1ε界

と后えられるヒトN「IIIc（HLA）領j：・ψ）GCI／・「川：・1ニー1ドrク

境界ソ）角樹：斤をtl㌧〕てい・kす　GCI含lll：モー川でケ］党1県ヒ、1）NA

《夏禎呈（ノ）タイミンゲとOf）ili］‖V，（／R　BI－｜｛系ZJ　“1　」らカ・1こ／C　l’）土［た

　（36ノ＼一ジ（ノ）卜刈を二参n（｛）、

2．高等動物染色／イく（ノ川・刻勾酉己il］lllを決める分1”機｛茜を解川

一，R“る目白勺『．（“，　寸：ン　トロ　メ←アとフt一ロ　メ’Jt，　才」）Q　Oヰ夏iyiUダ　で

ミングのスで・ソチ点ずCあるバンド」党界に着目して，染色

体ll学的な臼」1を川いて研究を行ってい七寸　1）N　，’X構造

とLては，31E鎖をr㌃む・，‖IB型情：造一にiE‘i：11Lて川究ノL’進

めています（ド図を参’照きオtたい）

3．　1じH云∫・系ミ糸充ll封（〔」II［∫1£酉己々lj（ノ）ド｜L⊥］W旬1〔（ノ）lil～lll｛1・IL’・J　’；　”」↓ノ）

’tt、　，i⊥婁イヒび）Ji9－／く1記1⊥1∫’㍉と㍑’え＿弓ミ「1∵　　こオしら1旦｛云J’・〔ノ）二｛二＄∫［1

樹’を復元する新Lい方法を開発L，それらを実際の・J：’・一

タ　（ノ〆）　フニi　イ：Ji“（・こ｜，己：ノ｜1　し　　一こ　し・　、　ま三　一・1→，

4．ほとんどの遺伝j”は中・1ノ：進イヒをLてい圭すが，なか

にはなんらかの自然淘汰をうけている遺伝j’・があるけ二ず

一Cづ1‘　lflLl夜JriLl（／ノ）」追－五；1’→Cよ；C一しり／l’，1・I／ili＾ごre）り，　ニオしら（ノ）1旦：fヒ

的変化の研究を行・・ています

　　Temporal　change　or　genes（DNA）is　lundamental

fOr　organismal　evolution．　So　far　various　aspects　of　evO－

lution　tend　tO　be　studied　separately．　Our　oblec［ive　is　to

synthesize　those　various　aspects　under　an　integrated

view．　We　conduct　both　experimental∈〕nd　theoretical

studies，　and　are　relating　the　evolution　at　the　nucleoti⊂de

sequence　leve｝，　at　the　chromosome　level，　and　at　the

organismal　function　level．　The　integrated　ul’rderstanding

o「organismal　evolution　is　PossiL）le　only　through　these

interrelated　studies．　Our　r）1airl　study　ob」ectives　are　as

follows．

1．We　have　discovered（1）F3t　Ihe　chromos（）mal　band　pat

terns　observed　in　higher　anirnal　f21erlolnr’コes　are　r’elated

with　the　large　scale　mosaic　slructure　ol　G｛Cconte川．

We　are　currently　analyzil〕g　b「）undaries　or　G　－i　C　m（・）saic

domains　in　the　humal．l　MHC｛HLA）regioll，　that　is　cし）n

sidered　to　be　a　boundary　o「c｝1ron1⊂）sonlal　l）ands，　so　as

to　elucidate　the　「un⊂：lional　rneaning，i　o「chron〕os（）mal

band　and　the　evolutionary　rne（）hanisrns　lo　create　then1．

The　mosaic　G十Ccontent　boundary　was　lour「コd　to　l）e

clearly　related　with　the　timing　of　DNA　replication（se（→

the「igure　in　p．36）．

2．To　clarify　molecular　mechanisms　to　detc｝rmine｛he

ordered　arrangement　of　chromoson〕al　DNA　in　lhe

higher　vertebrate　nucleus，　centromeres，　telotneres　and

chromosomal　band　boundaries　in　w｝rich　DNA　replica

tion　timing　switches，　are　studied　by　chromosome〔∋11gi

neering．　Non－B　DNA　structures　includil「〕g　lriplex　have

been　focused　on（see　the　ligureヒ）elow），

3．Phylogenetic　trees　Ol　genes　are　basic　clescrir）tors

oi　evolution　because　they　show　the　history　of　seli

replication　ol　nuclec）ticle　sequences．　We　are　developit’18

new　methods「or　reconstructing　Phylogenetic　trees　o「

genes　as　well　as　apPlying　those　for　data　analyses，

4．Most　of　the　genes　have　been　under　neし」tral　evo

lution．　However，　there　must　be　genes　that　are　ur］der

some　kind　of　natural　selection．　Genes　for　blood　group

antigens　are　suc｝「〕candidates，　and　we　are　studying　the

eVOIUtiOnary　Change　of　thOSe　geneS．

36頁の図に示した複製タイミングの変移部位には，三重鎖形成酷を持つ210bpのポリノリン　ホリビリミシン配列かイfイ｝していti，J　二・・li
鎖に対する特異抗体染色（緑色），ならびに着目の210bpブローブを用いた未変性核に対寸《・F－ISH法（赤色）により，　t：’ト間期核に存イ［寸
る三重鎖の核内配置とその機能を解析しています　ヒトの血球系の培養細胞核の例ですか、右図では，DNAI，1色のためのDAP1の1．1」他を除
いています．、

ln　the　concordant　transi†ion　zone　for　the　replication　tirning　and　GC°。　level　descrlbed　in　the　page　36，　Ihere　ls　a　210　bp　l）01＞purine

pOlypyrirTlidine　traCt　that　haS　the　pOtential　tO　fOrm　triple　heliX（tripleX｝tn　Vltro．　USIng、　antl｛ripleX　antibody　Stainin｛・1（green）anCl　n（⊃n　d（・）natUred

FISH　with　the　DNA　probe　with　triplex　fOrming　potential（red），　we　hav（．｝lnvestig〔〕ted　lunctions　and　subnuclellr　locali∠ati⊂）110f　triplexes　in

the　human　interphase　nucleus．　Counter　stain　DAPI　color（blue）is　omitted　in　the　right　side　picture．

38



客員教授Ph、・D．理博原田（太田）朋子
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客員教授工博北野宏明
　㈱ソニーコンピュータサイエンス研究所シニアリサーチャー

HARADA－OHTA，　Tomoko，　Ph．　D．　D．　Sc．，　Adjunct　Professor

　（Professor　Emeritus，　National　lnstitute　of　Genetics）

KITANO，　Hiroaki，　D．　Eng．，　Adjunct　Professor

　（Sony　Computer　Science　Labratory　lnc．）

　本部門ではとくに遺伝f一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・）ていますc、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rヤの理論的r’抑1をDNAデータ解析で検証することが

できまLた、．さらに分∫進化の中、」ノ：モデルを川発点とし

て急速に進歩する分r・生物学の矢ll識を取り人れた，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、

　近年の急速的な進歩により大敏の生物学的データの収

集がi・r能となりましたc，例えば，1）NA配列，　DNAチップ

による遺伝r’の発現バターン（ノ）メく吊：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

r法は，いまだに未整備であり，体系だった方法論やコ

ンセフトが確、」ノ1されていま・1士ん．，本部門でlt，システム

としての生物を理解するという日標を掲げ，そのパラダ

イムとしての「システム・バでオロジー」の確、t／二を日指

し一（U・吏寸’

　　ln　conjunction　with　the　theoretical　formulation　of

various　problems　arising　in　connection　with　molecular

biobgy，　extensive　analyses　are　performed　on　DNA　se－

quence　data．　By　incorporating　knowledge　of　gene

structure　and　organization，　various　models　of　gene

evolution　are　being　studied．　Based　on　the　results，　sev－

eral　predictions　can　be　made．　For　example，　under　the

nearly．neutral　theory，　evolutionary　「ate　is　negatively

correlated　with　the　species　population　size　for　those

genes　whose　function　has　been　fixed　for　a　long　time，

whereas　the　correlation　disappears　when　the　function

is　modified．　This　prediction　was　shown　to　hold　for

mammalian　geneS．

　　Recent　progress　in　instrumentation　technologies

enable　us　to　quickly　collect　vast　amount　of　biological

data，　such　as　DNA　sequence，　expression　patterns　of

large　numbers　of　genes　using　DNA　chips．　Neverthe－

less，　a　methodology　to　utiiize　such　data　for　understand－

ing　of　systems　property　of　biological　systems　has　not

been　explored．　The　goal　of　the　research　is　to　establish

amethodology　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”．

Star　phylogenies　of　49　genes

Synonymou8　substitution Non8ynonymOU8　sub8titution

0．137

Primate8 Artiodactyla Rodentia

0．037

Primat68 Artiodactyla Rodentia

No．　of　sites

compared
16747 40212
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　　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，ゲノム修飾に基づく遺伝子発

現調節とその異常の研究，およびヒトゲノム構造解析とゲノムレベルの遺伝子ネットワーク解析

を行っています。

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。

3．脳機能研究部門では，動物の行動や思考といった脳機能の基本である神経回路形成がどのよ

うな遺伝子によって制御されているのか研究しています。

4．応用遺伝研究部門では，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とイネ

の生活環の遺伝的制御機構についての研究が行われています。

1．ln　the　Division　of　Human　Genetics，　we　are　conducting　studies　on　the　control　of　gene　expres－

sion　by　genome　mod而cation　and　on　the　human　diseases　caused　by　its　abnormajities．　We　also

study　the　structure　of　the　human　genome　and　its　functional　gene　networks　at　the　whole

genome　level．

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

3．ln　the　Division　of　Brain　Function，　we　are　conducting　studies　on　the　genetic　control　of　neuron

network　formation，　which　is　the　basis　of　brain　function　such　as　behavior　and　thinking．

4．ln　the　DMsion　of　Applied　Genetics，　two　research　projects　are　being　carried　out：one　on　the

evolution　of　human　mitochondrial　DNA　and　the　other　on　the　genetic　control　of　rice　life　cycle．

GENOMIC　IMPRINTING

FERnLtZATION

Spem

こ＼0

F●碇lllz●d●99

　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　Somatic　cell●
　　　　　　　　　　　　　　　P「imordlal　q●rm　oOt1

