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　国立遺伝学研究所は遺伝学に関する基礎的研究とその指導・促進を図ることを目的

として1949年（昭和24年）に設置され、一昨年創立50周年を迎えた。その間、1984年

には大学共同利用機関に改組され、現在では客員部門を含めて17研究部門と6研究施

設を擁するまでに成長し、遺伝学を基礎として生命現象の幅広い分野の研究を行って

いる。毎年国内国外から多数の研究者を受け入れて共同研究を展開するとともに、多

くの研究集会を開催して幅広い交流とわが国の遺伝学研究の推進に努めている。1988

年には大学共同利用研究機関を母体とする総合研究大学院大学の設置にともない、生

命科学研究科遺伝学専攻を担当することとなり、現在30人を越える博士課程大学院生

を受け入れている。

　この研究所の50年の歴史は、遺伝学・分子生物学、さらに生命科学の革命的な進展

の時代でもあった。遺伝子の本体DNAの解明に始まったこの流れは、今日では遺伝子

解析技術や遺伝子導入技術の発展によって生命の進化・細胞分化・遺伝子病の解明な

ど広範囲の生命現象の理解とその知識の人類福祉への応用を可能とするまでになって

いる。本研究所もその発展に対応して研究の充実を行うとともに、遺伝資源の保存と

利用、遺伝情報データベースの整備とその利用などの研究と事業にも力を注いでいる。

歴史のある研究所が古くならずに常に新しい意味のあるものとして存在できるのは、

遺伝学という学問分野が生命科学の根幹に基礎をおくものであるからである。半面、

常に時代の先端に位置していくためには学問の流れや社会的な要請を敏感に感じとっ

て不断のインノベーションを続けていく努力が必要である。そのためには所外からの

ご批判や評価を真摯にうけとめてよりよい研究所としての発展を期したいと考えてい

るので、ぜひとも皆様のご理解とご協力をお願いしたい。
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　　　The　Natlonal　Institute　of　Genetics（NIG）is　located　in　the　city　of　Mishima　near　Fuji－Hakone

National　Park．　It　was　established　in　l　949　as　the　central　institute　fbr　studies　on　the　various　aspects

of　genetics．　During　this　period，　the　field　of　genetics　experienced　a　revolution，　to　and　it　has

now　become　the　basis　of　all　ficlds　ill　li　fe　science．　NIG　was　therefbre，　reorganized　in　l984

as　an　inter－university　research　institute　to　prolnote　collaborative　studies．　NIG　is　serving　as　a

stock　center　fbr　various　gcnetic　resources　and　DNA　Data　Bank　of　Japan，　as　well　as　to　pro－

vide　excellent　rescarch　activities　for　inter－university　collaborations．　In　1988，　Graduate　Uni－

versity　fbr　Advanccd　Studics　was　fbundcd　and　NIG　is　nowしmdertaking　the　responsibility　fbr

graduate　education　as　the　Department　of　Genetics．

　　　Molccular　tcchniqucs　now　allow　us　llot　only　to　dcciphcr　cntirc　gcnome　scqucnccs　of　or－

gallislns　including　huma11，　but　als　o　to　undcrs　tand　dctails　of　llighcr　biological　phcnomcna，　such

as　biological　cvolution，　ccll　dimcrclltiatio11，　morphogenesis　and　brain　ful1CtiO11．　NIG　has　bccn

cxploiting　the　evolving　nature　of　gcnetics　to　cxtend　the　fronticrs　of　life　sciencc．　Wc　wish　to

continue　to　makc　illlloVatiOlls　to　mailltain　and　cxpand　our　sciclltific　activities．　To　do　this，　wc

would　like　to　wclcome　your　critical　commcllts　and　suggestions　about　our　current　research　ac－

tivitics　aiid　futurc　plans．

Director－General　Yoshiki　Ho廿a

HOTTA，　Yoshiki

Research　Field：Molecular　and　developmental　neurobiology

Career：Professor　of　Biophysics，　Graduate　School　of　Science，　University　of　Tokyo

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

（1989－1997）；Adjunct　Professor　of　Cell　Biology，　National　lnstitute　for　Basic　Biology

（1990－1995）；Director－General，　Nationaj　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；Jap－

anese　Society　of　Developmental　Biologists，　Biophysics　Society　of　Japan；Genetics

Society　of　America

③
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昭和24年6月1日

8月10日

昭和28年1月1日

8月10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日
　　　　10月1日

昭和51年10月1日

田島彌太郎　第4代所長就任

遺伝実験生物保存研究施設動物保存研

究室を設置

遺伝実験生物保存研究施設微生物保存

研究室を設置

昭和58年10月1日　松永　英　第5代所長就任

昭和59年4月12日

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・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

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

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

平成7年4月1日　生命情報研究センター設置

平成8年5月ll日　構造遺伝学研究センター設置（遺伝情

平成9年4月1日

10月1日

平成10年4月9日

平成13年4月1日

報研究センターの改組）

（生体高分子研究室新設，超分子機能・

構造制御・遺伝子回路の4研究室振替）

系統生物研究センター設置（遺伝実験

生物保存研究センターの改組）

（マウス系統研究分野　哺乳動物遺伝研

究室・発生工学研究室，イネ系統研究

分野　植物保存研究室，大腸菌系統研

究分野　原核生物遺伝研究室，無脊椎

動物系統研究分野　無脊椎動物遺伝研

究室の5研究室振替）

堀田凱樹　第7代所長就任

個体遺伝研究系に初期発生研究部門を

設置，総合遺伝研究系に脳機能研究部

門を設置

生命情報・DDBJ研究センター設置（生

命情報研究センターの改組）分子分類

研究室振替，データベース運用開発研

究室新設，遺伝子発現解析研究室新設
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1949June　l

Aug．10

1953　Jan．1

Aug．1

1954July　I

1955　Sept．15

　　　　0ct．15

Established　under　jurisdiction　of　the　Ministry　of

Education，　Science，　Sports　and　Culturc．　Started

with　an　administrative　department　and　three　re－

search　dcpartlnents．

Prof．　Kan　Oguma　was　electcd　the　lst　Director．

Three　research　departments　were　reorganized　as

the　Departmellts　of　Morphological　Genetics，

Cytological　Genetics　and　Physiological　Genetics．

Departments　of　Biochemical　Genetics　was　added．

Departments　of　Gelletics　was　addcd．

Dcpartments　of　Induced　Mutation　was　addcd．

Prof．　Hitoshi　Kihara　was　elccted　thc　2nd　Direc－

tOr．

1960Apr．30　Dcpartments　of　Human　Gcnetics　was　addcd．

1962Apr．1

1964Apr．1

1969Apr．1

1974Apr．1

1975Mar．1
　　　　0ct．1

19760ct．1

1983（）ct．1

1984Apr．12

1985Apr．1

1987Jan．　12

1988Apr．8

Oct．1

Dcpartments　of　Microbial　Gcnetics　was　addc（1．

Departmcnts　of　Population　Gcnctics　was　addcd．

ProL　Daigoro　Moriwaki　was　clcctcd　thc　3rd　I）i－

rcctor，　Dcpartmcnts　of　Molecular　Biology　was

addcd．

Plant　Scction　of　thc　Gcllctic　Stock　Centcr　was　es－

tablishcd．

Dr．　Yataro　Taj　ima　was　clcctcd　thc　4th　Dircctor．

Animal　Scction　in　thc　Gcnctic　Stock　Ccnter　was

addcd．

Microbial　Section　in　thc　Gcnctic　Stock　Ccnter　was

added．

Dr．　Ei　Matsunaga　was　clcctcd　the　5th　Dircctor．

Rcorganizcd　as　an　intcr－univcrsity　rcsearch　illsti－

tutc　fbr　joillt　usc　by　mivcrsitics．　The　DNA　Rc－

scarch　Center（DNA　Structurc　and　Rccombinant

DNA　Laboratorics）and　thc　Experimcntal　Farm

wcrc　established．　Thc　Gcnctic　Stock　Rcscarch

Centcr　was　cxpandcd　into　fivc　labor飢orics：thc

Genetic　Resourccs　Laboratory　was　added　and　the

Animal　Scction　was　divided　into　thc　Mammalian

and　lnvertebrate　Laboratorics．

Thc　DNA　Synthesis　and　DNA　Data　Analysis

Laboratories　were　addcd　ill　the　DNA　Rcsearch

Center．

The　DNA　Data　Bank　of　Japan　began　opcrations．

The　Radio－isotope　Center　was　established．　The

Genc　Library　Laboratory　was　added　in　the　DNA

Research　Center．

The　Graduate　University　tor　Advanced　Studies

19890ct。1

1993　Apr．1

1994Jしme　24

1995　Apr．1

1996May　1

1997　Apr．1

Oct．1

1998Apr．9

2001　Apr．1

was　established．　The　Department　of　Genetics，

School　of　Life　Science　of　the　University　began　ac－

cepting　students．

Dr．　J．皿一ichi　Tomizawa　was　elected　the　6th　Direc－

tor，

The　Mamlnalian　Development　Laboratory　was

added　in　the　Genetic　Stock　Research　Center．

The　Gene　Function　Research　Laboratory　was

added　in　the　DNA　Research　Center．

The　Center　fbr　Information　Biology　was　estab－

lishcd，

The　DNA　Rcscarch　Ccntcr　was　reorganized　as　the

Structural　Biology　Ccntcr　consisting　of　5

1aboratorics（Biological　Macromolcculcs，　Molec－

ular　Biomccllallism，　Multiccllular　Ol’ganizatioll，

Biomolccular　Structurc　and　Gcnc　Nctwork）．

Thc　Gcnetic　Stock　Rcsearch　Ccntcr　was　rcor－

ganizcd　as　the　Genetic　Strains　Rcscarch　Ccntcr

cong．　isting　of　51aboratories（Mammalian　Gcnct－

ics，　Mammalian　Dcvclopmcnt、　Plant　Genctics，

Microbial　Gcnetics　and　Invcrtebratc　Genctics）、　and

as　the　Ccntcr　fbr　Gcnctic　Rcsource　Intbrmation

con　g．　is　ting〈）f　21aboratorics（Genetic　Infbrmatics

and　Gcnctic　Rcsourccs），

Dr．　Yoshiki　Hotta　was　clcctcd　thc　7th　Director．

Thc　Divisioll　of　Early｝imbryogcnesis　was　addcd

in　thc　Dcpartlncnt　of　Dcvclopmcntal　Gcnctics．

Thc　Divisioll　or　Brain　Fしmction　was　addcd　in　thc

Dcpartmcnt　of　Intcgratcd　Gcnctics．

Thc　Ccntcr　fbr　Intbrmation　Biology　was　rcor－

gamizcd　as　thc　Center　for　Intbmnati（）n　Biology　atld

DNA　Data　Bank　of　Japan．　Thc　ncw　ccntcr　coll　・－

sists　of　51aboratorics．　Thc　Laboratory　of　M（）lcc－

ular　Classi　fi　eation　of山c　formcr　cclltc1’was

renamed　as　thc　Laboratory　of　Rcscarch　alld　Dc－

velopment　of　Biological　Databascs　in　thc　ncw　ccll－

tcr．　The　Laboratory　of（〕cllc－Exprcssioll　Analy－

sis　was　addcd　in　thc　ncw　ccntcr．
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o目　的
　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。

O　AIMS

　This　institute　carries　out　comprehensive　genetic　research　to

advance　the　knowledge　of　basic　and　applied　genetics　as　one　of

the　inter－university　institutes．

i

o共同利用 ORESEARCH　COLLABORATIONS
　全国の研究者のために共同研究の機会を提供し，またそ　　　This　institute　offers　collaborative　research　opportunities　to

のための施設の利用に応ずる。　　　　　　　　　　　　　researchers　throughout　Japan．

O大学院教育
　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。

OEDUCATION　FOR　GRADUATE　STUDENTS
　This　institute　enrolls　graduate　students　as　the　Department　of

Genetics，　School　of　Life　Sciences，　Graduate　University　fbr　Ad－

vanced　Studies，　and　also　participates　in　the　education　of　students

from　other　universities．

D

O国際交流
　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。

OINTERNATIONAL　COLLABORATION
　This　institUte　strives　to　promote　international　scientific　exchan－

ges　by　sponsoring　intemational　symposia　and　through　the　exchange

of　researchers．

，

o運営
　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。

OMANAGEMENT
　To　manage　this　institute　as　an　inter－university　research　cen－

ter，　there　is　a　Council　that　advises　the　Director－General　about　prin－

ciples　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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運営協議員会
Advisory　Committee

　　所長　堀田凱樹　　　　　　　　　評議員会
Director－General　Yoshiki　HOTTA　　　　　　　　　　　　　　　　Council

　　　　　　　　　企画調整主幹（副所長）　石浜　明
　　　　　　　　　　　　Vice－Director　Akira　ISHIHAMA

分子遺伝研究系
Molecular　Genetics

　分子遺伝研究部門
　Molecular　Genetics

　変異遺伝研究部門
　　　　Mutageneg．　is

＊核酸化学研究部i’itl

Nucleic　Acid　Chemistry

　石浜　明
Akira　ISHIHAMA

細胞遺伝研究系
　　Ccll　Gcnetics

　個体遺伝研究系
Dcvelopmcntal　Gclletics

集団遺伝研究系
1’opul‘Ltion　Gcnctics

　細胞遺伝研究部門
　　　Cell　Genctics

微生物遺伝研究部門
　Microbiul（｝enetics

一巨一・T・

　　　　　　　　　［

＊禦灘恕一

ご瓢1［

　co　YOSHIK．AWA

Mitsuhiro　YANAGIDA

1’ot　hituku　FU」ISAWA

初期発生研究部門
　1三a「ly　Devetopnicnt　　　　　　　　｝’lir（，yuki↑AKEI）A

鳩懸1！1［一・・K・・EKI

集団遺伝研究部門
PoPulation（icnctict

進化遺伝研究部門
F：votutienary（jcn¢tics，

　山尾文明
Fumiaki　YAMAO

　水本清久

　田中　寛
　Kan　TANAKA

　今井弘民
　Hirotami　IMAI

　荒木弘之
Hireyuki　ARAKI

　安田成一
Sci－ichi　YASUDA

　吉川武男

　柳田充弘

　広海　健
Yusushi　HIROMI

　藤沢敏孝

　広瀬　進
S　usuniu　HIROSE

　上田　均
　Hitoshi　U｝iDA

　武田洋幸

　古関明彦

　木山亮一一一

Ry《）ichi　KIYAMA

　高野敏行

総合遺伝研究系
lntegrt｛tcd　Genctics

Toshiyuki　TAKANO

Toshimichi　IKEMURA

＊燃ご［
　　　　　　　　　　　TOt　hihisa　TAKA（｝1

欄ご燃1：

　池村淑道

　斎藤成也
　Naruya　SAITO

　近藤　滋
Shigcru　KONDO

　高木利久

佐々木裕之
Hiroyuki　SASAKI

藤山秋佐夫
Asao　FUjlYAMA

　角谷徹仁

平田たつみ
Tatsumi　HIRATA

　廣近洋彦

　高木信夫
Nobuo　TAKAGI

城石俊彦
Toshihiko　Shiroishi

相賀裕美子
Yurniko　SAGA

倉田のり
Nori　KURATA

西村昭子

林　茂生

哺乳動物遺伝研究室
Mammalian　Genetics

発生工学研究室
Mammalian　Genetics

植物遺伝研究室
Plant　GenetiCS

原核生物遺伝研究室
Microbial　Gcnctics

無脊椎動物遺伝研究室
Invcrtebrate　Genctics

系統生物
研究センター
Genetic　Strains

Research　Center

Akiko　NISHIMURA

Shigeo　HAYASH1

Yukiko　YAMAZAKI

山崎由紀子

小原雄治
Yuji　KOHARA

徳永万喜洋

嶋本伸雄

桂　　勲
lsao　KATSURA

白木原康雄

今本尚子

撒臨」灘驚
（lenomc　Bk、logy

Mttkio　TOKUNAGA

Nobuo　S川MAMOTO

Yag．　uo　SHIRAKIHARA

Ntioko　IMAMOTO

五條堀　孝
TakHshi　GOJOI30R1

西川　建
Kcn　NISHIKAWA

舘野義男
Yoshio　TATENO

菅原秀明

生体高分子研究室
Biological　Mucronioleculcs

超分r一機能研究室

Molccular　BiomechaniSm

構造制御研究室
Multicellular　Organization

超分f’構造研究室
BioinoLecular　Structurc

遺伝f’回路研究室
Gcne　Nctwork

遺伝情報分析研究室
DNA　Duta　Analysis

大量遺伝情報研究室
Gcnc　P“｝duct　lttfomnatics

遺伝r・機能研究室
Genc　l；’uncti《）n

データペース運用開発研究室

Research　and　Developoment
of　Biological　Datubuses

遺伝r・発現解析研究室
Gene・Expression　Analysis

Hidealci　SUGAWARA

構造遺伝学
研究センター
Strしlctural　Biology

Ccntcr

仁木宏典
Hironori　NIKl

倉田のり
Nvri　KURATA

生命情報・
1）1）BJ研究センター
（’cnter　for　lnformati‘，n　B“Dlogy

田nd　DNA　D“ta　Bank　of　Japati

育種遺伝研究部門
　Agricultural　Genetics

　脳機能研究部門
　　　Brain　Function

＊応用遺伝研究部門
　　Applied　Genctics

Tctsuji　KAKUTANI

＊印は客員部門
＊　　：Adjunct　Faculty

Hlrohiko　HIROCHIKA

技術課

庶務課

会計課

放射線・
アイソトープセンター
Radiois．　ot《）pc　Ccntcr

翼験圃場
｝三xpcrimcntal　Farm

Technical　Section

General　Affairs　Section

Finance　Section

管理部
Adminit　tration
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O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。

OCouncil

　The　Council　gives　advice　to　the　Director－General　regarding

the　principles　and　policies　of　the　Institute．

1

石井紫郎内閣府総合科学技術会議議員

岩槻邦男放送大学教授

大　崎 仁国立学校財務センター所長

・大澤省　　㈱生命誌研究館非常勤顧問

大塚榮子独立行政法人産業技術総合研究所フェロー

岡田益吉（肋国際高等研究所副所長

勝木元也岡崎国立共同研究機構基礎生物学研究所長

京極好正独立行政法人産業技術総合研究所生物情報解析研究センター長

黒田玲子東京大学大学院総合文化研究科教授

小　平　桂 総合研究大学院大学長

進士五十八東京農業大学長

、杉　村 隆　国立がんセンター名誉総長

常脇恒一郎福井県立大学長

豊　島　久真男　働住友病院長

廣部雅昭静岡県立大学長

松　尾 稔　名古屋大学長

松原謙一DNAチップ研究所代表取締役社長

浦謹一郎国立遺伝学研究所名誉教授

毛利秀雄　岡崎国立共同研究機構長

山内一也働日本生物科学研究所主任研究員

ISHII，　Shiro

　Member，　Council　fbr　Science　and　Technology　Policy，　Cabinet　Office

IWATSUKI，　Kunio
　Professor，　University　of　the　Air

OSAKI，　Hitoshi

　Director－General，　Center　for　National　University　Finance

OSAWA，　Shozo
　Adviser，　Biohistory　Research　Hall

OTSUKA，　Eiko
　Fellow，　National　Institute　of　Advanced　Industrial　Science　and　Technology

OKADA，　Masukichi
　Vice－Director，　Intemational　Institute　fbr　Advanced　Studies

KATSUMI，　Motoya
　Director－General，　National　Institute　fbr　Basic　Biology

KYOGOKU，　Yoshimasa
　Director－Genera1，　Biological　lnformation　Research　C㎝¢r，　N飢ional　l郎ti姐te　of　Adv加㏄d　Industriai　Sclence加d　Technology

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

KODAIRA，　Keiichi
　President，　The　Graduate　University　f（）r　Advanced　Studies

SHINJI，　Isoya

　President，　Tokyo　University　of　Agriculture

SUGIMURA，　Takashi
　President　Emeritus，　National　Cancer　Center

TSUNEWAKI，　Koichiro
　President，　Fukui　Prefectural　University

TOYOSHIMA，　Kumao
　Director，　Sumitomo　Hospital

HIROBE，　Masaaki
　President，　University　of　Shizuoka

MATSUO，　Minoru
　President，　Nagoya　University

MATSUBARA，　Ken－ichi
　President，　DNA　Chip　Rescarch　lnc．

MIURA，　Kin－ichiro

　Professor，　Emeritus，　Natiomal　lnstitute　of　Genetics

MOHRI，　Hideo
　President，　Okazaki　National　Research　lnstitutes

YAMANOUCHI，　Kazuya
　Senior　Scientif］c　Sta　ff，　Nippon　Institute　for　Biological　Science

‘
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O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

小

郷

笹

篠

関

田

花

松

石

荒

広

廣

池

野

藤

川

月

崎

口

嶋

岡

浦

浜

木

海

瀬

村

佐々木

城　石

小　原

嶋　本

桂

五條堀

克

維

智

通

健

睦

文

文

悦

弘

淑

裕

俊

雄

伸

己

昭

子

子

彦

雄

夫

生

雄

子

明

之

健

進

道

之

彦

治

雄

勲

孝

神戸大学理学部教授

京都大学ウイルス研究所長

岩手看護短期大学教授

名古屋大学大学院理学研究科教授

九州大学生体防御医学研究所教授

理化学研究所筑波研究所主任研究員

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

大阪大学細胞生体工学センター教授

お茶の水女子大学理学部教授

分子遺伝研究系教授

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4三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

構造遺伝学研究センター教授

生命情報・DDBJ研究センター教授

OAdvisory　Commi廿ee

The　Advisory　Committee　gives　advice　to　the　Director－General

on　administrative　affairs　including　j　oint　research　programs．

ISONO，　Katsumi
　Professor，　Faculty　of　Science，　Kobe　University

ITO，　Koreaki

　Director・General，　Institute　fbr　Virus　Research，　Kyoto　University

OGAWA，　Tomoko
　Professor，　Iwate　College　of　Nursing

GO，　Michiko

　Professor，　Graduate　School　of　Science，　Nagoya　University

SASAZUKJ，　Takehiko
　Professor，　Medical　Institute　of　Bioregulation，　Kyushu　University

SHINOZAKI，　Kazuo
　Chief　Scientist，　RIKEN　Tsukuba　lnstitute

SEKIGUCHI，　Mutsuo
　Professor，　Fukuoka　Dental　College

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

HANAOKA，　Fumio
　Profcssor，1nstitute　of　Molecular　and　Cellular　Biology，　Osaka　University

MATSUURA，　Etsuko
　Professor，　Faculty　of　Science，　Ochanomizu　University

ISHIHAMA，　Akira
　Prof琶ssor，　NIG

ARAKI，　Hiroyuki

　Professor，　NIG

HIROMI，　Yasushi

　Pro允ssor，　NIG

HIROSE，　Susumu
　Professor，　NIG

IKEMURA，　Toshimichi
　Pro侮ssor，　NIG

SASAKI，　Hiroyuki

　Professor，　NIG

SHIROISHI，　Toshihiko

　Professor，　NIG

KOHARA，　Yuji
　Professor，　NIG

SHIMAMOTO，　Nobuo
　Professor，　NIG

KATSURA，　Isao
　Profbssor，　NIG

GOJOBORI，　Takashi
　Professor，　MG
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O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

将来計画委員会

予算委員会

施設整備委員会

共通機器委員会

電子計算機委員会

図書（SCS事業実施）委員会

厚生委員会

セミナー委員会

DNAデータ研究利用委員会
遺伝資源事業委員会

広報委員会

委　員　長

廣

桂

小

池

瀬

原　雄

村　淑

五條堀

西　川

池　村

山　崎

菅　原

小　原

石　浜

淑

進

勲

治

道

孝

建

道

由紀子

秀　明

雄　治

　　明

委　員　会　名

放射線安全委員会

組換えDNA実験安全委員会
発明委員会

動物実験委員会

防火管理委員会

データベース等取扱委員会

生物遺伝資源委員会

マウス小委員会

イネ小委員会

大腸菌小委員会

セクシャル・ハラスメント防止対策委員会

委　員　長

荒　木

佐々木

舘　野

城　石

上　隅

西　川

小　原

城　石

倉　田

西　村

石　浜

弘

裕

義

俊

清

雄

俊

の

昭

之

之

男

彦

孝

建

治

彦

り

子

明

f

1

DNAデータ研究利用委員会
所外委員（五十音順）

伊　藤　　　彬

小笠原　直　毅

金　子　弘　正

金　久　　　實

篠　崎　　　雄

脚癌研究会癌研究所物理部長

奈良先端科学技術大学院大学バイオサイエンス研究科教授

科学技術振興事業団研究基盤情報部長

京都大学化学研究所教授

理化学研究所筑波研究所主任研究員

高　木　利　久

田　畑　哲　之

長　村　吉　晃

服　部　正　平

水　島　　　洋

東京大学医科学研究所教授

㈱かずさDNA研究所植物遺伝r・研究部艮

独立行政法人農業生物資源研究所ゲノム研究グループDNAパンク艮

理化学研究所ゲノム科学総合研究センターゲノム塩嬉配列解析研究チームリーダー

国立がんセンター研究所がん情報研究部がん診療支援情報研究室長

組換えDNA実験安全委員会
所外委員（五十音順）

青木久尚日本大学名誉教授
大泉光一日本大学教授（国際関係学部） ‘

生物遺伝資源委員会

所外委員（五十音順）

岩　槻

遠　藤

大　野

小笠原

岡

尾

帯

勝

金

後

笹

佐

篠

島

田

里

刀

木

子

藤

隈

藤

崎

本

邦

忠

直

清

男

隆

夫

毅

孝

建二郎

益

元

嘉

伸

哲

矩

義

夫

也

信

治

夫

行

雄

也

放送大学学園教授

京都大学大学院農学研究科教授

理化学研究所筑波研究所パイオリソースセンターリソース基盤開発部細胞材料開発室長

奈良先端科学技術大学院大学バイオサイエンス研究科教授

京都大学大学院理学研究科教授

名古屋大学生物分子応答研究センター教授

東北大学加齢医学研究所教授

岡崎国立共同研究機構基礎生物学研究所長

大阪大学大学院工学研究科助教授

宮城教育大学教育学部教授

横浜市立大学木原生物学研究所助教授

京都大学大学院理学研究科教授

理化学研究所筑波研究所主任研究員

北海道大学北方生物圏フィールド科学センター教授

下　田

武　田　和

武　田　洋

谷　口　研

西　尾

仁田坂　英

仁　藤　伸

藤　井

堀

松

水

森

森

山

本

澤

脇

村

耕

浩

和

研

親

義

幸

至

剛

昌

博

寛

博

禎

郎

大阪rl∫立大学理学部教授

岡山大学資源’k物科学研究所附属大麦・野生植物資源研究センター教授

東京大学大学院理学研究科教授

広島大学理学部綱師

東北大学農学部教授

九州大学大学院理学研究院助手

佐賀大学農学部教授

九州大学大学院農学研究院附属遺伝子資源開発研究センター教授

名古屋大学大学院理学研究科教授

徳島大学医学部附属動物実験施設助教授

国立医薬品食品衛生研究所安全性生物試験研究センター変異遺伝部第3室長

奈良先端科学技術大学院大学遺伝子教育センター教授

理化学研究所筑波研究所パイオリソースセンター一一長

熊本大学発生医学研究センター教授

⑫



山　本　雅　敏

吉　川　　　寛

吉　里　勝　利

京都工芸繊維大学ショウジョウバエ遺伝資源センター教授

JT生命誌研究館

広島大学大学院理学研究科教授

オブザーバー（所外）

長村吉晃独立行政法人農業生物資源研究所ゲノム研究グループDNAバンク長

長峰　 司独立行政法人農業生物資源研究所植物評価保存研究チーム長

生物遺伝資源に関するマウス小委員会

所外委員（五十音順）

相　澤

伊　藤

小　幡

勝　木

木　南

近　藤

芹　川

竹　島

愼　　・

豊志雄

裕

元

忠

也

凌

人

夫

勉

熊本大学発生医学研究センター教授

（肋実験動物中央研究所ICLASモニタリングセンター長代理

理化学研究所筑波研究所バィオリソースセンターリソース基盤開発部基盤開発部長

岡崎国立共同研究機構基礎生物学研究所長

新潟大学医学部教授

大阪大学細胞生体工学センター教授

京都大学大学院医学研究科附属動物実験施設教授

脚ヒューマンサイエンス振興財団研究資源バンク室長

鍋　島　陽

西　村　正

野　田　哲

藤　本　弘

松　本　耕

森　脇　和

山　村　研

米　川　博

彦

生

郎

通

京都大学大学院医学研究科教授

名古屋大学医学部附属動物実験施設教授

東北大学大学院医学系研究科教授

三菱化学生命科学研究所情報発信部長

徳島大学医学部附属動物実験施設助教授

理化学研究所筑波研究所バイオリソースセンター長

熊本大学発生医学研究センター教授

㈱東京都医学研究機構東京都臨床医学総合研究所副所長

生物遺伝資源に関するイネ小委員会

所外委N（五十音順）

北　野

佐　藤

佐　野

島　本

谷　坂

長　戸

英

芳

隆

康

己

光

雄

功

俊

郎

名占屋大学大学院生命農学研究科助教授

九州大学大学院農学研究院附属遺伝1㌧資源開発研究センター教授

北海道大学大学院農学研究科教授

奈良先端科学技術大学院大学バイオサイエンス研究科教授

京都大学大学院農学研究科教授

東京大学大学院農”）‘”　t”一命科学研究科教授

松　岡

吉　村

信　　名占屋大学生物分子応答研究センター教授

淳　　九州大学大学院農学研究院生物資源洲発管理学部門教授

オブザーバー（所外）
長　　ホ寸　　吉　　晃　　独立行政法人農業生物資源研究所ゲノム研究グループDNAバンク長

長　　山筆　　　　　司　　独、tLft政法人農業生物資源研究所植物評価保存研究チーム長

生物遺伝資源に関する大腸菌小委員会

所外委員（五十音順）

井

加

平

1｜

藤

賀

木

八

潤

壮

健

郎

太

良

京都大学大学院理学研究科教授

東京都、’1：大学大学院理学研究科助教授

熊本大学発生医学研究センター教授

九州大学大学院薬学研究科助教授

森　　　浩　禎

III根　國　男

由　良　　　隆

奈良先端科学技術大学院大学遺伝子教育研究センター教授

筑波大学生物科学系教授

㈱HSP研究所顧問

●
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所　長
cirector

教　授
orofessors

助教授Associate

orofessors

助　手
qesearch

`ssociates

小　計
rubtotal

　管理部
`dministration

@　Staffs

　技術課
sechnicians

合　計
sotal

1 26（5） 23（5） 33 83（10） 22 17 122（10）

所　　長　　　　　堀　田　凱　樹

企画調整主幹㈱（副所長）石浜　明

注）（）内の数は客員研究部門の教官数（外数）である。
　　（　）Adjunct　members

Directo卜General

Vice－Director

HOTTA，　Yoshiki

ISHIHAMA，　Akira

分子遺伝研究系
研究主幹（併）　石浜　 明

分子遺伝研究部門

教　　授　　　　　石　浜　　　明

助　　手　　　　藤　田　信　之

助　　手　　　　光　澤　　　浩

助　　手　　　　木　村　　　誠

変異遺伝研究部門

助教授　　　　　山　尾　文　明

助　手　　　　岸　　　　　努

助　　手　　　　清　野　浩　明

核酸化学客員研究部門

客員教授　　水本清久
（北里大学薬学部教授）

助教授（併）田中寛
く東京大学分子細胞生物学研究所助教授）

Department　of　Molecular　Genetics

Head　　　　　　　　ISHIHAMA，　Akira

Division　of　Molecular　Genetics

Prof．　　　　　　ISHIHAMA，　Akira

Assis．　Prof．　　　　　　FU∫ITA，　Nobuyuki

Assis．　Prof．　　　MITSUZAWA，　Hiroshi

Assis．　Pro£　　　　KIMURA，　Makoto

Division　of　Mutagenesis

Assoc．　Prof．　　　YAMAO，　Fumiaki

Assis．　Prof．　　　　KISHI，　Tsutomu

Assis．　Prof．　　　　SEINO，　Hiroaki

Division　of　Nucleic　Acid　Chemistry

Adj．　Prof．　　　　MIZUMOTO，　Kiyohisa

（Prof．，　Kitasato　University）

Assoc．　Prof．　　　　TANAKA，　Kan

（University　of　Tokyo）

細胞遺伝研究系
研究主幹（併）　荒木弘之

細胞遺伝研究部門

助教授　　今井弘民

微生物遺伝研究部門

教　　授　　　　　荒　木　弘　之

助教授　　　　安　田　成　一

助手　　上村陽一郎

細胞質遺伝客員研究部門

客員教授　　吉川武男
（理化学研究所脳科学総合研究センターチームリーダー）

教授（併）　柳田充弘
（京都大学大学院生命科学研究科教授）

Department　of　Cell　Genetics

Head　　　　　　　　ARAKI，　Hiroyuki

Division　of　Cytogenetics

Assoc．　Prof．　　　　1MAI，　Hirotami

Division　of　Microbial　Genetics

Pro£　　　　　　　　ARAKI，　Hiroyuki

Assoc．　Pro£　　　　　YASUDA，　Seiichi

Assis．　Pro£　　　　KAMIMURA，　Yoichiro

Division　of　Cytoplasmic　Genetics

Adl．　Pro£　　　　YOSHIKAWA，　Takeo

（Laboratory　Head　BSI，　RIKEN）

Prof．　　　　　　YANAGIDA，　Mitsuhiro

（University　of　Kyoto）



個体遺伝研究系
研究1－｛幹（併）　　　　廣　　瀬　　　　　進

発生遺伝研究部門

教　　授　　　　広　海　　　健

助教授　　藤澤敏孝
助　　手　　　　清　水　　　裕
助　　千　　　　　　岡　　部　　【1三　隆

形質遺伝研究部門

教　　授　　　　　　廣　瀬　　　　進

助教授　　　　上田　　 均

助　　　r・　　　　　湊　　　　　　　清

ロ力　　　　　丁三　　　　　　　　　　　　lll　　ll｜　　　ll三　　　｝リ』

初期発生研究部門
教　　授（併）　　　武　　川　洋　　・ト

（東京大学大学院」｝書！学系研究科教授）

助　　　r・（併）　　　川　　1：　厚　　志

（東京大学大’γ：じt川学系研究科助r－）

生理遺伝客員研究部門
￥S（　　　　ト受（θf・）　　　　　　　1｝∫　　1莫l　　lリ」　　∫彦

（「菓人学大学院医学研究院教授）

客u教授　　　　　　木　　山　　’亮　　・

（独、‘ノ：行政法入産業技術総合研究所1：任研究ti）

集団遺伝研究系
研究1：幹（併）　　　池　村　淑　道

集団遺伝研究部門
助　　　r・　　　　　高　　野　　敏　　1　J：

進化遺伝研究部門

教　　授　　　　　　池　村　淑　道

助教授　　齊藤成山
U力　　　　 r：　　　　　　　　　　＿人三　　r｜f∫　　‖5　　 1リ」（イ木）

t吻　　　　　　「・　　　　　　　　　　　　深　　　jll　　　l、已　　　01～

理論遺伝客員研究部門

教授（llD　近藤　 滋

（徳島大学総合科学部教］｝受）

教授（併）　高木利久
（東京人こ宇：1矢科”γ：研究所附属ヒトゲノム解析センター教授）

総合遺伝研究系
研究」三幹（併）　　佐々木　裕　之

人類遺伝研究部門

教　授　　　　佐々木　裕　之

Departme耐of　Developmental　Genetics
Head　　　　　　　　HIROSE，　Susumu

Division　of　Developmental　Genetics

Prof　　　　　　HIROMI，　Yasushi

Assoc．　Prof．　　　FU∫ISAWA，　Toshitaka

Assis．　Prof．　　　　SHIMIZU，　Hiroshi

Assis．　Prof．　　　　OKABE，　Masataka

Division　of　Gene　Expression

Protl　　　　　　　HIROSE，　Susumu

Assc）c．　Pl・o　f．　　　　UEDA，　Hitoshi

Assis．　Pr－）f　　　　MINATO，　Kiyoshi

Assis．　Protl　　　　YAMADA，　Masa－aki

Division　of　Early　Embryogenesis

Protl　　　　　　　　TAKEDA、　Hiroyuki

（University　of　T《）kyo）

Assis．　Pro（L　　　KAWAKAMI，　Atsushi

（（Jnivcrsity《）r　Tt）kyo）

Division　of　Physiological　Genetics

Protl　　　　　　　　KOSEKI，　Haruhiko

（（’hiba　Univcrsity）

Ad．j．　Prot’．　　　　KIYAMA，　Ryoichi

（Scnier　Sciclltific　Stttff，　Nationa川tlstitutc　of　Advanccd｜ndustriai　Scicllce　and　Tcch｜iology）