ゲノム刷り込み（インプリンティング）はヒトを含めた哺乳類でみられるゲノム修飾に基づく
遺伝子調節の一つである。配偶子形成過程で精子由来・卵由来の「しるしJ（青・赤で示す）を
ゲノム修飾のかたちで刷り込まれた遺伝子は，受精・体細胞分裂を経てそれを維持し，その情
報にしたがって一方の遺伝子コピーだけを発現する。しかし，その情報は新たな世代に伝達さ
れる度に書き換えられる。このゲノム修飾の正体はDNAメチル化やクロマチン構造の変化であ
り，その異常は先天疾患やがんの原因になる。
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　　The　general　research　objective　of　this　division　is　to

understand　the　biology　of　the　human　beings　from　the

viewpoint　or　genetics．　We　are　especially　interested　to

know　the　mechanisms　that　control　gene　expression

because　morphc！ogical　and　functional　specification　of

human　body　parts　is　controlled　by　gene　expression　and

because　a　nurnber　of　human　diseases　are　caused　by

disturbed　regulation　of（a）genes．

　　The　following　specific　research　projects　are　ongo－

ing　in　our　division．（1）The　role　of　genome　modification

in　genomic　imprinting　and　X　chromosome　inactivation

is　being　studied　using　some　model　systems．　Genome

「nodifications　such　as　cytosine　methylation　and　histone

acetylation　are　crucial　for　these　physiological　phenome－

na．　The　biocherT〕ical　basis　of　specific　modification　of

target　genes　is　also　being　characterized．　This　kind　of

gene　regulation　is　important　lor　normal　mammalian　de－

veloprnent，　and　their　dysfunction　causes　congenital

anomalies　and　cancers．（2）As　a　part　of　the　Human

Genome　Project，　structural　and　functional　analysis　of

specific　regions　o「the　human　and　mouse　genomes　are

being　carried　out．　We　are　also　investigating　the　gene

regulation　networks　of　variOus　signal　transduction　path－

ways　in　model　organisms　such　as　yeast．

ずTl

　恨
・1ノ，

‘’寸一，

ゲノム刷り込みでは，DNAメチル化が遺伝子とエンハンサー（調
節配列の一つ）の相互作用を制御する．ここでは種間の塩基配
列比較により同定されたエンハンサーが，胎児期のマウスの中
胚葉組織の一部（暗青色に染色された領域）で特異的に働くこ
とを示す　重要な調節配列は，ヒトとマウスの間で進化的に保
存されている

ヒト21番染色体の長腕テロメア領域からクローン化したDNA断
片をブローブとして用いた，蛍光in　situハイブリッド法による染
色像　21番染色体以外にも，複数の染色体の末端部分（テロメ
ア）に蛍光を検出できるが，全ての染色体に存在するわけでも
ない、染色体末端としての機能以外に，進化的にも興味深い領
域である
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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

responsible　for　evolutionary　change　are　mostly　quanti－

tative　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　world　famous　collection　of　wild　rice（ge－

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

conservation，　in　sittノ（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，　popula－

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

cuitivated（right）rice
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助教授博（医）平田たつみ HIRATA，　Tatsumi，　D．　Med．　Associate　Proiessor
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　　The　functions　o「the　brain、　underlying　our　connplex

behavior　and　n〕ental　activity，　depend　on　the　precise

interconnections　between　an　enormous　number　o「

neurons．　lt　is　evident　that　gelコes　deternコine　the　initial

Steps　ol　neuronal　Connections　and　outline　the　neuronal

wiring　Patterns　dLlring　develoPment．　The　neuronal　con・

neCUOnS　Under90　VariOUS　n「（，diliCa［iOnS　eVen　in　adUlt

hood　by　envir（）nrnelltal　influences　such　as　experience．

These　pr（．）cesses　also　involve　gerle　expressions．

　　The　Division　oi　Bl’ain　Ft．inction，　using　the　central　ol

faCtOry　Pr（）」e（〕tiOn　aS　a　nnodel，　ainコS　t⊂）　identi「y　ヒhe

y，c’meg．　Conlr（）1｝in9♪the　l’ortnali（⊃1〕　Ol　neUr（．）nal　C（・）nnec．

lions．　「hls　prolectlor〕．　collnecting　日1e（）11a℃lory　btllb　tO

the　L甘9ets　witl1川the　lf｝k．）n（）ePhalon，　callbe　rいpro（］uced

in　Or㍑anOlypiC　CU川」re　ol　lh（）　n10USe　elnt）ryc）nic　brain．

Usillg　the　cUlllllesystem．　We　loUlld　thah　specili（．）sUb

se（　ol　early巳el〕eraled　lleUr（）ns　iUl）cliOn　as　the　guide

Post「or　ollack）ry　bulb　projection　libers．

発ノ1・時，嗅球の神経細胞の軸索（緑）は，終脳外側に存在する特殊な神経細胞群（赤：lol細胞）
に取り囲まれるようにしてガイドされて伸長し
Efleren｛llbers　o「the　olfactory　bulb（groen）産
net．lrotコs（re（i：　lot　cells）during　development．

，嗅球　終脳神経回路を形成する、
・，row　on　the　scaflold　of　a　g．一　pecific　SLIbset　oi
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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

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

HORAI，　Satoshi，　D．　Med．，　Adjunct　Professor

　（Graduate　University　for　Advanced　Studies）

NAGATO，　Yasuo，　D．　Ag．，　Adjunct　Professor

　（University　of　Tokyo）

1．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。

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i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。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。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。

　o・。°v°°ロ゜°°°。o。レ

ぱ

　ミトコンドリアDNAから
・見た人類の系統関係

⊂＝＝＝＝＝＝：：

8Phylogenetic　tree　show－
9ing　the　139　mtDNA　lin－

：eages　from　five　ethnic
2　grouPs　and　ancient　Jap－

　anese　bones　of　three
8　different　ages，　based　on

8the　sequence　data　from
…190bpintheD－loopre－
　gion．　Distances（D）are
gexpressed　by　the　num－
　ber　of　nucleotide　sub－
　StitUtiOnS　per　Site　per　lin－
O

　eage．

1．Studies　being　conducted　on　the　origin　and　evolution

of　Homo　saρiens　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．

2．Anothr　field　of　study　is　the　genetic　program　driving

the　life　cycle　of　rice．　For　plant　development，　shoot　apト

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　meristem　into　in－

florescence　meristem，　which　is　later　transformed　into

floral　meristem．　The　floral　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．

0　　　　5　　　　10　　　　2S　　　20　　　　t5　　　　10　　　　5

　　　　G●n●ttc　d‘．tenCt　　　（Dx　1000， 野生型 ρ187－7 ρt81・2

イネの穂の形態、野生型
とρ’astoctlron　1遺伝子座

の2つの突然変異pta　11
とpta　1－2．　pla　l　7は1次

枝梗原基がシュートに転
換する，，栄養生長のプロ

グラムが生殖生長期にお
いても発現するヘテロク
ロニー突然変異

Morphoiogy　of　the　rice

Panicle：wilde　type　and

heterochronic　mutants
ofρ／a　1－1　and　pla　1－2．

（refer　to　the　Plant　Cell

10：1511・1521）
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Genetic　Strains　Research　Center

センター長（併）城石俊彦
Head　SHIROISHI，　Toshihiko

　このセンターは，遺伝学を基礎とする生命科学分野の研究に有用な生物系統の開発と保存分譲

およびそれらを用いた先端的研究を行うことを目的として設立されました。現在，哺乳動物遺伝

研究室，発生工学研究室，無脊椎動物遺伝研究室，植物遺伝研究室，原核生物遺伝研究室の5研

究室があり，それぞれの生物系統を用いて重要な遺伝子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・分譲に関してマウス，ショウジョウバエ，イネ，大腸菌での中心的

役割を果たしています。

　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　func－

tion　in　organisms　utilyzing　these　strains．　lt　maintains　large　collections　of　valuable　strains　of

mouse，　Drosophiia，　rice，　Escherichia　co〃，　etc．，　and　supplies　them　to　researchers　in　and　outside

Japan．

戸 ］
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教授理博城石俊彦
助手医博小出　剛

SHIROISHI，　Toshihiko，　D．　Sc．，　Professor

KOIDE，　Tsuyoshi，　D．　Med．

　マウス遺伝学は，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」へ群の同

定と遺伝子間相互作用の解明を口指しています。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，

野生マウス由来の多数の近交系統を使って，従来の標準

的近交系マウスが失ってしまったマウス行動パターンに

ついての遺伝学的解析を進めています，1

　これらの研究に加えて，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川近交系マ

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，生物学・医学の幅広い研究分

野に利用できるマウス遺伝子機能解析システムを開発し

ています。さらに，多数の実験用マウス系統の維持と凍

結胚と凍結精子による保存も行っています。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　genome　analysis　have

facilitated　the　molecular　dissection　of　complicated　bio－

logical　functions　and　morphogenetic　process　in　devel－

oping　embryos．　ln　Mammalian　Genetics　Laboratory，　we

are　studying　genetic　control　of　pattern　formation　in

mouse　development，　focusing　on　anteroposterior　axis

formation　in　iimb　buds　and　central　axis　formation　based

on　several　mouse　mutants．　We　undertake　fine　linkage

analysis　and　physical　mapping　of　the　mutations　toward

positional　cloning　of　the　causative　genes．　We　are　also

studying　the　mechanism　of　meiotic　recombination，　par－

ticularly　the　molecular　basis　of　homologous　recombina－

tion　at　the　hotspots　in　the　MHC．　We　have　started　a　ge－

netic　study　of　mouse　behavior　based　on　the　unique－

ness　of　wild－derived　inbred　strains　that　were　estab－

lished　in　this　laboratory．

　　ln　addition　to　above　research　activity，　more　than　IOO

strains　of　laboratory　mouse　strains　have　been　main－

tained　since　the　establishment　of　this　laboratory　in

1974．lnbred　strains　established　in　this　laboratory　from

wild　mice　were　recently　added　to　this　mouse　stock．

Furthermore，　new　experimental　mouse　strains，　such

as　congenic　and　consomic　strains　that　harbor　wild

mice－derived　chromosomes　on　the　genetic　background

of　the　standard　inbred　strains，　are　being　developed

here．　All　mouse　strains　are　supplied　to　researchers　in

this　country　and　abroad　on　request．

A

Gli3

B

Stage　O Stage　2 Stage　4

G”3　［：：：：■［＝：：＝：：コー

Xオ」■■■■■■■■■■叫≧30kb　Deletion　・“憎‘川1‘｜帖澗川1一

D

Supres61

S㎏nd佃
Indudlon　of

　Shh
｛FGF　8？） Expre●don

　ot　Shh

C

XtJ／　XtJ

S力力Expre8slon Skeletal　Pattern

G／i3遺伝子による肢前後軸形成，　G〃3遺伝子は肢芽形成初期

に，前側の領域で発現している（A）、G〃3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，
Gii3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を発現させることであると
推定される（D），
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教授（併）理博中辻憲夫
　京都大学再生医科学研究所教授

助　手理博
助　　手　理　博

齋　藤　哲一郎

多　田　　　高

NAKATSUJL　Norio，　D．　Sc．　Professor

　（Kyoto　University）

SAITO，　Tetsuichiro，　D．　Sc．

TADA，　Takashi，　D．　Sc，

　マウスなどのi川乳類における受精から妊／xJ，〈中期までは，

1脳などの1川・区糾｜経系Of）形成，卵」’・べ・精j’・を］浮来作り1川す

始原生殖細1胞の出現と⊥卵Ul一や精巣（力分化／Cと∀）取要な現

像が起きまナ　ニの行1　究室ては始原ノト殖細胞の運1命決定，

川殖細1胞しハ」’曽殖分化をilir」il／jするLく．万や、⊥州」’・や精j’一（ノ’）

形成・＼｜川かう1｛～川包分／ヒが1雌1，：∬で賢なって走己二る性分化の

［　（　，／，kを川究1、て’いrk寸　　ii三た中lll《神経系や口血；陥細．織

ノcl二を作る多阿（類しり細1胞しり起1原になる幹元；川胞に注日して、

培養ドベ・’ヒ体1戊」て：の＄‖1胞万／l：を川・究一・11ると1こもに，訓P泡

分化に関f系’．1『る遺伝」’・を1i　iJ定Lてその機能を川・究Lてい

’liす

　　This　laboratory　analyzes　molecular　and　ceilular　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「emale　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．

嚢

雛

‘tsk

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
Mot　tg．いernbryonic．　testis（le「t）and　Ovary（right），　Whole　mount　in

situ　hVbridization　of　a　testis　specific　gene．

〆ぷ垣

i’㌦

．寮II／

『騨・罐・

　σ1

／1’

胎仔脊髄の横断面で，神経細胞を作るもとの細胞はMASH1遺伝
子を発現（茶角に染色）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　onhe　spitJial　cord　or　a　mouse　embryo．

Brown　and　blue　colors　lndical（〕expression　ol　MASHI　and
PHDI　genes　reSP〔｝ctively．

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　cuhured　mouse　fetal　germ　cells．　Red

strands　indicate　in）munostaining　or　the　synaptonemal　complex

protelns．

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
NCAM（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

ITO，　Yukihiro，　D．　Ag．

　植物遺伝研究室では，単子葉モデル植物の第・候補で

あるイネを材料として，・1こに2つの課題について，実験

圃場と共同で研究を進めています、、

　　この研究室におけるひとつの日標は，花粉と卵が合体

して植物個体が形成される初期過程（初期発ノヒ過程）で

の遺伝．f・の働きのi－1流を解明することです、，現在初期発

ノ七遣罫呈で発i王見するそ隻！）力叱ノ〕三遺’イ云r・を力↓三え，　そU）発f見t兼∫C

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／固体に育ちます　／／．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∫・

の種類K⊃時期が違’うのかどうか調べることもこれからの

課題です、，

　　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・つとして，でネの人ll染色体

の構築と，導入イネの作成を目指しています1，現在，人

「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土也から，llt爪な

野生および栽培イネのコレクション（約6．OOO系統）の1’liE？

殖，保存，分譲を行っています．、さらに標準的な栽培品

種にレポーター遺伝r一を導人して，様々な遺伝j’・に日印

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，、

　　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　process　of　early　develop－

ment　of　embryo　from　a　single　zygote　after　pollination．

We　have　already　cloned　several　early　development－re－

lated　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　ana－

lyse　whether　there　are　differences　or　not　in　the

specificity　of　gene　expression　between　normal　embryo

development　and　somatic　embryogenesis．

　　Another　subject　is　elucidating　the　mechanisms

which　are　worked　in　the　nucleus　for　arranging　and

moving　chromosomes　at　various　developmental　and

cell　cycie　stages　and　are　acheived　with　their　own

structure　and　functiOn，　We　have　started　isolation　and

structural　analysis　of　rice　cntromere　sequences　aiming

for　construction　of　rice　artificial　chrmosomes（RAC）

and　for　generation　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　6，000　wild　and　cultivated　rice　lines　collect－

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

to　develop　new　genetic　resources，　of　enhancer　trap

lines　in　which　genes　are　marked　with　reporter　trans

genes，　as　future　genetic　materials　in　rice．

再分化4日目カルス（a）と開花後4日目胚（b）のHOS24／OSH1
遺伝子の発現
HOS24／OSHI　gene　expression　in　the　4　day　regenerating　callus

（a）and　in　the　4　DAP　embryo（b）、 イネセントロメアDNA，　RCE　1，の染色体上への位置づけ
A：前中期の染色体像　B：RCE　1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）
Visuallzation　ol　rice　centromere　DNA，　RCE　1．on　the　chromo

som　s
A；Prometaphase　Chromosomes　B；Hvbridlzahon　of　RCE　l
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

大腸菌の細胞分裂の時間的調節機構の研究

1．分裂を介した相互識別機構：細胞には「分裂を介し

た相互識別機構が存在し，整合的増殖を営んでいる」と

考えています。これを立証し細胞周期の時間的要素がど

のように決定されているかを明らかにするために，図に

示した相互関係の各々に含まれる’変・異系統を分離し解析

を行・）ています。例えば1）DNA複製の進行が認識でき

ないため，複製終r前に分裂のシグナルが出る変異株を

分離iし，シグナル（Ap4A）の糸田tl包内合成様式とイ乍ilj機‡薄

の研究を行っています。また，2）鞭・毛レギュロンは約

40の遺伝イ・から構成されていますが，このマスター・オ

ペロンの転写が細胞分裂の初期の調節過程の制御を受け

ていること，3）外膜成分の30％以上をlliめるリボ多糖

の合成は，細胞分裂装置の構築に関与する遺伝r・の転写

と共役していること，4）細胞の成長と細胞分裂を共役

させる遺伝r’が存在することなどを明らかにし解析を行

っています、．

2，メ（腸菌び）細胞分・裂遺伝了・群：大腸菌の細胞分裂に関

与する遺伝r’は白’数十存在しますが，その多くは細胞増

殖過程の整合性を維持する為の重要な過程に関与してい

ると推定されます。細胞分裂の温度感受性変異系統を多

数分離し遺伝子の1司定と機能解析を行っています1．

3．系統保存事業：15，000系統にのぼる大腸－菌変異系統

の保存分譲事業を行っています。

Phase－fluorescence　micrographs　of　DAPI－stained
E．Co’l

al　cell　division　mutant（fts）cells，　b：wild　type　cells

1．Many　processes　of　cell　growth　are　coupled　with　cell

division：Cell　division　in　E．　co〃　takes　place　through

strictly　periodic　processes．　As　the　results，　two　identical

daughter　cells　are　produced　under　the　various　growth

conditions．　We　are　proposing　that　cell　must　have　mech－

anisms　coordinating　the　timing　of　each　event　through

cell　division（Fig．1）．　For　example　we　have　found　that

the　master　operon　of　the　flagellar　regulon　is　controlled

by　the　regulatory　mechanism　of　cell　division．　Recently，

we　have　proved　that　Ap4A　is　the　molecular　factor

coordinating　between　DNA　replication　and　cell　division

in　normally　growing　cells，　by　analyzing　novel　mutants

cfc，　in　which　cell　division　occurs　earlier　in　the　cell

cycle（Fig．2）．　Another　finding　is　that　the　synthesis　of

lipopolysaccharide，　which　is　the　main　compornent　of

the　outer　membrane，　is　coupled　with　transcription　of

ftsZ　which　is　essential　for　cell　division．　We　also　found　a

novel　multicopy　suppressor　gene　which　uncouple　be－

tween　cell　division　and　cell　growth．

2．Systematic　analysis　of　unknown　genes　of　E．　co〃：

The　entire　nucleotide　sequence　of　E．　co／l　was　ana－

lyzed，　and　43110RFs　have　been　demonstrated，　but　the

functions　of　more　than　half　of　these　ORFs　are　still　un－

known．　lt　is　considered　that　the　greater　part　of　these

ORFs　are　involved　in　coordinating　cell　proliferation．　To

analyze　the　hierarchy　and　network　responses　in　ex－

pression　of　these　predicted　genes，　we　are　isolating

mutants　of　each　ORF．

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．

Fig．1

　　　　　　　　　　”Network　in　a　eθtt”

lDNA，ynth，，is　　C・11・9・・wth

　　　　　楓ψ。、A心＼　　／蜘綱

　　　　　　　　　　　　　Cell　division

ノi．s，　rウo’♪

lFlagella「「e鋼n

Fig．2

kds、it，　ftsz

Membnme　synthesis

“　Cell　cycte　Of　cfc〃mutants　and　their　parent　stneiin，，

Nom81｛c丘＋） crc　mutant

o
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助教授理博林　茂生
助手博（理）後藤　聡

HAYASHI，　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c，この過程　発生　においては分化を引き

起こす遺伝r・発現と細胞間のコミ：1、ニケーションが巾1要

な役割を果たします．，当研究室では多彩な遺伝学的下法

を駆使できるキでロショウジョウバエを川いて，発生に

おいて組織がかたちつくられる際の分∫・と細胞Of）働きを

研究しています、，豊富な変異系統を利川Lた遺’伝∫一の｝幾

能解析と特定の細胞を標識してその挙動を追跡する日去

が2本の柱となっています、

　　ヒな研究課題とLて以ドの1－一）があります

1．昆虫を特徴づける翅と脚は胚発生！Ujにその起源をた

どる事ができます．翅・朋1原峡は糸［lliYd）間シゲナル分j’・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1茂を行います．、この過程で1τ［要な役割を演ずる』互

伝r－（転’ゲ調負↑i因j’・やシグナノレ五1達’物］質）u）働きイヒ研究

しています、

2．糸IL織の構築に1際しては細胞が特定のfll｛i1性を獲得Lて

決ま・）た場所に移動L，特定のパートナーと接着し丈す．

このメカニズムを昆虫の呼吸器系である気管系をモニノ㍉し

にして研究していrM’、

　　研究活動と並イrLてショウジョウバエ実験系統1ノ）｜1目発

および収集と研’ブヒ機閉への配布・を行っています

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（wg，　h）と脚（Dになる．，

　　We　use　fruitfly　Drosoρわ〃a　as　a　model　system　to　in－

vestigate　molecular　mechanisms　of　pattern　formation，

in　particular　those　involved　in　cell　diversification　and　cell

to　cell　communication．　Our　apProach　is　to　combine

techniques　of　molecular　genetics　with　detailed　his－

tological　analyses．　One　of　our　current　prolect　is　to　un－

derstand　genetic　basis　of　specification，　growth　and　pat－

tern　formation　of　adult　limbs　such　as　the　wing　and　the

leg．　We　demonstrated　that　cell　to　cel「signaling　by　the

TGFβrelated　molecule　Decapentaplegic　and　Drosoph〃a

EGF　receptor　play　cruicial　roles　in　early　specification　of

the　wing　primordium　and　two　distinct　cell　types　that

constitute　proximal　and　distal　part　of　the　leg．　We　also

found　that　zinc　finger　transcription　factor　Escargot　is

expressed　in　respOnse　to　those　signals　and　is　essential

for　wing　cell　falte　determination．　Escargot　is　also　ex－

pressed　in　the　proximal　part　of　the　leg　primordium　and

plays　a　cruicial　role　in　intercellular　cOmmunication　be

tween　proximal　and　dista川eg　cells．　Another　line　of　pro－

ject　is　cellular　mechanisms　involved　in　the　formation　of

acomplex　organ．　Our　model　system　is　the　trachea：a

network　of　tubular　epithelium　that　serves　as　the　respir－

atory　organ　of　insect．　lts　formation　involves　patterned

branching　of　an　epithelia）precursor，　cell　migration　and

specific　adhesion　to　target　sites．　Escargot　plays　an　es

sential　role　in　this　process　by　regulating　cell　motility　and

adhesion．　Transcriptional　and　cell　signaling　mecha・

nisms　that　control　the　specific　branching　pattern　are

being　investigated．

脚原基におけるクローン解析　Ls
cargot発現細胞（緑）が脚の遠付｝－1［S

マーカーであるDachshllndlj肖．伝f

の発現（赤）を誘導している　そ
こでは白い矢印と数字て示される
基部一先端部方向の極性がi∬噺、し

ている（青い矢印）

胚の気管ネットワーク
（緑）．ショウジョウバ
エは網目」犬に弓長り元巡ら

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。

　Ahuge　number　of　useful　genetic　strains　of　various　experimental　organisms　has　been　col－