Department　of　Population　Genetics

Ilead　　　　　　　IKEMURA，　Toshimichi

Division　of　Population　Genetics

Assis．　Protl　　　　　TAKANO，　Toshiyuki

Division　of　Evolutionary　Genetics

I）rol’，　　　　　　IKEMURA，　Toshimichi

Assoc．　Protl　　　　SAITO．　Naruya

Assis．　Pro（’．　　　　　TENZEN，　Toyoaki

Assis．　ProL　　　　FUKAGAWA，　Tatsuo

Division　of　Theoretical　Genetics

Proll　　　　　　　　KONDO，　Shigcru

（Univcrg，　ity　of　TokしiS　hima）

1’roil　　　　　　　　TAKAGI、　Tosllihisa

（Univcrs　ity　of　Tokyo）

Department　of　lntegrated　Genetics

Hcad　　　　　　　　SASAKI，　Hiroyuki

Division　of　Human　Genetics

Profl　　　　　　　　SASAKI，　Hiroyuki

⑮
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助教授　　　　　藤　山　秋佐夫

助　　f一　　　　佐　渡　　　敬

育種遺伝研究部門

助教授　　角谷徹仁
助　　手　　　　木　ド　　　哲

脳機能研究部門

助教授　　　　平　田　たつみ

助　f　　川崎能彦

応用遺伝客員研究部門

教授（併）　高木信夫
（北海道大学大学院地球環境科学研究科教授）

客員教授　　　　　廣　近　洋　彦

（独1川政法膿業生物資1脚｝究所分随伝研究力レープ遺伝磯能研究チームlk）

系統生物研究センター
センター長（併）　　城　石　俊　彦

マウス系統研究分野哺乳動物遺伝研究室

教授　　城石俊彦
助∫三　小川　剛
マウス系統研究分野発生工学研究室

教　　授　　　　　相　賀　裕美J’‘

助　　「　　　　　小久保　博　樹

イネ系統研究分野植物遺伝研究室

助教授　　　　　倉　田　の　り

助　　r・　　　　伊　藤　幸　博

大腸菌系統研究分野原核生物遺伝研究室

助教授　　　　　西　村　昭　　1㌘

無脊椎動物系統研究分野無脊椎動物遺伝研究室

教　　授　　　　　林　　　茂　生

助　　r・　　　　後　藤　　　聡

生物遺伝資源情報総合センター
センター長（併）　　小　原　雄　汁｝

系統情報研究室
⊥」リ」　教　t受　　　　　　　　　　ll｜　　ll噺　　　lll糸己　r・

助　　　r一　　　　　　　藤　　川　　昌　　山（イ木）

生物遺伝資源情報研究室

教　　授　　　　　小　原　雄　治

助　f：　　安達佳樹

Assoc．　Prof，　　　FUJIYAMA，　Asao

Assis．　ProC　　　　　SADO．　Takashi

Division　of　Agricultural　Genetics

Assoc．　Proビ　　　　　KAKUTANI，　Tcts旦ii

Assis．　Profl　　　　　KINOSHITA、　Tctsu

Division　of　Brain　Function

Assoc，　Prof．　　　　　HIRATA、　Tatsumi

Assis．　Protl　　　　KAWASAKI，　Takahiko

Division　of　Applied　Genetics

Pro「　　　　　　　　TAKAGL　Nobuo

（1｛okkaido　Univc「sity）

Adj，　Profl　　　　　　HIROCIIIKA，　llirohiko

（Laboratory　Head，　Nationttl　lllstittltc《）f　Agrobi｛）logical　Scicnccs）

Genetic　Strains　Research　Center
ll四d　　　　　　　　　　SHIROISIII，　Toshihiko

Mammalian　Genetics　Laboratory

Prof：　　　　　　　　　SlllROISIII，　Toshihiko

Assis．　Proビ　　　　　KOIDE、　TS　uyos　hi

Mammalian　Genetics　Laboratory

Protl　　　　　　　　S〈GA．　Yumik《，

Assls，1’r｛｝tl　　　　　KOKUBO、11iroki

Plant　Genetics　Laboratory

Assoc．1）roll　　　　　KURAT〈、　Nori

Assis，1’rol：　　　　　ITO，　Ytikihiro

Microbial　Genetics　Laboratory

Ass｛｝c，1’roll　　　　NIS川MURA、　Akiko

lnvertebrate　Genetics　Laboratory

I）roll　　　　　　　　llAY〈Slll，　Shigco

八ssis．　Prol：　　　　　　GOTO，　Satot　hi

Center　for　Genetic　Resource　lnformation

Head　　　　　　　　　KO｝1〈R〈，　Yしlii

Genetic　Informatics　Laboratory

〈ss1）c．　Pmr　　　　YAMAZAKI，　Yukiko

Assis　．　Proll　　　　FU川TA，　MaSaya

Genome　Biology　Laboratory

Proil　　　　　　　　　KOI｛ARA，　Yし項

A！1　is，　Pi’otl　　　　　ANDAC川，　Yoshiki



構造遺伝学研究センター
センター長（併）　　桂　　　　　勲

生体高分子研究室
教　　授　　　　　　徳　　永　　万喜洋

助　r一　　椎名伸之

超分子機能研究室
教　　授　　　　　　1鳴　　本

助　　　r：　　　　　　十　川

助　　　r：　　　　　永　　井

構造制御研究室

教　　授　　　　　桂

助　　　f：　　　　　　石　　原

伸　雄

久美r一

宏　　樹（イ木）

勲

健

超分子構造研究室
助教授　　　　　　ド1木原　　康　　fik

助　　　「　　　　　　前　　仲　　勝　　実

遺伝子回路研究室

助教授　　　　　　今　　本　　尚　　1”

助　　　r・　　　　　小　　瀬　　真　　吾

Structural　Biology　Center

llcad　　　　　　　　KATSURA，　lsao

Biological　Macromolecules　Laboratory

Prof．　　　　　　TOKUNAGA，　Makio

Assis．　Protl　　　　　SHIINA，　Nobuyuki

Molecular　Biomechanism　Laboratory

Prof．　　　　　　S田MAMOTO，　Nobuo

Assis．　Protl　　　　SOGAWA，　Kumiko

Assis．　Prol’，　　　　　NAGAI，　Hiroki

Multicellular　Organization　Laboratory

Prc）f　　　　　　　　KATSURA，　lsao

Assis．　Protl　　　　　　IS11111ARA，　Takcshi

Biomolecular　Structure　Laboratory

AssI）c，　Proil　　　　SHIRAKIHARA、　Yasuo

Assis，1’roll　　　　MAENAKA、　Katsumi

Gene　Network　laboratory

Assoc．　Proll　　　　IMAMOTO，　Naoko

Assis．　Prol’．　　　　　KOSE，　Singo

生命情報・DDBJ研究センター
セ：’夕一艮（（jll）　　　i［條tjtli　　　　孝

遺伝情報分析研究室

教　　授　　　　　　h二條堀　　　　孝

助　　　r・　　　　　池　　尾　　’　穂

大量遺伝情報研究室
教　　授　　　　　　西　　川　　　　建

1功　　　r・　　　　　　太　　IH　元　　規

遺伝子機能研究室
教　　授　　　　　　舘　　野　　義　　男

助　　　「・　　　　　深海（小林）　薫

データベース運用開発研究室

教授　　菅原秀明
助　　　f　　　　　　宮　　崎　　　　智

遺伝子発現解析研究室

Center　for　lnformation　Biology　and　DNA　Bank　of　Japan

I｛eiid　　　　　　　　　　　　（｝（）J（）B（）RI、　Takashi

Laboratory　for　DNA　Data　Analysis

Protl　　　　　　　　　GOJOBORI，　Takashi

Assis．　Protl　　　　　IKEO、　Kazuho

Laboratory　for　Gene－Product　lnformatics

l’rof．　　　　　　NIS田KAWA，　Kcn

Assis，　Protl　　　　OTA，　Motonori

Laboratory　for　Gene　Function

Protl　　　　　　　　TATENO，　Yoshio

As．　s　is．　Protl　　　　FUKAMI－K（．）BAYASIII，　Kaoru

Laboratory　for　Research　and　Development　of　Biological　Databases

Proll　　　　　　SUGAWARA，　l　lidcaki

Assis．　Prof．　　　　MIYAZAKI，　Satoru

Laboratory　for　Gene－Expression　Analysis

放射線・アイソトープセンター
センター長（併）　仁木宏典

助教授　　仁木宏典

Radioisotope　Center
Hcad　　　　　　　　NIKI，　Hironori

Assoc．　Prof．　　NIKI，　Hironori

⑰



実験圃場
実験圃場長（併）

助　　手

倉　田　の　り

野々村　賢　一

Experimental　Farm
Head　　　　　　　　KURATA，　Nori

Assis．　Prof．　　　　NONOMURA，　Kcn－ichi

管理部
管理部長

庶務課
課　　長

課長補佐

庶務係長

人事係長

研究協力係長

共同研究係長

情報資料係長

会計課
課　　長

課長補佐

総務係長

経理係長

用度係長

管財係長

施設係長

上　隅　清　孝

冨　山

根　木

秋　山

白　柳

新　田

芝　本

赤　川

高

佐

引

安

坂

梅

前

橋

藤

地

藤

本

澤

田

技術課
課　　長　　　　石　井

動物班

班　　長　　　　境

第一一技術係長

第二技術係長

植物・微生物班

班　　長　　　　原

第一技術係長　永rl
第技術係長

機器班

班　　長　　　　谷　田

第一技術係長　芦川
第二技術係長

征

貴

啓

清

文

哲

夫

行

剛

孝

隆

明

朗

昭　二

隆　司

光　夫

又　巳

和　浩

三　郎

佳　宏

百合r一

雅　了・

登美雄

　　貢

勝　教

祐　毅

Department　of　Administration

Hcad　　　　　　　UEZUMI，　Kiyotaka

General　Affairs　Section

Chicf

Assistallt　Chief

Gcncral　AfTairs　Unit

Pcrs　onncl　Unit

Rcscarch　Cooperation　Unit

Collaborativc　ReSCd’　rch　Un｜t

｜nibrmation　RcsOurccs　U川t

TOMIYAMA．　Yukio
NEGI，　Takayuki

AKIYAMA．　Kcigo

SHIRAYANA（｝1，　Takashi

NITTA，　Kiyotaka

SHIBAMOTO，　Fullliaki

AKAGAWA，　Tctsuro

Financial　Affairs　Section

Chicf

As　sistant　（¶hief

A（llllilllstrtlll‘）11　　【 111it

Acc（）1111tiIハ9　 （戊1｜it

Supplics　UIlit

PrOPCrty　Utlit

｝～t！cilities　 LJIlit

TAKAIIAS川、　Shoし些ii

SATO，　Takaji

川KIC川、　MitSuo

ANDOU．　Matami

SAKAMOTO、　KaZuhiro

UMEZAWA，　SabUro

MAEDA，　Yoshihiro

Technical　Section

Chicf　　　　　　　　ISI川，　Yuriko

Animal　Unit

Ullit　ICadcr　　　　SAKAI，　MaSako

’ILechnlcal　GrouP・川Cadcr

Tcchlllcal　GrOup－1｜lcader

Plant－Mizrobial　Unit

Unit　lcadcr

Tcchnictt1（iroup－1　｜eudet

Technicul（lrvuP’］l　lcader

Mechanical　Unit

Unit　ICadcr

’rcchnical　GrOup－l　lcadcr

TcchniCul　Gi’eup・川cadcr

IIARA、　TOmio

EIGuC川，　Mits，　ugu

YATA、　KatSunori

ASIIIK〈W〈，　Yuuki
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諺孫1諺弛ンクー尋の捌ヨ
1 t

O分子遺伝研究系
　遺伝情報発現過程、特に転写包括制御、転写後制御と選択的蛋白分解の分子機構を分子遺伝学の方法で研究を行っている。

0細胞遺伝研究系
　細胞内で観察される遺伝現象を分子レベルで解明することを目指して、生細胞及び無細胞系を用いた研究を行っている。

O個体遺伝研究系
　ヒドラ、ショウジョウバエ、ゼブラフィッシュ、マウスなどのモデル生物を用い、動物発生における遺伝子発現、細胞

運命決定、細胞分化、形態形成の機構についての研究を行っている。

O集団遺伝系
　生物の進化と多様性維持の遺伝的機構を解明する目的で、多様な数理科学を組み合せた理論的研究と、ショウジョウバ

エと高等脊椎動物のゲノムの基本構造に関する実験的研究を行っている。

O総合遺伝研究系
　ヒトを含む哺乳動物や植物の発生のエピジェネティクな制御，および神経回路形成の遺伝的制御に関しての総合的な研

究を行っている。

O系統生物研究センター

　全ての生命科学の基礎となっている遺伝学の研究には、実験材料となるユニークな生物系統が必要である。本センター

では、生物系統の持つ遺伝資源に立脚して特色のある先端的研究を進めるとともに、マウス、ショウジョウバエ、イネ、

大腸菌で有用な実験系統の開発・維持・分譲事業を行っている。

O構造遺伝学研究センター

　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た。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る。

O生命情報・DDBJ研究センター
　「情報生物学」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、平成13年4月

に現在の形に改組された。本センターでは、主にコンピュータによる遺伝情報解析の研究を行っている。また、本センター

には、日本DNAデータバンク（DDBJ）が設立されている。　DDBJは、　EBI－BankおよびGenBankとの連携のもとに、　DNA

情報の収集、アノテーション、データベース化、管理、提供などの世界的に重要な役割を果たしている。

O生物遺伝資源情報総合センター

　実験生物の多様な系統や細胞・遺伝子などの生物遺伝資源は生命科学の研究にとって不可欠のものである。本センター

は、大学等の系統保存事業と生物遺伝資源データベースの整備を進めるために設立された。ゲノム及びバイオインフォマ

ティクス研究と共に、生物遺伝資源委員会の運営及び生物遺伝資源データバンクの構築の業務を行っている。

O放射線・アイソトープセンター

　本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

用施設である。ラジオアイソトープを使うと微量な反応でも検出できるため、生命科学の研究には必須の方法となってい

る。主に利用されている核種は32P、14C，3Hの3種類である。これらは弱い透過力の放射線（β線）を放出する。また、
137bsを線源としたガンマー線照射装置を利用した研究も行っている。

o実験圃場
　遺伝研における研究と事業支援のため、植物の管理、分譲およびそれにかかわる研究を行っている。
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ODepartment　of　Molecular　Genetics

　　Molecular　genetic　studies　of　gene　expression　control　are　being　carried，

and　selective　protein　degradation．

ODepartment　of　Cell　Genetics

currently　fbcusing　on　global　regulation　of　transcription

　　Fundamental　genetic　phenomena　are　being　studied　in　living　cells　and　in　cell－free　systems　to　explain　the　phenomena　observed　at

the　cellular　level　in　molecular　terms．

O　Department　of　Developmental　Genetics

　　　We　study　mechanisms　of　gene　expression，　cell　fate　detetmination，　differentiation　and　morphogenesis　during　development　using

the　fresh　water　hydra，　the　fruit　fly　Drosophila，　zebrafish　and　mouse　as　model　organisms，

ODepartment　of　Population　Genetics

　　We　are　conducting　experimental　and　theoretical　studies　on　the　genetic　mechanisms　of　organismal　evolution　and　searching　the　rules

goveming　genetic　variations　within　and　between　species・

ODepartment　of　lntegrated　Genetics

　　　We　study　the　epigenetic　control　of　development　of　mammals，　including　human，　and　plants，　and　the　genetic　control　of　neuron　net－

work　formation，　by　integrating　the　knowledge　from　various　fields　of　genetics．

OGenetic　Strains　Research　Center

　　Genetic　strains　with　unique　characteristics　are　essential　for　research　of　Genetics　that　is　now　the　basis　of　all　fields　of　biology．　This

Center　consists　of　five　laboratories　working　on　Marnmalian　Genetics，　Mammalian　Development，　Invertebrate　Genetics，　Plant　Genet－

ics　and　Microbial　Genetics．　The　center　develops　valuable　genetic　strains　of　mice，　Drosophila，　rice，　Escherichia　coli，　etc．，and　sup－

plies　them　to　researchers　in　and　outside　Japan．　Each　laboratory　explores　gene．function　in　organisms　using　these　strains．

OStructural　Biology　Center

　　Thig．　Center　was　establishcd　in　May　1996　through　a　reorganization　of　the　former　DNA　Research　Center　in　order　to　introduce　methods

and　techniques　in　structural　biology　to　genetic　research．　The　Center　perfbrms　pioneering　research　in　the　new　area　bctween　genet－

ics　and　structural　biology　at　molecular　to　multicellular　levels，　and　develops　methods　and　techniques　for　investigating　various　biolog－

ical　structures．

OCenter　for　lnformation　Biology　and　DNA　Data　Bank　of　Japan

　　　The　Center　for　Information　Biology　was　established　in　April　1995，　as　a　center　of　infbrmation　biology　in　Japan，　and　reorganized

as　the　Center　fbr　Information　Biology　and　DNA　Data　Bank　of　Japan　in　April　200　L　The　center　consists　of　flve　laboratories　where

researchers　stUdy　genetic　information　by　an　extensive　use　of　computers．　The　DNA　Data　Bank　of　Japan（DDBJ）is　also　housed　in

the　center，　In　collaboration　with　EBI－Bank　and　GenBank，　DDBJ　plays　worldwide　an　important　role　in　the　collection，　annotation，　man－

agement，　publication　and　distribution　of　DNA　sequence　data．

O　Center　for　Genetic　Resource　tnformation

　　　An　effbctive　system　fbr　the　maintenance　and　distribution　of　genetic　resources　and　their　up－to－date　information　is　essential　not　only

to　biological　sciences　but　also　to　medical　and　agricultural　fields．　Such　demands　have　led　to　the　establishment　of　this　Center．　The

mission　of　this　center　is　1）to　coordinate　and　reinfbrce　the　genetic　resource　repositories　which　are　carried　out　at　many　universities

and　research　institutes　in　Japan　through　the　activity　of　the　Genetic　Resource　Committee　and　2）to　construct　the　central　database　fbr

genetic　resource　inforrnation．

ORadioisotope　Center
　　　The　Radioisotope　Center　has　facilities　fbr　biochemical　experiments　using　radioactive　tracer　with　32P，14C，　or　3H　and　is　equipped

with　different　kinds　of　radiation　sources　needed　fbr　the　studies　of　radiation　genetics．　A　currently　available，　commonly　used　radia－

tion　source　is　137Cs．

OExperimental　Farm
The　farm　is　responsible　fbr　plant　management，　distribution　and　related　studies　to　support　research　and　service　in　the　NIG．

⑩
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石浜研究室

　　転写包括制御

　　機構の研究：

RNAポリメラーゼの
　　　機能制御

　　石浜　明

　　教授理博

lSHIHAMA，　Akira
D．Sc．，　Professor

　　　　‘　i　　　’　　　・’

　　藤田信之

　　助手理博

FUJITA，　Nobuyuki

　　　　　　　　　　　　　光澤浩　　木村誠
　　　　　　　　　　　　　助手理博　　　　　　助手理博

　　　　　　　　　　　MITSUZAWA，　Hiroshi　KlMURA，　Makoto
D．Sc．，　Assistant　Professor　D　Sc．，　Assistant　Professor［）．　Sc．，　Assistant　Professor

Ishthama　Group

　Global　Regulation

of　Gene　Transcription：

Functional　Modulation

of　RNA　Polymerase

1

　ゲノムの全遺伝子は，原核生物では数千，酵母など真核

微生物では5千から1万程度，ヒトでは3－5万程度とい
われていますが，僅かの遺伝子が発現されているに過ぎま

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，また転写量を決めていると予測し，RNAポリメラー

ゼの遺伝子選択転写の制御機構の解明を日指して，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：大腸菌に存在する7種類
のシグマ因r・，100種類以，1　：‘の転写因子のすべてについて，

細胞内濃度を測定し，またRNAポリメラーゼとの接点を

同定し作用機構を解析することで，ゲノムの全遺伝子の

転写ヒエラルキー決定機構の解明を目指しています。

2．真核｛1三物の転写制御の研究：転写調節因子との相互作

用によるRNAポリメラーゼの特異性変換による転写制御

の基本機構を理解することを日標に，分裂酵母RNAポリ

　メラーゼIIの12種類のサプユニットの合成制御，集合機

構，転写因子との相11二作用のネットワークの解明を日指

　しています。

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。酵素の分子解剖を基盤に，宿1三因子とも相互作用を

　しながらその機能特性が変化する機構の解明を目指して
　います。

Rpb30⊃RPb・1国一墨
翻口齢bly　

㌫畠瓢。，

Pb2

bl

戦8賜縣8
　　RPb3

　　Rpbit

轟。e。。＆煕

RNA　Polymerase　ll　Core　Enzyme

　　　　　　　　　転写装置の機能分化

　　　　Functional　modulation　of　RNA　polymerase

　　In　both　prokaryotes　and　eukaryotes，　the　number　of　RNA

polymerase　molecule，　the　basic　machinery　of　transcription，

is　not　more　than　the　total　number　of　genes　on　the　genome．

Thus　the　promoter　selectivity　control　of　RNA　polymerase　is

crucial　fbr　determination　of　the　global　pattem　of　gene　ex－

presslon・

1）Transcription　regulation　in　prokaryote：The　RNA

　polymerase　core　enzyme　of　Escher’ch～o　co〃is　specialized

　into　multiplc　transcription　apparatus　in　two　steps　through

　molecular　interactions　with　sigma　subunlts　and　transcrip－

　tion　factors．　Current　research　fbcuses　on　the　mechanisms

　underlying　the　functional　modulation　of　the　RNA

　polymerase．

2）Transcription　regulation　in　eukaryote：RNA　polymerase

　Hof　thc　fission　yeast　5（’hizo、s・a（’char（）myc・es　pombe　is　com－

　posed　of　12　different　subunits．　Systelnatic　studies　are　in

　progress　to　reveal　the　protein－protein　contact　network　be－

　tween　RNA　polymerase　subunits　and　transcription　factors．

3）Specificity　control　of　viral　RNA　polymcrase：Transcrip－

　tion　and　replication　of　the　viral　RNA　genome　is　catalyzed

　by　a　single　species　of　RNA　polymerase．　Research　is

　fbcused　on　the　molecular　interconversion　of　influenza　vir－

　us　RNA　polymerase　between　transcriptase　and　replicase．

Fuj　ita，　N．．　Endo，　S．，　and　Ishihama，　A．（2000）Structural　rc（luircmcnts

for　the　interdomain　linker　ofαsubunit　of　Escrんer輌chi‘」ω〃RNA

polymerase．　Biochemistry　39，6243－6249．

Maeda，　H．，　Fuj　ita，　N．，　and　Ishihama，　A．（2000）Sigma　compctitioll：

Comparison　of　binding　afWnity　to　the　core　RNA　polymcrasc　among

seven　E．　coli　sigma　subunits．　Nucleic　Acids　Res．28，3497－3503．

Ishihama、　A．（2000）Functional　modulation　of　Escherichia（’oli　RNA

polymerase．　Annu．　Rev．　Microbiol．54，499－518．

Kimura，　M．，　Sakurai，　H．，　and　Ishihama，　A．（2001）Intracellular　con－

tents　and　assembly　states　of　all　twelve　subunits　of　the　RNA　polymcrasc

II　in　the　fission　yeast　Schizosacchar（，〃1ソcεy　1戊omカe，　EUr・」・BiOChem・

268，612－619．

Mitsuzawa，　H．，　Seino，　H．，　Yamao，　F．，　and　Ishihama，　A．（2001）Two

WD　repeat－containing　TAFs　in　fission　yeast　that　suppress　defects　in

the　anaphase－promoting　complex．　J．　Biol．　Chem．276コ7117－17124．

Honda，　A．，　Endo，　A．，　Mizumoto，　K．，　and　Ishihama，　A．（2001）Differ－

ential　roles　of　vRNA　and　cRNA　in　fUnctional　modulation　of　the　in－

nuenza　virus　RNA　polymerase．　J．　Biol．　Chem．276，
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山尾研究室

選択的タンパク質分解と

　　　細胞機能制御

L

へ．へ
灘

Yamao　Group

　Selective　Protein

Degradation　Controls

　Cellutar　Functions

　　山尾文明　　　　　岸　　努　　　　　清野浩明
　助教授理博　　　　　助手博（工）　　　　助手博（理）

　YAMAO，　Fumiaki　　KISHI，　Tsutomu　　　SEINO，　Hiroaki
DSc．，　Associate　Professor　D．　Eng．，　Assistant　Professor　D．　Sc，Assistant　Professor

　ユビキチン系による選択的タンパク質分解機構は細胞の

主要な機能制御系として働く。多様に分岐するカスケード

を構成することでユビキチン経路は生命現象の多様性と特

異性に対応して多くの制御系とネットワークを形成し，そ

の範囲は細胞周期，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，免疫応答とバイオロジー研

究のあらゆる分野に及んできている。他方，タンパク質の

ユビキチン化の分解以外での役割も示1唆され，他のユビキ

チン様モディファイヤータンパク質の発見ともあいまって，

タンパク質分J’・の機能を制御する新しい調節系として認識

されつつある。

　当研究室では1：に酵母を用いて，細胞周期，修復などの染

色体機能におけるユビキチン系の役割の研究を行っている。

●M期サイクリン，Glサイクリン，　CKIなど、細胞周期制

　御のキーとなるタンパク質分解のユビキチン経路の同定

　とその調節

●1）NA複製を介した損傷修復におけるユビキチンの役割

●分裂酵母の細胞内の全ユビキチン経路とその機能の探索

分裂酵母のUbcl1（UbcP4）を欠損して分裂異常を示し，主に
分裂期中期に細胞周期を停止した細胞
Fission　yeast　cells　arrested　at　metaphase　due　to　disfunction　of

ubquitin－conjugating　enzyme，　Ubcl1（UbcP4）．

　Proteolysis　has　c111crgcd　as　a　l11乏！ior　l’undamcnta1111ecl1－

anism　ormally　bk）logical　proccsscs．　Sclcctivc　proteolys　is　hl

cukaryotic　cclls　is　mainly　carl・icd　out　by　the　ubiqtiitin　sys－

tem　which　post－translationaly　lillksしlbiquitill　to　a　vast　r：mge

of　protcins．　The　protchls　sclcctivcly　tagged　with　ubklllitill

arc　targcted　fbr　protcolysis　by　protcaso111cs．　This　uhimate－

ly　causes　the　destruction　of　various　regulatory　pl’（）teills．　Tllc

ubiquitiii　systcm　plays　ill）portant朕）les　iII　mally　ccllular　i’u　1）C－

tiolls『including　ccl1－cyclc　control、　signal　trllns，　ductiol1、

transcriptional　rcgulatiol1、　thc　lluclcar　trallsport　proccss、1℃ccp－

tor　colltrol　by　endocytosis，　thc　proccssil190fantigcns．　in　thc

innnlunc　systcl11，　alld　so　on．　OII　thc　othcr　hand，　u1－）icluitin　is

cxpeclcd　to　play　a　rolc　othcr　thaii　in　lhc　dcgradatioll　ofsig－

11als．

　（）ur　focus．　ofresctlrch　is：Dthc　idclltif］catioll　of　ubiqtlitin

pathways　spccilic　lk）r　degradation　ofkcy　protcills　ibr　cell　cy－

cle　control：こmd　2）thc　role　ofthe　ubiquitill　systcm　ill　tllc　rc－

pair　ot’　damage（l　DNA、　especially　ill　rcpair　by　traslcsion　sylト

theSiS．　TO　tmdcrs，　tar’id　the　dyllallliC　rCgUlatiOl1（、f　thiS

post－tranf，slational　modillcatioll　systcln，　togcthcr　with　that　of

recelltly　f（）しmd　utりiquitin－likc　mo（iiilers，”il111ctwork　ofbas－

ic　cellular　functi（）lls　is　thc　mlal　goal　of　oしlr　rcscarclit．

Mitsuzawa、　I　L、　S，　cillO、　I　L、　Yamao、　F．　and　lsllihama　A．（20（ll）、「w（、　WD

rcpcaLcolltaillillg　TAFs　in　ilssic）n　ycast　thal　suPPrcss　ccll　cyclc　al’rcst

at　milosis，」．　Biol．　Che‘n．276『17117－17124．

Yamao、　F．川9り9）．　JB　Rcvicw：（Jbiquitii）Systcm－Sclcctivity　ai）d　Tlm－

il19　（、f　Proteit）　1）cstl’uction．　J．　Biochernistr＞’　／25、　22、－229，

Kishi、　T．弓…md　Ya111ao、　F，　d998）．　All　cssc川ial山nctk川ol’Grrl　lbl－lhc

dcgi’adation　c｝1’Cln2　is　to　acl　as　ll　biiiding　c（ハrc　that　links　Cln2　to　Skpl，

J．Cell　Sci．／〃、3655－3661，

Kis　hi，　T．r　Scllo、　T．、　alld　Yamaor　F．（1り98），　Gr1’1　hmctk、ns　in　lhc　llbi－

clt｜itill　palhway　in　Sacchrolllyccs　cercvisiac　throtigh　associatioll　with

Skpl．M‘，L　Gen．　Gellet．257．143－148．

Osaka、　F．、　Scino，　l　L，　Scno，　T．，　and　Yamao、　F．（1997）．　A　tlbicluitin－con－

jUgatillg　CnZylnC　in　l1SSiOii　yCal　t、　that　iS　eSSential　lbr　tlle　（）llSCt　Of

allaphasc　ill　Mi　tO　S．　is．　M‘）1．　CelL　B取）1．／7，3388－3397，

⑳
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　　水本研究室

Mizumoto　Group

マイナス鎖RNAウイルスの
　　　　転写機構

　Transcription　Mechanisms

of　Negative－Strand　RNA　Viruses

　　も　　4

　　水本清久
　　　客員教授

MIZUMOTO，　Kiyohisa
　Adjunct　Professor

熱輪

　田中　寛
　助教授（併任）

TANAKA，　Kan
Associate　Professor

　田中研究室

Tanaka　Group

主要シグマ因子群による

　　　転写制御機構

Transcription　Regulation

by　Primary　Sigma　Factors

　マイナス鎖RNAウイルスの転写装置の分子的実体とその
反応機構の解明を目指した研究を行っています。センダイ

ウイルス（SeV）のmRNA合成と5’キャッピングの機構に
ついては，精製ウイスルによるin　vitro転写系を用いて，宿

主因子群の実体とそれらの作用機構を解析しています。ま

た，分子遺伝研究部門と共同で，インフルエンザウイルス

RNAポリメラーゼが宿主細胞キャップRNAを特異的に切
断する作用機構を，純化酵素を用いて解析しています。

　Transcrition　apParatUs　is　associated　with　all　negativestrand

RNA　viruses．　The　molecular　architecture　and　reaction　mech－

anism　are　being　analyzed　fbr　the　RNA　polymerases　associ－

ated　with　Sendai　virus（SeV）and　influenza　virus．　The　research

of　SeV　RNA　polymerase　is　focussed　on　the　roles　of　the　host

factors　which　we　identified　as　the　essential　components　fbr

viral　mRNA　synthesis．　The　analysis　of　structUre－function　re－

1ationship　of　influenza　virus　RNA　polymerase　is　being　car－

ried　out　in　collaboration　with　Division　of　Molecular　Genet－

iCS．

　細菌のプロモーター認識には特異性の異なる多数のシグ

マ因子が関与していますが，このような調節系のモデルと

して，大腸菌増殖関連遺伝子プロモーターを認識するシグ

マ70と，定常期遺伝子の転写に関与するシグマ38の特異性

の違いの分子基盤，活性調節機構について解析を進めてい

ます。また，光合成細菌や植物葉緑体での，シグマ因子群

による転写調節系についても併せて調べています。

　The　switching　of　transcrption　pattern　in　Escherichia　co〃

is　mediated　by　replacement　of　the　sigma　subunit　of　RNA

polymerase．　The　growth－related　genes　are　transcribed　by

RNA　polymerase　containing　sigma－70　while　the　stationary

phase　genes　are　by　sigma－38　RNA　polymerase．　Molecular　ba－

si　s　of　the　promoter　recognition　difference　betWeen　sigma－70

and　sigma－38　is　being　analyzed．　In　parallel，　transcription

regulaton　by　sigma　replacement　is　studied　with　photosynthetic

cyanobacteria　and　plant　chloroplasts．

センダイウイルスの1本鎖（一）RNAゲノムを含む核タンパ
ク質コア
Sendai　virus　nucleocapsid　containing　a　single　strand（一）RNA

genome

対数増殖期のRNAP

學゜

038一依存型プロモーター

増殖定常期のRNAP

対数増殖期　　　　　増殖定常期
〈一■■■一→〉＜■一一一一一一一一一一一一一一i＞
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今井研究室