lected　and　created　in　the　long　history　of　biology　and　in　the　recent　explosive　progress　of　biolo－

gy．　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，

comparative　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

　生命現象を分了’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，その成果は膨人な文献情報と

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川すこと

は，た易いことではなくなってきているのも‘1｝：実です、，

　系統情報研究室では，コンピュータを利川して知識情

報を最大1眼に利川するためにはどうしたらよいのかにつ

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・∫能な記述法を模索して

いますL1このような記述法を川いた情報データベースを

構築することによ・）て，従来とは違・）た理解を産み出す

ことができるかもしれないのです1，

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llll業」

は本格的運営に入りました，本研究事業は，川創d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

スの整備を日的としています、，系統情報研究室ではllに

（2）のデータベースの整備を担当します、，これまでに7，，

ロ甫乳動物，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、でンターネ

ットIi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∫・までを縦軸に，様々な生物種を横

軸に縦横無尽の検索を”∫能とする統合型データベースの

構築iを日指していますc，

　　The　Genetic　Resources　Databank　Project　formally

started　at　the　National　lnstitute　of　Genetics　in　April

1998．The　purpose　of　the　project　is　to　ensure　the

maintenance　and　distribution　of　genetic　resources　and

their　information　for　many　species．　This　laboratory　will

be　responsible　for　the　construction　and　online　distribu－

tion　of　an　lntegrated　Database，　which　contains　a　variety

of　gene　pools　including　wild　species，　breeding　lines，

transgenic　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

vector　and　implemented　these　databases　available　on

the　internet　at　http：”www．shigen．nig．ac．jp　with　the　col－

laboration　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－organism

searching　possible　that　may　accelerate　the　biodiversity

study．
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教授理博小原雄治
助手理博安達佳樹

KOHARA，　Yuji，　D．　Sc．，　Professor

ANDACHI，　Yoshiki，　D．　Sc

　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。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．elc，igans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．

ele．ga　ns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，1固々の細胞レベルで遺伝子発現を研究す

ることが可能です。私たちは，これまでに全遺伝子の半

分以上にあたる10，000の遺伝子を単離し，4，000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

列がほぼ明らかになった現在，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1↑普）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，，さらには発生過程の遺伝

r’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t，

　　The　nematode　C．θ／egans　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　un－

derstanding　of　the　network　of　gene　expression　in　de－

velopment，　we　are　constructing　an　expression／function

map　of　the　100Mb　genome　through　systematic　charac－

terization　of　cDNA　species，　whose　number　is　estimated

to　be　around　19，000．　So　far，　EST　analysis　of　some

65，000random　cDNA　cbnes　has　provided　about　10，000

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

consortium　of　the　Sanger　Centre　and　Washington　Unト

versity　have　identified　gene　structures　and　many　ex－

amples　of　alternative　splicing．　We　are　analyzing　the　ex－

pression　pattern　of　individual　cDNA　species　during　de－

velopment，　using　a　multi．well　version　of　in　situ　hybridト

zation　on　whole　mount　specimen．　New　technologies

such　as　RNAi（RNA　mediated　interference）and　cDNA

microarrays　are　also　applied　to　the　expression　and

function　analysis　of　the　cDNA　species．　The　results

obtained　by　these　analyses　are　archived　in　NEXTDB

（Nematode　Expression　Pattern　Database）which　can　be

accessed　over　the　internet．　Furthermore，　wθare　con－

structing　computer　graphics　of　embryogenesis　aiming

at　the　computer　simulation　of　development．
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Structural　Biology　Center

センター長（併）桂勲
　　　Head　KATSURA，　lsao

　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。

　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。

　The　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　biol－

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　pioneering　research　in　the　new　area　between　genetics　and　structural　biology　at　molecular

to　multicellular　levels，　and　develop　methods　and　techniques　for　investigating　various　biological

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

collaborations　and　courses．

　情報
information

DNA→RNA→protei

　構造
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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e

　　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刊uo－

rescent　ATP　analogue．　This　technique　provides　a　unト

versal　tool　for　singie－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伽dings　of　single　molecujar　investigations．

　　Our　pioneering　work　using　these　novel　techniques

should　reveal　new　features　of　interactions　between　b卜

ological　macromolecules　such　as　proteins　and　DNA．

Cy3・ATP Cy3－ADP

エバネツ

セント場
酵素

1分子

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還動の為に見えない。個々の点像がATP
1分子である。バーは5μη。
lndividual　ATP　turnovers　are　visualized　using　fluores－

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

Fluorescent　spots　are　the　images　of　single　Cy3’ATP

molecules　during　ATP　hydrolysis　on　an　enzyme（lower）．

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

カの計測
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

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　lmaged　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

SHIMAMOTO，　Nobuo，　D．　Sc．，　Professor

NAGAI，　Hiroki，　D．　sc．

　ナノバイオロジーは，生物現象を分子の形と動きとし

て理解する新しい生物学です。当研究室の目標は転写と

その調節機構で，ナノバイオロジーで用いられる1分子

操作技術や各種固定化技術と分子生物学，遺伝学の技術

を組み合わせて，（1）DNA上のタンパク質のスライディン

グ運動の生理的意義，（2）転写開始とその調節の基本機構，

（3）環境センサーとしての転写開始因子sigma－70の3プロ

ジェクトを実施しています。
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A．CamRとTrpRについて発見されたスライディングによるアン
テナ効果は，同様のタンパク質の関与する遺伝子発現調節に新し
いクロストーク機構を付け加える、、

B．大腸菌の転写開始の基本機構。プロモーターとRNAポリメラ
ーゼのbinary　complexは，分岐した二つの反応経路をたどる。我々
が発見したプロモーターにトラップされる経路は，短鎖RNAを繰
り返し合成するmoribund　complexと不活化複合体からなり，この
経路をとるポリメラーゼの割合を減少させることによる，一般的
な転写活性化機構があると思われる，，

C．新たに開発され，改良された手法の例。

　　Our　research　interest　is　centered　around　nanobioL

ogy，　in　which　biological　phenomena　are　understood　as

shapes　and　movements　of　molecules．　We　currently

work　on　transcriptional　regulation　in　E．　coli　by　applying

new　techniques　such　as　single－molecule　dynamics，

transcription　on　immobilizing　DNA　template，　and　protein

footprinting　as　well　as　conventional　methods　used　in

molecular　biology　and　genetics．　Projects　are　in　pro－

gress　on（1）physiological　role　of　sliding　movement　of

proteins　along　DNA，（2）general　regulatory　mechanism

of　transcription　initiation，　and（3）contribution　of　physical

properties　of　sigma－70　to　cell　physiology．

　　We　recently　found　that　some　DNA　binding　proteins

have　higher　affinities　for　their　specific　sites　if　the　sites

are　harbored　on　longer　DNA．　This　antenna　effect　is

caused　by　sliding　and　makes　two　otherwise　independ－

ent　binding　events　correlated，　proposing　a　new　way　of

cross－talk　of　two　biological　reactions．

　　lnitiation　of　transcription　has　been　conventionally

supposed　to　be　a　sequence　of　steps，　but　we　found

that　a　fraction　of　RNA　polymerase　is　irreversibly　ar

rested　at　theλPR　promoter．　The　reaction　pathway

branches　at　the　stage　of　polymerase・promoter　binary

complex　before　RNA　synthesis．　The　GreA　and　B　intro－

duce　reversibility　among　binary　complex　and　prevents

the　promoter　arrest　at　high　concentrations　of　initiating

nucleotide．　Such　a　prevention　of　promoter　arrest　could

be　a　general　feature　of　transcription　activation．

　We　have　substituted　for　sigma－70　factor　with　its

mutants　or　major　sigma’s　of　other　bacteria．　The　sub－

stitued　strains　can　grow　within　more　limited　environ－

ment，　and　physical　properties　of　new　sigma　seem　to

be　directly　reflected　on　some　physiology，　suggesting

that　sigma－70　is　a　sensor　of　environment　by　itsself．

A，Antenna　effect　and　new　mechanisms　ol　cross　talk　through
two　neighboring　binding　events，　DNA　cut，　and　DNA　bending，　The

proteins　exert　antenna　effect　can　slide　upon　association　to　their

specific　sites　but　cannot　slide　upon　dissociation，

B．Productive　and　promoter－arrested　pathways　in　transcription
initiation　of入pR　promoter．　The　arrested　pathway　contains　mori

bund　complexes（pink）anddead－end　inactivated　complex（pur
ple）．　Moribund　complexes　produce　only　abortive　transcripts　and

convert　into　inactivated　complexes．

C．Examples　of　new）y　invented　or　improved　techniques．
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　　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　en－

vironments，　process　the　information，　and　perform　their

behavior．　The　basic　patterns　of　behavior　are　innate　in

stincts　ol　animals　and　deterrnined　by　their　genes．　C、

elegaηs　is　a　worm　of　1．2mm　in　length，　living　in　soil，　eat

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

genes　c（．）ntrol　behavior．　Genetic　methods　have　been

developed　for　the（〕nimal，　and　its　neural　circuitry，　which

consists　ol　302　n↓三urons，　has　been　elucidated　corn

Pletely．

　　We　arc　isoiatir）fl　behavioral　l｜1ulants　oi　C．　e々川s

and　investigatil191heir　nellral　lllnclions，　We　are　also

analy／in｛」，　lhe　slruClur（一）and　expre，ssion　oi　the　relevanl

genes．　To　help廿1e　analyses，　we　have　made，　by　intro

dllcing　the　c［）NA　o「the　jellylish　flreen　lluores（）ent　pro

lein（GFP），　various　worm　s　（rairls，；in　which　a　sl）ecilic　s｛・’｝t

ol　neurons　ernit　ilt．iorescen（こe．　We　USe　th（．｝m　also　lor

the　strUCtUral　analysis　Ol　the　neurons　and　｜コeural　Cir

Ctlity　ol　th（・三r’n［ilanls．

　　We　h⊂）Pe　kハelu（lidate　the　mat（trial　basis　of　1）ehavior

sO　precisely　th；1！lhe　reSUIts　carlbe　USed　IO　Un（］erSland

the　behavior　ol　olher　anirnal　s【）ecies　inCIUdir19　t’）urrlans．

帽化したてのC．e／c　）i．1；　it　）S’の幼【1｛（長さ0，31川い

A　　いrva　of　C．　（．）lc“＆it）．s’　IUSI　，liter’　ll：tl（］h旧｝，，

1↓・rll’、Il1）、

｛〔｝．3TIul｝　itl

G「P遺伝∫を（，つC，い1い，：ilt）s．桝、　神羊￥伝遵物質≒是容体（左1．

・チルコリン）のノロモ・一・ター｛こ川いてGFPを発｝II！させーている

C，e∫egat’ls　strallls　carrvlnfi，　G［〕cDNA．　Ihe　protnoters　ol　l）

bottonl　ieft：glulal’nale，　bottom　nght：a（）etyichollne｝dre　USいd

stained　with　a　r〔・）（i　i’luorゼscenl　dVe．

：グリシン，右．卜：GABA，左下：グルタミン酸，右下：アセ
　左トの虫は，…部の神経を赤い蛍光色素で染めてある
｝tlrolr’allsmillor　receptors（tc）p　left：glvcint），　top　right：GABA，

to　express　G「’P．　Some　r’lettror）s　m　Ihe　bottorn　left　w（）rm　are
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　遺伝学，構造生物学からみて重要と思われる蛋白質，

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，構造生物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線結晶回折法を用います。

実際には，まず生体高分子が規則正しく並んだ結晶を作

ります。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で解析して立体

構造を決定します。

　超分子としてのF1－ATPase，大腸菌RNAポリメラーゼ，

転写の促進因子PhoBタンパク，転写の抑制因子CamRタ

ンパクの解析を行っています。F1－ATPaseは分子量38万

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子量38万の巨大

分子です。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写を活性化します。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。

　We　are　working　on　protein　structure　determination

using　X－ray　diffraction　techniques．　Proteins　under　cur－

rent　investigation　are：theα3β3　sub－complex　of　Fl－

ATPase，　belonging　to　the“supramolecules”，　PhoB　and

CamR，　transcription　regulators，　and　E　co〃RNA　poly－

merase．

　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　of　a3β3　sub－assembly（molecular

mass　320k　Da）from　Bacitlus　PS3　FI　at　3．2A　resolu・

tion．　We　are　extending　the　structural　study　to　the　nucle・

otide－bound　form　ofα3β3　sub－assembly，　andα3β3γ

sub－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　pro・

tein．

　CamR　protein　is　a　repressor　that　regulates　tran－

scription　of　the　cytochrome　P・450cam　hydroxylase

operon　of　Pseudomonas　putida．　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’）．

PhoB蛋白C末端断片の結晶。2．OAの回折を与える。
スケール0．5mm。

Crystals　of　C－terminus　fragment　of　PhoB　protein．
Crystals　diffract　to　2．OA　resolution．　Bar　O．5mm、

F1－ATPaseα3β3複合体の三次元構造。βサプユニット
は黄色，αサプユニットは赤で示す。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　cr　3β3　complex　of　Fl　from　Bacillus　PS3．

Theβ一subunits　are　shown　in　yellow　and　theα一sub－

units　in　red．　Viewed　towards　the　membrane．　The
3・fold　axis　points　towards　the　viewer．
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　　Gene　Network　Laboratory　was　made　for　compre－

hensive　studies　on　the　gene　expression　network　of　a

multicellular　organism．　Using　a　simple　model　organism，

the　laboratory　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　runctions　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M純なモデル生物

　　　　　　　　　　　　　　　　　変真体分離

　　　　　　　　　　　　　　　　　一

　　　　　　　↓＼

遺伝子・cDNAの
クローニング

↓

・・ `TAGCT・・
　　　塩碁配列

＼

　　　　　　　　　　変員表覗型

　　　　　　　　　　の解析

遺伝子発硯の時期
と部位の決定

遺伝子発覗の
スイッチ回路

〆
．、dVb

　　　　発生の空間

ゾ　　　　　・時間記聞

　　　　　　　　　　　　　データペース化
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　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 ^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月に設立されました。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

っの研究室（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，分子分類研究室）

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。　DDBJ

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。

　DNA　is　the　genetic　material　that　makes　up　the　body　plans　or　genomes　of　IMng　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　Apr旧995，　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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GOJOBORI，　Takashi，　D．　Sc．，　Proressor

lKEO，　Kazuho，　D，　Sc．

IMANISHI，　Tadashi，　D，　Sc．
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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’翼として，遺伝f産物であ

るタンパク質の解析を，｝：としてコンピュータを利川し

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r－　’こす、

その働きはそれぞれのタンパク質が問有の、ソニ体構造を保

持することによって，はじめて発揮されます，，、’／：体構造

の特異性はタンパク質のアミノ酸配列（ひいては1）NAの

塩基配列）によ・）て決定されています、tここにユ次元の

遺伝情報から生物体が再構成されるというカラクリの・

端があります、、しかし，われわれ人間はまだこの仕組み

を完全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・・てタンパク質の、Lノ：体構

造を“予測”することは難しく、長年の夢でした‘「近年，

立体構造データベースを駆使することによって，このr’

測問題を解決する方法（3D－1D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c、

　私たちは，3D－1D法の方法論や応川のfiJ　li究をJauS，として，

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．

　　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

sequence－protein－fold－function－life　forms，　is　often　rep－

resented　by　an　aspect　of　life　that　consists　of　one－di－

mensional　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

effective　method（structure（3D）－sequence（1D）com－

patibility　evaluation）was　developed　using　the　database

of　protein　structures　and　sequences．　A　number　of　suc－

cessful　predictions　show　the　validity　of　this　method．

We　have　developed　original　methods　for　3D－ID　com－

patibility　evaluation　and　applied　them　to　various　area　for

protein　structural　analysis．　Also　we　investigate　new

structure　prediction　methods，　analyze　genome　and

constract　a　protein　mutant　database（PMD）．

　　　　　　　　CbiK　　　　　　　　　　　ferrochelatase
from　Salmone〃a　typhimurium　　　　　　　　from　Baci〃us　subti．lis

　1998年12月に行われたタンパク質の立体構造予測法の査定会（cAsP3）で出題されたcbiK
　　について，我々はferrochelatase様の構造をとると予測したc，実際両者の構造は酷似してい
　　た。左：CbiKの構造。右：ferrochelataseの構造。対応するαヘリックスは赤色，βストラン
　　ドは青色で示している。
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教授Ph，　D理博舘野義男
助　手　学術博　小林（深海）　薫

TATENO，　Yoshio，　Ph，　D．，　D．　Sc．，　Professor

FUKAMI－KOBAYAS卜ll，　Kaoru，　Ph．　D．

　私たちは，DNAやタンパク質といった生体分イ’が持つ

生命情報を抽出し、進化学的に解析することによって，

それら生体分子の起源と進化を探る研究を進めています．，

DNAを対象としては，ヒトゲノムの中のHLAクラス1と

いう免疫機構iを司る遺伝了’群が存在する領域の解析を行

い，その領域のゲノム構造の」蓮化や未知の遺伝j”　cl）r∫：在

を明らかにする研究を進めています　タンバク質として

はperiplaslllic　bindir）g　proteinを人日：遺伝情報研究室と

比同で研究しています、、このタンパク質は細胞内・＼物質

を取り込む時，細胞の外でその物質と結合する役害ilを持

ちます、様々な物質（ノ）取り込みに各々違うタンパク質が

働くため，多くの種類がrr：在L，それらの立体構造も多

様です．，系統樹作成の解析結1↓↓に、‘ノニ体構造の比較糸、1深を

加えることで，　ド図に示す：うな、‘ノニ体構造C，「）進化の系譜

力∫日月ら力式こノCりまLプこ”　こうし／こ糸吉1足を」ψして’タンノミク

質・71体構造がどのように進化するかを探る研究を進めて

いますLli

　　We　are　conducting　research　in　elucidating　evolution

of　genomes　and　proteins，　particularly　in　view　of　molec－

ular　evolution　and　structural　biology，　As　part　of　our　re－

search　activity，　we　analyzed　two　regions　of　human

genome　encoding　HLA　class　l　genes　to　clarify　the　evo－

lution　of　genome　structure　of　the　regions．　As　a　result，

we　found　at　least　five　novel　genes　which　are　expected

to　be　responsible　for　HLA　class　I　associated　or　other

diseases．　We　also　analyzed　evolutionary　change　in

three－dimensional　structure　in　periplasmic　binding　pro－

tein（PBP）superfamily　in　collaboration　with　the　Labora－

tory　for　Gene－Product　lnformatics．　PBPs　serve　as　recep－

tors　for　various　water－soluble　ligands　in　ATP－binding

cassette（ABC）transport　systems．　They　form　one　of

the　largest　protein　families　in　eubacterial　and　archae－

bacterial　genomes，　and　have　two　types　of　topological

arrangement　of　the　central－sheets　in　their　core　struc－

tures．　Both　by　phylogenetic　and　structural－biological

analyses，　we　obtained　a　reasonable　genealogical　chart

of　structural　change　in　the　PBP　superfamily　as　shown

in　the　figure　below．
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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。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。

Class而cation　is　one　of　the　most　important　intellectual

actMties　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．　In　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　actMties　of　DDBJ（DNA

Data　Bank　of　Japan），　and　WDCM（WFCC－MIRCEN　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t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

　　r｜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，コンヒ：．IL　一タ

を使！：・て管理しています，、DI）BJのDNAデータベースを

有効に利用することによって，分J”生物学をはじめとす

る幅広い研究分野で，多人な成果が生み川されてい圭寸．，

日本1）NAデ…タバンクは，1984fドに本∬‖：究｝リilJ・1に1没、1／：さ

オ1，　198（S｛「カ・ビ）イ9｛；各1’1｛」ノCl舌｝F月を’1用lt台L　（“L／こ　　三ごし　『ご，

1987年力・らは，　リ　リースとし・う｝「ゲCび）ヅご一一ク酉己布をλ台め

rk　L／こ、　Dl）BJCk，

〃Genlハallk　t－1川lin

てし、．・｝三’ll’　DDBJ，

ノノをノξ｛喚1．’⊂“i；り，

DDBJカ、ら1卜ll㍑｛白｛」に

ま寸

欧州しりEBI　ENIBLお］こぴ1｝〈・川び）NCBI

て，国1際1）NAデ・一でノベー・スを構築L

ENIBL、　GellBallkのllUでは毎川デ…

　DI）BJに配列一〆：’・．一々をぴ録一・｝’る㌧，

、紅じ　・、川た登］猿［t7f　l膓・しノ）YiE行を’芝けらオ1、

　　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－

lished　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　international

DNA　database．　DDBJ，　EMBL，　and　GenBank　exchange

aH　new　data　daily　with　one　another．　Therefore，　if　you

submit　DNA　sequences　to　DDBJ，　DDBJ　will　provide

you　with　unique　accession　numbers　approved　by　the

international　DNA　database．

eyel111：
DNA　Dat8　Bank　olr」8pan

　　　　　（DDBJ）

〔，4」llt．LI　1イ）l　ltlft，1‘11a‘IOfl　Blt）｜（，‘IY

DDBJのWWWのホt一ムヘー・ジ（URL：http：www．ddbj，r）i，，．a（）．，p）

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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Radioisotope　Center