理論細胞遺伝学

Imai　Group

Theoretical　Cytogenetics

　　　今井弘民
　　　助教授理博

　lMAI，　Hirotami　T．

D．Sc．，　Associate　Professor

　生物は種に固有の数の染色体をもっていますが，その数

は最小の1対から最大600対以上までまで様々です。染色体

の数が，進化の過程でどのような原理に基づいて変化する

のかはほとんどわかっていません。私たちは染色体進化の

新学説「最小作用説」（Imai∂砿，1986）を提唱しました。

最小作用説では減数分裂太糸期核内の染色体相互作用に基

づいて染色体進化を確率論的に記述します。最近コンピュー

タシミュレーションによる理論計算に成功し，結果を核グ

ラフを用いて定量的に表現できるようになりました。現在，

理論計算の結果を，哺乳類およびアリ類の核型と比較して，

最小作用説の検証を行っています。

　　The　number　of　chromosomes　that　each　species　has　varies

加mendously，　from血e　minimum　of　1　pair　to　more　tha　1　600

pairs．　The　mechanism　by　which　the　chromosome　number

changes　during　evolution　is　poorly　understood．　In　1986　we

proposed　a　new　theory　on　chromosome　evolution，　called　the

“Minim㎜一interaction　theory”（Imai　et　aL，1986）．　This　the－

ory　can　describe　chromosome　evolution　stochastically　based

on　the　interaction　of　chromosomes　at　the　pach）戊ene　stage　of

meiosis．　We　have　recently　succeeded　in　performing　com－

puter　simulation　of　this　process　and　presenting　the　data　quan－

titatively　using　the　karyograph　method．　Currently　we　are

comparing　the　results　of　theoretical　calculations　with　the

karyotypes　of　vertebrates　and　ants　to　verify　the　minimam－in－

teraction　theory．

r⌒『F一’

ノ

’Le－一 @’”VIF，！！？ePqllll

　　　　　il‘

　　　　1）、

　　　　』』1、山≠魁

オーストラリア特産のキバアリ（Myrmecia）。このアリは単一
属にも関わらず，染色体数が極めて多様（2n　＝2－　84）で，染

色体進化の研究に適している。
Austrarian　ant　Myrmecia．　The　chromosomal　number　of　Mγrmecia

varies　widely　within　its　group（2n＝2～84），　and　is　suitable　for　study－

ing　chromosome　evolution．

lmai，　H．T．，　Maruyama，　T．，　G（）jobori，　T．，　Inoue，　Y．　and　Crozier，　R．H．

（1986）．Theoretical　basis　for　karyotype　evolution．　L　The　minimal－in－

teraction　hypothesis．　Am．　Nat．128，900－920．

Wada，　M．Y，　and　H，T．　Imai（1995）Theoretical　analyses　of　chiasmata

using　a　novel　chiasma　graph　method　applied　to　Chinese　hamsters，　nice

and　dog．　Jpn　J．　Genet．70，233－265．

Hirai，　H．，　M．T．　Yamamoto，　R．W，　Taylor，　and　H．T．　Imai（1996）

Genomic　dispersion　of　28s　rDNA　during　karyotypic　evolution　in　the

ant　genus　Myrmecia（Fonnicidae）．　Chromosoma　105，190－196．

Imai，　H．T．，　M．Y．　Wada，　H．　Hirai，　Y．　Matsuda，　and　K．　Tsuchiya（1999）

Cytological，　genetic　and　evolutionary　functions　of　chiasmata　based　in

chiasma　graph　analysis．　J．　theor．　Biol．198，239－257．

Imai，　H．T．，　Y．　Satta　and　N．　Takahata（2001）．　Integrative　study　on　chro－

mosome　evolution　of－als，　ants　and　wasps　based　on　the　minimum

interaction　theory．　J．　theor．　Biol．210（in　press）．

Ant　database：http：／／133．39．12．33／default．html
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荒木研究室

　　真核生物染色体の

　　　DNA複製機構と

その細胞周期による調節

f

Araki　Group

　　　Molecular　nlechallism

of　eukaryotic　DNA　replication

　　　　　in　the　cell　cycle

　　荒木弘之
　　孝文壬受　　i正里1専

ARAKI，　Hiroyuki

D．Sc．、　Protessc）r

　　　　上村陽一郎
　　　　y力．手　　卜自（医）

KAMIMURA．　Yoichiro
D、Med．，　Assislant　Prolessor

　染色体DNAlよ、糸川胞周其月にk・IIJi〈して1卜確に複製さオ1、娘

細胞に分配さオ1てゆさます，、この1幾構により，遺伝情報は
親かビ，1’・伊1に1卜確に伝オ）つて川）さrま一d’，、本6日’先’ノ；ミでは、　出

り：酵1り：を真核生物のモデル系として、染色体1）NA複製の制

御及びDNA複製と細胞分裂をSk・　kLさせる機構について研究
をしてい．1ミ寸’，，．1：見白1∫ソ、1ぐ〔ノ）li、う／c川：’先ヵ｛1旦行llドC’・1∴，

●II t亥生物の複み～1旧好iノ丘び二こ’（ノ）網1U胞1は！U］に，↓、・る；川御1機柏liは、

　，ll／ごよ・く］ノカい万（一し、よ一i1／し、，．伐々〔．ll，　迂」／パ学：／力「・t．）、を川1

　いて新たカミ複製Pミll”を分肉∬L．』（．．い．kぐcj－，、二、こし’C．　そ（ノ）多

　く／」｛複製1旧々白に101わる新たな1川1’・rCし／．：、，’i｛・こ了∴　’伐々

　／バ分肉1［L．／．一二複・タ呈開々台因］t・をlll’t・に、　複製川／lii｝幾十llll｝、じ，　一（r

　の制i［｝；1】の｛りl！ノタ’t二を｛∫つ『Cい．｝、’」’‘，

●DNA複製にljl111．常か’｜」11るLI二糸‖1胞j、lil　！リ1・「1．・ソソホr二　トが

　糸ll川包周EJIを11：め、　DNA複i製こ二＄llU泡分・裂ぞ・：共役さ巨『（L、lj、

　（i、，　．、二U）∫’・1．ツソ小・r二　卜『c複Ψ～歩㌧置∫こ．のllのカ＼、　1）1＼A

　複製（ノ）1足’常る：検iJll　lして．いるこ㌦カ㍉IJ唆さイ「（．．し、．｝．1［1’，、・我々

　か分離し．／こDP1）11・も，　DN〈複製㌦J’－1・ソ’ノホで二・1・にPl

　わ・）　’（1一い．1ミrd．‘，そこで、　DpbllがDNA複唄，t二∫・【、ソノノ小

　　rン　1・において．．ど（ノ）．；へ・りな1幾∬ヒφ「・日・・）に〔，、るのカ、イ川；川・　・・〈　，

　複製ツ1置」：∫・「．・ソク小r二　1・の1則イ）（〕イピll月らカ、にL　lへう

　Jl　L．　vC’し、、1：、（S．‘，

　　（’hromosomal　DNA　is　rcplicalcd　acctlratcly　ill　accordancc

wilh　ccll　divisioll　alld　scgrcgatcd　l・dallghter　cclls．　This　pro－

Cess　Cl1SUrCs　that　CCIIS　lranS111il　aCCUralC　gCIW）nlic　illi’Ormatioll

to　tllcir　progcny（hlring　cell　divisk、11．　Tllc　lnt！ior　suhiect　of

l’cscarch　ill　lhis　laboratory　is　Ulc　rcgulation　of　DNA　replica－

li・11　and　Ulc　mcch；lllism　c・叩lillg　l）NA　rcPhcali・11　with　ccll

（．livis　ioi｜　ill　cllka1’yolic　cclls．

●Each　cuk川’yolic　ch「on1（、sol）lc　is　rcPhcatcd　csaclly　ollcc　ill

　thc　S－phasc　ofthc　ccll　cyclc．　Although　lhis　is　i’cgttlalcd

　ill　thc　initialion　steP　o「DNA　rcPlica｛iol1、　lhc　mcchanism

　ofi｜1iIiatioll　has　nol　bcel1　、vcll　eltlcidated．　tJsing　strol19

　ycast　gcllclics　and　lっiochclllislry、　wc　llave　snldied　thc　nlcch一

　こmism　of　thc　illititlti（）1’）of　DNA　1℃plicalioll　a11（l　its　regu－

　katiotl　by　lhc　ccll　cyclc　ellgillcs．

●IfDN〈rcplicalk）n　is　blockcd　or　DNA　is　damagcd　by　ab－

　cr「alll　i’cplicatiot），山c　cllcckpoillt　systclll　arrcsts　tlle　cell　cy－

　clc．　（　’ol））poncllts　ol’lhc　l’cplicali（、n　nlachillery　have　bccn

suggcstcd　t・dcl　as　a　sclls・r　aUhc　cllcckP・il1L　Thcl奄e｛brc，

　、vc　haN・c　studicd　lhc　rclalionship　bct、vccn　lhe　rcplicatioll

　pr・lc川s　lhal、・lc　is・lalcd　alld　t1｜c　chcckP・illt

チェックポイントが正常（1，2）及び異常（3，4，5）な
細胞，異常細胞では核が分裂したり壊れている．．
Wild－type（1、2）and　checkpoint　delective　cells（3、4．5）．　The　de－

fective　cells　show　abnormal　morphology　of　nuclei．

Al’aki‘11．、［．CCtn亀S」1．、1’hon　Lu　da「a『〈．、こmd　Sllg｜110、　A．　d9り5｝．　DPhll、

which　inlCIgads　wi｛h　l、NA　polymerasc　n｛∫｝in，S’t’《’ピlt，〃’θ”ハ’‘．ユ’．、

ピ〈・1・（・、1八／‘1ピ『1）：1s三l　dUal　r｛｝lc　in　S－Ph三lsc　P！－09rCSSmn；md　ut：1　ccll人’yclc

chcckpoinl，1，r《DC．　NatL　Aca⊂1．　Sci．　US人．‘ノ2．川7り1－ll7りS．

Kamimura『Y．、　NlaSUmoto．　IL、　SI　Lll　it）O＾八．：Ll）d　，へraki、　ll，　dりり1｝，　Skに三＾

、、・hich　inlCrdcts、vilh　l）pblI　in　、㌧‘’（・ピ／～‘〃’θ〃ハ1ピ（tYピ《’ゾピ1”、S’itl《t、　IS　l’Cquil－Cd

lk）r　chromos　omal　DNA　rcplicalk川，　M《，L（’cll．　Biol．ハ’．↓）10こ一．61｛｝り．

↑v1：ISIIn｜olo、　ll．、　Sugil1《）『A．『lll｜d　人rllki．　ll．（〕｛｝（　O）．1）pbll　c｛）nlrols　tllc

1）ssoci：ltiOll　bclwccn　DNA　Polymcrasc　il　and　I．：川d　thc　ARS　rcgi1川

ofbuddil｜g　yeast．「し1‘Dl．（‘el1．　Bi《，1．．？r］、ユ1　09一こSl7．

Ki｜mimUra、　Y．＾Tak、　Y－S．、　Sllgi｜w、　A．「：Lnd　Araki．　ll，｛〕（1（lb，　ShBT

which　intcracls　witll（’dc45（Sld4｝、　h川ctions　lbll　cl｜ml1】osomal　DNA

rCPIiCaliOl｝　in　・写（’（’（・／’（〃’（，〃1．1k・（’，Y　（ム《・1’（・1’i、vi‘／c’．　1・1「＞IB（）　」・　2θ．　2（）〔）7一こ107・
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安田研究室

大腸菌染色体の複製調節機構

Yasuda　Group

　　　Regulation
of　chromosome　reρ1ication

　　in　Escherichia　cO〃

　　　安田成一

　　助教授理博
　YASUDA，　Seiichi
D．Sc．，　Associate　Professor

　大腸菌の染色体の複製は，約464万塩基対の環状の染色体

中のただ一カ所の複製開始点（oric）から始まって双方向

に進み，二つの複製先端が染色体の反対側で出会って終結

します。染色体の複製の頻度はoricで複製が始められるか

どうかにかかっています。複製開始点のDNAには複製開始

をつかさどる蛋白（DnaA）が結合し，それによって2本鎖

DNAが開裂し，さらに一連の反応が起こって染色体の複製

が始まります。しかし一世代に一回だけ起こるようになっ

ている複製の調節がどのような機構で起こっているのかは

明らかではありません。この研究室では複製蛋白DnaAに

注目して，複製開始領域DNAへの結合など，この蛋白の持

つ種々の機能や，この機能に影響を与える他の蛋白との相

互作用などを調べており，これらが複製の開始の調節にど
のように働いているのかを明らかにしたいと考えています。

　Replication　of　Eぷcherichia　co1輌chromosome　starts　at　a

unique　site　called　oriC　in　its　4．64　million　base　pair　circular

DNA，　and　proceeds　bidirectionally　to　its　terminus．　The　in－

itiator　protein　DnaA　binds　to　the　oriC　DNA　and　triggers　a

series　of　reactions　that　lead　to　the　initiation　of　replication．

The　initiation　is　strictly　regulated　and　occurs　only　once　in

one　division　cycle　of　E，　coli，　but　its　mechanism　is　not　known．

Since　DnaA　is　the　only　known　protein　that　is　specifically　in－

volved　in　the　first　step　of　initiation，　we　are　fbcusing　on　DnaA

and　are　studying　its　various　functions．　We　are　also　study－

ing　other　proteins　that　interact　with　DnaA　and　that　may　reg－

ulate　it．
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　　吉川研究室

Yoshikawa　Group

精神神経疾患の

分子遺伝学的研究

　　Genetic　Dissection

of　neuropsychiatric　diseases

芦

…

1，i

巨

劇畔

‘奪句

願継て

i
s

　　吉川武男
　　客員教授

YOSHIKAWA，　Takeo
　Adjunct　Professor

　　柳田充弘
　　教授（併任）

YANAGIDA，　Mitsuhiro

　　　Professor

　　柳田研究室

Yanagida　Group

染色体制御による

生命体の維持・継承

　　　Life　maintenance

and　inheritance　by　regulation

of　chromosome　dynamics

　精神分裂病や気分障害などの精神疾患は，比較的発症率

も高く慢性の経過をたどるが，未だ原因や病気を完治させ

る方法が知られていない。疾患の原因として複数の遺伝子

および環境要因，それらの複合的な相互作用が想定されて

おり，メンデル疾患のように直裁的に染色体上の感受性領

域に迫るのが困難となっている。我々の研究室では，連鎖

解析と連鎖不平衡法解析両面からのアプローチ，それにモ

デル動物の遺伝子マッピングその他の方法論を組み合わせ，

多面的角度からの精神疾患の感受性遺伝子同定を目指して

いる。

　The　etiologies　of　mental　illnesses，　such　as　schizophrenia

and　mood　disorders　are　not　known，　although　it　is　assumed

that　multiple　genes，　environmental　factors　and　their　interac－

tions　may　underlie　the　causes．　In　these　complex　diseases，　it

is　a　formidable　task　to　narrow　down　the　susceptible

chromosomal　loci．　Our　current　efforts　fbcus　on　strategies

which　aim　to　find　susceptibility　genes　fbr　psychiatric　disor－

ders　by　combining　linkage　and　linkage　disequilibrium　map－

ping，　and　by　incorPorating　the　isolation　of　susceptibility　genes

from　animal　models．

　真核細胞の生存にとって必須な細胞周期制御のメカニズ

ム，染色体の構築，維持，修復及びM期における凝縮，分
配の分子メカニズムの解明について理解を深める。特に，

複製分配機構を理解する染色体の伝達，細胞周期制御の必

須因子の分子機能，クロマチンや分子集合体レベルでの解

析を取り入れた染色体動態の理解，さらにはこれらの発生

過程における変化をも追求する。動原体微小管と動原体ク

ロマチンの相互作用の細胞周期における制御も研究する。

　Research　topics　in　this　laboratory　are　cell　cycle　control，

maintenance　of　chromosomes　through　checkPoint　control　and

molecular　mechanisms　of　chromosome　condensation　and　seg－

regation　in　the　M　phase　of　cell　cycle．　These　are　essential

aspects　of　cell　regulation　common　for　eukaryotic　cells・We

are　particularly　interested　in　molecular　fUnctions　of　some

supramolecular　complexes　required　for　cell　cycle　progression

and　the　high　fidelity　of　chromosome　transmission．

　　Moreover　our　interest　extends　to　the　functions　of

kinetochore　microtubules　and　centromere　chromatin．
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QTL解析による，強制水泳テスト（FST）および尾懸垂テスト
（TST）感受性を支配するマウス遺伝子座の同定一うつ病感受

性遺伝子の同定を目指して
ldentification　of　mouse　chromosoma日oci　which　control　sensitMties

to　forced　swimming　test（FST）and　tail　suspension　test（TST），　by

QTL（quantitative　trait　loci）analysis：toward　identification　of

depression－related　genes

DN▲組■と染色分体合着の確立
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細胞周期における染色体動態
Chromosome　dynamics　in　the　cell　cycle
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広海研究室

ショウジョウバエ神経系

　　発生の分子機構
　　　1

1　！　潔
　広海　健
　教授理博
HIROMI，　Yasushi
D．Sc．，　Professor

　　　岡部正隆
　　　助手博（医）

　OKABE，　Masataka
MD．，　Ph．　D．，　Assistant　Professor

Hiromi　Group

DrOSOph〃a　nervOUS　SyStem

　　　development

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。我々はショウジョウバエの胚中枢・末梢神経系及び

成虫複眼を用いて，神経系発生過程におけるニューロン運

命決定機構・神経回路形成機構を解析しています。ショウ

ジョウバエでは，ゲノム資源を享受し，古典的・近代的遺

伝学を駆使した研究が可能です。現在，以下のようなテー

マの研究を行っています。

●ニューロン種の遺伝的スイッチとして働く核内レセプ

　ターSeven－upによる転写制御機i構の解析

●ras／MAPK伝達経路の抑制因子による神経誘導の制御

●Edlタンパク質による誘導能の制御

●FGFシグナルの機能解析
●感覚器特異化における転写因子ネットワークの遺伝解析

●器官形成と位置情報の関係

●非対称分裂における転写後遺伝子発現制御

●グリア細胞の分化成熟機構

●軸索走行の制御機構

　Aremarkablc　featurc　ot’　the　nervous　systcm　is　that　a　com－

plex　tissue　is　generated　with　enormous　accuracy．　Each　ccll

acquires　particular　identity　as　a　neuronal　or　glial　subtypc，　and

uses　their　identity　to　express　molecules　that　arc　requircd　R）r

correct　axonal　guidance　and　syllaptic　specincity．　Wc　usc　thc

central　and　peripheral　nervous　system　ofDrosθ1，／7i／‘」that　al－

lows　identification　of　single　cell　typcs，　while　enjoying　thc

wealth　or　resources　of　its　genome，　and　thc　usc　of　modcrn　and

classical　genetics．　We　are　studying　thc　naturc　of　thc　pos，　i－

tional　information　that　determines　the　identity〈）fthc　scllsO－

ry　organs　and　the　roles　of　extracellular　signals　wllich　con－

trols　thc　pattcm，　charactcr　and　the　numbcr　or　ncurons　and

glia　that　form　within　cach　organ．

　　AIIothcr　arca　of　our　rcscarch　is　the　lnechanism－）f　neuronal

circuit　fbrmation．　Using　mutations　that　alter　neuronal　sub－

types，　wc　arc　tryillg　to　idcnti　fy　gcncs　that　arc　responsiblc　iior

cell　typc　spcci｛］c　behavior　ofnctlrolls，　such　as　axonal　guid－

ance　and　targct　spcciIlcity．　Axons　usc　cxtracellular　cucs　to

choosc　thcir　corrcct　pathways．　Wc　also　study　how　guidancc

molcculcs　arc　localizcd　tmd　prcscntcd　to　growing　axolls．

ホメオボックス遺伝子eye／essの異所的発現によって触覚に生
じた複眼。

Ectopic　eye　formed　on　antenna　by　misexpression　of　the　eye／ess

gene・

Hacohcn，　N．，　Kral1｜cr，　S．，　Suthcrlalld，　D．，　l　liromi，　Y．乏md　Krasnow，　MA

（1998）．spl’oUty　encI）dcs　a　llovcl　alltagoIlist　of　FGF　signalillg　that　paト

tcrlls　apical　brallclling　of　tllc　Drosophlla　airways．　Cell　92、253－263．

Kramcr，　S．、　Okabc、　M．，　l　lacohcll，　N．，　Krasnow、　M．A．，　tmd　I　liromi，　Y．

（1999）．Sproしlty：acoml11（川こmtagollist（、r　FGF　alld　l…GF　sigllaling　path－

ways　hl　Drosophila」）evelopment　1262515－2525．

川ramoto、　M．，　lliromi，　Y．，　Gilliger，　E．　alld　tk｝tta，　Y．（2000）．　Thc

Drosopllila　Nctrin　rcccpt（ハr　Frazzlcd　guidcs　ax刊1s　by　colltrollillg　Nctrin

distribution．　Na加re　4θ6，886－889．

Okabc，　M．、　Imai，　T．，　Kurusll，　M，、　Hiro111i、　Y，　and　Okano，　H．（2001）．

Trtlllslational　rcprcssion　determiiics　a　ncuronal　potcntial　ill　Drosophila

asymmctric　cell　division．　N別ure　4〃，94－98．
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藤澤研究室

ヒドラ発生機構の細胞および

　　分子レベルでの研究

慧曙㌫冨

　　　藤澤敏孝
　　助教授Ph．　D．

FUJISAWA，　Toshitaka
Ph．　D．，　Associate　Professor

／lほ
　　　清水　裕
　　　助手工博

　SHIMIZU，　Hiroshi
D．Eng．，　Assistant　Professor

¶

Fujisawa　Group

Cellular　and　molecular　analysis

of　developmental　mechanisms

　　　　　in　Hydra

ヒドラは系統進化上，前口動物と後口動物の分岐以前に生

じた腔腸動物の末商で単純な体制をしており発生機構や神

経系の研究には格好のモデルです。私たちは特に発生過程

で重要な働きをするペプチド分子を組織的に単離同定する

「ヒドラペプチドプロジェクト」を進めています。ヒドラに

は数百の低分子ペプチドが存在し，その半数が上皮細胞由

来で残りが神経ペプチドと推定しています。これまで形態

形成，神経分化，行動を制御する多くの新規ペプチドを同

定しました（発表論文参照）。現在，以下のテーマで研究を

行っています。

●ペプチド性シグナル分子の網羅的単離・同定

●パターン形成を制御するペプチドの解析

●神経機能を制御するペプチドの解析

●ペプチドをリガンドとする受容体の組織的解析（新規）

●生殖細胞分化と性決定機構

●細胞接着機構（新規）

●消化管運動と神経系の解析（新規）

　1かdra　is　a　coelenterate　that　occupies　a　basal　position　on

the　phylogenetic　tree　from　which　all　the　higher　metazoans

diversified．　Because　of　its　simple　body　plan，　strong　regen－

erative　capacity　and　evolutionary　position，　H∂dra　is　one　of

the　best　model　animals　to　study　development　and　neurona1

血nction．　During　the　past　several　years，　our　efforts　have　been

fbcused　on　the　systematic　identification　of　peptide　signaling

molecules　that　are　involved　in　development　and　neuronal

fUnction　in　Hydra．　The　efforts　have　revealed　several　impor－

tant　features：ノニかdra　apPears　to　contain　several　hundreds　of

peptide　signaling　molecules　and　a　half　of　them　are　derived

from　epithelial　cells（thus，　called　epitheliopeptides）and　the

rest　from　neuropeptides．　Many　of　the　epitheliopeptides　that

have　alreadly　been　identified　are　involved　in　patterning

processes．　This　finding　agrees　with　our　previous　results　that

epithelial　cells　primarily　regulate　patteming．　Some　of　the

neuropeptides　are　involved　in　cell　differentiation　as　well　as

in　neurotransmission．　Recently，　we　have　initiated　a　pr（）j　ect

to　systematicaUy　identi　fy　the　receptors　that　utilize　peptides

as　ligands．　In　addition　to　the　peptide　work，　we　are　also　stUdy－

ing　geml　cell　di脆rentiation　and　sex　detemlination，　as　well

as　Hタdra　behaviour．

ギ・

鷺
蹟．、’．t｛

　　　　　　　砥．1

　　　み遥翻細r冶誌紬
ヒドラの神経分化を正に制御する神経ペプチドHym－355
（FPQSFLPRGamide）の遺伝子発現パターン（ヒドラ頭部）
Expression　pattern　of　the　gene　that　encodes　the　neuropeptide

Hym－355（FPQSFLPRGamide）in　the　Hydra　head．

㌘言㌫ご恩慧翌1、

誇：㌦蕊震：㌦

∵．，　　　ポ＼り，

Takahashi，　T．，　Muneoka，　Y．，　Lohmann，　J．，　Lopez　de　Haro，　Solleder，

G，Bosch，　T．CG，　David，　C．N．，　Bode，　HR．，　Koizumi，0．，　Shimizu，　H．，

Hatta，　M．，　Fuj　isawa，　T．　and　Sugiyama，　T．（1997）．　Systcmatic　isolation

of　peptide　signal　molecules　regulating　development　in、日γ〃‘7：1．

LWamide　and　PW　families．　Proc．　Natl．　Acad．　Sci．，　U．S．A．94，

1241－1246．

Grens，　A．，　Shimizu，　H．，　Hoffmeister，　S。，　Bode，　H．R．，　and　Fuj　isawa、　T．

（1999）．Pedibin／Hym－34610wers　positional　value　thereby　enhancing

foot　formation　in　hydra．　Development　126，517－524．

Takahashi，　T．，　Koizu　ni，0．，　Mur＆Y．，　Romanovitch，　A．，　Bosch，　T．C．G，

Kobayakawa，　Y．，　Mohri，　S．　Bode，　H．，　Y㎜，　S．，　Hatta，　M．，　and　F司isawa，

T．（2000）．Anovel　neuropeptide，　Hym－355，　positively　regulates　neuron

di脆rentiation　in　Hyd’・a．　Development　127，997－1005．

Harafuji，　N，　Takahashi，　T．，　Hatta，　M．，　Tezuka，　H．，　Morishita，　F．，

Matsushima，　O．，　and　Fujisawa，　T．（2001）．　Enhancement　of　fbot　for－

mation　in　Hydra　by　a　novel　epitheliopeptide，　Hym－323」）evelopment

128，437－446．

Bosch，　T．C．G，　and　Fujisawa，　T．（2001）Polyps，　peptides　and　pattem－

ing．　Bioessays　23，420－470．
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廣瀬研究室

ショウジョウバエ

　廣瀬　進
　　教授理博

HIROSE，　Susumu
DSc．　Professor

難難ii鍵

　上田　均
助教授農博

UEDA，　Hitoshi

／

い
　　山田正明
　　助手農博

YAMADA，　Masa－aki

　湊　　清
　助手凹修
MINATO、　Kiyoshi

DAg．　Assoclate　Professor　D．　Ag、Asslstant　Professor　M　Sc，〈sslstant　Proiessot

Hirose　Group

Gene　expression　during

Drosohila　development

　高等生物のイ本はll固の’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。我々は，ショウジョウバエの胚発生お

よび後胚発生における遺伝1夕発現について研究しています。

　現在，以ドのようなテーマの研究を行っています。

●GAGA因1’一に依存した〃ロマチンリモデリンゲの機構

●活性クロマチン形成における超らせん化因j”の役割

●転写コアクチベーターMBFIの機能解析
●転写因rF’FZ－Flの発現調節機↑Ill～

●発生におけるFTZ－Flの役割

fLlshl　taraztl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す，
Transcriptlonal　activiation　of　the　fushi　telt’Elztl　gene　requlres　chromatln

remodeling　in　its　promoter　region．

fushi　tarazu遺伝子プロモーター領域

　　　　　　／

◎一（㌻）ぐ／）

人

◎）◎う（「　ノ’〉）

♪

　　GAGA因子
　　リモデリング因子

　111111uhiccl［ular　orgmlisllls．　a　singlc　ICrlihzc（l　cg9（．iiviclcs

illto　muhiple　cclls　tl1乏lt　givc　risc　to　lissucs　alld　organs・Wc

arC　StUdyil199Cne　eXpreSSion　dUrhlg　ClllbryolliC　and　P（、S－

tCilibryonic　devclopinent　of　1）”os（」／，／ノ”θ・

　Our　cttrrcllt　rcscarcll　projccts　al’e　ils　lbll・ws：

●Mechallism　ofGAGA　ilactor－dcl’）cndcn｛chromatill　l℃modcL

　m9
●ROIC　（，1’SupCrC（）ilhlg　factor　ill　llle　lbrlllatioll　ol’aCtiVC

　chromatiii

●］imctional　analys　is　o川ranscrilりtiollal　cotlctiV：ltOl’MBF1

●Mcchanis．　m　of　lr：lllscriPlio川ll　rcgしllatioll　of　FTZ－Fl

●R・lc　of　FTZ－Fl　dUri119　dcvclopn）cnt

Okad：しM．　and　llnOsc、　S川りりトリ．　Ch1（｝tll：Ltll）ICinodclinty　tllL’｛litltCLI　by

l）1・osoPhila　（i／＼（iA　lach｝｜　tllld　lsWl　：L｛，’t1、tltcs　l’ttl　hl　l三｜ra／u　gCllc　trdn．

SC「lpti・n　ill・川’・．　M・1・Cell・Bi・1・／・SJ，こ455．三461・

Kobayashi，　M．、〈ila，　N．　l　la＞ias　hi，　S．、　Okada、　K，、　Ohta，1．；mtl川lrOsc．

S．d9り8）．　DNA　StLPCI’coilmg

chrOm・SOmcs　iTI　Dr…phila

6737－6744，

’11ck

lcl，

・loCah／Cl　l・PUI’1’1・n　P・lylCl1C

、　09altcT’　凡1《，L　（’cll・　Ri《，1・　／・Si、

Fakcma川．　K．、　l　lal・ashl川u、　S．、　Ucda『ll．三川d　l　lil’Osc、　S，　dりりS）．　YcこtS　t

coachva｛or　MlハFl　mcdlatcs　GCN4－〔lcpcndcnt　ll’ansc1’iplional　ltctiN「at｜on．

Mol．　Cell．　Bi‘Dl．ノ，S’，4971－4976．

YamadaへM、　Mllmla，　Ff．，11iros　e，　S．今LaヤOl’gna，　G．、　Su／llkl．　F．　lmd　Ucda、

｜L（2000｝．Fcml・・rally・c・tri・tcd　exP・c・s　i・11・f　F’rZ一川ll’a・・c・ipti・11

1：lctor－Slgn｜i’i　L’　ttT）cc　lbr　ctnbryogcncs　isr　molting　amd　lllcttlMOIphos　is　il｜

D「・s・Phila　mcLm・gas，　tCr．　De・’el・PmCI1｛／2ア、5083－5092・

一一

桙閨iう一・一一一一一一・・（、烈C）
　　’一　．／

fusi）i　tarazLt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す，
Transcriptional　activiation　of　the　fLtshi　tarazu　gene　requires　chromatln

remodeling　in［ts　promoter　reglon．
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武田研究室

脊椎動物における体軸形成と

器官形成の発生遺伝学的解析

　　武田洋幸
教授理博（併任）

TAKEDA，　Hiroyuki
　D．Sc．，　Professor

　　　川上厚志
　助手理博（併任）

KAWAKAMl，　Atsushi
D．Sc．，　Assistant　Professor

Takeda　Group

　Developmental　genetics

in　vertebrate　axis　specification

　　and　organogenesis

　当部門では，小型熱帯魚ゼブラフィッシュ（Da勿io陀η0）

とメダカ（Oryzias　1α励εs）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と遺伝学的手

法を組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：魚類の中胚葉とその

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

ています。この誘導機購を探るために，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，神経誘導によって始まり，続いて前後

　軸に沿った部域化（前脳，中脳，後脳，脊髄）が起こり

　ます。現在，これらの誘導過程におけるシグナル分子の

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子や突然変異

体の解析を通して，体節形成の機構を探っています。

4．ミッドラインシグナルの伝達機構と調節機構：脊椎動

　物の脊索とフロアープレート（ミッドライン）からのヘッ

　ジホッグシグナルの作用機序をゼブラフィッシュ突然変

　異体の解析を通して探っています。

ゼブラフィッシュ体節期胚（受精後14時間）。背面図（頭部が上）
Zebrafish　somite－stage　embryo（14hours　after　fertilization）．　Dor－

sal　view　with　anterior　to　the　top

　In　our　laboratory，　we　have　been　analyZing　the　mechanisms

underlying　axis　specification　and　organogenesis　in　the　ear－

ly　development　of　zebrafish（Danio　rerio）and　medaka

（Oりyzias　lotipes）．　By　combining　the　techniques　of　experi－

mental　embryology　and　molecular　genetics，　we　are　attempt－

ing　to　further　the　understanding　of　the　conserved　molecular

mechanisms　of　early　vertebrate　development．

1．Mesoderm　induction　and　its　dorsoventral　specification：The

　yolk　cel1，　is　responsible　fbr　induction　and　dorsoventral　pat－

terning　of　the　mesoderm　in　zebrafish　embryos．　We　are

　isolating　genes　which　are　specifically　expressed　in　the　yolk

　celL

2．Neural　induction　and　its　anteroposterior　specification：Ear－

　ly　in　development，　the　vertebrate　central　nervous　system

　is　induced　and　regionalized　along　the　anteroposterior　axis．

　We　are　investigating　the　nature　of　endogenous　factors　in－

　volved　in　this　process．

3．Somitogenesis：By　analyzing　the　function　of　the　genes　ex－

　pressed　in　the　somites　and　zebrafish　segmentation　mutants，

　we　are　attempting　to　elucidate　the　molecular　mechanisms　of

　vertebrate　segmentation．

4．Molecular　mechanisms　of　midline　signals：Sonic　hedgehog

　derived　from　the　notochord　and　floor　plate　has　crucial　roles

　in　patterning　the　neural　tUbe　and　somite．　The　mechanisms

　underlying　this　process　are　being　examined　by　use　of

　zebrafish　midline　mutants　such　as　cameleon　and　you．

Mizuno，　T，，　Yamah式　E．，　Wakahar隅M．，　Kuroiw式　A．　Takeda，　H．（1996）．

Mesoderm　induction　in　zebrafish．　Nature　383，131－132．

Koshida，　S．，　Shinya，　M．，　Mlzuno，　T．，　Kuroiwa，　A．　Takeda，　H．（1998）．

Initial　anteroposterior　pattem　of　zebrafish　central　nervous　system　is　de－

termined　by　differential　competence　of　the　epiblast．　Development∫25，

1957－1966．

Mizuno，　T．，　Yamaha，　E，　Kuroiwa，　A．　Takeda，　H．（1999）．　Removal　of

vegetal　yolk　causes　dorsal　deficiencies　and　impairs　dorsal　inducing　abil－

ity　of　the　yolk　cell　in　zebrafish．　Mechanisms　of　Development　8ノ，

5｝－63．

Sawada，　A，，　Fritz，　A．，　Jiang，　Y．－J．，　Yamamoto，　A．，　Yamasu，　K．，　Kuroiwa，

A．，Saga，　Y．　and　Takeda，　H．（2000）．　Zebrafish　Mesp　family　genes，

mesp－a　and　mesp－b　are　segmentally　expressed　in　the　presomitic

mesodem，　and　Mesp－b　confers　the　anterior　identity　to　the　developing

somites．1）evelopment　128，1691－1702．

●
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古関研究室

Koseki　Group

器官形成分子機序の

　遺伝学的解析

　　Genetic　dissection

of　organ　development　in　mice
　　古関明彦
　教授（併任）

KOSEKI，　Haruhiko

　　Professor

P N
　　　　㌦

凌　‘卍「㍑／tl‘4

　　木山亮一
　　客員教授理博

　KIYAMA，　Ryoichi
D．Sci．，　Adjunct　Professor

　木山研究室

Kiyama　Group

マイクロアレイを用いた

　　　ゲノム解析

　Genome　anajysis

using　DNA　microarrays

（1）哺乳類ポリコーム群の機能発現機序の解析。ポリコーム

　群複合体を構成する個々の成分を明らかにし，それらの
　機能を遺伝子欠損マウスを用いて解析する。また，ポリ

　コーム群タンパクが結合するクロマチン領域を，染色体

　の免疫沈降法を用いてHoxB8近傍をモデルシステム・とし

　て同定する。

（2）体節形成の分子機序の解析。Notch　pathway活性化の分

　子機序を解析する。

（3腸管に附随した免疫システム形成の分子機序の解析。腸

　管間充織と血球系細胞の相互作用の分子機序を解析する。

（1）Genetic　and　molecular　dissection　of　multimeric　protein

　complex　consisted　of　mammalian　Polycomb・I　group（PcG）

　gene　products．　This　project　involves　identification　and

　f〔mctional　characterization　of　putative　PcG　proteins　and

　identification　of　binding　sites　for　PcG　complex　in　HoxB8

　10CUS．

（2）Molecular　mechanisms　underlying　the　somite　segmenta－

　tion．　This　pr（）ject　aims　to　understand　the　molecular　ma－

　chinery　required　fbr　the　activation　of　Notch　pathway　in　the

presomitic　mesode㎜

（3）Molecular　mechanisms　involved　in　the　development　of

　gut－associated　lymphoid　system．　This　pr（）j　ect　aims　to　iden－

　tify　and　characterize　molecules　involved　in　mesenchyme－

　haematopietic　cell　interaction．
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　近年，遺伝学は大きく様相を変えてきており，ヒトゲノ

ム計画終了後のポストゲノム研究では，DNAチップ（マイ

クロアレイ）を利用したゲノム解析が重要な位置づけを占

めると考えられています。我々は癌の診断・治療を目的と

したGenotypingと，環境ホルモン検出評価のための遺伝子

発現Profilingに用いるカスタムマイクロアレイの開発を
行っています。それらの研究の結果，新規の癌関連遺伝子

及び環境ホルモン応答遺伝子の発見や，環境ホルモン影響

のメカニズムに関して新しい知見を得ました。

　In　the　recent　post－genome　pr（）j　ect　era，　teclmiques　using

DNA　chips（or　microarrays）will　play　a　major　role　in　apply－

ing　genome　inforrnation．　We　are　developing　custom　microar－

rays　fbr　mutation　detection，　or　genotyping，　in　diagnosis　and

therapeutics　of　cancers　and　also　fbr　expression　profning　fbr

detecting　and　assessing　endocrine　disruptors．　In　the　course

of　such　studies，　we　have　already　fbund　new　cancer－related

genes，　and　endocrine　disruptor－responsive　genes，　which　gave

clues　as　to　tumorigenesis　or　endocrine　disruptor－pathways．
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カスタムマイクロアレイを用いた環境ホルモン応答プロファ

イル
Profiling　endocrine　disruptor　response　with　custom　microarrays．

Mel18結合タンパクであるSAP155（Spliceosome－associated　protein　155）

，とMel18欠損マウスの間で観察された遺伝的相互作用は，　SAPI・55が

ポリコーム群の一部として機能していることを示している。
Genetic　interactbn　between　mutation　in　SAP155（Spliceosome－associated

protein　155）and　Mel1810ci　induced　the　hometic　transformations　in　the

axial　skeleton　suggesting　the　involvement　of　SAP155　protein　in　the　mam－

malian　PcG　comlex．
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高野研究室

集団・量的遺伝学に基づいた

　種内変異の遺伝的構造と

　　　　進化の解析

Takano　Group

　　　Studies　of　genetic

　　and　molecular　basis

for　within－and　between－species

　　qUantitative　variatiOn

　　　高野敏行

　　　助手理博

TAKANO，　Toshiyuki
D．Sc．，　Assistant　Professor

　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。現在，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（変

化の向きと速さ）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目的としています。

　また，形態，発生，生理形質の多くは量的に規定される

もので，遺伝子のON・OFF制御を基にした機能解析は実
際の自然集団中の変異や進化，遺伝病の発症率，感受性等

を理解するには必ずしも有効ではありません。比較的弱い

効果をもった変異についての定量的な遺伝学的解析が必要

になります。ショウジョウバエの剛毛形成をモデル系とし

て，自然集団中の種内・種間変異の遺伝的構造を明らかに

することで，表現型への遺伝的要因と環境要因の相対的貢

献度や遺伝子型と環境との相互作用，異なる遺伝子座の対

立遺伝子間の相互作用の効果などについて理解を深めるこ

とを目指しています。

　Central　issue　in　most　morphological　and　developmental

variations　and　evolutionary　changes　is　not　an　all－or－none　is－

sue　in　gene　expression，　but　the　issue　is　of　a　quantitative　na－

ture．　Within　and　between　species　variations　in　quantitative

characters　such　as　bristle　numbers　and　formation　patterns　in

Drosophila　are　being　investigated　with　the　aim　of　understand－

ing　their　genetic　and　molecular　basis　and　with　the　aim　of　a

quantitative　assessment　of　the　various　fbrces　of　evolution　in

shaping　pattems　of　genetic　diversity．　Identifying　genetic　fac－

tors　responsible　fbr　the　bristle－10ss　phenotype　in　interspecific

hybrids　of　Drosophila　is　an　intensive　fbcus　of　our　current　re－

search，　and　we　find　that　the　genetic　architectUre　of　bristle　for－

mation　can　change　in　local　populations　in　the　absence　of　any

obvious　phenotypic　alternation．

　　We　are　also　studying　between－region　variability　and

between－species　fluctuations　of　mutation　pressures　and　cross－

over　frequencies．　Indeed，　we　have　fb皿d　their　remarkable

lineage－specific　local　changes　in　Drosophila　genomes，　sug－

gesting　the　presence　of　region－dependent　regulation

mechanisms　of　mutation　and　recombination．　Furthermore，

we　are　interested　in　developing　genome－wide　approaches　fbr

abetter　understanding　of　genetic　interaction．
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キイロ／オナジショウジョウバエの種間雑種でCUTの発現が
aSCで消失（C）。　AとBはコントロール。
Failure　of　the　CUT　expression　in　D．　metanogaster－simutans　hybrid

（C）．Anormal　staining　pattern　is　in（A）and（B）．

Takano，　T．S．（1998）．　Rate　variation　of　DNA　sequence　evolution　in　the

Drosophila　lineages．　Geneties　149，959－970．

Takano，　T．S．（1998）．　Loss　of　notum　macrochaetae　as　an　inter・・specific

hybrid　anomaly　between　Dros〔～phila　melanogtzster　and　D，　simulans．　G÷

netics　149，1435－1450．

Takano－Shimizu，　T．（1999）．　Local　recombination　and　mutation　effbcts

on　molecular　evolution　in　Drosophila．　Genetics　153，1285－1296．

Takano－Shimizu，　T．（2000）．　Genetic　screens　f（）r伍ctors　involved　in也e

notum　bristle　loss　of　interspecific　hybrids　between　Drosophila

mela〃ogoぷ’er　and　D．ぷim〃a〃＆Genetics　156，269－282．

Takan（畑Shimizu，　T．（2001）．　L（xcal　changes　in　GC／AT　substitution　biases

and　in　crossover　frequencies　on　Drosophila　Chromosomes，　Mo1．　BioL

Evol．18，606－619．
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池村研究室

高等動物の染色体構造，機能

　および進化に関する研究

　　池村淑道
　　　教授理博

IKEMURA，　Toshimichi
　D．Sc．，　Professor

　　　深川竜郎

　　　助手理博

FUKAGAWA，　Tatsuo
D．Sc．，　Assistant　Professor

Ikemura　Group

　　The　structure，　function，

and　evolution　of　chromosomes

　　　in　vertebrate　cells．

　異なる視点から研究される傾向にあった進化の諸分野を

総合的視点で研究することを目指している。実験的研究と

理論的研究を並行させ，塩基配列レベルと染色体レベルの

進化を関係づけ，分1㌃進化と機能や表現型の進化とを総合

的に理解することを目標にしている。特に，脊椎動物ゲノ

ムと染色体を対象に研究をf　J：っており，染色体バンド構造

の生物学的意義とその進化機構の解明、DNA複製夕fミン

グのゲノム規模での解析，染色体ll学を川いた染色体分配

機構の解明を川指している。具体的なテー’マは以ドの通り

である，、

●ヒト11番および21番染色体のDNA複製地図の作成
●高等脊椎動物染色体のセントロメアの機能解析

●人ll染色体を川いたセントロメア1）NAの複製タイミンゾ

　の解析

●複製起点のゲノム情報処理による推定

●遺伝」”コドン選択とtRNA遺伝1㌘の研究

ニワトリDT40細胞の細胞分裂1象（A）分裂中期と（B）分
裂後期の染色体（青）、、緑はセントロメアタンパク質を，赤は

人工染色体を示している，，
The　picture　of　chromosomes　in　metaphase（A）and　anaphase（B）

during　mitosis　of　chicken　DT40　celL　DNA　was　stained　by　DAPl

（blue）and　centoromere　protein　CENP－C　was　stained　by

anti－CENP－C　antibody（green）．　Human　mini　chromosome　was

detected　by　FISH（red）using　human　DNA　as　a　probe．

　Varn）us　aspccts（）fev〈）lution　tclld　t（）bc　s　tudicd　scparatc－

ly．　（）Ur　Obj　cctivC　is　to　synthcsizc　thosC　Various　aspcctsしll1－

dcr　an　intcgratcd　vicw．　We　are　cI）11ductillg　cxl、crimcntal　alld

theorctical　studics　oll　tlle　gcnetic　lnechanislns　oforgallisl11～11

cvolution．　Wc　arc　f（）cus，　illg　on　researches　concerning　lllc

n1CCIlalliSn1S　Of　CVOIUtion　Of　ChromoSOmc　alld　gCnon1C．　For

example．　wc　havc　charactcrizcd　band　boulldaries〈｝f　l川mtm

chronlos．　ol）lcs　at　molccular　lcvcl　lbcusil19011　tlllnS，　itiOll・f

DNA　replication　timing　during　S　phasc　and　Mb－sizcd　scg－

mcntal　GC％，　dis　ti－ibution．　Wc　arc　also　s，　tudying　thc　mcch－

allis，　m　Of　a　funCtiona1　CCIltrOmCrC　lbrmatkm　USillg　ChrOm・－

s・me－Cngh1CCrillg　teChiiic｝　ueS　．　Foll・Wing　liS　tS　arC　Cし11’rCl）t

Pr（｝iccts　il）our　gr〈川P・

●Constructioll　oflligh－resolulion　map　ofDNA　replication

timing川1Umこ111　cllr・lu・s・111c　l　l　alld　2L

●Fullctiollal　an乏llyscs－）fcclltl’onlcrc　ill　vcrtcbl’alc　cclls・

●Allalysis　ofDNA　replication　til1｜nlg　ofcelltmmel・ic　region

　ill　a　huilian　artiilcial　chrom（）solnc．

●Prcdiction　of　DN〈rcPhcalion　t）rigill　by　a　bioil｜lbrlllalic

　aPPrOach．

●Studies　on　coc．iol）　us．；agc　alld　IRNA　gencs　of　various　ol’－

　9all1Sll）S・

Kanaya＾S．『Yamadas　Y．、　Kudo、　Y．　and　ikcmut・こt．　T．　S川dics　ofcodon

tts　age　and　tRNA　gcllcs　of　l8tmiccilulai’or．L，　：ll｜is｜｜｜s川ld　LILI三tntii’ic’titio｜1

・1’・Bacillus　s，　ubtilis　tRNJ’Xs：gcllc　cxpl℃ssi・n　lcvcl　arid　s，　pccic：’－s　pccillc

diVCrSity　Of　COdoi）　USagC　b：tS　cd　On　multiVarialC　analySiS・（：CnC　2－O・y・

143－155d999）＆　http：／www，　ka／ttSll．Ol’Jp　codon’．

Shiina，　IL、　lkcmura，　T．　ct　aL，川999）．　Molccuhr　dy川m｜ics　of　MI　1（’

gcllcs　is　ttm’avcled　by　s　eclLlcl）cc　analys　is〔｝f　thc　L7り6，938－bp　l　ll．A　clas：

1rc　．g　ion，　Pr《）c．　Natl．　Acad．　ScL　USAり6」3282－B三87，

Fukagawa，　T．．1’cndon．　C．、　MOrrisJ．、三md　Brown．　W．川99〔））CENP－C

iS　llCCCSSarV　bUl　tlOt　SUI’fiCiCllt　t〈）　illdUCC　lb1・nla｛iOl｜　｛｝f三l　l’L111CtiOnal

CCIItrOlllc1－c．　EMBO　J◆／，S’，4196－4209，

Fllkagawa、　T．，　Slcwart，　A．F．，　and　Brown．　W．　d　9り9）．　Thc　chickcn　l　lPRT

genc：・c・・川tcr　selcc｛・blc　m・rk・1’R・・thc　D’1’40　ccll　linc・NllcL　Acid・

Res．27、1966－1969．

Tcllzcn，　FF．．　Yamagata、　T．，　Fllkagawl、　T．，　Sugay三しK．　Al“10，　A．㌦noko，

lL，　Gqiob1）ri『T．∋Fl川yama『A．『Okumuara．　K＿and　lkcl1川ril・11・d997）・

Precisc　switchillg　of　DNA　rcpliciltioll　timing　in　lhc　GC　contcllt　tl’all－

silion　arca　i川11c　humim　tllajO1・histocomPatibility　complcx・MqDl・Cell・

Bi（Dl．17，4043－4050，
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斎藤研究室

遺伝子／ゲノムレベルに

　　おける生物進化

Saitou　Group

Evolution　of　organisms

at　genetiC／genOmiC　leVel

　　　斎藤成也
　助教授Ph．　D．博（理）

　SAITOU，　Naruya
Ph．　D．，　Associate　Professor

　本研究室では，生物の進化を，遺伝子およびゲノムレベ

ルにおいて，実験とコンピュータ解析の両側面から研究し

ている。特に人類にいたる霊長類・哺乳類の進化を興味の

中心としている。研究テーマは以下のものがある。

●ヒトの特異性を決定する遺伝子変化の探索（類人猿ゲノ

　ム計画Silver）：種の特異性を与えている種固有の遺伝的

変化を知るためには，その種の遺伝情報だけでなく，近

　縁種の遺伝情報を調べて比較する必要がある。そこで，

　系統的にヒトに近縁なチンパンジー，ゴリラをはじめと

　する類人猿の多数のゲノム配列を決定し，ヒトゲノムと

　比較解析を行なっている。

●血液型遺伝子の進化：血液型は細胞表面の抗原であるた

　め，バクテリアやウイルスなど細胞外からの影響を受け

　やすく，そのため大部分の遺伝子が中立進化をしている

　のとは異なり，正の自然淘汰が生じる可能性が高いと考

　えられる。ABO式およびRh式血液型遺伝子の進化を研
　究している。

●その他の研究テーマ：遺伝子系統樹解析による組織・器

　官進化の推定，遺伝子系図を用いた近縁な生物集団進化

　の解析，遺伝子進化研究の新しい解析手法および進化研

　究のための新しいデータベースの開発。

炎蹴
　Silver　Projeq：Ape　Genome　Sequencing

　　　　　　　　　　　　Nnm亀■

　　　　　　　　　　　　●O邑0●O

　　　　　　　　　　　　Chtl爲■“，A，

　　　　　　　　　　　　Oo．日“
　　　　　　　　　　　　o冨亀㎎口竃‘胞

　　　　　　　　　　　　O“、o●

　　　　　　　n幽匂HO■鯵P尾■栖宮竃雌ab

　　　　　　　－
Hot　Topics

　：織＝艦雲＝鑑＝㌫綴誌譜15】
Mai皿body　of　Silver　Project　database

　●

　We　study　the　evolution　of　organisms　at　the　genetic　and

genomic　levels　through　wet　experiments　and　computer　anal－

yses．　We　are　particularly　interested　in　primate　and　mam－

malian　evolution　toward　human．　Themes　of　our　study　in－

clude：

（1）Search　fbr　genetic　changes　responsible　fior　human　uni－

　queness（Ape　Genome　Pr（）j　ect　Silver）－lt　is　necessary　to

　compare　closely　related　species　as　well　as　the　species　in

question　to　determine　species－specific　genetic　changes．　We

　are　determining　genomic　sequences　of　apes　such　as　chim－

　panzee　and　gorilla　that　are　phylogenetically　close　to

　humans．

（2）Evolution　of　blood　group　genes－Blood　group　antigens　are

　on　cell　surfaces，　and　have　a　higher　chance　of　being　effected

　by　bacteria　or　virus．　Therefbre，　their　genes　may　have　un－

　dergone　positive　selection　compared　to　typical　genes　that

　are　under　neutral　evolution．　We　are　studying　genes　fbr

　ABO　and　Rh　blood　groups．

　Other　themes　are　the　inference　of　tissue／organ　evolution

through　genc　tree　analyses，　analysis　of　evolution　of　closely

related　populations　using　gene　genealogy　apProach，　devel－

opment　of　new　methods　fbr　the　study　of　gene　evolution，　and

the　devclopmcnt　of　llew　database　fbr　evolutionary　studies．

Kitano　T．　and　Saitou　N．（2000）Evolutionary　history　of　the　Rh　blood

group－related　genes　in　vertebrates．　Immunogenetics　51．856－862．

．umMSLuamu

も一も

も一一心6－《ntued　liabB：zahtsa　ppm；叩紅㎝㎝竃陽鋤tm晒｝1鋼㎜栢oom●

　類人猿ゲノム計画Silverのホームページ
Web　Home　Page　of　Ape　Genome　Project　Silver

Sumiyama　K．，　Kitano　T．，　Noda　R．，　Ueda　S．，　Ferrell　R．，　and　Saitou　N．

（2000）Sequence　variation　in　the　ABO　blood　group　gene　exon　70f

chimpanzee　and　bonobo．　Gene　259，75－79．

Oota　S．　and　Saitou　N．（1999）Phylogenetic　relationship　of　muscle　tis－

sues　deduced　from　superimposition　of　gene　trces．　Molecular　Biolo－

gy　and　Evolution　16，856－867．

Saitou　N．　and　Yamamoto　F．（1997）Evolution　of　primate　ABO　blood

group　genes　and　their　homologous　genes．　Molecular　Biology　and　Evo－

lution　14，399－411．

⑰



1繊飾額艘部閲
DMsfi◎n◎f　T愉r◎tfieaO　＠⇔n◎嶋1

近藤研究室

Kondo　Group

　発生における
自発的位置情報形成

Autonomous　deveiopment
of　positional　information

　　in　embryogenesis

　近藤　滋
　教授（併任）

KONDO，　Shigeru

　　Professor

　　　し
　　　篭ぽ

　　　　　ノ　　エ　　　’鰭｝！’

　　高木利久
　　教授（併任）

TAKAGI，　Toshihisa

　　Professor

高木研究室

Takagi　Group

生命科学のための

　オントロジー

Ontology　for　living　systems

　生命現象のうちでも多数の遺伝1’‘が関’∫して起きる高次

な現象，例えば神経回路の構築，形態形成などは、関与す

る遺伝J’・の性質がわかったとしても，そのまますぐにはメ

カニズムの理解には至りません。そのような複雑な現象を

遺伝学的に解析するには，何らかの理論的な枠組みカミ必要

となります。本部門では、従来の遺伝学的な考えノ∫では理

解する事が難しい複雑な現象の1例として．動物の縞模様

や体節形成などを取りヒげ、分r生物学的実ll灸と数理モデ

ル（反応拡散系）を組み合わせた新しいノ∫法によって形態

形成の仕組みを解きあかすことを川指しています。

　　ln　each　dcvcl・pmental　phcl1・mcl1・11，　a　l・t・fgellcs　arc

illvolvcd　alld　illtcract　onc　an（）ther．　Thc　wllolc　systelll　ls

solllctilllcs　too　c（）lnplcx　to　beしmdcrsto（）d　by　the　brain　of　hu－

mal1．　To　ovcrcome　such　ditliculty、　mathcmalical　thcot＋ies　alld

・・mP・t・・sim・1・ti・・m・y　hclp．　W・arc　tcmP・r・lly・t・dyi・9

thc　relations　hip　betwccll　the　gcllc　activily　alld　the　coll1Plex

skill　pattcrl1　〈）ftjs　h　using　a　mathcmatical　theory・““rctlc－

tiOlトdi　ITus　ion　mOdeF．　OUr　l］11al　aim　is　to　cstablish　a　ge11－

cral　meth。d　t。しin（．lcrstancl　thc　c・）mPlex　Plle11・mena　that　thc

ClassiC　gCnCtiCs　Cal・11・t　dcaL

生命科学分野に才〕けるデータベースの統合1ヒを格段に深

化させ，生命現象における普遍的な概念や構造をより容易

に発見できるようにするために、ゲノムオントロジー・一の研

究を行っている。これは，これまでの牛物学の知識を総ざ

らいし，川語や概念，記述法などを種を越えて格川するも

のである。特に発生や分化などの高次の生命現象の記述と

解明を目指して，現在，シグナル伝達に関するオント川ジ・’

の構築に取り組んでいる。また、これと並行して関係する
川語辞、ll・1の整イ1｝｛iやオントロジー’に収めるべき情報の文献か

らの自動抽川にも取り組んでいる。

　　TO　S，　UbS　tantially　prOn10tC　tl1C　illtCg，　ration　OfhCtCrOgCl1C－

OUs　databas，　cS　alld　tO　fUrtller　flcilitatc　thC　disCoVCry　I）f　lltl1－

dalllc川al　collcepts　or　hidden　stl’uCtUl’es　ill　biological　phcllo111－

ella，　wc　sludy　gcllomc　olltology　wherc　biological　kn（）wlcdgc

is　comprchei」is，　ivcly　rcorganizcd　alld　bolh　lhc　tcrminok、gy三md

the　collccpls　arc　llllillctl　across　spccics．　Wc　try　to　cstablis　h

SUCh　Onk）k）gy　Of　Signal　tKmSductioi）．　ln　addition・WC　al’C

rccotnpiling　its　dictioilai’y　alld　arc　dcvck）pillg　coll1Putcr　tcch－

・iq・C・1br　a・t・111・tiC　i・lbrmali・n　eXt・aCti・・h’・・111川…1・rC

databascs．

　　　　「波」である魚の模様
The　fish　strlpes　as　a　visible　Turing　wave

　　XMUOTD
〈ht詞dt自Dn●dg㊨」d＝’8’〉
・typ●・’c鯛1舗t－m《刈1』t㎞’》

　pho陣hoゆytioo．＞

　r●9P㈱’〉
〈9ぼphic＄〉

」．．麺シンポ，…薮口

文献からの生物

知■の抽出

生命現象の計算機による機能解析に必要な知識表現技術とレ

ファレンスとなる情報源
Knowledge　representatlon　and　knowledge　bases　required　for　the

computationai　analysis　of　biologlcal　phenomena　and　functions・
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蔓伝研窮部『周 《・臼・rHum㎜（一昨

佐々木研究室

　　哺乳類ゲノムの

エピジエネティックな
　　　　　調節機構 ＼1

t

　佐々木裕之
　　教授医博

SASAKI，　Hiroyuki

D．Med．，　Professor

　1
　　　　　　　　　　　　蕃

　　　　佐渡　敬

　　　　助手理博

　　SADO，　Takashi
D、Sc．、　Assistant　Professor

Sasaki　Group

　　Epigenetic　regulatlon

of　the　mammalian　genome

　生物の発生過程では，ゲノムの情報がlllしい場所で、　lll

しいタでミングで発現しなければなりません。また、　・1　1．

分化した細胞が他の系列の細胞に変化しないよう，遺伝情

報を安定に制御する必要カミありますL，ゲノムの配列変イヒを

伴わず、安定な発∫見制〒Olllを保証するのが，　DNAメチル化や

ヘテ川ノノ川マチン化などのエピジ．－r．　’rr．テで・ソクな機構です、1

哺乳類には、　rンソ．リンティンゲやX染色体不活性化元工ど、
、ニオ！ら（ノ）十幾↑1皆石竺丁”ilJljし／こ狙日」オよ」：見象もcSl）【）／／士7弓∴、：土／こ，　ヒ

トでこの．．．kうな機1：1㌔liにl」llt・常がノllじると病気が起こります，，

当川1究室では，　llにマウスを川いてJ．ソ、ドの、ようなテ．・マで

iiJ　F）・t［：して』しli寸ミll’f、

●　 プヒ　ノ1：jl｜也1，i｛！’でぴ）ノノゴ　 ノ　 ノ、1｜1111」△，ソメiii－11　i血…11｝‖隻↑｜t“i

●牛殖系列におけるゲノム刷込ノ副）成∪磯構
●ノゾノノ、ll川り1ムノメド．K　・イン（ノ）↑苗」巴・；別ψ…ll・1佳イヒ

●x染色休不活性fヒにおけるDNAメ、チル化の役害ll

●アンチーヒンスRNAに、．kるX染色体不活性化u）制御
●DNAスチルfヒ酉8∵↓ミ（ノ）杜隻∫指・発ji見・局rll・iil周負日

●ヒトの1）NAメ、チル化1酵素やインソリンティンゲ（ノ）賢常汕1

　の角川：斤

Xis　t座位を操作すると，本来雄では不活性なXistが発現し，異

常なX染色体の不活性化が起こる、、
Genetic　maniPulation　of　the　Xist　locus　causes　ectopic　expression

ol’Xist、　leading　to　aberrant　X－chromosome　inactivation　in　males．

　　Embryonic　dcvclopmcnt　requircs　thc　gcllctic　pr（）grams

writtcn　hl　the　gcllome　to　bc　cxprcsscd　ill　corrcct　tiss　ucs　with

corrcct　timing．　011ce　a　cell　lilleagc　has　becll　cstablishcd，　its

genetic　sttltuS　is　inaiiitaincd　so　that　thc　cells　do　not　transform

illto　other　cclnypcs．　Epigclletic　mechallisms，　such　as　DNA

methylation　alld　hcterochromatin　lbrnlatiol1、　stabilize　tlle　gc－

11ctic　actMty（、fthe　cel｜｜illeage　with（）ut　changing　DNA　se－

qucllccs．　Maniinals　have　ul）iCIUC　phellomclla，　sucll　as　gcllomic

imprilltil19　al）（l　X－chromosomc　itlactivtlti（）11，　wllich　arc　also

bascd・川hesc　clハigcllctic　mcchallisllls．　Abn・rmalitics・1’thc

nncchanis111s　arc　rcsPollsible　lbr　a　Ilu111bcr　（）f　litimaii　disor－

dCrs．　ThC　lbllOWillg　l令CSearCh　aCtiVitles　are　OI19〈）lllg　m　Oしlr

labOratory：

●Rcgulation　of．genoll）ic　imprinting　in　mammaliam　deve1－

　　opmCnt

●EslablisllmCl11・f　impl’illtins’ill　tlle　germ－hnc

●Slructllrc，　rcgulation　a1“l　cvolUtiOl）of　imlつrhlted　gello111c

　　domainS

●Rolc　lbr　DNA　metllvlalk）1）ill　X－chromosolnc　lllactlvatlol1

●RcLgulation　of　X－chronios，　omc　in：lctivation　by　alltl－scllsc

　　RNA
●Fiinction　and　rcgulation　oflnammah：lll　DNA　mcthyltrans－

　　lbraSCS

●川mall　disor（lcrs　assI）ciatcd　with　abnormalitics’in　DNA

　　mcthylalion　or　i111Prillti119

k　hihara．　K．『Ilatano、　N．，　Iiurt川1ni、　ll、（ゾθ！，〔20（10）．　Colnparalivc

．u　cnol　llic　s．　cclucncillg　idclltifics　llo、iel〔issuc－spcciilc　cnhallccl“s　alld　sc－

clLlc，11cc　clcn）cnts｛br　methylation－sel｜si〔ivc白ctors　i｜1）plicこitcd　ill　lg／三〆「

〃／りimPri｜｜ting．　Gel1《D111e　Researchノθ．664－671．

Ucda、　T．、〈be、　K．，　Miura，　A．（・1θ／，（20｛｝0）．　Thc　palcrnal　mcthylatien

ilnPri1⊥t　OfthC　Il10USe　111910Cus，　iS三ICLIttil’C〈l　ill　thC　gOl10Cy1C・Stagc　dUr－

illg　l“al　tcstiS　dcvel・PmCnt（；Clles　t・Cclls　5、649－65c）’