廟惰書爾噌ロ

　‘‘，『冒筒

センター長（併）石浜　明
　　Head　ISHIHAMA，　Akira

　　　　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
「w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i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日欧の共同作業で一昨年の夏に解読されましたが，当研究室もこの共同プロ

ジェクトに参加いたしました。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，

胞子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　radi－

ation　genetics．　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－

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．　Multトcomponent　phos－

phorelay　transfers　sporulation　signal　to　the　regulator

protein　of　transcription，　which　induces　the　expres－

sion　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．

　We　are　also　involved　in　the　project　of　the　func・・

tional　analysis　of　the　Bac〃us　sub揃s　genome，　whose

whole　sequence　has　been　determined　by　an　interna－

tional　consortium　including　our　laboratory．

染色体くcl”vn“”otne）

細胞口佃embrane）

細胞■
一一 iwaU）

母細胞（励伽r・ce’り　　　　　　　　　　胞子細胞

　　　　　　　　　　　　　　（spore　ceU，

　　　　　枯草菌の胞子形成
　　（Sporしtlation　of　B●c”IUS　subt”is）
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Experimental　Farm

実験圃場長（併）倉田のりHead　KURATA，　Nori，　D．　Ag．

助手博（農）野々村　賢　一NONOMURA，　Ken－ichi，　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（図1）。また，低緯度地域から採集されたイネの

ように目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短日装置や隔離温室，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（図

2）。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（図3）。

　上記の事業に加え，植物遺伝研究室と共同でイネの動原体領域の構造解析を行っています。動

原体は，真核生物の細胞分裂において，染色体を正常に分配させる機能を持っています。いくつ

かの生物で動原体領域の構造が明らかになっており，いずれも複数の繰り返し配列で構成されて

いることは共通しているものの，その塩基配列は全く違っています。しかし，植物の動原体構造

についてはほとんどわかっていないのが実状です。私たちはイネの動原体に局在するいくつかの

繰り返し配列を単離し，その配列を含むDNAクローンの解析を行っています（図4）。将来的には

イネの人工染色体を構築して，細胞周期の様々なステージにおける染色体行動の制御に関わる遺

伝子の解析や育種的な利用などに役立てたいと考えています。

　The　experimental　farm　mainiy　supports　research　works　of　plant　genetics　in　the　institute．

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

houses　of　a　total　of　1，600　nf　are　used　for　various　genetic　studies　mainly　with　rice（Fig，1）．　In　the

greenhouse，　rice　plants　are　grown　through　the　year　for　generation　advancement　and　for　isolat・

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

short・day　treatment　which　are　usea　for　reproducing　rice　seeds　collected　from　tropical　regions

（Fig，2），　The　facility　is　equipped　also　with　a　phytotron　of　two　rooms　for　experiments　using　trans・

genic　plants．　We　are　coilaborating　with　the　Plant　Genetics　Laboratory，　Genetic　Strains　Re・

search　Center，　in　preserving，　cultivating　and　distributing　about　6．000　collected　lines　of　cultivated

and　wild　rice　species（Fig．3），

　ln　addition　to　the　above　business，　we　investigate　the　structure　of　the　centromeric　region　of

rice　chromosomes　coi［aborating　with　plant　genetics　lab．　The　centromere　functions　to　make

chromosomes　divide　equally　in　the　ceil　division　of　eukaryotes．　Whereas　the　structure　of

centromeric　regions　is　already　known　to　be　made　of　repetitive　elements　in　several　organisms，

those　DNA　sequences　are　quite　diffrent　among　organisms．　However，　little　is　known　about　plant

centromeres，　Recently，　we　isolated　several　repetitive　elements　locating　at　the　rice　centromeric

region，　and　analyzed　DNA　clones　including　those　elements（Fig．4），　ln　future，　we　would　like　to

construct　rice　artificial　chromosome　and　provide　it　for　genetic　analy8e80f　the　reguiation　of

chromosomal　behavior　in　various　stages　of　cell　cycle，　practical　use　in　plant　breeding　and　so　on．

醗蝕㌶
　　　　　　　　■

1）突然沙貝処理を施したイ
ネを水田温喧で冬期世代促進，

2）日長処理装置，3）野生
イネの株保存コレクション，
4）イネの動原休領域に局在
する繰り返し配列RCε1の蛍光
in　s’tuハイプリダイゼーショ

ン（賞：RCE1のシグナル）
1）Hastening　of　generation　of

mutant　rice　PlantS　during　win・

ter　in　a　glas8　hou8e　with　pad・

dy　fietd6，2）Short・day　equip・

ment8　for　rice　studies，3）Pre・

servati◎n　of　wild　8pecies　of

rice　in　a　glass　house，4）Fluo・

rescent　in　s’tu　hybridization

for　rice　chromo80mes　probed

with　the　centromeric　repeat

RCE1（yellow　spots：RCEl
signalS）．
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COLLABORATIVE　RESEARCH

【平成11年度】1999
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【共同研究A】
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16
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19

20

21

22

23

24

25

26

27

28

29

30

　　　　　　　研　究　課　題

大腸菌における2種の類似の特異性をもつRNAポリ

メラーゼ（Eσ70とEσ38）による転写調節機構の研究

細菌の環境適応と遺伝子発現制御

インフルエンザウイルスのRNAポリメラーゼの構

造と機能の研究

細胞周期に伴うオルガネラ形成に関する研究

遺伝的組換え過程監視システムの研究

アリ類系統進化及び染色体進化の分子遺伝学的研究

染色体複製開始に関与するCdc45の出芽酵母，分裂

酵母，アフリカツメガエルにおける機能の比較解析

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

DNAから見たサンゴの系統分類

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）一一

腔腸動物ヒドラにおけるペプチド性シグナル分子の

構造と機能

初期卵割期の染色体DNA高速複製機構に関する研究

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

カイコ，Bornbyx　moriの概日時計，光周性に関与す

る遺伝子のクローニング

アミラーゼ重複遺伝子間の機能分化の解析

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

DNA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

古DNA分析に基づく人類集団の拡散と時代的変遷に

関する解析

糖転移酵素遺伝子の進化

分子進化のほぼ中立モデルに関する理論的研究皿

マウスにおける組換え機構の分子遺伝子学的解析

遺伝子導入マウスを用いたインスリン依存型糖尿病

（IDDM）の発症の研究

マウス歯胚教育におけるホメオボックス遺伝子の役

割について

マウス肺腫瘍発生主要遺伝子Pas1の同定

多因子で制御される生体機能解明のためのスピード

コンジェニックマウス系統の開発

マウス血圧調節変異遺伝子の探索

生殖細胞の発生と性分化に及ぼす内分泌撹乱化学物

質の影響に関する研究

トランスポゾンRice　Mutatorの転移機構の解明

改変型GFPを導入した形質転換イネの解析

大腸菌の細胞分裂に関与する遺伝子群の解析
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片平正人（横浜国立大学工学部）
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岡野栄之（大阪大学医学部）

大森　　信（東京水産大学）

白井浩子（岡山大学理学部）

松　島 治（広島大学理学部）

赤坂甲治（広島大学理学部）

河　　口　　　豊（九州大学人学院生物資源環境科学研究科）
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博通（㈹Pt京都臨床医学総合研究所）

正人（社会保険三鳥病院）

朝田芳信（日本大学松戸歯学部）

宮下信泉（香川医科大学医学部）

若菜茂晴（糊実験動物中央研究所）

杉山文博（筑波大学基礎医学系）
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大腸菌の細胞複製におけるヒストン様蛋白質H－NSと

StpAの役割の解析

ムギ類の画像及びDNAデータベース構築手法の開発

ヒト腸管由来のLactobacillus　gasseri　JCM1031株に

おける2種のフォスフォーβ一ガラクトシダーゼの構造

遺伝子からの分子系統解析

タンパク質の核・細胞質問輸送の可視化

1分子機能イメージング法の開発と細胞内情報伝達

系への応用

RNAポリメラーゼによるDNA転写の1分子実時間
イメージング

酵素の機能に与えるDNAの張力の効果とそのメカニ

ズム

線虫C．elega　nsの化学走性に関わる連合学習に必要な

遺伝子の解析

L・ドーパ耐性線虫変異株の分子遺伝学的解析

クロマチン機能の制御に関る因子の線虫における機

能解析

B細胞特異的受容体（CD40）の細胞質領域の立体

構造と細胞内シグナル伝達の分子機構

生体膜に依存するタンパク質性超分子構造体の構造

解析

D・アミノアシラーゼ，D・グルタミン酸アシラーゼ及

びD・アスパラギン酸アシラーゼのX線結晶解析

膠原病・リウマチ性疾患における責任遺伝子の解析

細胞受容体とリン酸化酵素の共進化の研究

脊椎動物特異的な色素細胞の分化を保証する分子機

構の系統解析一小眼球症遺伝子の系統解析と機能予

測一

C型肝炎ウイルスの変異速度に及ぼすインターフェ

ロンの影響

最適多重分岐探索方式による分子進化系統解析法の

構築

複数ドメイン構造を持つ遺伝子群の分子進化と機能

形成のメカニズム：データ解析と可視化画像解析に

よる研究

遺伝子塩基配列の生物種間の相違の解析

MHC・ペプチドの会合の特異性の研究

量子分子動力学による光合成反応機構の研究

酵母の統合的分類同定システムの研究

真核細胞におけるクロマチンレベルでの遺伝子発現

制御

扁平上皮癌組織特異的転写因子の同定

加納康正（京都薬科大学生命薬学研究所）

佐藤和広（岡山大学資源生物科学研究所）

斎藤忠夫（東北大学大学院農学研究科）

今本尚子（大阪大学医学部）

岩根敦子（大阪大学医学部）

原田慶恵（慶臆義塾大学理工学部）

鷲津正夫（京都大学大学院工学研究科）

飯野雄一一一一（東京大学遺伝子実験施設）

五　　嶋　　良　　郎（横浜市立大学医学部）

永田恭介（東京：1：業大学生命理」二学部）

井上純一郎（東京大学医科学研究所）

山　登　一’　郎（東京理科大学基礎工学部）

森口充瞭（K一分大学工学部）

橋　本　博

中　村　正

山　本　博

史（1順天堂大学膠原病内科）

孝（東京医科歯科大学）

章（東北大学大学院理学研究科）

熊田博光（虎の門病院消化器科）

田　中

高　橋

中　励　広

宇　高　恵

菊　地　浩

中　瀬

半　田

博（東塩医科歯科大学難治疾患研究所）

敬（島根医科大学医学部）

志（金沢大学医学部）

子（京都大学大学院理学研究科）

人（日本医科大学医学部）

崇（理化学研究所）

宏（東京工業大学生命理工学部）

濱田雄行（愛媛大学医学部付属病院）

【共同研究B】

　　　　　　　　　研　究　課　題

1　微生物の環境適応の分子機構

2　ショウジョウバエ複眼発生における新規Pc－G遺伝子，

　　401Cの機能解析

　　　　　　研究代表者
前田広人（鹿児島大学水産学部）

松本浩三（徳島大学医学部附属動物実験施設）
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3　遺伝情報発現におけるRNA　helicase　A（RHA）の