Mizullo，　S．、　Chiiiwa、　T．うOkamum、　T、（・／イ’／．（200り．1・：xprcl’s　ion　oi’DNA

mcthvhrallslbl・ases　1）M〃ソヨ・1　and．ell　i川1・rmこll　hcmat・P・icsiS　luld

in　aclltc　and　ch｜’（、nic　lllyclogcl、ollsc　lellkclnia．　Bl《D《D‘1　97．　l　l　72一川79．

Ohno，　M．，　Aoki、　N．、　at）d　Sasaki、11．（200D．　Allclc－spccil］c　deleclkm

〈）fnas　cct）t　trallscri「）ts　by　iluoi’cscei）cc　in　situ　hybridi／tltioll　rcvcals　lcn1－

P・ral　tmd　cultし1re－induccd　changes　il119／2　imPrinlmg　duri119

prc＿iii］1）lantati｛）ii　Illousc　dcvelopnlcnt．　Genes　t《D　Cells　6，249－259．

Sad〈）、　T，、　Wallg，　Z．∋SasakiうIL，　imd　Li，　L｛2001）．　Rc．gulati（川of　im－

prilltcd　X－inactivation　ill　micc　byハ八・．　Dcvel《Dpmellt／28、1275－1286．

⑲
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藤山研究室

ヒトと霊長類のゲノム科学

Fujiyama　Group

Genomic　and　proteomic　studies

of　human　and　human－related

　　　　　genomes

　　藤山秋佐夫
　　助教授理博

　FUJIYAMA，　Asao
D．Sc．，　Associate　Professor

　比較ゲノム研究を通じて，ヒトと他種霊長類で違いの見
られるゲノム上の構造情報を明らかにすることを第一・目標

に研究を行っています。このため，本研究ではヒトゲノム

構造解析研究を通じて確立した染色体の大量精製・ライブ

ラリ作成技術，ハイスループットスクリーニング技術，大

規模地図作製技術，マイクロアレイ，情報処理管理技術と

ゲノムリソース等を利用します。現在の研究テーマは下記

のとおりです。

●共有研究資源として，チンパンジー，ゴリラ，オランウー

　タン等の霊長類ゲノムDNAライブラリの構築と提供。
●ヒト染色体22番，21番，20番，19番，18番，14番，ll番，

　2番，X，　YのSTSマーカーによる，ヒトと霊長類ゲノ

　ムの比較
●テロメア領域に着目した霊長類染色体進化の研究

　Our　studies　are　fbcused　on　dcfiniI199enomic　cllaracterls－

tics　of　the　human　genome　through　comparison　with　thosc　of

other　primates　using　teclmologies　for　large　f　calc　chr（）mosome

purification，　high－throughput　gcnome　analysis　・alld

micro－arrays　in　addition　to　bioinformatics　and　various

genomic　resources．　Current　targets　are：

●Construction　and　distribution　of　genomic　librarics　ofpri－

　mates
●STS　oriented　colnparative　analysis　of　huni　an　chromc）s（）mes

　22，21，20，19，18，14，11，2，X，　and　Y

●Evolutional　studies　of　primate　chromosomcs　through　thc

　analysis　of　telolneric　regions

我々がゲノム研究の対象としている霊長類。中央は，文部省
ヒトゲノム解析研究班が作成したパンフレット。
Primates　being　used　for　genomic　studies．　Middle　is　a　sacred　draw－

ing　appeared　in　the　brochure　of　Japanese　Human　Genome　Pro－

9「am・

Thomas　BrUs、　Gabor　Gyapay，　Jcan－Louis　Pctit，　Franc〈）is　Artigucllavc，

Virginie　Vico，　Shizcn　Qin、　Ayc　Moll　Til1－Wollam，　Corinnc　Da　Silva、

Delphine　Muselet，　Delphine　MavcL　Eric　PcllctiぱMichael　Lcvy，　Asao

Fujiyama，　Fumihiko　Matsuda，　Rick　Wilsol1，　Lec　Rowcn，　Lcc　HoodJcall

Weissenbach，　W川iam　Saurin，　Roland　Hcilig．（2001）．　A　clonc　map　ol’

human　chromosome　14．　Nature　4θ9，947－948

The　International　Hunian　Genome　Consortium　including　A．　Fし項yama

and　55　authors．（2001），　A　Physical　map　of　the　humtm　gcllomc．　Na－

ture　409，934－941

The　International　Human　Gcnome　Consortium　including　A．　FUiiyama

and　72　authors　from　international　sequencing　ccntcrs．（2001）．　Thc　Hu－

man　Genome：Initial　Sequencing　and　Analysis．　Nature　4θ9，860－921

http：／／www．nature．com　fbr　supPlemental　mlbrmation
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角谷研究室

植物発生とゲノム構造の

エピジェネティックな制御
　　・：、　　　，

　　k

　　　角谷徹仁

　　助教授理博
　KAKUTANI，　Tetsuji
D．Sc．，　Associate　Professor

　　　木下　哲
　　助手博（理）

　KINOSHITA，　Tetsu
D．Sc．，　Assistant　Professor

Kakutani　Group

Epigenetic　controls

of　plant　development

and　genome　structure

　塩基配列以外の形で遺伝子発現情報が細胞分裂後も染色

体上に保持される現象が，酵母から哺乳類まで普遍的に観

察されます。これを（ジェネティックな）塩基配列情報の

エピジェネティックな修飾と呼びます。脊椎動物や高等植

物では，エピジェネティックな遺伝子発現抑制とDNAメチ
ル化との相関がしばしば観察されます。当研究室では，植物

におけるエピジェネティックな調節の役割を調べています。

　シロイヌナズナのddm1突然変異は，反復配列のDNAメ
チル化頻度を下げ，その転写抑制を解除します。DDM1遺

伝子産物はクロマチンリモデリング因子SWI2／SNF2と類
似の構造を持ちます。また，ddm1突然変異は他の遺伝子を

変化させることにより，種々の発生異常を誘発します（文

献1，2，3）。これらの変化の一つ，開花時期遅延は，ホ
メオボックス遺伝子FJ　VAが，低メチル化に伴って過剰発現

することが原因で起こります（文献2，4）。もう一つの発

生異常clamは，内在トランスポゾンの転移活性化が原因で

した（文献5）。DNAメチル化の伴うエピジェネティック
な制御は，正常な遺伝子発現を保証するとともに，ゲノム

構造の安定化にも重要と考えられます。

　In　order　to　explore　epigenetic　gene　regulation，　we　are　tak－

ing　a　genetic　approach　using　Arabidopsis．　Mutations　in

DDM『（Decrease匡ηDM　Methylation1）gene，　which　encodes

aprotein　similar　to　the　chromatin－remodeling　factor　SWI2／

SNF2，　results　in　reduced　genomic　cytosine　methylation　and

transcriptional　de－repression　of　repeated　sequences．　A　strik－

ing　featUre　of　the　dc加1　mutation　is　that　it　induces　a　varie－

ty　of　developmeぬ1　abnormalities　by　causing　heritable　chan－

ges　in　other　loci．　One　of　the　ddm　1－induced　abnormalities，

1ate　flowering　trait，　was　caused　by　ectopic　expression　of　a

homeobox　gene，　Fぬ．　Another　abnormality　was　caused　by

transpositional　activation　of　a　novel　endogenous　transposon

（ン｛C1．　Thus∠）Dル〃gene　is　necessary　f（）r　both　epigeneti－

cally　ensuring　Proper　gene　expression　and　stabilizing　the

genOme　StrUCture・

シロイヌナズナのC4CTA　7因子の転移による媛性表現型とその

復帰（参考文献5より）
Arabidopsis　plants　with（right）and　without（left）reversion　sector

of　dwarf　phenotype　induced　by　transposition　of　CACTA7　element

（from　ref．5）．

Kakutani，　T，　J．A．　Jeddeloh，　S．　Flowers，　K．　Munakata，　and　E．J．　Richards

（1996）Developmental　abnormalities　and　epimutations　associated　with

DNA　hypomethylation　mutants．　PNAS　93，12406－12411．

Ka㎞tani，　T，（1997）Genetic　characterization　of　late・■flowering　traits　in・．

duced　by　DNA　hypomethylation　mutation　in　Arabidopsis　thaliana．　Plant

Journal　12，1447－1451．

Kakutani，　T．，　Munakata　K．，　R　ichards　E．J．，　and　Hirochika　H．（1999）

Meiotically　and　mitotically　stable　inheritance　of　DNA　hypomethyla－

tion　induced　by　ddm　l　mutation　of　Arabidopsis　thaliana．　Genetics／5ノ，

831－838．

Soppe，　W．，　Jacobsen　S．E．，　Alonso－Blanco　C．，　Jackson　J．，　Kakutani　T．，

Koornneef　M．　and　Peeters　A．J．M．（2000）The　gain　of　function

epi－mutant　FWA　causes　late　flowering．　Molecular　Cell　6，791．・802．

Miura，　A．，　Yonebayashi，　S．，　Watanabe，　T．，　Toyama，　T．，　Shimada，　A，

and　Kakutani，　T．（2001）Mobilization　of　transposons　by　a　mutation

abolishing　fUll　DNA　methylation　in　Arabidopsis．　Nature　4〃，212－214．
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平田研究室

脊椎動物の神経回路形成

　　平田たつみ
　　助教授博（医）

　HIRATA，　Tatsumi
D．Med．，　Associate　Professor

　　川崎能彦
　　　助手理博

KAWASAKI，　Takahiko
D．Sc．、　Assistant　Professor

Hirata　Group

Vertebrate　neural　network

　　　　formation

　脳は膨大な数の神経細胞がつくる回路からできています。

この回路の配線の正確さが，動物の行動や思考といった高

次脳機能の基本です。神経回路の配線の大部分は，遺伝子

によって決められています。　一旦できあがった神経回路が，

経験などの外界の要因によって修正される際に働く遺伝1’‘

もあります。

　本部門では，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を明らかにしたいと考えています。そ

のためにマウス嗅球　終脳神経回路というモデル系を用い

て研究を行っています。嗅球とは匂いの情報を受け取る脳

の部分ですが，ここの神経細胞は長い軸索を伸ばして，終

脳の特定の部分にある神経細胞とシナプス結合を作ります．

　・般的に，哺乳類の神経lnl路形成は，母親の胎内で起こり

ますので解析が非常に困難ですが，嗅球一終脳神経lt・1路は

器官培養一ドで形成させることができますので，容易に実験

操作を加えることができます。この利点を生かして，これ

までに，嗅球の神経細胞の軸索をガイドする特殊な細胞群

等が見つかってきています。

　Thc　functions　of　the　brain　undcrlying　oしlr　complcx　be－

havior　and　mental　activity　requirc　thc　prccisc　intcrconncc－

tions　bctwccn　ncurons．　The　wiring　pattcrns　of　ncuronal　col1－

ncctions　are，　fbr　the　most　part，　genetically　dctcrmincd．　Thcrc

are　also　genes　that　modify　the　existing　ncuronal　connccti（）ns

under　ellvironmcntal　in伽ences　such　as　cxpcrlcnccs．

　Thc　Division　of　Brain　Functioii　aims　to　rcvcal　thc　ccl－

lula「and　molccula「mcchanisms　controlling　thc　formation　of

ncuronal　colmcctiolls．　During　dcvelopmcnt，　axons　ofthc　ol－

Ihctory　bulb　pr（！icct　illto　thc　caudal　pathway　and　makc　synap－

tic　c。IMeCti・ns　with　thcir　target　ccllg．　in　thc　telci・ccphal・n・

We　devcloped　all　organotypic　culturc　systcln　of　thc　mousc

cmbryonic　tclcnccphalon　ill　which　olfactory　bulb　ax・on　s．　Ilorm

thc　stcrcotypcd　pr（λiectioll　as　that～〃、’ivθ．　Using　this　culturc

systcm，　wc　have　f（川11d　a　spccil］c　subsct　ofcarly－gcncratcd

ncurc）ns　that　fullction　as　thc　guidcpos　t　lbr　ol　factory　bulb

axonS．

器官培養下で形成された嗅球一終脳神経回路。嗅球の神経細胞

の軸索（左）は，特殊な神経細胞群が作り出す経路（右）を
選択して伸長するt，左と右は同一視野の写真。星印は嗅球を
示す、、

An　organotypically　cultured　telencephalon・　Olfactory　bulb　axons

（left）grow　on　the　pathway　marked　with　specific　guidepost　neurons

（right）．　Left　and　right　panels　are　the　same　field．　Asterisks　mark

the　olfactory　bulb．

Ilirata，　T．．　h川sawa、　I　L、　Wu、」．Y．．　alld　Rao，　Y．（20川）．　Short－railgc

gllidtmcc－）rolthctory　bulb　axons　is　iiidcpeiidciit　ofrcpulsivc　lhctI）r　sliL

J．Neurosci．2L　2373－2379，

Tomioka，　N．，　Osumi、　N．、　Sato、　Y．、　ln（）uc，　T．，　Nakaniura、　S．，　Fしliisawa，

H．、alld　Hirata、　T，（2000），　Ncocortical　originこmd　tangcntial　migl’ation

・fguidCP・st　ncしlr・！ls　in　the　later

5802－5812．

・　d⑫clory　tract。」．　Neurosci．20，

llirata、　T．、　and　Fし川saWa、　I　L（1999）．　EllvirOllmCIltal　c一川trol（）fcollat－

Cral　branching　imd　targCI　illvasi（）11　0f　mitral　CCII　aX　on　g，　dllri119　dCVCI－

OPMCIIt．　J．　Neur《）biq，1・3＆93－104・

Sato、　Y．、　l　lirata、　T．、　Ogawa，　M．、　and　Fujisaw［t，　I　L（1998）．　RLNclUi｜℃mc川

ibr　early－gcncratcd　ncurons　recognizcd　by　lnonocl（川al　anlibody　loU

ill　tllc　lbrmatio1パ）flalcral　oHactory　tract．」．　Neur《）sci．／8、7800－7810．

lhrata，　T．、　and　Fし！iisawa，　Il．（1997）．　C〈、rtcx－spccil］c　distribution　of

membrane－boし111d　lhclors　that　pl’（｝motc　1）eu｜’itc　otitgrowth〔、f　mitr111　cclls

ill　cultUrc．」．　Neur《Dbi《Dl．32、415－425．
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高木研究室

Takagi　Group

　　　　発生初期および

　配偶子形成過程における

　　X染色体の活性変化
Mouse　X　chromosome　activity

　　in　early　embryogenesis

　　　and　gametogenesis

　已　　

｝1‘¶洲L写

1∋，

‘杉

ヨ蕩〔、

　　高木信夫
　　教授（イ井イ壬）

TAKAGI，　Nobuo
　　Professor

　　廣近洋彦
　　　客員教授

Hirochika，　Hirohiko

　AdjLinct　Prolessor

　　廣近川究声
Ilir《D4●11il、三1　 （：r，《DlllD

ネ直物レ｝lll　・　　・㌧！

　　　1別御席も川しノ）川い

　遺イ云子・榔1川ゴ解・1　’iレ　山・・日

Regulatory　meclい111’川’・’　［．いい

retrotransposons　cm｛ilhur　l　lilll∴lh　川

　for　functional　get）on　11t　．1）・Il　IHt・

　lllll乳類∪）X’染色体1よ1．6×los塩1，UJ』に及．ぶ1）NAから成り、

数「・の遺伝liを担っています，、分自灼に見ると巨人なこの

染色体は、雄には1本、1雌には2本あるの一C、X連鎖遺1パ）’・

川の差を調¶3するため、雌の発生初川に各細胞で2本のう

らの　・方を不活性化しま寸，，X染色体はク川マチン状態を変

えるス（・ソチを内llll曳し、卵形成過程てミは11｝び活性化しますt，

私たらはこ（ノ）現象U）意義と，染色体という構造体の活’性1伏

態がこのように川在に、JW！↑」される仕組みに注目して解析を

進y）ていま一Li’、、

　　011c　of　lwt）Xcllrom（、somcs　in　cach　ccll　of（’cn｜ale　mam－

mals　is　inaCliva1Cd　along　“s　C111h’C　ICI191h　Carly　ill

cmbt’yogctlcsis　as　a　compcllsa1ion　mcch三mism　of　X－lillkcd

gcllc　d・sagc　tli日＞rcllcc　bctwccll　m：［lcs　anc川Cmalcs．　rrllc　i11－

aclivatcd　X　chromos（、mc　is　reactivalcd　d川’il1900gcncsis．　Tllc

Xchromosomc　is　gig：mlic　at　lhc　molccular　lcvcl　consistin9

‘）fab・ul　L6・1（）“basc　Pairs・r　DNA　and　c・ntaillillg　scv－

Cllal｛hOUSこmdS　gCl1CS．

　　Tl1C　aCliV“y　StalC　OIItlliS　ChrOl11（）SO111C　iS　COntrollCd　by　a

buill－ill　switch　l・cvcrsibly　alteljllg　lhc　chromalin　slalc　i11（’～、v．

Wc　arc　lryhlg　lo川iderstand　lhc　sigl祀callccこuid　111cch：mism

・flhis　hscinatil199cllc　rcglllatk）11　aUhc　chrom（）s（・mc　lcv－

cl．

　イネはモデル植物（ノ）・つとしてゲノム解析が進y）ら川

いま『d－、，今後の人さな課題として、　3万種類と推定ご｝イレ：，

遺伝J”の機能解H月が残されています、、我々はイネに内で1一

るレトロトランスポソンを利川してゲノムヒの全ての遺1ム

1’・を網羅した遺伝1’・破壊系統の作出を川指すとともに，遺

伝1’・の機能解1｜月に向けての研究を推進しています。また、

レトロトフンスホ’ノンは柏！「勿ゲノムのド要な構成要素であ
り，　ノゾノノ、∪）」佳fヒを」川1‖ノ1｛一・一るヒで｜1広4：多1川御叶幾十ilti（ノ）角fl｛1リ」力心董〔

要な課題とな一・ています、，我々は転♂’∫制IJ…1および1）NAメチ

）Lイヒにi」’i：llL－（1［11［｛1－t勿レ　1・lIl・←ンン　7x：lk’ノtt二　（ノ）iiil］　iil：’II　十SWIi／／（ノつ角♀

析を行つてい．｝、寸．

　　Tllc・ng・ing　intcrlKlti・nal　cllk）rls・f山c　rice　gel1・mic　se－

qucllch19　prOicct　llavc　gcllcralcd～［1argc　amount（）fscqucllce

dala．　r「hc　ncxt　im「）or“tallt　cllallcllge　is　to　delcr111ille｛11e　lllnc－

tiol）ofcacll　gene．　Wc　Pmduce　a　slll］iciel1｛numbcl’（）（’　mukant

linCs　indttCed　by　s　trCsS－aCtiVation　oftln　elldogCn〈）LIS

relr・tral1SP・S・111br　sahlrati・田1川1agCl1CSiS：md　dCVCI・p　a

melhod　lbr　syslematic　i’ul1CtiOllt1いmalysis　ol’　Lgcnc：’．　Wc　also

sludy　thc　rcglllalory　mcchanislll　of　aclivatkハn　（）f　rclr〈）－

trallsPOSolls　by　〔bCUSillg　On　tral｜SCripliOnal　rCgUlaliOll　and

DNA　111clhvlatk）11．

FISH法によって検出した16細胞期XXマウス雄核発生胚におけ
るXls’遺伝子の発現
Because　of　genomic　imprinting，　stable　mRNA　is　transcribed　from

both　alleles　of　the　switch　gene　Xist　in　every　celi　of　the　XX

androgenetic　embryo　at　the　16－cell　stage

COIocalization　of＞（1st　transcripts（red　signals）with　the　X

chromosomes（green　signals）is　evident．　ln　spite　of　biallelic　expres－

sion　of　Xist，　randorn　X－inactivation　Is　found　in　most　cells　after　im－

plantation．

、

噸鹸 ｝‘

　コピ　ノラ－

声
μ

遺伝子破壊の例：MAPK遺伝子の破壊による形態異常（右）‘，
ExamPle　of　gene　disruption：Abnormal　n、orphology　induced　by　dis－

ruption　of　MAPK　gene（right）．

Φ
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城石研究室

マウスForward　Geneticsに

基づいた高次生命機能の
　　　　　　遺伝解析

　　　城石俊彦

　　　教授理博

SHIROISHI，　Toshihiko
　　D．Sc．，　Professor

　　　　小出　剛

　　　　助手医博

　　KOIDE，　Tsuyoshi

D．Med．，　Assistant　Professor

Shiroishi　Group

　Mouse　forward　genetics

on　pattern　formation　in　early

embryogenetsis　and　behavior

　マウス突然変異の表現型や系統問の遺伝子多様性を基に

して，形態形成や高次生命機i能に関する遺伝子機能を明ら

かにしようというForward　Geneticsが新たな展開を見せ

ています。哺乳動物遺伝研究室では，この方法を用いてマ

ウス四肢や中軸の形態形成に関する発生遺伝学とマウス行

動パターンの遺伝的制御について研究を進めています。さ

らに，遺伝子多様性に立脚した新しい実験用マウス系統の

開発と維持分譲事業を行っています。

　主に以下のテーマで研究を行っています。

●四肢前後軸形成におけるShhシグナリング

●中軸系形成における遺伝子制御

●マウス変異体に基づいた上皮性細胞の分裂制御

●マウス系統間多型性に基づいた行動パターンの遺伝的制

御

●マウス系統間多型性に基づいた味覚嗜好性の遺伝的制御

●染色体置換型コンソミック系統の開発

●マウス系統間多型に基づいたゲノム解析系の開発

〔A〕Phenotype　of　Tai13hortσ5！チ）㎝bryo

　　　　髄巴“㎡佃』tdeS■貝‘E”o■■●●剛　　　　　　　A6ツ■■頓㎡o㎡

　　占亀“¶．5Q刈　　　　　rsx－“26鋼，　　　　　　　　“ロ頑■■蜻・o

　　　　　　　　　　　　泌hat　ee鯵　　　　　　d也●7U》0■n輪刈　　　　　　　　ぷのecss
　　　　　　　8　　　　　　　　　　　　　　　vatUt冒●

　　　　　　　　　　　　　　　　　　●d5㎏一

（B〕　BAC　contig　around　the　critical　reqion

　　　of　τ5rcausative　gen　e

ψ 畑

形態変異原因遺伝子のポジショナルクローニング，（A）Ts胚の

表現型，（B）Ts遺伝子近傍の物理的地図
Positional　cloning　of　a　morphological　mutant　Tail　short（τs）．（A），

phenotype　of　Ts／＋；（B），　Physical　map　around　Ts　gene

　　Recent　advances　in　mouse　forward　gcnctics　havc

facilitated　the　molecular　dissection　of’　moiphogenetic　process

in　developing　elnbryos　and　complicated　biological　functions．

In　The　Mammalian　Genetics　Laboratory，　we　are　studying　ge－

netic　control　of　pattem　fbrmation　in　mouse　dcvelopment，

focusing　on　pattern　formation　in　limb　dcvelopment　and　ccn－

tral　axis　formation　based　on　several　mouse　mutants．　Wc　are

also　conducting　thc　genetic　study　of　mouse　behavior　bascd

on　thc　uniqueness　of　wild－derived　inbred　strains　that　werc

cstablished　in　this　laboratory．　Furtherrnore，　new　expcrimcn－

ta11110use　strains，　such　as　consomic　strains，　are　bcing

devclopcd　hcre．　All　mouse　strains　are　supPlied　on　requcst

to　rcscarchcrs　in　this　country　and　abroad．

　　Currcntly，　wc　arc　undertaking　thc　following　studies：

●Thc　rolc　of　Shh　signaling　in　pattcrn　forrnation　of　devclop－

　ing　limbs

●Genetic　rcgulation　of　ccntral　axis　lbrlnation

●Gcnetic　regulation　of　cpithclial　ccll　growth

●Behavioral　gcnctics　bascd　oll　gcnctic　divcrsity　among

　wild－dcrivcd　mousc　strains

●Gcnctic　study　of　tastc　prct’erencc　in　wild－dcrivcd　mousc

　strains

●Construction　of　mousc　consolnic　strains

●Genome　analysis　based　on　genetic　divcrsity　amollg　mousc

　strains

lshijima，　J．，　Yas　ui，　I　L，　Morishima、　M．　and　Shiroishi，　T．（1998）．　Dom－

inannethality　orthc　mollsc　skcletal　rnutatioll　Tail－short（Ts）is　dctcr－

mincd　by　thc　Ts　allelc　fr（ハm　mating　partner　Genomics　49，341－350．

Katoh－Fukui，　Y．，　Tsuchiya，　R．，　Shiroishi，　T．　Hashimoto，　N．，　Noguchi、

K．and　Higashinakagawa，　T．（1998）．　Male　scx－rcvcrsal　ill　M33　mutallt

micc．　Nature　393、688－692．

Sato，　H．，　Koidc，　T．、　Sagai，　T．，　Ishiguro，　S．1．　Tamai，　M．，　Saito，　N．，

Shiroishi．　T．（1999）．　Thc　Gciiomic　organization　ortypc　l　kcratin　gencs

in　mice．　Genoniics　56：，303－309．

Koidc，　T．、　Moriwaki，　K．，　Ikcda，　K．，　Niki，　H．，　Shirois　hi．　T．（2000）．

Multi－pheaotype　bchavioral　charactcrization　of　inbrcd　straing．（lerived

n’0111wild　g，　tocks　of　Mus　muscutus．　Mammal．　Genome〃，664－670．

Sacki，　N．、　Kuwahara，　Y．，　Sasaki，　H．，　Shiroishi，　T．（2000）．　Gasgdennin（Gs）

localizing　to　moしlsc　chromog．　omc　l　I　is　predominantly　cxpresscd　in　up－

pcr　gastrointcstinal　tract　but　significantly　suppressed　ill　humtul　gas　tric　can－

ccr　cclls．　Mammal．　Genome〃，718－724．

⑭
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相賀研究室

マウス初期形態形成の
　　　　分子機構

相賀裕美子

　教授理博

Saga，　Yumiko
D．Sc．，　Professor

　　　小久保博紀

　　　　助手理博

　KOKUBO，　Hironori
D．Sc．，　Assistant　Professor

Sallζa（ir《川P

　MoleCL．ilar　t1・）（｝（：hanu・川

of　mouse　en）bryogeru・3e・・

　この研究室ではマウスの発生工学的手法を駆使し，発生

現象の解明を目指した遺伝学的解析を行っています。マウ

スの初期発生過程では，原腸陥入によって形成された中胚

葉がいろいろな組織，器官の形態形成に重要な働きをして

います。我々はそのなかでも，心・If皿管系を形成する前駆

細胞や我々脊椎動物の中軸構造を規定している脊椎骨，骨

格筋をノkみ出す中胚葉’1生の構造である体節に注Hした研究

をffっています。さらに生殖細胞を規定する機構に注目し

た研究も開始しています。主な研究テーマは以一ドのように

なっています。

●心・［f【L管系の前駆細胞に発現する遺伝r（Mespl）によ

　る発生運命の決定機構の解析

●体節形成における分節性確立の分j”　kk構の解明

●体節特異的転写因子（Mesp2）の発現制御機構

●マウスnanos遺伝子群の機能解析
●発生1：学的乎法0）改革と開発

　　During　mouse　development，　mesode㎜al　cells　gcllcratcd

via　gastrulation　play　important　roles　in　the　morphogcnesis

of　several　tissues　and　organs．　We　fbcus　on　two　typcs（⊃f

mesodernial　cells：one　is　cardiac　precursor　cells　specified　by

expressioll　of　a　transcription　factor　Mespl；the　other　is

paraxial　mesodennal　cells　to　gcncrate　somites，　which　give　rise

to　the　axial　structures　such　as　vertebrae　and　skeletal　lnuscles．

Wc　have　gelleratcd　several“knock－out”and‘‘㎞ock－in”mice

toしmdcrstand　thc　molecular　mechanism　ofearly　heart　spec－

i　fl　cati（m　and　somitc　scgmelltation．　In　addition，　we　are　in－

tercstcd　in　the　mechanism　for　thc　specif’i’cation　of　geim　cells

in　early　mouse　development．　Nanos　genc　implicated　in

Drosophila　gcrm　cell　development　is　one　of　our　targets．

Mouse　nanos　homologuc　genes　are　isolated　and　the　functions

arc　being　investigated．　All　expcriments　arc　conducted　using

several　gene－engineering　technologies．　Thercfore，　we　are　in－

tercstcd　in　thc　dcvelopmcnt　and　application　of　scvcral　new

rnethods　to　improve　the　quality　or　thc　analyses．

・　■

、t．も

tr、

体節の分節化に関与する転写因子Mesp2のノックアウトマウ
ス（右）の骨格標本，，左は野生型。
Comparison　of　skeletal　morphologies　of　a　wild－type（left）and　the

Mesp2－knockout　mouse（right）．　Mesp2　playsan　important　role　on

the　formation　of　metameric　structure．

Saga，　Y．11ata，　N．，　Kobayashi，　S．，　Magnuson，　T．，　Scldin，　M．　and　Takcto，

M．（1996）．MesP　1：Anovel　basic　hclix－1（）op－helix　protcin　cxpressed

ill　nasccnt　mcsodemi　cclls　during　mouse　gastrtilation．1）evelopment　122，

2769－2778．

Saga、　Y．　Hata，　N．　Koseki，　H　and　Takcto，　M．（1997）．　Mesp2：anov－

cl　gcnc　cxpressed　in　thc　prcscgrncntcd　mcsodcrin　and　cssential　fbr　scg－

mclltatioll　initiation．　Genes＆Dev．〃，1827－1839、1997

Saga，　Y．　Hata，　N，　Kobayashi，　Saga，　Y．，　Miyagawa－Tomita，　S．，　Takagi．

A．．Kitajima，　S．，　Miyazaki，　Ji．，　lnoue，　T．（1999）McsPl　is　cxprcsscd

in　the　heart　precursor　cells　and　required　f（）r　the　tbrniation－）fasinglc

heart　tube．　Development　126．3437－3447．

Ki句ima，　S．，　Takagi，　A．，　Inouc，　T．、　Saga，　Y．（2000）．　MesP　I　and　MesP2

arc　cssclltial　f（）r　the　dcvelopmcllt　orcardiac　mcsodcrl、1．　Development

∫27，3215－3226．

Takahashi，　Y．，　Koizumi，　K．，　Takagi　A．，　Kitaiima　S．，　Inouc，　T．，　Koscki，

H．、Saga，　Y．（2000）．　Mesp2　initiates　somitc　segmelltatioll　th1・ough　thc

Notch　signalling　pathway．　Nature　Genet．25，390－396．

Φ
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倉田研究室

イネ発生，分化と核構築の

機能遺伝学および種分化の

遺伝解析
＼、バ∀

’、’り

　倉田のり
　助教授農博

KUTARA，　Nori

x
∵鰍

　　i
　　！・ノ

伊藤幸博

助手農博

ITO，　Yukihiro

　野々村賢一
実験圃場助手農博

NONOMURA，　Ken－ichi

DAg．，　Associate　Professor　D．　Ag．、　Assistant　Professor　D．　Ag．，　Assistant　Professor

Kurata　Group

Functional　Genomics　for　rice

　development，　nuclear

organization　and　speciation

植物遺伝研究室では，イネの発生分化，特に生殖細胞形成

から初期胚発生（体細胞胚発生も含む）過程における遺伝

的プログラムの解明を中心に据え，複数のアプローチで取

り組んでいます。1つは種々のミュータントやタグ系統お

よび関与候補遺伝子を用いた，胚発生および生殖細胞形成

過程の直接解明のアプローチ，2つ目は人工染色体の構築，

導入と核タンパク局在の研究を通じて解析を試みる細胞遺

伝学的アプローチ，3つ目が種内，種間交雑において遺伝

子伝達頻度のゆがみをもたらすファクターの分了・的解明で

す。さらにイネ遺伝資源事業として，遺伝子タグ系統，野

生イネ系統などの開発，分譲も行っています。以下の研究

タイトルが現在進行中のものです。

1．イネ胚発生～シュート分化過程における遺伝的プログ

　ラムの解明
2．イネ生殖細胞形成過程で機能する遺伝子群の解析

3．イネ細胞核の構築機構解析
4．生殖的隔離に関与する遺伝子のゲノムワイドな解析と

　ポジショナルクローニング

5．イネエンハンサートラップラインの作成

イネのKNOXファミリーのホメオボックス遺伝子の発現と過剰

発現の影響。
イネのKNOXファミリーのホメオボックス遺伝子は，胚（a）
でも再分化中のカルス（b）でもシュートが分化してくる位置
で発現が見られた。また恒常的に発現させると，再分化が見
られなくなったり（c），再分化しても葉に様々な異常（d－f）