　　ATP　ase／ヘリケース活性の意義一クロマチン構造

　　変化因子としてのRHAの可能性の追求一

4　哺乳類ポリコーム群遺伝子産物による転写制御メカ

　　ニズムの遺伝学的解析

5　マルチスパン型膜蛋白の膜への組み込み機構に関与

　　する遺伝子の選択

6　ショウジョウバエを用いたミジンコのAntennapedia

　　遺伝子産物の機能解析

7　固定化法を用いた結核菌のプロモータ検索

【研究会】

　　　　　　研　究　会　名

1　ヒドラのペプチド性シグナル分子の大

　　規模同定

2　非B型のDNAの生物学
3　DNAメチル化に基づくゲノム機能のダ

　　イナミクス

4　遺伝的背景効果に基づいた多因子遺伝：

　　マウス近交系の遺伝的多様性とその利

　　用

5　植物の細胞機能一一一イネの器官分化と環

　　境応答の遺伝学

6　遺伝実験系統の保存と研究活用のネッ

　　トワーク

7　蛋白質立体構造の分類：予測・テザイ

　　ン

小　泉

大　山

佐々木

米　川

中　島　利　博（筑波大学応用生物化学系）

古　関

中　村

志　賀

荒　牧

明彦（千葉大学大学院医学研究科）

辰之介（千葉大学薬学部）

靖　弘（東京薬科大学生命科学部）

弘　　範（第一薬科大学）

　　研究代表者
　　修（福岡女子大学人間環境と曽部）

　　隆（甲南大学理学部）

裕之（国立遺伝学研究所）

博　通（㈹棟京都臨床医学総合研究所）

佐　藤

笹　隈　哲

西　川

光（九州大学農学部）

夫（横浜市立大学木原生物研究所）

建（国立遺伝学研究所）

　　開催予定日
2000．3．24～2000．3．25

1999．10，22～1999．10，23

1999．11．18～1999，ll．19

1999．12．9～1999．12．10

1999，11．29～1999．11．30

1999，6．25

1999，12．20

1999，12，6～1999．12．7
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託

研
究

JOINT　RESEARCH　WITH　THE　PRIVATE　SECTOR

【平成10年度】1998

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

体細胞からの個体発生におけるゲノム再プログラム化機

¥
系統生物研究センター

ｳ授　中　辻　憲　夫
科学技術振興事業団

COMMISSIONED　RESEARCH

【平成10年度】1998

研　　究　　題　　目 研究代表者 委　託　者 金　　額

※gcrn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

　　F円
V，000

※ゲノム全遺伝子の発現ヒエラルキー決定

@機構の解明

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
9，000

※神経回路網形成に関与する新たな遺伝子

@の同定

発生遺伝研究部門

ｳ授　広　海　　　健

科学技術振興事業団

搦毎ﾘ
1，000

※線虫全発生過程の遺伝子発現プログラム
生物遺伝資源情報総合センター

ｳ　授　小　原　雄　治

科学技術振興事業団

搦枕ｯ
12ρ00

※リソース群の系統保存及び網羅的温度感

@受性株の変異位臓の同定

系統生物研究センター

赴ｳ授　西　村　昭　子

科学技術振興事業団

搦枕ｯ
1，000

※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・脾艮 39，347

※クロマチン構造を介した転写一組換え制

@御機構の解明

細胞遺伝研究部門

普@手　太　田　　　力
日本学術振興会理・｝暇 17，422

※エイズワクチン及びその評価動物モデル

@の開発におけるウイルスの遺伝子解析と
@データベースの構築に関する研究

生物情報研究センター

ｳ授　五條堀　　　孝

医薬品副作用被害救済・

､究振興調査機構

搦亦ｷ

5，000

※ENU，　Chlorambuci1・mutagenesisによる

@高発がん感受性マウス系統の開発と未知
@のが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

ｳ授　城　石　俊　彦

医薬品副作用被害救済・

､究振興澗査機構

搦亦ｷ

10，000

※胎子生殖細胞と生殖細胞株を使った発生

@工学技術の開発

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
15，267

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
11，945
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研　　究　　題　　目 研究代表者 委　託　者 金　　額

gcmファミリーの高等動物神経発生での機能

�ﾍ

発生遺伝研究部門

普@手　細　谷　俊　彦

科学技術振興事業団

搦亦ｷ

　　千円
R，000

DNA複製開始からDNA鎖伸長過程への移行

@構

微生物遺伝研究部門

ｳ　授　荒　木　弘　之

科学技術振興事業団

搦亦ｷ
1，000

野生マウスの体内回路網形態と行動
系統生物研究センター

普@手　小　出　　　剛

科学技術振興事業団

搦亦ｷ
7，060

遺伝子の分離ゆがみを引き起こす原因遺伝

qの単離と機能解明

系統生物研究センター

赴ｳ授　倉　田　の　り

農林水産省

_業生物資源研究所長
3，501

組換え修復蛋白質の機能解析
細胞遺伝研究部門

普@手　太　田　　　力

財団法人日本宇宙フォー

宴?搦亦ｷ
2，990

胎仔幹細胞株の樹立と発生工学技術の開発
系統生物研究センター

ｳ授　中　辻　憲　夫

農林水産省

{産試験場長
2，946

多分化能の成立と制限機構の研究
系統生物研究センター

ｳ授　中　辻　憲夫

農林水産省

{産試験場長
7，510

先進的微生物分類・DNA解析システムの開

ｭ
生命情報研究センター

ｳ授菅原秀　明

株式会社海洋バイオテク

mロジー研究所
纒¥取締役社長

25，183

　　　　　　　亀
g換えウイルスの分子進化の数学的解析に

ﾖする研究

生命情報研究センター

ｳ授　五條堀　　　孝
理化学研究所長 4，830

遺伝子産物同定システム機能検討・プロト

^イプ開発

生命情報研究センター

ｳ授　西川　　　建

科学技術振興事業団

搦亦ｷ
3，500

線虫の遺伝子間相互作用に関する実験研究
生物遺伝資源情報総合センター

ｳ　授　小　原　雄　治

宝酒造株式会社

oイオ研究所長
13，679

新しいコンソミック系統の樹立に関する研 系統生物研究センター

ｳ授城石　俊　彦
財団法人実験動物中央研

?蒲搦亦ｷ
33，786

遺伝子多型情報のデータベースの構築
生物遺伝資源情報総合センター

赴ｳ授　山　崎　由紀子

財団法人実験動物中央研

?蒲搦亦ｷ
4，898

コンソミック系統を用いた高次機能遺伝子

ﾌ解析システム

系統生物研究センター

普@手　小　出　　　剛

財団法人実験動物中央研

?蒲搦亦ｷ
11，654

※印は出資金事業
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熱幽

　科

・助
　金

ら

｝．，一，

GRANT・IN・AID　FOR　SCIENTIFIC　RESEARCH

【平成11年度】1999

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

1円

特定領域研究　（A） ×1ρ00yen

Grant－in－Aid　for　Scientific 20 164，900

Research　on　Priority　Areas

基　盤　研　究　（A）

Grant・in－Aid　for　Scientific 7 62，800

Research（A）

基　盤　研　究　（B）

Grant－in・Aid　for　Scientific 12 38，100

Research（B）

基　盤　研　究　（C）

Grξmt・n1・Aid　for　S（・ie川ific 9 11，400

Research｛C）

萌　芽　的　研　究
Grallt・in－Aid　for　Exploratory 2 2，600

Research

奨励　研　究　（A）

Grant－in－Aid　for　Encouragement 9 10，200

of　Young　Scientists

特別研究員奨励費 15 16，900
Grant－in－Aid　for　JSPS　Fellows

計Total

74 306，900

（4月26日現在）

｛AsofApr．26）
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国

際
交

流

INTERNATIONAL　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
`ffiliation

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　coactivator

lBF1

廣　瀬　　　進

gIROSE，

@　　Susumu

’97，1．6

@　～’99，6．30

DASGUPTA
cipak

インドサハ核物理学研究所

hNDIA　Saha　Institute　of

muclear　Physics

RNAポリメラーゼと転写因子相互作用
@構の解明に関する研究
rtudies　on　Molecular　Mechanisms

盾?@RNA　Polymerase－Transcription
eactor　Interactions

石　濱　　　明

hSHIHAMA，
@　　　Akira

’98．11．9

@　～’99．10．30

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
`ffi‖ation

研　　究　　課　　題
@　Subject　title

受入教官
gost　advisor

期　間
oeriod

ALEXEEV，
`ndrei
`lexeevich

ロシア

Zントペテルスブルグ核物

搖w研究所
rt．　Petersburg　Nuclear

ohysics　Institute

真核生物のSOS応答反応機構の解析

lechanisms　of　SOS　Response　in
dukaryte

小　川　智　子

nGAWA，
@　　Tomoko

’97，6．1

@　～’99，5．30

BELLGARD，
latthew　Irwin

オーストラリア

}ーダック大学
lurdoch　University

分子生物学に関する次世代の計算手段

ﾌ解明
nn　Creating／Developing　the　next

feneration　of　Computational　Tools
?盾秩@Molecular　Biology

五條堀　　　孝

fOJOBORI，
@　　Takashi

’98，1．7

@　～’99，7．6

GAUDIERI，
rilvana

オーストラリア

ｼオーストラリア大学
she　University　of　West・

?窒氏@Australia

病原性ウイルスの進化におけるMHCの
�р

oossible　Relationships　between　Evo・

Pution　of　Pathologenic　Virus　and

lHC

：］ll條堀　　　孝

fOJOBORI，
@　　Takashi

’97，10．2

@　～’99，10．1

黄　　　振　勇

gUANG，
yhenyong

中国

k京農業大学
aeijin　Agricultural

tniversity

マウス胎仔生殖細胞の体外培養，遺伝
q導入と動物個体の＋lll構築方法の研究

hn　Vitro　Culture　and　Gene　Transfec・

狽奄盾氏@of　Mouse　Fetal　Germ　Cells　alld

qeconstruction　of　Animal　Offspring

城　石　俊　彦

rHIROISHI，
@　Toshihiko

’97，12．1

@　～’99，11．30

HWANG，
iung－Shan

オーストラリア

＜泣{ルン大学
she　University　of　Mel－
b盾浮窒獅

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
lappirlg　of　the　Class－n　Transcrip・