が見られた。
Expression　of　KNOX　family　homeobox　genes　and　effects　of　over－

expression　of　them．

The　rice　KNOX　type　homeobox　gene　expresses　in　the　proposed

stems　of　shoot　organization　both　in　the　early　embryo（a）and　the

regenerating　callus（b）．　Constitutive　expression　of　the　genes　caused

lnhibition　of　shoot　regeneration（c）or　abnormal　leaf　phenotypes（d－f）

after　regeneration．

　Wc　aim　to　unravel　genetic　programsしtndcrlying　thc

proccsses　from　gametogenesis　to　carly　embryogencsig．1n　rlcc・

We　havc　approached　this　by　we　applying　scvcral　dill＞rcnt

strategics　as　shown　below．　Wc　are　also　rcsponsiblc　for　thc

research　and　management　of　rice　gcnetic　rcsources　ot’wild

ricc　spccics　c・llccti（川・

（1）Gcnctic　disscction　of　cmbryogenesis，　rcgcncration　and

　gamctogcncsis　c）rricc（θ’：1，：cl　sa〃va）by　mutant　and　stagc

　spccitlc　genc　a　ii　alys　is　．

（2）Pos　itional　cloning　o「ahetcr－）chronic　gcne，1）／α1，　rcgulat－

　ing　thc　plastochr（m　aiid　thc　durati（）n　of　the　vcgetativc　phasc

　in　riCC．

（3）Ricc　ccntromcrc　cllaractcrization　and　isolation　fbllowcd

　by　thc　collstrtlctioll　and　introducti（）n　of　ricc　artificial

　chrc）mosOnles．

（4）Large　scalc　is　olation　and　charactcrization　orricc　nuclc－

　ar　protcin　gellcs　lbr　analy／ing　nuclear　architccturc・

（5）Gcrionic－widc　analys　ig，　of　reproductive　barricrs　in　thc

　intra－s　pcci　（lc　ricc　hybrids　alld　pos．　itional　cloning　of　the　bar－

　ricrs．

（6）Gcncration　of　cnhanccr　trap　lincs　and　utilization　of

　trap－gcllcs　as　ccll　markcrs　ill　ricc

Non〈）mura，　K－L　and　Kurata，　N．（200　D　Thc　ccntr（、111crc　compositioll

of　multiplc　repctitivc　s．　ccluellcLis－oll　rice　chroinos　oinc　5・Chrom《Ds《，ma・

〃？ノJrt”c’S，Y

lto，　Y．，　Eiguchi、　M．三md　Kurata，　N．（2000）．　S《mlatic　and　gcrmillal　tralls－

pos．　ition　of　a　maizc　tr三msposablc　elcnicnt／）s　in　ricc・Rice　Genet・

Newslet．1Z　l　lO－111．

Sentoku，　N．，　Sato，　Y．、　Kurata、　N．　lto，　Y．、　Kitano，　I　L三md　Matslloka．

M．（1999）Rcgional　exprcssion　of　the　ricc　KNI－typc　homcob〔｝x　gcnc

family　durhlg　cmbryt）、　shoot　and　tlowcr　dcvclopmcnt．　The　Plant　Cell

1／，　165Ll664

Nollomura，　K－hmd　Kurata，　N．（1999）．　Orgallization　of　L　9－kb　rcpcat

ullit　RCEI　ill　thc　cclllromcric　rcgioll　c）1’　rice　chrotnog，　omes．　MoL　Gen．

Genet．26∫，1－IO

lto，　Y．，　Eiguchi、　M．　and　Kurata、　N．（1999）．　Exprcssioll　or　Ilovel

homcobox　gcllcs　ill　carly　embryogcllcsis　ill　ricc．　Biochim．　Bi《）phys．

Acta　／444，445－450

Φ
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西村研究室

大腸菌の細胞分裂の遺伝的

　調節機構：時間的制御

Nishimura　Gr側P

Reguiatory　mechanism　of　coll

division　in　Escherict）’a　co〃：

　Timing　of　cell　division

　　　西村昭子

　　助教授農博
　NISHIMURA，　Akiko
D．Ag．，　Associate　Professor

　遺伝学的，分子生物学的研究により，地球上で最も理解

されている大腸菌を用いて，真核細胞に通じるが真核細胞

では解析不可能な方法で，ヒトに通じる生命現象の基本的

メカニズムを解析しようとしています。大腸菌は多様な環

境条件下で生存していますが，その増殖周期は非常に厳密

な整合性をもって繰り返されていて常に同じ2個の細胞が

つくられます。それは「細胞には分裂を介したネットワー

クが存在する」ためと考えています。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

する為に，図に示した相互関係の各々に含まれる変異系統

を分離し解析を行っています。例えばDNA複製の進行が認

識できない為早く分裂する変異株を分離し，変異株では複

製終了前に分裂のシグナル（Ap4A）が出ることを見出しま

した。現在Ap4Aの細胞内合成様式や作用機構，　Ap4A結合

蛋白の解析を行っていますが，この新規のAp4A結合蛋白

のヒトホモログは癌抑制因子です。一方細胞分裂の全体像

を明らかにする為に，百数十存在すると推定されている細

胞分裂遺伝子の温度感受性変異系統を樹立し，遺伝子の機

能と発現のヒエラルキーを解析しようとしています。

1）During　the　cell　cycle　of　E．　coli，　several　fUndamental　events

takes　place　through　strictly　periodic　processes，　and　two　iden－

tical　daughter　cells　are　produced皿der　the　various　growth

conditions．　We　are　proposing　that　cells　must　have

mechanisms　coordinating　the　timing　of　each　event　through

’cell　division（Fig．），　For　example，　we　have　proved　that　Ap4A

is　the　signal　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．　We　are　now　analyzing　novel　Ap4A　binding　protein，

AbpA．　Other　examples，　are　that　decreases　in　lipopolysac－

charide　synthesis　affects　FtsZ－ring　formation　resulting　in　ab－

errant　cell　division，　and　that　a　novel　multicopy　suppressor

gene　uncouples　between　cell　division　and　cell　growth．

2）Although　FtsZ，　a　homologue　of　eucaryotic　tubulin，　is　fbund

scattered　throughout　the　cytoplasm，　it　assembles　in　cytokinetic

rings　at　the　early　stages　of　septation．　The　molecular　mech－

anism　governing　this　accumulation　has　been　elusive，　no　fac－

tors　involved　in　the　dynamics　of　FtsZ－ring　formation　have

previously　been　discovered．　We　demonstrated　that　HscA　is

involved　in　FtsZ－ring　formation，　interacting　with　FtsZ．

炉

1；

“Vetwork　in　a　cell”
1

　DNA　synthesis　　　　Cell　growth‘

φ醐ψ。㍉　　　刷螂魅脚’…
　　　　　　　Cell　division

Flagellar
regUlon

N9￥z
　　　Membrane

synthesis

「細胞の整合的増殖は、細胞内諸反応と細胞分裂の
相互識別により営まれている」

例えば、（1）DNA複製と蛋白合成を認識し分裂を行う為にAp4A
がシグナルとして働いている。（2）細胞分裂の初期の過程が欠

損すると約40からなる鞭毛レギュロンのマスターオペロンの
転写が阻害される。（3）細胞分裂が欠損すると細胞内pHの調節

に支障を来たし、その結果蛋白合成が阻害され増殖が停止す
る。（4｝外膜構成成分の約30％を占めるリボ多糖の合成が欠損

すると、細胞分裂環形成が阻害され分裂が停止する。

h

」

Uehara，　T．，　Matsuzawa，　H．　and　Nishimura，　A．（2001），　HscA　is　involved

in　the　dynamics　of　FtsZ－ring　formation　in　Escheriehia　co〃．　Genes　to

Cells　in　press．

Nishirriura　A．（1998）．　T㎞ing　of　cell　division：Ap4A　as　the　signaL　TiBS

23，157－159．

Ukai　H．，　Matsuzawa　H，，　Ito　K．，　Yamada　M．，　and　Nishimura　A．（1998）．

ftsE（Ts）affects　translocation　of　K＋－pump　proteins　into　the　membrane

Eぷcherich匡a　601元．」．　Bacteriol．180，3663－3670．

Nishimura　A．，　Moriya　S．，　Ukai　H．，　Nagai　K．，　Wachi　M．，　and　Yamada

Y．（1997）．Diadenosine　5’，5’”－P　l，P4－tetraphosphate（Ap4A）controls

the　timing　of　cell　division　in　Escherichia　coli．　Genes　to　Cells　2，

401－413．

Nishimura　A．：（1989），　A　new　gene　controlling　the　frequency　of　cell

division　per　round　of　DNA　replication　in　Escherichia　coli．　Mo1．　Gen．

Genet．215，286－293．

Nishimura　A．，　Hirota　Y．（1989）．　A　cell　division　regulatory　mechanism

controls　the　flagellar　reguon　in　Escherichia　coli．　Mol．　Gen．　Genet．　216，

340－346．
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林研究室

パターン形成の発生遺伝学

　　　林　茂生

　　　　教授理博

HAYASHI，　Shigeo
　D．ScL　Professor

　　　　　後藤　聡

　　　　　　助手理博

　　　GOTO，　Satoshi

D．Sc．、　Assistant　Professor

Hayashi　Group

Developmental　Genetics

　　of　Pattern　formation

　　　　　ln　Drosophila

　　ゲノムの塩基配列が次々と解読される時代が訪れた，だ

が果たして我々の生命観は深まっただろうか？DNA配列
情報の上位にある生物特有の論理を読み解くことなしに遺

伝情報の持つ意1味を理解することは困難だろう。発生遺伝

学は遺伝r機能を巧みに操り、個体，組織，そして細胞を

r▲細にみつめることで生命とゲノムをつなぐ論理構造を明

らかにする研究分野ですc，　・見して複雑に見える動物の形

態も，進化的に保存された少数の形態形成遺伝J’・が特有な

空川的パターンを持って発現し，細胞の増殖とf／JK化を制御

することにより決定されると理解されます，，このメカニズ

ムは発生においては多少の傷害は問題なく修復してしまう

安定性と，成体においては組織の切除に対する再生能の基

盤ともなっていると考えられています。しかし私たちの理

解はまだ不十分です、，私たちはこの問題意識を念豆1］に置き

つつ，細胞とfl，｝il体を見つめる様々な組織”iζ：の技術と遺伝学

のロジックとを分j’・生物学の技1・ド1で補完して、以ドのテー

マについてキでロショウジョウバエを川いた研究を進めて

います。

1．気管形成における上皮形態形成のダでナミクス。

2．付’属肢の初畑1発生とパター一ン形1戒

3．シグナル伝達系のクロストーク

　　　Asscss111cllt　of　thc　i’ull　ability　of　sillglc　cclls　il1　1110r－

ph・ge・C・i・i・lh・IY・m　c・mpl・t・．　C・ll・i・・1・1・d　in　C・ltU・・dis－

play　rc111arkablc　abilitics　to　rcspond　k）extraccllular　s　ignals

by　cllallgillg　sllapc，　m（、tility　and　ccll　lhtc　ill　a　varicty　of　mall－

nerS．　lndividual　ccllS　in　an　organiSni，・n　thC・thcr　1・and，　SUp－

Prcss　most　oflh（）sc　autonomoug．　abilitics　alld　obcy　dcciskms

madc　as　a　gr・ul・．　This　s・ggc・t・th・1t　cclls　i・tiss・c　h・vc　a・

ability　to　orchcstratc　thcir　decisi（）11s　k）cxccutc　particlllar　cell

lhte　alld　ccll　bchavior．　We　arc　illterestcd　ill　ccllular之md　mo－

lccular　111echallisms　of　tissuc　m－）rphogcncsis．　Wc　ell1Ploy

p・wc・M　gcllcti…lnd　cl・ga・t・hi・t・・1・gical　mcth・d・・1・gi…n

tlle　lhlit　lly　DrosoPhila　to　address　pmblcms　Im　two　diflCr－

Cllt　ICVCIS（、fC〈）111PICXily．　EpithChal　tiSSUCs　lbrln　thCir　ShalつC

by　cxtcllsive　cell　m（｝ve111clltJbllowed　by　ccll　rearrangcmel1L

DyllallliCS　OfCell　motility　iS　StU〔lied　ill　lhC　lraChea・arcsl）ir－

atOry　Orgall　that　deliVerS　air　th1寿OUgll　ilncly　bral1ChCd　Cp川1ehal

tubulcs．　Thc　sccol“l　pr（）blclll　is　lhe　spccillcalion　of　slruc－

tural　novclty　ill　dcvelopincnt　alld　ev｛、lution、　which　is　ollcll

aCC・111PalliCd・・Vith　a　nCW　aXiS　al・11g　WhiCh　thC　liSSUe　l・allerll

is　orgallizcd．　Wc　addrcss　this　issしlc　by　studyil191hc　dcvci－

・pmcl11・f　lh・1・・ci・・Ppclld・9・・」1c　wi119　and　1・g・’Fh・sc

St　udies　w川bc　sllPPIcmelllcd　with　molecular　analyses　ofsig－

11a山19　CaSCadCS．

生きたショウジョウバエ胚における気管細胞、アクチン繊維
をGFP標識することで無数の突起が観察される，
Tracheal　cells　in　a　IMng　Drosophila　embryo．　Numerous　filopodia

are　visualized　by　GFP－labeled　actin　cytoskeleton．

lIayas．　hi，　S．川996）ACdc2　dcpciidciit　chcckPoillt　nlaintains　diPloidy

il）　1）rosopllila，1）evel《DPMC‘llt　／22、　1051－1058．

Malak｛“su、　l　t、　Tad1｝koro．　R．、　GamI），　S．とmd　l　layashi、　S．川り9り）Rcprcs－

sion　of　lhc　wing　vcin　dcvelopmcnt　ill　I）rosoPhila　by　thc　nuclcar　llla－

triX　prt｝tcin　PICXUs、　Dcvel《DIDlnellt　126、52〔｝7－5216，

（iolo，　S，　and　l　Iayas　hi，　S．（1999）Proximal　lo　distal　ccll　sigllali1｜g　il）tl｜c

D・…Phil・1・9．pr・・id…b・si・lbr・・i・1c…1・・’y　mcch・11i・・　m　〈・flil1・b

pattCrlling．　Develq）pnlent　／26．3407－3413．

Kubota、　K．、（loto、　S．，　El〈）、　K，：md　l　layashi，　S、（2000）EGF　rcccplor　aト

tCl1UatCS　l）Pp　Signalillg　and　hClpS　tO　diStingUiSh　tl1C、Vil19　alld　ICg　CCIl

llitc：’ill　Dros叩1ハila．　Dcvel《Dpment／27，3769－3776．

Chihara吟T、　alld　l　layashi、　S，（2000）Cont！’ol　o「lrachcal　tubulogene：’is

by　Winglcss　signali1｜g。　Devel‘）pmellt　127，4433－4442．

h“P・∴www・1ig．・c．lP・〃1・b…”1・vGc・・〃h・mc・i・html
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山崎研究室

遺伝資源情報データベースの

　　　　　　構築

　　山崎由紀子
　　助教授理博
YAMAZAKI，　Yukiko

D，Sc．，　Associate　Professor

Yamazaki　Group

Genetlc　Resource｝～

Databank　Project

（1）識情報の記述法に関する研究

　生命現象を分j”のレベルで解明しようとする生物科学は

近年めざましく発展し，その成果は膨大な文献情報として

蓄積されてきました。しかしながら，このような情報の洪

水の中から，日的の情報を効率良く引き出すことは，た易

いことではなくなってきているのも事実です。

　系統情報研究室では，コンピュータを利川して知識情報

を最大限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
ピューターの両ノ∫に川解ltl能な記1巫法を模索しています。

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

とによって，従来とは違った理解を産みすことができるか

もしれないのです、、

（2）遺伝資源情報データバンク研究事業

　1998年4J］より1遺伝資源情報データバンク研究］環1

は本格的運営に人りましたn本研究事業は，（D全ll；1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1：に（2）のデー

タベースの整備を担当します。これまでにも、哺乳動物，

無脊椎動物，植物，微生物などいろいろな牛物の系統に関

する情報をデータベース化し，インターネット上に公開し

てきましたが，今後はさらに充実，発展させ，個体から遺

伝j”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を日指しています。

　Thc　Genetic　Resources　Databank　Project　fonnally　starlcd

at　the　National　Institute　of　Genetics　in　Apri川998．　Thc　pur－

posc　orthe　pr（）j　ect　is　t（）cnsurc　thc　maintenance　and　disti’i－

btition　ofgcnetic　resourccs　and　thcir　information　for　111al1Y

specics．　This　laboratory　will　bc　rcsponsiblc　fbr　the　construc－

tiorl　and　online　distributi（）n　ofan　intcgratcd　database，　which

colltaills　a　variety　of　gellc　pools　including　wild　species，　breed－

ing　lincs，　transgcnic　and　knockout　organisnls，　cclls　and　DNA

cloncs．　Dttring　thc　trial　phas，　c（ハr　thc　Gcnctlc　Rcsources

Databank　Pr句cct、　this　laboratory　has　collstructcd　thc　genet－

ic　rcsourccs　databascs　of　diiTbrcllt　orgallislns　such　as　lnousc，

1）ros　ophila，　whcat、　ricc　and　clonirig　vcc1（）rs、　and　made　these

databascs　availablc　on　thc　illtcmct　at　http：／／www．shigen．

rlig．ac．jp　with　thc　collaboration　of　rcscarchcrs．　Not　only

achicving　tllc　coniplctenessc，　or　individual　databasc　but　also

l｜川cross－rc　fercl）cillg　to　thc　rclcvant　databascs　will　bc　included

ill　thc　llcxt　practical　plan．　Expεmding　thc　individual　dattibas　e

to　wholc　orgallisms　will　makc　cross－orgallism　scarclling　pos－

siblc、　which　may　accclcrate　biodivcrsity　s　tudics．

Yamazaki　Y．、’1”s　uj　inlolo　T．　atld　Kawahara　T．（1998）KOMUGI

Databasc－Wllcat（icnetic　Resources　Databasc．（］enes　Genet．　Syst．73，

75－77

Yamazaki　Y．川998）Wheat　Genetic　Resourcc　Database　il1」apan．9tll

lnternati〔Dnal　VVheat　Genetics　Sy．　mposium　Proceedingコ，375－376

Yamazaki　Y．、　Yoshimura　A．，　Nagato　Y．　alld　Kul’ala　N．（2000）

Oryzabas．　e－　1　ntcgratcd　Inap　and　mutallt　database－．　Plant　＆　Animal

Genome　VIII　Abstmct　54p

　　　遺伝資源情報データバンクプロジェクト
SHIGEN（SHared　lnformation　of　GENetic　resources）project
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小原研究室

線虫発生のゲノム生物学

　（甑
寂

Kohara　Group

　　Genome　biology

of（）elegans　development

1

　小原雄治

　教授理博

KOHARA，　Yuji
D．Sc．，　Professor

　　　安達佳樹

　　　助手理博

　ANDACHI，　Yoshiki
D．Sc．，　Assistant　Professor

　「ゲノム情報から個体がどうやってできるのか？」この

メカニズムを理解するために，そして究極的にはコンピュー

タ上での再現をめざして，線虫C．elegansを用いて研究を

進めています。このために基盤的な情報を網羅的に得る作

業と個別的な研究，そして実験と計算機これらがバラン
スよく有機的に進むよう心がけています。基盤1青報として

はcDNAプロジェクトを出発点として全遺伝子の半分近い
約7，000遺伝子の発現パターンを明らかにしてきました。さ

らにRNAi，抗体作成などを通じ機能解析を進め，「どの遺

伝子が，いつ，どの細胞で，何をしているか」というゲノ

ムの発現・機能マップデータベースNEXTDBに統合化して
います。そしてこれらの情報を最大限活用した個別研究で

は，以下のテーマで進めています。

●初期胚における細胞運命決定に関わる母性遺伝子の翻訳

　制御メカニズム

●極初期胚における母性発現遺伝子の機能カスケードの解

　明

●胚発生における遺伝子発現クラスタリング解析と遺伝子

　発現カスケードの解析

●神経細胞特異的発現調節領域の同定と神経機能研究への

応用

●初期胚発生の計算機モデル化とコンピュータシミュレー

　ション
●生殖頼粒P－granulesの分子的実体の解明と生殖系列発生

　における機能解析

　We　are　performing　a　systematic　analysis　of　expression

and　fUnction　of　the　genome　of　the　nematode，　C　elegans，　with

the　aims　to　understamd　the　genetic　program　for　development，

and　ultimately　we　aim　to　reconstnlct　its　development　using

the　computer．　We　have　already　identi行ed　l　O，000　genes

through　an　EST　project，　and　have　analyzed　the　expression

pattem　of　8，000　genes　by　using　whole　molmt匡〃ぷ”u　hybrid－

ization．　The　genes　showing　interesting　expression　pattems

are　su句ected　to　fUrther　fUmctional　analysis　using　experiments

with　RNAi　and　antibodies．　All　the　information　has　been　in－

tegrated　into　our　database　named　NEXTDB．　Based　on　the

infbrmation，　we　are　conducting　the　fbllowing　studies　on：

1）The　mechanisms　of　translational　control　of　maternally　sup－

　plied　mRNAs
2）The　gene　cascade　in　very　early　embryogenesis．

3）Clustering　analysis　of　gene　expression　patterns　and　exper・・

　imental　analysis　of　their　regulation　in　embryogenesis

4）Identification　of　regulatory　elements　of　nerve　cell　specifL

　lc　genes・

5）Computer　modeling　and　simulation　of　early　embryogenesis．

6）Molecular　anatomy　and　fUnction　of　germ－line　P－granules．

a b C

母性遺伝子pos－1の受精直後から4細胞期までの発現パターン
（上段赤がPOS－1タンパク，青は核，下段黒がpos－1　mRNAを
示す）。

The　expression　pattern　of　the　maternal　gene，　pos－1，　in　very　ear－

ly　embryo’s．　Upper：POS－1　protein（red），　nulcei（blue），　Lower：pos－1

mRNA（black）．

Tabar隅　H．，　Hill，　R．J．，　Mello，　C．，　Priess，　J．　and　Kohara，　Y．（1999）．　Pos－l

encodes　a　cytoplasmic　zinc－finger　protein　essential　fbr　germline　spec－

ification　in　C　elegans．　Development　126，1－11．

Cassata，　C．，　Kagoshima　H．，　Andachi，　Y．，　Kohara，　Y．，　Durenberger，　M．B．，

Hall，　D．H．，　and　Burglin，　T．R．（2000）．　The　Lim　Homeobox　Gene　ceh－14

Confers　Thermosensory　Function　to　the　AFD　Neurons　in　Caenorhabditis

elegans．　Neuron　25，587－597．

Maeda，　L，　Kohara，　Y．，　Yamamoto，　M．，　and　Sugimoto，　A．（2001）．

Large－scale　analysis　of　gene　function　in　Caenorhabditis　elegans　by

high－throughput　RNAi．　Current　Biology，〃No．3，171－176．

Reboul，　J，，　Vaglio，　P．，　Tzellas，　N．，　Thierry－Mieg，　N．，　Moore，　T．，　Jack－

son，　C．，　Shin－1，T．，　Kohara，　Y．，　Thierry－Mieg，　D．，　Thierry－Mieg，　J．，　Lee，

H．，Hitti，」．，　D皿cette－Stamm，　L，　Hartley，　J．，　Temple，　G．，　Brasch，　M．，

Vandenhaute，　J．，　Lamesch，　PL，　Hill，　D．＆Vidal，　M．（2001）．

Open－reading－frame　sequence　tags（OSTs）support　the　existence　of　at

least　17，300　genes　in　C．　elegans．　Nature　Genetics，27，332－336．

NEXTDB：http：／／helix．genes．nig．ac．jp／db／

b
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徳永研究室

　1分子イメージングと

計測による生体分子機能の
　　　　　　解明

　　徳永万喜洋

　　教授理博

TOKUNAGA，　Makio
　D．Sc．，　Professor

ふ⇔‘双＄ ｯ「¶

　　　　　　　，、t－．i

　　　　　　　’“．’㍍；ン
　　　　　　　i㍍∴㌫

　　　　　　　　　1

　　　椎名伸之
　　　助手博（理）

　SHIINA，　Nobuyuki
D．Sc．，　Assistant　Professor

Tokumaga　Group

　　Single　molecule　imaging

and　measurements　of　biological

　　　molecule　functions

　生体分子機能の解明をテーマに，生体分子1個を，観て・

操作し・計測する独自技術を使い，生物物理学的・細胞生
物学的研究を進めています。

（1）in　vivoでの1分子蛍光イメージングと定量的解析。細胞

　内で1分子蛍光イメージングできる顕微鏡を新しく開発

　し，分子動態と分子間相互作用を直接観察します。従来

　求めることができなかった細胞内での諸量を，定量的に

　求める事が可能になりました。

（2）細胞骨格と膜系のダイナミクス。微小管やアクチン線維

　をレールとして移動に利用している，新規の膜構造およ

　び細胞内システムを新たに同定・解析し，生細胞におけ
　るイメージングを行います。

（3）分子間力顕微鏡による1分子計測。分子1個を探針に捕

　まえ操作します。光の輻射圧で探針位置をナノ制御し，

　サブピコニュートンの高感度で，分子間相互作用や分子

　内構造を直接計測します。

　1分子技術を使った生物物理学と，細胞生物学・分子生

物学とを融合させて，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。

1分子蛍光イメージング法による，細胞質一核間で輸送され
る分子の蛍光像。核膜に結合しているところが観察されてお
り，各点は一つの核膜孔。結合分子数，滞在時間，結合定数
などの細胞内での定量がはじめて可能になった。遺伝子回路
研究室今本尚子博士との共同研究。
Fiuorescence　image　of　molecules　involved　in　nucleocytoplasmic

transport　associated　with　the　nuclear　rim．　Each　spot　corresponds

to　a　single　nuclear　pore．　Numbers　of　bound　molecules，　retention

time　and　binding　constants　in　cells　have　been　obtained　quantita－

tively．　Collaboration　with　Dr．　Naoko　IMAMOTO（Gene　network　la－

boratory）．

　　Unraveling　the　molecular　mechanisms　and　novel　func－

tions　of　biological　molecules　using　single　molecule　techni－

ques　is　the　major　subj　ect　of　this　laboratory．

1）Single　molecule　imaging　and　quantitative　analysis　in　vivo．

　We　have　developed　new　fluorescence　microscopy，　and

　achieved　single　molecule㎞aging加wo．　Qu｛mtitative　im－

　age　analysis　of　molecular　movements，　distributions　and　in－

　teractions　has　opened　a　new　way　to　obtain　quantitative　in－

　fbrmation　on　kinetics　of　molecular　interactions　in　cells．

2）Dynamic　behavior　of　cytoskeletons　and　membranes．　We

　are　trying　to　identify　and　characterize　novel　membrane－as－

　sociated　structures　and　cellular　systems，　which　utilize　cytos－

　keletons　as　tracks　fbr　their　dynamic　movements．　Imag－

　ing　of　the　movement加vivo　is　also　in　progress．

3）Manipulation　and　measurements　of　single　molecules．

　Combination　of　single　molecule　nano－manipulation　and　in－

termolecular　force　microscopy，　which　we　have　developed，

　enables　us　to　directly　measure　single－molecule　fbrces　of

　intermolecular　and　intra－molecular　interactions．

Kitamura，　K．，　Tokunaga，　M．，　Iwane，　A．H．＆Yanagida，　T．（1999）．　A

single　myosin　head　moves　along　an　actin　filament　with　regular　steps

of　5．3　nanometres．　Nature，397，129－134．

Kubo，　A．，　Sasaki，　H．，　Yuba－Kubo，　A．，　Tsukita，　S．　and　Shiin亀N．（1999）．

Centriolar　satellites：molecular　characteriZation，　ATP－dependent　move－

ment　toward　centrioles　and　possible　involvement　in　ciliogenesis．」．　Cell

Biol．，147，969－80．

Shiina，　N．　a血d　Tsukita，　S．（1999）．　Mutations　at　phosphorylation　sites

of　Xenopus　microtubule－associated　protein　4　af飴ct　its　microtubule－bind－

ing　ability　and　chromosome　movement　during　mitos｛s．　Mol．　Biol．　Ce11，

10，597－608．

Ishij　ima　A．，　K（）j　ima　H．，　Funatsu　T．，　Tokunaga　M．，　Higuchi　H．，　Tanaka

H．，＆Yanagida　T．（1998）．　Simultaneous　Observation　of　Individual　AT－

Pase　and　Mechanical　Events　by　a　Single　Myosin　Molecule　during　In－

teraction　with　Actin．　Cell，92，161－171．

Tokunaga　M，　Kitamura　K．，　Saito　K．，　Iwane　A．H．＆Yanagida　T．

（1997）．Single　Molecule　lmaging　of　Fluorophores　and　EnZymatic　Reac－

tions　Achieved　by　Obj　ective－type　Total　lnternal　Reflection　Fluorescence

Microscopy．　Biochem．　Biophys．　Res．　Comm．，235，47－53．

◎
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嶋本研究室

　　遺伝子発現の

ナノバイオロジー：

分子の動きから見た

　　メ力ニズム

　　　嶋本伸雄

　　　教授理博

SHIMAMOTO，　Nobuo
　　D’Sc．，　Professor

　　十川久美子
助手博士［情報科学］

SOGAWA，　Kumiko
D．Sc．，　Assistant　Professor

Shimamoto　Group

Nanobiology　of　gene

expression：mechaniSm

by　molecular　motions

　ナノバイオロジーは，生物現象を分子の動きと形として

理解する新しい生物学です。私達の研究スタイルは，ミク

ロな分子の運動が，そのままマクロな生物で働く調節機構

となっている，ミクロの世界とマクロな世界が交差する現

象を見出し，その機構を明らかにする事です。細胞の中で

1－2分子しかない遺伝子DNAから遺伝情報が読み出され
る転写による遺伝情報の発現調節機構を研究対象としてい

ます。1分子操作技術や各種固定化技術と分子生物学，遺

伝学の技術とを総合的に組合せて研究を行っています。我々

はタンパク質のDNA上のスライディングの存在を証明し，

スライディングによる新しい調節機構を発見しました（1，

2）。また，転写開始期に，RNAポリメラーゼがプロモー

ター上で一部が失活する分子メモリーを形成することを発

見し，新しい転写開始とその調節機構を提唱し，実証を進

めています（3，4）。さらに，大腸菌転写開始因子sigma－70

がプリオン様変化によって環境応答していることを見出し，

アミロイド形成による調節機構の解明に取り組み始めまし
た。

A，Antenna　effect　caused　by　sliding　and　new　regulatory　mechanisms・

　As　one　of　the　members　who　first　proposed”nanobiology”

in　l　993，　as　a　group　we　are　interested　in　finding　and　analyz－

ing　phenomena　where　the　microscopic　movements　of　one　or

two　molecules　are　directly　connected　to　macroscopic

regulatory　mechanisms　of　gene　expression．　By　using　a　com－

bination　of　single－molecule　dynamics，　micro－manipulation，

biochemistry　and　genetics，　we　have　proved　the　existence　of

sliding　of　proteins　along　DNA，　and　found　the　first　example

of　a　regulatory　mechanism　by　sliding　movement（1，2）．　We

also　fbund　a　branched　pathway　mechanism　of　transcription

initiation：a　fraction　of」E．　co1’RNA　polymerase　is　inactivated

at　a　promoter（3）．　This　mechanism　enables　a　new　way　of

post－recruitment　regulation　by　changing　the　active　fraction

of　the　enzyme．　We　are　going　to　prove　the　mechanism　in　vivo

through　the　action　of　GreA　and　GreB，　which　are　chaperons

enabling　the　conversion　between　active　and　inactive　enzyme

（4）．Recently　we　fbund　that　the　maj　or　initiation　factor　sig－

ma－70品㎜s㎝inactive　multimer加lvo　and加1伽．　This

may　work　as　a　regulatory　switch　responding　to　temperature

and　other　environmental　factors．
i・t・i・・ic　affi・ity、lidi，9・・h飢。・d・affi・i・ty　bl。・k・・f螂ced姫衙ty

°≠へ→ ~三5へ坐く妻・τ＼
　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　oth6r帥otei　n8

B、Branched　pathways　in　iniuauon．

†二≦㌃当熟rP㌫騨
　　　　　　　　complex卵　　c・mplexe・

C，　Transc卿n　switch　by　multimer　formation　o仙e呵or　o　factor・

嚥
More　protected（red）and

exposed（bt　ue）region8

Ulぬn　multimer　rorn渦tion

illustrated　onthe　partial

crystal　m◎det

O》4自】hotra　et　aL，1996）、

F　一
㌫

「　　」
　！　　　　ご

一AdAFM　imades　of　u70（right）and

de1245（1eft）、（bar■“300　nrn）

A．スライディングによるアンテナ効果。
B．大腸菌の分岐した転写開始機構。
C．σ7°変異体のアミロイドのAFM像と蛋白フットプリントに

　よるコンフォーメーション変化。大腸菌の分子温度計か？
A．Antenna　effect　caused　by　sliding．

B．The　branched　mechanism　of　transcription　initiation．

C．An　AFM　image　of　multimers　of　a　mutantσ70　and　conformation

　change　detected　by　protein　footprinting．

Shimamoto，　N，（1999）．　One　dimensional　di血sion　of　proteins　along

DNA：its　biological　and　chemical　significance　revealed　by

single－molecule　measurements．」．　Biol．　Chem．274，15293－6．

Kabata，　H．　et　aL（1993）Visualization　of　single　molecules　of　RNA

polymerase　sliding　along　DNA．　Science　262，1561－3．

Sen，　R　et　a1．（2001）．　Conformational　switching　of　Escherichia　c’oli　RNA

polymerase－promoter　binary　complex　is　facilitated　by　elongation　fac－

tors　GreA　and　GreB．　Gene．　Cells　6，　in　prc・ss．

Kubori，　T．　and　Shimamoto，　N（1996）Abranched　pathway　in　the　ear－

ly　stage　of　transcription　by　Escherichia　coli　RNA　polymerase．　J．　Mol．

Biol．256，449－57．
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桂研究室

線虫C．e／egansの行動と

　　神経系の分子生物学

　　桂　　勲

　　教授理博

KATSURA、　lsao
D，Sc．，　Professor

　　’s

　　　　石原　健

　　　　助手博（理）

　ISH旧ARA，　Takeshi
D．Sc，、　Assistant　Professor

Katsura　Gr（川ID

　　MoleculaF　Blologx，i　t，川hい

Behavior　an（l　NいUt，tl｝u川〔ll・｝1ド，

Of　the　Nemato（le　cいん）り、〃1．・，

　動物の特徴の1つは、神経系を川いて周囲の環境を感じ

とり，適切な行動をとることでしコkう、，多くの行動は進化

の過程で形成さ川，多数の遺伝j”のiliに刻み込まれている
はずですD本川：究室では，c．（’／（　：g’（！〃sを材料として，遺伝

1’・カ㍉ど（ノ），kう1’｛JL　fiJJる：ililj　i〔111　一一，1’K）カ、イご佃1：ノブ宅しT（しい仁v・」’，・，　1：⊥泉

川活性紡沮（C．（’／（　tg”〆1〃S（よ，遺伝学：（ノ）優れた1：イ料となる／ごけ

てこ／9．＜、　302伯1∪川lll糸f糸1川胞力｛1つ1つll頃i｝股1滝てW見客・ぐC＼ぎ，　1ミ
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t’巾糸ド糸川‖包　レ川ll雀ll川陥
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・f∫動とい・う関f系石ヨ［体rl9に∫作川」＾」一る

」：見白：、　．戊々（よゾノ、ド（ノ川凸札1旦に’ノい＞C－川1
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　度・！liy’》1il　lぼり・／yとのlllil　i川1幾4；i“i

●感汀器’1’・1’；1111Phidの神経【1　il路の遺伝㌦’日勺佃・W’

●2’八ノ斤∫」i川川レ）jl｛量一択・V仲々の”〕：’1智／yど、　1∫1㌧欠『lll糸臼幾∬ヒくこ

　臣1オ）る1鐵∫ベゴ・のfrl；1｛析‘

●川コ’》ll：し・）川貞1，トメN・∫f∫1：」｛；†！1勿｝〔’1’＼（ノ），Lミtl：／£、！ごにkJ・・1’／《）fi］「N・f！l　Lf↓戊（ノ）

　効果

　iii，糸屯力ン1・り．ル㍗1i1’勿ろ二f，llしL　｛∫｝「i，IJ　〈ノ）liij御1を（［“il々∪）『申糸f糸川ill・！

Lヘル・分ゴ’し・＼ル1C解11」1寸るこ∴1が、ヒトの行動を理解
－」’るflYi：1，iilノこ～く）f吻㍗1自勺川□｝㍑にノ‘cる㌦1’㌧．7｛、　二u），｝、う／’£｛i片’元’1㌧を

ij・一）．（．いk．tl’，，

　　Animals　scllsc　thcir　ellvi1“011tTICIlt　ushlg　thcir　ncl’vous　sys－

tcln，　alld　s，　ubS，　cLluclltly　conduct　appr（）priatc　behavior．　Many

StCreotypcd－be．haviorS　mUSt　be　ibrmed　dUrillg　eVOIUtiOl1、　and

hence　must　bc　controlled　by　gclles、　We　are　studying　llow

gcllcs　c〈川lrol　such　behaviors　usil19　C・イ（・9〔1川alYec－living

soil　llelnatodc，　wllich　is　a　good（、r9：misnハ110t　only　lbr　gcllct－

ic　analys　is，　but　als　o　lbr　s　trtictttral　allalysis，　sillce　each　oftllc

30211CUr・nS　Ca｜l　bC　idCnti（｜Cd　Ui）dCr　a　miCr・S．・COI－）C乏md　thC

c・mplcte　ncural　cil’cttitry　is　kn・y～・n．　Tこlking　thcs　e：advanta．ges，

wc　ail川o　elucidatc　thc　relatio｜1sllip　bc〔wcell　gcncs．11eurolls，

nCUral　ci1’CUilS　and　behaviOr，

　　Otll“　pl’cscl）t　pr・｝iccts　arc：（Dcontr・1・f　dc　fecatW）n　bchav－

i・r，gr・wtl1，　sclls・1y　sigllals、　clc．1〕y、／〃’gcllcs，　whicll　pr・b－

ably　ucl　il1111c　illtcstillc；（2）gcnctic～analys　is　ofthc　nettral　c．ir－

CUil　OfthC　SCnSOry　Organ　alnPhid：（3）analysi：　f）fgel1CS　lbr

highcr－・rdcr　nc”ral　mllcli・n　s．　such　as　t　clc　eti・ll　bctwecil1　tw－）

bchaviors　and、ノark川s　ki1“ls〔）f　lcarllil19（4）el’lbct　of　lbod

ttncl　slarValiOll　On　Olllict（）ry　adal）tation，1）OCiCCptiOl1，　ctc．

By　solvillg　lhc　genctic　c（、11t「1）10fbchavior　Prccisely　at　a　1110－

lc9’ular：and　ccllular　lciv」el　us　in．g　a　．sinil－｝lc　ni（．）deh）rgallism，　we

hOpC　tO　CS　tabliSh　a　l“i　1－M　matCl“ial　baSiS　ibr　ttndCrStanding　hU－

nlall　bchaviOl・，

感覚繊毛異常変’異体（che－2）で，導入した野生型遺伝子が発

現する神経（左）のみ，正常な感覚繊毛ができる（右，色素
浸透で測定）
Acilium－de「ective　Inutan’t（che－2）restores　normal　sensory　cilia（right、

dye－filling　assay）only　in　the　neurons　that　express　the　introduced

wild　type　cDNA（left）．

1〈　ntS　ur；t、　L．　Kondo、　K．，　Amallo『T．，　lshihara、　T．，　alld　Kawakami＾M．

（199・．い　lsolatiol1、　charactcrizatiI）11，　and　cpistasis　【）1’fhloridc－1『csis，　talll

n）ulants｛｝f　C（’（・〃r〃・／’‘’／）（／1〃、～・（・ん・、9イ〃ハ・．　Gelletics　／36、145－154．

llis　hida、　R、、1s　hihara「T．，　Kondo．　K．，　and　KatsUrar　L　d996）／ノ（・〃－／、　a

gcnc　rcqllired　i’or　i）（）ri））al　hatching　alld　normt｜1　mi．qllltion　ofll　ncuroblasl

川C．ピん、9t〃～、s’．　cncodeS　a　Proteill

ENIB（）」．／5，4111－4122．

一cl三｜｛C（｜　t〈）　 ’11（）1，1，（）ll）　 《11）‘1　　1圭M1）－　1　，

Takc－uchi，　M．，　Kawakami『M．＾ISI）ihara、　T．，　Amallo，　T，，　Kondo、1ぐ、　and

Kats　ura．　L川（）98）An　ioll　chamcl・i’　thc　dcgcncrin，〃．cpithcli三ll　s・clium

cha1Mlel　s　uperlbunily　colltrols　thc　dcl’oc　al　ioi）rhythln　il）（T．ピ／（tg’‘〃ノ．v．■∋r《Dc・

Natt．　Acad．　Sci．　USA　95、11775－1178（1．

Fし1．jiwara、　M．，　lsllihara，　T．　and．　Katsum、1、　d99り）Anovcl　WD40　pro－

tein、　CI　IE－2うacts　ccll－autollol））ous　lv　in　thc　lbrnlillion　of（1（・／（’，k・（’〃、、．　scn－

sory　cilia．　Devel｛）1）　M　cS　ll　t　／26、48　39－4848．

Okuda，　T．，11aga『T．，　Kanai．　Y．、1・lncl（川＾IL、　lshiham『T．．三md　KatSui’ii，

1．（2000）ldcntificati（、ll　and　char－ac｛crizatioi｜oftlle　high－afllni〔y　chI）lillc

｛ral1Spor｛cr．　Nature　NeUrosci．」，120－125．
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白木原研究室

　X線結晶解析を用いた
タンパク質作用機序の解明

　　￥一

　　白木原康雄
　　　助教授理博

SHIRAKIHARA，　Yasuo
D．Sc．，　Associate　Professor

　　　前仲勝実
　　　助手博（エ）

　MAENAKA，　Katsumi
D．Eng．、　Assistant　Professor

Shira㎞hara　Group

　　　Mechanism－oriented

protein　structure　determination

　　　by　Xイay　diffraction

　遺伝学，構造生物学からみて重要なタンパク質，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，

そこで働くタンパク質の立体構造の知識が重要な役割を果

たすからです。更に，タンパク質の状態を変えたときに起

こる構造変化を見ることによって，作用機序の直接の理解

することも目指します。

　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ーで解析して立体構造を決

定します。

　現在，以下の分子の構造解析を行っています。

●F1－ATPase
●転写の促進因子PhoBタンパク

●転写の抑制因子CamRタンパク
●大腸菌ヌクレオイド結合蛋白質

●ショウジョウバエGAGA因了・
●免疫レセプター群

●イオン輸送性V型ATPase
●D一アミノアシラーゼ

●アルギニンデイミナーゼ

Fl－ATPase　o　3β3複合体の三次元構造。βサブユニットは黄色，

aサブユニットは赤で示す。
Aschematic　representation　of　the　structure　of（】3β3　complex　of

Fl　－ATPase．β一subunits　are　shown　in　yellow　and　a－subunits　in　red．

　　We　are　working　on　protein　structure　determmatlon　uslng

X－ray　di　ffraction　techniques，　in　order　to　understand　the　work－

ing　mechanism　of　the　proteins　that　are　broad　in　biological

fUnction　spectrum，　but　each　have　a　unique　and　interesting　ac－

tion　mechanism．　The　proteins　umder　current　investigation　are：

the　sub－complexes　of　F　1－ATPase，　PhoB　and　CamR（bacte－

rial　transcription　regulators），　E．　co〃nucleoid　proteins，

Drosophila　GAGA　factor，　immしmoglobulin（lg）－like　recep－

tors　in　immune　system，　Na㌧translocating　ATPase，

D－aminoacylase　from　Alcalige〃es，　arginine　deiminase　from

ルtJvcoplasma　argin　i．

　　To　understand　the　unique　rotational　catalysis　mechanism

of　F　1－ATPase，　we　are　extending　the　structural　study　to

theα3β3γf　sub－assembly，　from　theα3β3　sub－assembly　of

which　structure　we　have　previously　solved．　PhoB　protein，

atranscriptional　activator，　and　CamR　protcin，　a　rcpressor，　arc

now　under　investigation　using　the　MAD　approach．　The　struc－

ture　of　the　C－terminal　domain　of　PhoB　has　bccn　solved　re－

cently．　Also，　crystal　analysis　is　in　progress　fbr　argininc

deiminase　and　NaLtranslocating　ATPase．　We　havc　included

structural　and　functional　studies　of　thc　immunoglobulin

（lg）－like　rcceptors　this　year．　E　（・o〃nucleoid　proteins・

Drosoph〃cl　GAGA　factor　and　D－aminoacylase　havc　becn　cx－

amined　fbr　crystals．

Shirakihara，　Y．，　Leslie，　A．G．W．．　Abrahams。　J，P．，　Walker，」．E．、　Ueda，

T．，Sekimoto，Y．，　Kambara，　M．K．，　Saika，　Kagawa，　Y．　and　Yoshida　M．

（1997）．The　crystal　structure　of　the　nucleated　freeα3β3　sub－complex

of　F　l－ATPase　from　the　thennophilic　Bacillus　PS3　is　a　symmctrlc　mmer．

Structure　5、825－836．

Samatey，　F，　lmada，　K．，　Vonderviszt，　F．，　Shirakihara，　Y．　and　Namaba，

K．（2000）．Crysta川zation　of　the　F41　fragment　of　Flagellin　and　data

collection　from　cxtremely　thin　crystals．　Journal　of　Structural　Biol－

ogy，132，106－11L・

Maenaka，　K．．　Maenaka，　T．、　Tomiyama，　H．，　Takiguchi，　M．，　Stuart，　D．L

and．　Yvonne　Jones．　E．（2000）Nonstandard　peptidc　billding　revealed

by　crystal　structurcs　of　HLA－B＊5101　complexed　with　HIV　im－

munodominant　epitopes．」．　lmmunol．165，3260－3267．
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今本研究室

核一細胞質間分子輸送：

メ力ニズムとその制御機構

　　　今本尚子

　　助教授医博

　lMAMOTO，　Naoko
Ph．　D．，　Associate　Professor

齢 鹸

　　　小瀬真吾
　　　助手医博

　　KOSE，　Shingo
D．Med．，　Assistant　Professor

Imam《，t（，（；rOUI）

　Mechanism　and　r③g　tlkltt《甘、

of　nucleocytoplasmic　trnn’・port

　真核細胞の最大の特徴は，DNAを細胞質から隔離してい

る核の存在にある。そのため，真核細胞は核と細胞質の間

で絶間なく分子情報を交換しながら，恒常性を維持し，外

界の環境に適応しながら生きている。その分子情報の交換

を担うのが，核一細胞質問分子輸送である。

　近年，真核生物には多くの輸送担体が存在し，それらが

担う多種多様な核内外輸送経路の存在が明らかになりつつ

ある。体制の複雑な高等真核生物になるほどファミリー分

子が多く，輸送の多彩性が増す傾向にあり，これは，核一

細胞質問分子輸送という，細胞にとって基本的な機能を担

う重要な遺伝子を少しずつ重複させて維持しながら，それ

らの間で役割分担させることで，細胞が多種多様な状況に

対する適応性を高めることを可能にしているのではないか

と考えられる。当研究室では，細胞生物学，生化学，分子

遺伝学，イメージング，の様々な技法を駆使しながら，多

角的なアプローチによって，多細胞生物における核一細胞

質間分子流通のメカニズムと，多様な輸送経路各々の生体

内における役割の統合的理解を目指している。

〈現在進行中の研究課題〉

（1）分子流通の場としての核膜孔複合体の機能解析

②異なる環境におかれた細胞で機能する輸送経路と輸送因

　子の解析
（3）流通の制御機構

核内輸送担体importinβと，核外輸送担体CASを核膜孔複合体
上で捉えたもの（生体高分子研究室・徳永万喜洋教授の顕微
鏡で撮影）。

1mages　of　nuclear　import　factor　importinβand　nuclear　export　fac－

tor　CAS　at　nuclear　pore　complexes．　Collaboration　with　Dr．　Makio

TOKUNAGA（Biological　Macromolecules　Laboratory）．

　Nucleocytoplasmic　exchange　is　a　very　dynamic　activity、

in　which　vast　number　of　molecules　enter　and　exit　the　nuclc－

us　in　a　rapid，　accurate，　and　often　regulated　manner．　This　ex－

change　of　molecules　is　important　in　order　fbr　cells　to　main・

tain　their　homeostasis，　and　adapt　to　their　extracellular　envi－

ronment．

　Since　the　identification　of　the　first　transport　factor，　sig－

nificant　progress　has　been　achieved　toward　our　understand－

ing　of　the　mechanism　of　nucleocytoplasmic　transport，　as　well

as　the　diversity　of　nucleocytoplasmic　transport　pathways．　The

presence　of　so　many　transport　pathways　obliges　us　to　raise

anaive　but　f血ndamental　question：What　is　the　benefit　of

having　such　a　complexity　of　nuclear　transport　pathways　lead－

ing　to　regulatory　changes　of　gene　expression加v’・レo？In　or－

der　to　understand　the　basic　mechanisms　of　transport　and　bi－

ological　significance　of　diversity　of　transport　pathways，　our

present　eff（）rt　fbcuses　on　the　understanding　of　the　fUnction

of　the　nuclear　pore　complex，　and　the　identification　of　trans－

port　pathways　and　factors　that　function　under　di　ffe　rent　cel－

lular　conditions　and　in　di　fferent　tissues　in　multicellular　or－

ganlsms・

Imamoto，　N．，　Shimamoto，　T．，　Takao，　T．，　Tachibana，　T．，　Kose，　S．，　Mat－

subae，　M．，　Sekimoto，　T．，　Shimonishi　Y．，　and　Yoneda，　Y．（1995）In　vivo

evidence　for　involvement　of　a　58kDa　component　of　nuclear

pore－targeting　complex　in　nuclear　protein　import．　EMBO　J．14，

3617－3626．

Kose，　S．，　Imamoto，　N，，　Tachibana，　T．，　Shimamoto　T．　and　Yoneda，　Y．

（1997）Ran－unassisted　nuclear　migration　of　a　97－kD　component　of　nu・・

clear　pore－targeting　complex．」．　Cell　Biol．，139，841－849．

Sekimoto，　T．，　Imamoto，　N．，　Nakajima，　K．，　Hirano　T．，　and　Yoneda，　Y．

（1997）Extracellular　signal－dependent　nuclear　irnpOrt　of　Stat　l　is　mediated

by　nuclear　pore－targeting　complex　fbrmation　with　NPI－1，but　not　Rch　L

EMBO　J．，16，7067－7077．

Yokoya，　F．，　Imamoto，　N．，　Tachibana，　T．，　and　Yoneda，　Y．（1999）

β一Catenin　can　be　transported　into　the　nucleus　in　a　Ran一皿assisted　man－

ner．　Mo1．　Bio1．　Cell，10，1119－1131．

Lee，　S　J．，　Imamoto，　N．，　Sakai，　H．，　Nakagawa，　A．，　Kose，　S．，　Koike，　M．，

Yamamoto，　M．，　Kumasaka，　T．，　Yoneda，　Y．　and　Tsukihara，　T．（2000）

The　adoption　of　a　twisted　structure　of　importin一βis　essential　fbr　the

protein－protein　interaction　required　f（）r　nuclear　transport．，L　MoL　Biol．

302，251－264
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五條堀研究室

ゲノム配列データと遺伝子

発現から見た分子進化学，

　　　　生命情報学

1／‘　　1／‘

　　五條堀　孝

　　教授理博
GOJOBOR1，　Takashi
　D．Sc．，　Professor

㌦

川　l
　i　　　　’

　　　池尾一穂

　　　助手理博

　　1KEO，　Kazuho
D．Sc．，　Assistant　Professor

Gojobori　Group

Study　for　molecular　evolution

　and　information　biology

　USIng　genOme　SeqUenCe
and　gene　expression　profile

　分子進化と生物情報学の立場から，計算機を用いてDNA
塩基配列から得られる遺伝情報の解析を行っています。ま

た，遺伝子と生物の進化に関連した実験的研究も行ってい

ます。現在進めている主な研究課題を列挙します。

1．EST配列決定とDNAチ・ソプを用いたプラナリア脳での

　遺伝子発現様式
2．多細胞生物における遺伝子発現様式の比較解析による

　進化の研究
3．形態形成を支配するホメオポックス遺伝子の分r一進化

4．真核生物ゲノムにおける染色体の重複領域の探索

5．ヒトゲノムの遺伝子構成の分r進化
6．微生物ゲノムの遺伝jt’構成の分il進化

7．微生物ゲノム間での遺伝子の水平移動の検出

8．遺伝子にかかる機能的制約の強さの測定

9．神経伝達物質受容体遺伝子の分了進化

10．脊椎動物における性染色体の進化

ll．同義・非同義置換数の推定法の開発

12，病原性ウイルスの分r’進化

13．眼の構造の遺伝r発現からみた進化

生命情報学から脳の進化をみる DNAマイクロアレイ

高次脳形成を進化の側面から理解することを

目的に、ブラナリτ硲、．．繍曝駆、．tt

　　　　　Bioinformatics　apProach　to　evolution

　　　　　　　of　brains　in　various　organisms
With　the　aim　of　understanding　evolutionary　aspects　of　central　nerv－

ous　system（CNS）and　brains，　we　study　gene　expression　profiles

by　cDNA　microarray　and　construct　their　3－dimensional　and　visual－

ized　database．

　　We　are　investigating　thc　inf（）rmation｛from　nucleotidc　f　e－

quences　of　genes　using　computers・Wc　arc　also　conducting

experimental　researches　concerning　thc　evolution　of　gencs　and

organig．　ms．　The　currently　ongoing　rescarch　projects　are　as

follows．

1．Gene　exprcssion　profiling　of　planarian　brains　bascd　on　EST

　sequencing　and　DNA　chip　technology
2．Comparative　study　of　gene　expression　profilcs　in　multi－

　cellular　organisms

3．Molecular　cvolution　of　thc　homeobox　genc　family

4．Detecting　duplicatcd　chromosomal　regions　within

　cukaryotic　gcllomeg．

5．Molccular　cvolutio！10fc）1’ganization　ofthc　wholc　humall

　gcnomC
6．Evolutioll　or　gcllomic　strucUlrcs　of　microbes

7．Dcvelopnicnt　ofamethod　for　dctecting　horizontal　gcnc

　transfbr　bctwccn　inicrobial　gcn（）mcs

8．Meas　uring　thc　intcrls　ity　1）f　Purilyillg　sclcction　oll　gcllcs

9．Molccular　cvoluti－）ll　of　neurotl‘allsmittcl’reccptor　gcncs

lO．　Evohltioll　of　sex　chromosomcs　ill　tclcosts

ll．Mcthods　lbr　cstimatillg　thc　numbcr　ol’　t　YllOllyl’110Us　and

　llonsYIIOIIylll（、しls　substittltiolls

l2．　Evolution　ot’　pathogcnic　viruscs　such　as　AIDS，　intluen－

　za　and　hcpatitis　viruscs

l3．　Molccular　cvoluti（）n　c）f　cyc　s　tructurc　using　gcnc　cxpres－

　siOll　pr（ハtilc．

RIKEN　Gcnomc　lixploratic｝n　Rcscarch　Group　Phasc　ll　Tcam　and　FAN－

TOM　Consortilm1（Okazaki，　Y．，　G句obori．　T．，　ct　a1．），　Gcncral　orgal）－

izcr：Y，1｛ayas　hizaki（20（）1）Functional　anotatiol1（）f　a　li川一lcnglh　1110Usc

cDNA　collection，　Nature　409（682D：685－（）90．

Gaudieri，　S．，　Dawkin：，R．L．、　Habara、　K．，　Kulski．」．K．、　and　Gojob〈）1・i．

T．（2000）SNP　prolilc　withill　the　humam　major　hi：　tocompatibility　com．

plcx　revcals　an　cxtrctnc　and　interruptcd　lcvcl　ofnuclcotide　tlivcrsity・

Gen《Dme　Research．ノO，1579－1586

Yamaguch仁Kab乏1ta，　Y．　alld　Gojobori、　T．（2000）Rcevaluation　ol’　am－

illo　acid　variabilily　of　the　hunlan　i｜nlnullodc1Ycicllcy　vinls　typc　l　gp120

ellvclopc　glycoprotcin　tmd　prcdictkm　ofIlcw　dis　continuous　cpilopcs・

」．Virology　74，4335－4350

Suzuki，　Y．　and　Gqiobori、　T．（1999）Amctllod　lbr　dctcctillg　positlvc

sclcctkm　at　singlc三lmill｛／）acid　sitcs．　MoL　BoL　Ev〔DL　16」315－1328．

Gchrhlg　WJ、　lkco　K．（1999）Pax　6：mastcrillg　cyc　morphogclコcsis　and

eyc　cvolution．　Trends　Genet　15，371－7
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西川研究室

タンパク質の立体構造に

　基づく生命情報科学

　　西川　建

　　教授理博

NISHIKAWA，　Ken
D．Sc．，　Professor

　　　太田元規
　　助手博（理）

　OTA，　Motonori
D．Sc．，　Assistant　Professor

Nishikawa　Group

Biointormatics　bas《〕d

on　the　protOln　structure

　タンパク質はあらゆる生命活動を担う機能性分子です。

その働きはそれぞれのタンパク質が固有の立体構造を保持

することによって，はじめて発揮されます。立体構造の特

異性はタンパク質のアミノ酸配列（ひいてはDNAの塩基配

列）によって決定されています。ここに1次元の遺伝情報

から生物体が再構成されるというカラクリの一端がありま

す。しかし，われわれ人間はまだこの仕組みを完全には解

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，計算によってタンパク質の立体構造を“予測”する

ことは難しく，長年の夢でした。近年，立体構造データベー

スを駆使することによって，この予測問題を解決する方法

（3D－11）法）が考案され，いくつかのタンパク質で成功を収

めました。

　私たちは，3D－1D法の方法論や応用の研究を基盤として，

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。特

に最近は構造ゲノム学に力を入れており，ゲノムが決定さ

れた種について網羅的に構造予測を行った結果をデータ

ベース化して公開しています。

　Proteins　are　molecules　whose　fUnctions　are　essentiξ1川br

maintenance　and　control　of　all　forms　of　activities　in　l　iving

organisms．　They　function　only　after　folding　into　particular

structures．　DNA　sequences　determine　amino　acid　sequen－

ces，　which　uniquely　define　three－dimensional　stmctures．　Here－

in　lies　the　secret　of　encoding　life　fbrms　in　one－dimensional

genetic　information．　However，　the　problem　of　predicting　the

structures　of　proteins　from　the　amino　acid　sequences　had　been

difficult　to　crack　and　has　long　been　considered　as　the‘‘holy

graiP’．　Recently　an　effective　method　using　databases　of　pro－

tein　structures　and　sequences，　the　threading，　was　developed．

We　have　developed　a　number　of　original　threaders　and　ap－

plied　them　to　various　areas　of　protein　structural　analysis．　In

addition，　we　are　investigating　new　structure　prediction

methods，　analyzing　genomes，　and　constructing　the　Protein

Mutant　Database（PMD）．　Lately，　we　are　spending　much　en－

ergy　on　structural　genomics，　that　is　the　approach　to　inves－

tigate　protein　structure　in　terms　of　genomes．　More　than　40

completely　sequenced　genomes　have　been　computationally

analyzed　in　terrns　of　protein　structures　and　fUnctions　and　the

results　have　been　made　publicly　available（GTOP）．

左：T4ファージリゾチームの立体構造。右：我々が新たにリ
ゾチームであると予測したT4ファージvs．1の立体構造モデル。
Structure　of　T4　phage　lysozyme（left）．　Structural　model　of　vs．7

from　T4　phage　detected　as　a　new　member　of　lysozymes（right）．

Ota，　M，　Kawabata，　T．，　Kinjo，　A．R．　and　Nishikawa，　K．（1999）Coop－

erative　apProach　fbr　the　protein　fbld　recognition，　Proteins・gUppL　3，

126－132

Nagano，　N．，　Ota，　M．　and　Nishikawa，　K．（1999）Strong　hydrophobic　na－

ture　of　cysteine　residues　in　proteins，　FEBS　Lett．45，69－71

Kawabata，　T　and　Nishikawa，　K．（2000）Protein　tertiary　structure　com－

parison　using　the　Markov　transition　model　of　evolution，　Proteins，　41，

108－122

GTOP（http：／／spock．genes．nig．ac，jp／’genome／gtop．htm1）

PMD（http：／／pmd．ddbj．nig．acjp／）

⑰
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舘野研究室

　　　　生体分子

（DNA・タンパク質）の

　構造と機能の進化

　　舘野義男
　教授Ph．　D理博

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

　　深海（小林）薫

　　　助手学術博

FUKAMI－KOBAYASHI，　Kaoru

Ph．　D，　Assistant　Professor
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Evolution　of　bio・－molecules

　　　（DNA／proteins）

　　and　their　function

　私たちは，DNAやタンパク質といった生体分子が持つ生

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，進化そして機能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MHCクラ
ス1という免疫機構を司る遺伝子群が存在する領域の解析

を行ない，その領域のゲノム構造の進化や未知の遺伝子の

存在を明らかにする研究を進めています。タンパク質とし

てはperiplasmic　binding　proteinを大量遺伝情報研究室

と共同で研究しています。このタンパク質群は原核生物が

細胞内へ物質を取り込む時，細胞外膜と内膜の間でその物

質と結合する役割を持ちます。様々な物質の取り込みに各々

違うタンパク質が対応するため，多くの種類が存在し，そ

れらの立体構造も多様です。このタンパク質群の系統樹作

成の解析結果に立体構造の比較結果を加えることで，図に

示すような立体構造の進化を推定しました。こうした結果

を通してタンパク質立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。

　　We　are　conducting　research　in　elucidating　evolution　and

舳nction　of　genomes　and　proteins　in　the　view　of　molecular

evolution，　structUral　biology　and　information　biology．　As脚

of　our　research　activity，　we　analyzed　a　region　of　human

genome　including　part　of　the　MHC　class　l　gene　complex　to

clarify　the　evolution　of　genome　structure　of　the　regions．　As

aresult，　we　could　show　how　and　when　this　region　was

f（）rmed　providing　an　evolutionary　picture　of　MHC　class　l

genes　in　the　region．　We　also　analyzed　evolutionary　chan－

ges　in　the　three－dimensional　structure　of　periplasmic　bind－

ing　protein（PBP）superfamily　ill　collaboration　with　thc　La－

boratory　fbr　Gene－Product　lnform，atics・　PBPs　function　as

receptors　fOr　various　water－soluble　ligands　in　ATP－binding

cassette（ABC）transport　systems　in　prokaryotes．　We　first

inferred　the　common　ancestral　protein　of　all　PBPs，　and　thcn

traced　the　evolutionary　passes　down　to　the　prescnt　ones　both

by　phylogenetic　and　structural－biotogical　analyscs，　as　shown

in　the　figure．　lt　is　noted　that　the　maj　or　structural　change　oc－

curred　only　once　in　strし1ctural　cvolution　of’thc　PBP　supcr－

faniily．
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ペリプラズムタンパク質ファミリーの進化の系譜。対称な構
造からより複雑な構造への進化が明らかになった。
Genealogical　chart　of　three－dimensional　structure　in　the　PBP　fam－

ily，　depicting　the　evolution　of　the　topoiogical　variations　from　a　sym－

metriCal　anCeStOr．
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　本研究室はDNA　Data　Bank　of　Japanと培養生物の世界