狽奄盾氏@Factor　Contact　Sites　oll　Es・

モv沈万αて01ゴRNA　Polymerase

石　浜　　　明

hSHIHAMA，
@　　　　Akira

’98，1．16

@　～

獅O．1．15

廉　　　勝　植

xUM，
reungshic

韓国

ｬ均館大学
rung　Kyun　Kwan　Uni一
@　魯魔?窒唐撃狽

ヒドラの神経機能制御に関わるペプチ

h分子の解析
`nalysis　of　peptide　signal　molecular

奄獅魔盾撃魔?п@in　neuronal　activity　in　hy・

р窒

藤　澤　敏　孝

eUJISAWA，
@　Toshitaka

’98，9．1

@　～

獅O．8．31
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氏　　名

mame
所　　　属
`ffiliation

研　　究　　課　　題
@　Subject　title

…　受入教官　卜lost　advisor 期　間
oeriod…

劉　　　慶　信
klu，

ping－Xin

中国

R東農業大学
rhangdong　Agricultural
tniversity

ショウジョウバエの転写コアクティベ

[タMBF2
sranscriptional　coactivator　MBF20f
crosophila

広　瀬　　　進

gIROSE，

@　　Susumu

’98．10．1

@　～’00．9．30

FU，

xun－Xin

アメリカ合衆国

eキサス大学ヒューストン
ZUniversity　of　Texas　at

gouston

人類の多様性と進化に関する遺伝子系

}理論
boalescent　theory　for　the　study　of

?浮高≠氏@diversity　and　evolution

斎　藤　成也
rAITOU，

@　　Naruya

’99．3．1

@　～’99．8．31

ANDREWS，
shomas　Daniel

オーストラリア

Iーストラリア国立大学
`ustralian　National　Uni－

@　．魔?窒唐撃狽

古生化学的アプローチによる分子レベ

汲ﾅの自然淘汰の検出
oaleobiochernistry　and　the　Detection

盾?@Natural　Selection　at　t｝ユe　Molecu・

Par　Leve1

五條堀　　　孝

fOJOBORI，
@　　Takashi

’99．4．1

@　～’01．3．31

3．国立遺伝学研究所外国人研究員制度による受け入れ

　　Admission　of　foreign　scientists　for　NIG

氏　　名

mame
所　　　属
`f刊iation

研　　究　　課　　題
@　Subject　title

受入教官
glost　advisor

毘，i5…　　　：

朴　　　俊　舷

oARK，
ioon　Hyun

韓国

蜿ﾛ㈱中央研究所
caesang　Coporation　R＆D
モ?獅狽?

細胞周期を制御するユビキチン経路の

�ﾍ
hdelltification　of　ubiquitin　pathway
唐垂?モ奄?奄メ@to　cell　cycle　control

山　尾　文　明

xAMAO，
@　　Fumiaki

’98．10．1

@　～’99．9．30

安　　　煩　玉

`HN，
ayoung－Ohg

韓国

送ｧ作物試験場
mational　Crops　Experi・
高?獅煤@Station

イネ生殖相変異遺伝子pla・1のポジショ

iルクローニング
oositional　cloning　of　the　PLAI　gene

狽?≠煤@disrupts　conversion　from　vege・

狽≠狽奄魔?@to　reproductive　phase　in　rice

倉　田　の　り

jURATA，
@　　　Nori

’99．5．1

@　～’00．3．31

【海外渡航件数】（平成10年度）1998

国　　　名

mame　of
@country

北　米
morth

`merica

中南米
katin

`merica

欧　州
durope

アジア
`sia

大洋州

nceania
アフリカ
`frica

計Total

件　　　数
mumber

38 3 41 21 5 0 108
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ACTIVITIES　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，盛

夏の時期を除き毎週金曜日に開かれます。

【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

日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】

　研究所及び三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。

【lnstitute　Seminars】

　Seminars　are　hejd　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】

　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　Mishima，

Results　of　research　are　presented　and　discussed　by

participants　once　a　month　as　a　rule．

Biological　Symposia

GRADUATE　EDUCATION　ACTIVITIES

　国立遺伝学研究所は，遺伝学に関する総合研究の中核

として共同利用に供するとともに，他大学の大学院教育

に協力し，学生の研究指導を行い，昭和59年度からは全

国の国・公・私立大学の大学院学生を受け入れています。

　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　stu・

dents　from　public　and　private　universities　all　over　Ja－

pan．
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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一一ecとして，各研究部門

の展示及び学術講演を行い，学術映画を上映し，研究所

の一部を公開して一般の見学に供しています。

【Visitor’s　Day】

　As　one　of　the　events　of　Science　and　Technology

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

grounds　and　facilities　to　the　public．

　Exhibits，　special　lectures　and　scientific　movies　are

presented　as　part　of　Visitor’s　Day．

嬰‘

硲「

噌

．、’ メ@D

儂ノ

ぽ
・」L

●●

、

【公開講演会】

　年1回，秋，東京で本研究所教官を講師として，一般

を対象に遺伝学公開講演会を開催しています。

【Public　Lecture】

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

ture　in　Tokyo　for　the　public，　presented　by　the　resear・

chers　of　this　institute．
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DEPARTMENT　OF　GENETICS，　SCHOOL　OF　LIFE　SCIENCE，　THE　GRADUATE　UNIVERSITY　FOR　ADVANCED　STUDIES

【目 的】

　総合研究大学院大学は，大学共同利用機関との緊密な

協力の下に，その優れた研究機能を活用して，高度の，

かつ国際的にも開かれた大学院の教育研究を行い，新し

い学問分野を開拓するとともに，それぞれの専門分野に

おいて学術研究の新しい流れに先導的に対応できる幅広

い視野を持つ，創造性豊かな研究者を養成することを目

的とします。

　遺伝学専攻は，遺伝学を基礎とする生命科学の研究と

教育を通じて大学の活動の一端を担うものです。

【教育研究の概要】

　遺伝学は，生命現象を遺伝子との関連のもとに解明す

る学問です。この学問は，従来から生物学の一分野にと

どまらず，理学・農学・医学・薬学等の隣接分野とも深

い関わりをもってきましたが，近年の分子レベルにおけ

る遺伝学の目覚ましい発展に伴って，今日では広く生命

科学の中核として重要な役割を担うようになりました。

　本専攻は，母体となる国立遺伝学研究所で進められて

いる分子・細胞・個体・集団の各研究分野およびこれら

を基盤とする応用的研究分野において，遺伝学の最先端

を学習させるとともに，高度でかつ独創性のある研究題

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】

　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

には演習を設け，積極的な受講を促すとともに研究指導

の指針としています。

　さらに，母体となる国立遺伝学研究所において実施さ

れる研究活動（内部交流セミナー，Biological　Symposia

等）の参加を義務づけるとともに，系統生物研究センタ

ー，生物遺伝資源情報総合センター，構造遺伝学研究セ

ンター，生命情報研究センタ「放射線・アイソトープ

センター及び実験圃場が持つ機能，施設・設備等を十分

に活用できるようになっています。

【Aims】

　The　Graduate　University　for　Advanced　Studies　was

established　for　creative　researchers　who　possess　the

vision　to　find　answers　to　fundamental　problems　in　varト

ous　areas　of　research．　This　institute　aims　also　to　pro－

vide　an　education　that　is　both　of　high　caiiber　and　inter－

national．　The　Department　of　Genetics　will　carry　out　ac－

tivities　to　further　research　and　education　in　the　field　of

genetiCS．

【Outline　of　Research
　　　　　　　　　　　　　and　Education】

　Research　in　the　field　of　genetics　sheds　light　on

many　life　phenomena　and　is　related　to　the　fields　of　bio・

logical　sciences，　agriculture，　medicine，　and　pharmacoL

ogy．　Recent　remarkable　developments　in　genetic　re－

search　at　molecular　levels　have　made　genetics　as　the

core　of　the　life　sciences，

　Students　learn　the　newest　developments　and　tech・

niques　in　genetic　research　and　can　conduct　research

with　origina‖ty．　They　have　access　to　the　wel1－organized

DNA　Database　and　facilities　of　Radioisotope　Center．

【Characteristics　of　Research
　　　　　　　　　　　　　and　Education】

　There　are　five　specialized　departments　offering　stu・

dents　optional　new，　original　and　high　level　research　and

educational　opportunities，　Each　department’s　course

offers　practical　experience　and　encourage　students　to

carry　out　their　own　research．　Students　are　asked　to　at－

tend　periodic　scientific　activities　such　as　seminars　and

symposia　sponsored　by　NiG．　They　can　use　facilities　of

the　Genetic　Strains　Research　Center，　Center　for　Ge・

netic　Resource　lnformatics，　Structural　Biology　Center，

Center　for　lnformation　Biology，　Radioisotope　Center

and　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

入学者数

平　成
元年度

9（1）

平　成

2年度

5（4）

平　成

3年度

8（3）

平　成

4年度

11（2）

平　成

5年度

13（1）

平　成

6年度

8（1）

平　成

7年度

9（2）

平　成

8年度

10（1）

平　成

9年度

11（5）

平　成
10年度

11（3）

平　成1
11年度

12（3）

（）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E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命格することとする。

　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。

　　　　　　　　竈　　■

胞禽耽大輪大■純記駒式

　　　1ド

蟹膚

【学位授与状況】

平　成

R年度
‘平成
@4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

1平　成
@10年度

課程博士
i理学）

6 4 9 7 12 6 10 8

論文博士
i理学）

0 0 1 0 0 2 0 2
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Bl ⊆　巨：：1

　　管理部長砂田　篭
　庶務課

　　課　 長小林　彰
　　課長補佐山田勝久
　　庶務係長酒井清人
　　人事係長佐藤忠弘
　　研究協力係長　引　地　光　夫

　　共同研究係長秋山啓剛

　　情報資料係長五条寿久

会計課

　課　 長小関賢三
　課長補佐佐藤隆司
　総務係長八木悟司
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　用度係長岩1暗久治

　管財係長梅澤三郎
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　課長（併）堀田凱樹
動物班

　班　 長原　 登美雄

　第一技術係長境　 雅子
植物・微生物班

　班　 長石井百合子

　第一技術係長永口　貢

機器班
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　第・技術係長　芦：　川　祐　毅
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位置図
ACCESS　TO　THE　INSTlTUTE

1

き療嘉
　　　　z2べ．・＾

三島駅からの距　　離　　約4km
　　　｝り隈時間　バ　ス約15分
　　　　　タクシー約10分
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シンボルマークは減数分裂第一中期の分裂
像を図案化したもので，「地球の歴史は地層

に，生物の歴史は染色体に記されてある」
（木原均，1946）を表している。

Symbol　mark　of　the　lnstitute，　which　de－

signs　the　metaphase　plate　of　the　flrst　mei－

otic　division　and　symbolizes　the　remark　by

Dr．　Hitoshi　Kihara（1946）：“The　history　of

the　earth　is　recorded　in　the　Iayers　of　its

crust：the　history　of　all　organiSms　iS　in－

scribed　in　the　chromosomes．”
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