データセンターWDCM（WFCC　World　Data　Centre
for　Microorganisms）の事業に参画し，ネットワークに分

散した情報資源を共有するシステムや，優れたインター
フェースの研究開発を進めています。

　データベースは第1にデータ共有の手段ですが，さらに

概念の共有に貢献することが期待されます。概念として共

有できるデータ情報知識は，全て，分類され，命名されて

います。生命科学においても同様です。例えば，「遺伝子」

という言葉があってこそ私たちは「遺伝子」について議論

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。

　We　have　developed　information　systems　for　the　capture，

accumulation，　evaluation　and　analysis　of　biological　data

aiming　at　squeezing　information　and　knowledge　from　fac・

tual　data．

　By　utilizing　the　accomplishment　of　the　research　and　de－

velopment，　the　laboratory　also　carries－out　important　intema－

tional　tasks　such　as　DNA　Data　Bank　of　Japan（DDBJ）and

WFCC－MIRCEN　World　Data　Center　for　Microorganisms

（WDCM）．　We　carefUlly　design　modular　systems　which　will

be　flexible，　scalable　and　effective　in　daily　use．

　　We　introduced　the　World　Wide　Web（WWW）as　one　of

the　first　ten　WwW　servers　in　Japan．　We　also　developed　a

simultaneous　search　system　of　distributed　system　named

Agent　for　Hunting　Microbial　Information　in　Internet

（AHMII）．　We　have　now　developed　the　digital　workbench

named　InfbrBIO．　In　InfbrBIO，　users　are　able　to　integrate

databases　and　analytical　tools　that　are　distributed　via　the　In－

ternet　including　their　own　resources．　We　are　aiming　fbr　an

open　system　by　usilg　JAVA，　XML，　and　tools　of　CORBA　and

arelated　database　management　system　in　the　public　domain．

We　will　distribute　the　prototype　of　lnforBIO　in　CD－ROM

form　this　year．

lntegration　of　Distributed　System
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　CORBAとXMLを活用した分散統合システムの概念図
Utilization　of　CORBA　and　XML　to　integrate　multiple　databases，　tools

and　files

Goto，　K．，　Miyazaki，　S．　and　Sugawara，　H．（2001）Genome　lnformation

Broker　fbr　Data　Retrieval　and　Comparative　Analysis　of　Microbial

Genomes　Journal　of　Information　and　Knowledge　10，　p4－p　13

Miyazakl，　S　and　Sugawara，　H（2000）Development　of　DDBJ－XML　and

Its　Application　to　a　Database　of　cDNA．　Genome　Informatics　2000，

Universal　Academy　Press，　Inc（Tokyo），380－381

Sugawara，　H．（2000）Roles　and　Value　of　Public　Databases　in　the　time

of　Genomics　and　its　Industrialization．　Proceedings　of　B10　JAPAN

2000．83・・86

http：／／wdcm．nig．ac．jp／

http：／／www．ddbj．nig．ac．j　p／
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　　Molecular　Mechanisms

　　　　of　Cell　division

and　Chromosome　Segregation

　複製した染色体が細胞の両極へ移動した後に細胞中央で

2分裂するという過程は細胞複製の基本です。原核細胞も

例外ではありません。が，原核細胞には分裂装置がありま

せん。ではどのような分子機構で複製した染色体DNAを動
かし細胞の中央で分裂しているのでしょうか。我々は大腸

菌の染色体の細胞内での局在性を調べ挙げ，高次の染色体

構造の中に細胞周期に応じた細胞内局在性に関与する機能

的なドメインを見出しました。また，プラスミドに見つかっ

ていた能動的な分配機構の分配様式を解明しさらにこの分

配機構が広く原核細胞に保存されていることを証明しまし

た。大腸菌での染色体とプラスミドの分配機構の研究を通

じて細胞内でDNAを動かすという分子機構の基本を解き明

かしたいと思っています。また同時に，細胞内の極性や真

ん中を決める仕組みについても挑んでいます。

　遺伝学や生化学的な研究に加えて，蛍光標識法を用いた

細胞観察法を数ミクロンの細胞に用いて多面的な研究を進

めています。

主要な研究

●染色体分断法による染色体の機能領域の特定

●プラスミド分配遺伝子parABの機能と構造

●ParABと相互作用する宿主因子
●染色体分配と細胞隔壁形成の共役

Mechanisms　regulating　the　partitioning　of　the　prokaryotic

genome・
　We　are　studying　the　proteins　and　the　DNA　sites　respon－

sible　fbr　the　regulation　of　prokaryotic　DNA　segregatlon　uslng

acombjnation　of　genetic，　molecular，　biochemical，

cell－biological，　and　genomic　approaches　in　Escherichia　co〃．

Prokaryotes　are　not　known　to　have　a　eukaryotic－1ike　mitotic

apparatus，　and　little　is　kmwn　about　the　mechanisms　controll－

ing　chromosome　partitioning．　We　visualized　bacterial　chro－

mosome　DNA　and　plasmid　DNA　in　cells　using　fluorescence

∫〃sitl，’hybridization（FISH）during　the　cel1－division　cycle．

We　have　revealed　the　dynamic　migration　patterns　of　the

replication　origin　and　terminus　on　the　chromosome　during

active　partitioning　of　daughter　chromosomes．　In　addition，

the石∴　（・（，〃chrolmosolne　is　organized　in　a　compacted　ring

structure　with　the　fUnctional　domains　that　participate　in　the

cell　cycle－depcndcnt　localization　of　the　chrolnosolne・　Cur－

rent　work　fbcuses　on　identifyhlg　the　chromosomal　segments

involved　in　positioning　and　migration　of　the　chromosomal

domains．　Furthermore，　we　are　investigating　thc　segregation

of　plasmid　with　the　ParABC　partitioning　system．　We　hopc

elucidating　the　mcchanism　of　position　rccognition　by　thc　Par

proteins　w川provide　kcy　insights　into　how　to　determine　the

middle　sitc　in　bacterial　cells．

●

↓

Yama▲chi，　Y．，　and　Niki，　H．（2000）Active　segrcgation　by　the　Bacillus

subtilis　partitioning　systcm　in　Escheri〈・hi‘1（・θ〃．　Proc　NatL　Acad．　Sci．

USA．97，14656－14661．

Niki，　H．，　Yamaiclli，　Y．，　and　Hiraga　S．（2000）Dynamlc‘）rganlzatlon

of　chromosomal　DNA　in＆cん〃c万αω〃．　Genes＆Dev．14，212－223．

●

折れ畳まれた環状染色体内の機能ドメインがその位置を決め
る（右）。染色体を蛍光染色した大腸菌（左）。
Amodei　of　bacterial　chromosome　structure　in　vivo（left），　fluores－

cent　microscopy　of　chromosome－stained　cells（right）．

Niki，　H．，　and　Hiraga　S．（1999）Subcellular　localization　of　plasmids　con－

taining　the　oriC　region　of　Escherichiaω〃chrornosomc，　with　or　with－

out　the　sopABC　partitioning　system．　Mol．　Microbiol．34，498－503．

Niki，　H．，　and　Hiraga、　S．（1998）．　Polar　localization　of　thc　replication

ol’igill　and　terminus　in　Es〈’herichia　crθ〃nucleoids　during　chrolnosolne

partitioning．　Genes＆Dev．12，1036－1045．

Niki，　H．，　and　Hiraga，　S．（1997）．　Subcellular　distribution　of　activcly　par－

titioning　F　plasmid　during　thc　cell　division　cycle　in　E．　co〃．　Cell　9θ，

951－957．
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日本DNAデータ
バンクの活動
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　DDBJは，欧州のEBI／EMBLおよび米国のNCBI／Gen－
Bankとの密接な連携のもと，『DDBJ／EMBL／GenBank国
際塩基配列データベース』を構築している三大国際DNA
データバンクのひとつで，生命情報・DDBJ研究センターで

運営されています。

　生命科学のめざましい発展の基盤として，DNA塩基配列

から得られる知識は欠かすことのできないものとなってい

ます。わが国においてもDNA塩基配列データを収集・評価・

提供するデータバンク活動で国際的に貢献すべく，1983年

に試験的なデータ入力が始まりました。翌年国立遺伝学研

究所に遺伝情報研究センターが設置されたのにともない，

その中でDDBJの活動準備が進められました。データ公開な

どの本格的な活動は1986年から開始され現在にいたってい

ます。現在は，主に以下のような活動を行なっています。

1．「国際DNAデータベース」の共同構築・運営

2．DNAデータの収集
3．DNAデータのアノテーション
4．DNAデータベースのオンライン公開・利用相談
5．関連生命情報データベースの開発・運営

6．データベース入力・管理・利用ソフトウエアの開発・

運用

7．広報・講習活動
8．国立遺伝学研究所コンピュータシステムならびにネッ

　トワークの管理・運用
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日本DNAデータバンクのホームページ
Homepage　of　the　DNA　Data　Bank　of　Japan
　　　　（http：／／www．ddbj．nig．ac．jp）

　　DDBJ（DNA　Data　Bank　of　Japan）began　DNA　data　bank

activities　in　eamest　in　l　986　at　the　National　Institute　of　Ge－

netics（NIG）with　the　endorsement　of　the　Ministry　of　Edu－

cation，　Science，　Sport　and　Culture．　From　the　beginning，

DDBJ　has　been　functioning　as　one　of　the　International

Nucleotide　Sequence　Databases，　which　are　composed　of　the

EMBL　Bank　in　Europe　and　GenBank　in　the　USA　as　the　two

other　partners．

　　DDBJ　now　located　at　the　Center　fbr　Infbrmation　Biol－

ogy　and　DNA　Data　Bank　of　Japan　at　NIG　is　the　sole　DNA

data　bank　in　Japan，　which　is　officially　certified　to　collect

DNA　sequences丘om　researchers　and　to　issue　the　intemation－

ally　recognized　accession　number　to　data　submitters．　Since

we　exchange　the　collected　data　with　the　EMBL　Bank　and

GenBank　on　a　daily　basis，　the　three　data　banks　share　vi血1－

ally　the　same　data　at　any　given　time．

　　We　also　develop　other　related　databases　and　tools　fbr　data

retrieval　and　analysis，　and　provide　them　worldwide．　In　ad－

dition，　we　hold　a　course，　DDBJing，　a　few　times　a　year　to

teach　beginners　how　to　use　DDBJ．

International　Human　Genome　Sequencing　Consortium．（2001）Initial

sequencing　and　analysis　of　the　human　genome．　Nature　409：，860－921

Abola，　E．E．，　Bairoch，　A．，　Baker，　W．C．，　Beck，　S．，　Benson，　D．A．，　Ber－

man，　H．，　Cameron，　G．，　Cantor，　C，　Doubet，　S．，　Hubbbard，　T．J．P，　Jones，

T．A．，　Kleywegt，　G．J，　Kolaskar，　A．S．，　Kuik，　Van　A．，　Lesk，　A．M．，　Mews，

H．－W．，Neuhaus，　D．，　Pfeiffer，　F．，　TenEyck，　LF．，　S㎞pson，　RJ．，　Stosser，

G．，Sussman，　J．L，　Tateno，　Y．，　Tsugita，　H．，　Ulrich，　E．L，　and　Viegen－

thart，　J．F．G．（2000）Quality　control　in　data　banks　fbr　molecular　bio1－

ogy．　Bio］Essays　22，1024－1034

Tateno，　Y．，　Miyazaki，　S．，　Ota，　M．，　Sugawara，　H．　and　G〔）j　obori，　T．

（2000）DNA　Data　Bank　of　Japan　in　collaboration　with　mass　sequenc－

ing　teams．　Nucleic　Acids　Res　28，24－26

Sugawara，　H．，　Miyazaki，　S．，　Goj　obori，　T，　and　Tateno，Y．（1999）DNA

Data　Bank　of　Japan　dealing　with　large－scale　data　submission．　Nucleic

Acids　Res　27．25－28

Okayama，　T．，　Tamura，　T．，　G（）jobori，　T．，　Tateno，　Y．，　Ikeo，　K．，　Miyazaki，

S．，Fukami－Kobayashi，　K．，　and　Sugawara，　H．（1998）Fo㎜al　design　and

implementation　of　improved　DDBJ　DNA　database　with　a　new　schema

and　object　oriented　library．　Bioinformatics　14，472－478
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遺伝学の普及と啓蒙

　v－’璽

ヨシキちゃん
　　教授

Yoshiki－chan

　Professor

v．1．’

●●

　ゲノムシ
　　　助手

　Geno－mushi
Assistant　Professor

　　ゲノコ
　　　助手

　　Geno－ko
Assistant　Professor

　ゲノピコ
　　　助手

　Geno－pico
Assistant　Professor

Public　education

and　awareness

　of　Genetics

　遺伝子に学の成果が目ざましい速度で社会へ浸透するよ

うになり，医療技術や生活のllllヒに貞1猷しています。それ

に伴い，「遺伝1コ、1クローン1，1ゲノム」などの，漂が日

常の話題にのぼるようになりました、，　・般社会がこれらの

情報を1ビしく理解し判断するためには，IL確な遺伝学の知

識を普及させることが必要です。このような時代の要求に

積極自勺に応えるために、遺伝学研究所は1遺伝学研究成果

の啓蒙と普及，中等教育のレベルアップへの協力など社会

との接点の屯視1を将来計画の1つの柱として掲げていま
寸一（，　　　こ　σ）、isl－11｜｜i　（こi｛｝　一，　rC，　　　遺イノミ’、｝ζ：イUl：’グヒ｝リ〒↓：よ、　　　　　一弄1鋭lf∫ICIItlj（vrU）

遺伝学講座の川・」催、高校生・大学生の体験人所プログラム，

教官による」’也」或の小・中・高等ノi緋交における特別授業、な

ど，様々な啓蒙活動を行っています。特に，1999年の創、71

50周年を機に，「遺伝学電了博物館1を開，没しインターネッ

トヒに公開しましたc，情報技術に優れた研究所の特色を生

かし，親しみやすいキャラクターやアニメを使って，占典

的遺伝学，分j”遺伝学の概念・成果や，様々な生物種U）遺

伝学をわかりやすく紹介しています，、2年川で既に5川1・1

近いアクセスがあり，中学・高校生にも親しまれています。

　　Application　ofgcnctic　cn　g）　inccl－illg　tcCllnolo．2y　has　spreこld

throughottt　ou1・society　al　a　trcmendous．　spccd　and　llas　co11－

tributcd　to　the　il）11’）rovclllcnt　ofnicdicarc　and　otll’1ilC－slylcs・

UndCrS　tanding　and　diS　cus　sing　social　is　s，　tte・・ll　gcllctiC　cl）．g）i－

1）ccl’ing　applica｛ions　a”）d　hcrcdity　reqttirc　a　basic　knoyvlcdgc

ofgcnctics．　ln　ordcr　to　meet　stlch　s〈）cial　nccds、　thc　Nation－

al　h1StitUtC　OfGel1CliCS　llas　pUt　fot’wau’d　as・1）C・f　its　fUtU1’C

9・al・‘’thc，　cnlightcmnCi）t・f　thC…Cidy　Willl　gCl1Cli・al・C・C・1℃h

alld　ils　achievenlcnts’”．　To　lhis　cnd，　thc　lnstitulc　has　llcld　a

Colllnlullily　leClllrC　sCrieS　ol）gcl1CtiCS、　invilCd　high　sch〈）ol　an〈．1

c・11egc・tud・nt・t・・c・・d・cl…ca・ch・・gc・cli・・t・t　thc　1・s　ti－

tUtc吟and　haS　CIICoUl・agCd　its　lhCllhy　to　aClivcly　partiCiP；ltc　in

teachillg　at　local　K－12schools．　いpt｝rtictilar，　thc　lns　titutc

la山1cllcd’もThe　Intcrnct　Mus，　cun⊥ofGcnctics”at　it’s　50thこm－

nivcl－sau’y　ill　l999．　Takillg　atlva111agc　ofthc　sI）phis｛ic1｜tcd　ill－

lbrlnatiOll　tCCIlnology　at　thc　lnS　litutC，　thiS　musCum　UsCs：II）ill｝；1－

liolls　and　charInillg　charactcrs　to　dcscribc　l’uii（lttmcntttl　col1－

CCptS　h1　ClaSSiCal、／’ 香EICcular　gCi・C｛iC・and　it・aChicx／cmCnt・・

ThC　n1USeU111　h：IS　bcCr）ViSiled　OVCI・50，0（1（D　ti　mCs　4）VCr　thC　paSt

2years．

9．

　大腸薗のゲノムのかたちは

：わ」のかたちをしているんだね．

つ A
もっとかく大してみるね．

　　ゲノビコを
　クリックしてみよう．

http：／／www．nig．ac．jp／museum／index．htm
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L．L－＿一．

1

2

3

4
5

6

7

8

9

10

11

12

13

14

15

16

17

18

19

20

21

22

23

24

25

26

27

28

29

共同魎］
　　　　　　　研　　究　　課　　題

Mg2＋レギュロンによる情報伝達機構の解明

大腸菌静止期の代謝調節に果たすポリアミンの役割

細胞周期に伴う核・核膜構造形成機構に関する研究

出芽酵母の細胞周期関連遺伝子の解析

トビキバアリ類の系統進化および染色体進化の分子遺

伝学的研究

プラスミドDNAの複製開始における宿主タンパク質お

よび動く遺伝子の機能解析一DNA複製開始装置の分子

適応メカニズムの解明と共に一

ショウジョウバエを用いた遺伝子カスケードの解明

FGFシグナル抑制因子SproutyおよびSpredの生理機

能と作用機序に関する研究

軸索ガイダンスにおける軸索輸送による情報伝達系の

解析

カイウミヒドラの幼生変態の制御機構の研究

腔腸動物ペプチド性シグナル分子の遺伝子単離と発現

解析

動物界における同族体ペプチドの探索と機能解析

ペプチドをリガンドとする受容体の解析

pox－neuro遺伝子を指標にしたショウジョウバエ性行動

制御の遺伝解析

ヒトGSBP（G－stretch結合因子）の機能解析

one　hybridを用いた扁平上皮癌組織特異的転写因子の

クローニング

遺伝情報の解釈に関する小さい異論の収集と分析

DNAの高次構造の挙動とその生物学的機能との相関に

関する研究

GC含量の異なるヒト染色体領域における突然変異スペ

クトラム

古人骨DNA分析に基づく古代人類集団の拡散に関する

解析

新しい性染色体特異DNA多型マーカーによる霊長類の

系統進化に関する研究

時計遺伝子に着目した時間治療法の開発

遺伝性疾患および腫瘍におけるDNAメチル基転移酵素

遺伝子の解析

鳥類における性染色体の遺伝子量補償機構に関する分

子生物学的研究

　ヒトゲノム上に検出されるX線誘発欠失変異の解析

シロイヌナズナddml突然変異体のゲノムメチレーショ

ン解析

野生マウス由来の系統に保持されている肺腫瘍抵抗性

遺伝子のマッピング

マウスにおける組換え機構の分子遺伝学的解析

近交系マウスを用いた下顎骨形態に関与する遺伝子の

探索

8ヅヨ
　ンJl

’＼∫］ら｝」

内　海

五十嵐

矢　倉

河　野

平　井

犬　塚

研究代表者
龍太郎（近畿大学農学部）

一　衛（千葉大学薬学部）

達夫（関西学院大学理学部）

享子（京都薬科大学薬学部）

啓久（京都大学霊長類研究所）

學（福井医科大学）

広常真治（㈹畜産技術協会附属動物遺伝研究所）

吉村昭彦（九州大学生体防御医学研究所）

竹居光太郎（東邦大学医学部）

勝倉由樹（石巻専修大学理工学部）

服田昌之（お茶の水女子大学理学部）

松　島

斎　藤

木　村

　　治（広島大学大学院理学研究科）

祐見子（東京都臨床医学総合研究所）

賢　一（北海道教育大学教育学部岩見沢校）

赤坂甲治（広島大学大学院理学研究科）

濱田雄行（愛媛大学医学部附属病院）

工藤喜弘（山形大学工学部）

吉川研一（京都大学大学院理学研究科）

高橋規郎（働放射線影響研究所遺伝学部遺伝生化学研究室）

植田信太郎（東京大学大学院理学系研究科）

松木孝澄（福井医科大学）

大戸茂弘（九州大学大学院薬学研究院）

久保田　健　夫（国立精神・神経研究センター神経研究所）

松田洋一（北海道大学理学部）

小　平　美江子（脚放射線影響研究所遺伝学部遺伝生化学研究室）

奥泉久人（農業生物資源研究所）

宮下信泉（香川医科大学）

米川博通（東京都臨床医学総合研究所）

清水邦彦（日本大学松戸歯学部）
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30SNPを用いたマウス遺伝子高速マッピングシステムの

　　確立

31　コンソミック系統を用いた，マウス四肢前後軸形成異

　　常突然変異Rim　4のModifier遺伝子のマッピング

32イネ5SrRNA遺伝子の解析：スペーサー領域の多様性
　　獲得機構に関する研究　散在性反復配列，p－SINEIによ

　　るイネの系統分類

33　シロイヌナズナの根における環境シグナル受容細胞と

　　その機能

34　イネの発生を制御する遺伝子の遺伝学的分子生物学的

　　解析

35　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・ガラクトシダーゼの構造

　　遺伝子からの分子系統解析

36画像を含む生物情報データベースの構造化手法に関す

　　る研究

37病原性結核菌強毒株H37Rvプロモーターのシステマ
　　ティックな検索

38　静電気力と光圧力を用いた酵母染色体DNAの分子操作

39Sphingomonas　sp．のダイアジノン分解酵素の精製と

　　プロセッシング機構の解明　　　　　　　　　一

40　線虫の接地面の形状解析

41線虫ドーパ受容体のクローニングとその解析

42　生体膜上に存在するエネルギー変換超分子構造体の構

　　造解析

43　細胞増殖・分化に関与する2種類のタンパク質
　　　（TRAF6，　Kid）の立体構造の解明

44　主要組織適合遺伝子複合体（MHC）の立体構造形成と

　　機能発現機構の構造生物学的解析

45　原索動物ホヤ脳内感覚器色素細胞における遺伝子発現

　　調節機構の系統解析

46　各種新規へび毒インヒビター遺伝子群の分子進化学的

　　分析と画像データ解析による細胞一マトリックスとの

　　相互作用の研究

47膠原病における遺伝子異常の解析

48MHC領域の比較ゲノム解析
49　大量の配列データに基づく遺伝子機能の分化・進化解

　　析

503D－1Dタンパク立体構造予測法におけるアラインメン

　　トの検討

51ゲノム構造比較のための巨視的な類似性指標の細菌ゲ

　　ノムへの適用

52遺伝子の塩基組成変化と進化の関係の解析

53　PEG代謝酵素の立体構造予測に基づく反応機構解析

54グルタミナーゼの立体構造予測

55データベース解析とエネルギー計算による蛋白質の基

　　質認識機構の解明

56温度感受性変異株を用いたRNAポリメラーゼHの機能

　　解析

57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

若菜茂晴（理化学研究所ゲノム科学総合研究センター）

桝屋啓志（理化学研究所ゲノム科学総合研究センター）

大坪久子（東京大学分子細胞生物学研究所）

高橋秀幸（東北大学遺伝生態研究センター）

平野博之（東京大学大学院農学生命科学研究科）

斉藤忠夫（東北大学大学院農学研究科）

北　上 始（広島市立大学情報科学部）

荒牧弘範（第一薬科大学薬学部）

鷲津正夫（京都大学大学院工学研究科）

川崎東彦（大阪府立大学大学院農学生命科学研究科）

坂　田

五　嶋

吉　田

和実（岩手大学工学部）

良郎（横浜市立大学医学部）

賢右（東京工業大学資源化学研究所）

井　上　純一郎（慶慮義塾大学理工学部）

加藤晃一（名古屋市立大学）

山本博章（東北大学大学院理学研究科）

高　橋

橋

椎

遠

本　博

名

藤　俊

敬（島根医科大学）

史（順天堂大学医学部）

隆（東海大学医学部）

徳（東京医科歯科大学難治疾患研究所）

菊地武司（倉敷芸術科学大学産業科学技術学部）

堀本勝久（佐賀医科大学医学部）

中

河

森

斉

島

合

口

藤

広志（金沢大学医学部）

富佐子（岡山大学資源生物科学研究所）

充瞭（大分大学工学部）

　　稔（弘前大学理工学部）

菅谷公彦（放射線医学総合研究所）

半　田 宏（東京工業大学フロンティア創造共同研究センター）



58　コドン使用特性およびニアミノ酸配列組成に基づいた　　金　谷　重

　　遺伝子の機能推定

59マウスnanos遺伝子の機能解析　　　　　　　　　　　原　口　清

60DNAミスマッチ塩基対結合蛋白質MutSを用いたDNA　　谷　川　雅
　　微小変異の高効率多量解析

彦（奈良先端科学技術大学院大学）

輝（滋賀医科大学医学部）

人（大分医科大学医学部）

「共向確魎］

　　　　　　　　　研　　究　　課　　題

1　分裂酵母におけるユビキチン系を介したDNAポリメ

　　ラーゼのスイッチのメカニズム

2　ショウジョウバエ発生における新規SAM　motif遺伝

　　子，samuelの分子遺伝学的機能解析

3　DT40細胞を用いたクロマチンアセンプリーファクター

　　（CAF－1）の機能解析

4　ショウジョウバエを用いたミジンコのHox遺伝子群の

　　機能解析

5　蛍光性ATPアナログ1分子可視化技術を使った回転分

　　子モーターF1の機能解析

6　免疫系受容体群の分子認識機構に関する研究

　　　　研究代表者
大森治夫（京都大学ウイルス研究所）

小瀬博之（徳島大学医学部）

高見恭成（宮崎医科大学医学部）

志賀靖弘（東京薬科大学生命科学部）

斉藤　　究（金沢大学理学部）

津本浩平（東北大学大学院1：学研究科）

ll研究会1

1

2

3

4

5

6

7

8

9

10

ll

12

13

　　　　研　究　課　題

ユピキチン系を介したDNA損傷応答の

メカニズム

アリ類画像データベース改訂増補版の

構築

DNA複製開始蛋白質が作る蛋白質一核

酸複合体の機能と構造に関する研究会

ヒドラ多細胞体制構築機構

非B型DNAの4三物学
霊長類遺伝子に関する総合的研究

DNAメチル化が関与する生命現象
比較ゲノム科学と生物の多様性

動物行動の遺伝学

イネを舞台とした発生，分化プログラ

ム

高等植物の生殖システムの分子遺伝学

的解析とポストゲノム戦略

遺伝資源の評価

ヒト集団におけるゲノム多様性とその

生物学的意義

　　　　研究代表者
榎本武美凍北大学大学院薬学研究科）

今井弘民（国、髄伝学研究所）

伊藤建夫（信州大学理学部）

小　泉

清　水　光

斎　藤　成

高　木　信

米　川　博

森　　　裕

北　野　英

修（福岡女r・大学人問環境学部）

弘（明星大学理1：学部）

也（国立遺伝学研究所）

夫（北海道大学大学院地球環境科学研究科）

通（㈱東京都臨床医学総合研究所）

司（東京大学大学院農学生命手斗学研究科）

己（名古燈大学大学院生命農学研究科）

東谷篤志（東北大学遺伝生態研究センター）

島本義也（北海道大学大学院農学研究科）

五條堀　　　孝（1耐：遺伝学研究所）

　開催予定ll
2001．6．18～6．19

2001．　4．28～4．29

2001．8．24～8．25

2002，　3．28～3．29

200L11．1～11．2
2001，10．17～10．18

2002，　3．18～3．｜9

2002，　1．16～　 1．17

2001．10．4～10．5

2001．ll，15～11，16

2001．11．9～1LIO

2001．12．20～12，21

2002．　1．15～1．16

Φ
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◎平成12年度　2000年

研　　　　究　　　　課　　　　題 研究代表者 相手方民間機関等

コホーネンの自己組織化法を利用した蛋白質の機能分類システ

?ﾌ開発

進化遺伝研究部門

ｳ授　池　村　淑　道
協和発酵工業株式会社

生命情報科学的手法を用いた新規ヒト有用遺伝子の発掘
進化遺伝研究部門

ｳ授　池　村　淑　道
協和発酵工業株式会社

形態形成時の受容体による位置情報の提示機構
発生遺伝研究部門

ｳ授　広　海　　　健
科学技術振興事業団

線虫における生殖頼粒の機能解析
生物遺伝資源情報総合センター

ｳ授　小　原　雄　二
科学技術振興事業団

形態形成シグナル研究
系統生物研究センター

ｳ授　林　　　茂　生
理化学研究所

バイオインフォマティクス関連データベース整備　一アノテー

Vョンデータベースの整備一

生命情報研究センター

ｳ授　五條堀　　　孝

社団法人バイオ産業情

�ｻコンソーシアム

一受ヨ丘萄1；｛i

cり」ソ」」ソ」」三3三）」9」＼」ヨ」⊃月ヨ三）三ユ＼．呂（⊃｝」

O平成12年度　2000年 産学連携等研究費　558，606，350円

研　　究　　題　　目 代表者・所属・氏名 研究期間 委　託　者 産学連携等研究費

遺伝子産物同定システム研究

J発，Gene　Catalogシステム

¥築

生命情報研究センター

ｳ授　西　川　　　建

2000．4．14～

@2001．3．31
科学技術振興事業団

　　　　円
Q，800，000

神経軸索の伸長経路を決める

ｹ標細胞の発現分子の検索

脳機能研究部門

赴ｳ授　平　田　たつみ

2000．4．14～

@2001．3．31
科学技術振興事業団 1，000，000

野生マウスの体内回路網形態

ﾆ行動

系統生物研究センター

侮閨@小　出　　　剛

2000．4．14～

@2001．3．31
科学技術振興事業団 1，000，000

DNA複製開始からDNA鎖伸
ｷ過程への移行機構

微生物遺伝研究部門

ｳ授　荒　木　弘　之

2000．4．26～

@2001，3．31
科学技術振興事業団 1，000，000

データ抽出・分類・同定ワー

Nベンチに関する研究

生命情報研究センター

ｳ授　菅　原　秀　明

2000．5．22～

@2001．3．31
科学技術振興事業団 11，020，000

組換えウイルスの分子進化の

矧w的解析に関する研究

生命情報研究センター

ｳ授　五條堀　　　孝

2000．5．11～

@2001．3．31
理化学研究所 4，458，000

Φ



研　究　題　　目 代表者・所属・氏名 研究期間 委　託　者 産学連携等研究費

遺伝子発現と機能に関する抗

ﾌを用いたタンパク質レベル

ﾅの網羅的及び体系的解析法

ﾌ開発

生物遺伝資源情報総合センター

ｳ授　小原雄治
2000．5．22～

@2001．3．31

株式会社医学生物学

､究所

　　　　　円

Q9，611，000

発生分化における情報分子の

Z度勾配と遺伝子発現

発生遺伝研究部門

赴ｳ授　藤　澤　敏　孝

2000．5．29～

@2001．3，30

財団法人日本宇宙フ

Iーラム
5，213，000

魚類中枢神経系の発達におけ

髑@維芽細胞増殖因子（FGF）

ﾌ役割

初期発生研究部門

ｳ授　武　田　洋　幸

2000．6．12～

@2001．3．15
農林水産技術会議 4，500，000

魚類における中胚葉誘導と体

ﾟの形成・分化の分子機構の

�ｾ

初期発生研究部門

ｳ授武　田　洋幸
2000．7．11～

@2001．3．2
養殖研究所 3，065，000

不稔遺伝子群の網羅的単離と

s稔特性による機能分類

系統生物研究センター

赴ｳ授　倉　田　の　り

2000．7．24～

@2001．3．23
農業生物資源研究所 4，061，000

遺伝子の分離ゆがみを引き起

ｱす原因遺伝子の単離と機能

�ｾ

系統生物研究センター

赴ｳ授　倉　田　の　り

2000．7．24～

@2001．3．23
農業生物資源研究所 3，927，000

遺伝子発現のエピジェネ
eィック制御

育種遺伝研究部門

赴ｳ授　角　谷　徹　仁

2000．8．7～

@2001．3．23
農業生物資源研究所 4，065，000

オーガンリソースとしての中

�tと器官形成クロックの研
初期発生研究部門

ｳ授　武　田　洋　幸

2000．8．24～

@2001．3．31

国立医薬品食品衛生

､究所
170，542，000

ドラフト配列の情報の各染色

ﾌ毎の整理や管理に適した
fータベースの構築に関する

､究

生命情報研究センター

ｳ授　五條堀　　　孝

2000．9．19～

@2001．3．31
学校法人東海大学 21，648，000

線虫の遺伝子間相互作用に関

ｷる実験研究

生物遺伝資源情報総合センター

ｳ授　小　原　雄　治

2000．1L28～

@2001，3．31
宝酒造株式会社 12，973，000

DNAはいかにして分配され
ﾄいくのか？

放射線・アイソトープセンター

赴ｳ授　仁　木　宏　典

2000．ll．8～

@2001．3．31
科学技術振興事業団 500，000

合成DNAマイクロアレイを
pいた遺伝子発現頻度解析

生命情報研究センター

ｳ授　五條堀　　　孝

2001．2．8～

@2001．3．31

社団法人バイオ産業

Rンソーシアム
19，999，350

新しいコンソミック系統の樹

ｧに関する研究

系統生物研究センター

ｳ授　城　石　俊　彦

2001．2．22～

@2001．3．31

財団法人実験動物中

､究所
49，278，000

遺伝子多型情報のデータベー

X構築

生物遺伝資源情報総合センター

赴ｳ授　山　崎　由紀子

200L　2．22～

@2001．3．31

財団法人実験動物中

､究所
10，500，000

コンソミック系統を用いた高

沂@能遺伝子の解析システム

系統生物研究センター

侮閨@小　出　　　剛

2001．2．22～

@2001．3．31

財団法人実験動物中

､究所
27，686，000

⑰



研　　究　　題　　目 代表者・所属・氏名 研究期間 委　託　者 産学連携等研究費

発生におけるパターン形成機

¥
系統生物研究センター

ｳ授　林　　　茂　生

2000．4．3～

@2001．3．31
日本学術振興会

　　　　　円
R6，000，000

クロマチン構造を介した転写

g換え制御機構の解明

細胞遺伝研究部門

侮閨@太　田　　　力

2000．4．3～

@2001．3．31
日本学術振興会 19，000，000

遺伝子不活化の分子遺伝学的

�ﾍ

育種遺伝研究部門

赴ｳ授　角　谷　徹　仁

2000．4．3～

@2001．3．31
科学技術振興事業団 1，000，000

リソース群の系統保存及び網

?I温度感受性株の変異位置

ﾌ同定

系統生物研究センター

赴ｳ授　西　村　昭　子

2000．4，13～

@2001．3．31
科学技術振興事業団 1，100，000

ゲノム全遺伝子の発現ヒエラ

泣Lー決定機構の解明

分子遺伝研究部門

ｳ授　石　浜　　　明

2000．4．25～

@2001．3．31
科学技術振興事業団 6，930，000

線虫全発生過程の遺伝子発現

vログラム

生物遺伝資源情報総合センター

ｳ授　小　原　雄　治

2000．4．26～

@2001．3．31
科学技術振興事業i団 6，050，000

gcmタンパクの転写調節機能 所長　堀　田　凱　樹
2000．5．10～

@2001．3．31
科学技術振興事業団 3，960，000

嗅覚回路形成機構の解析
脳機能研究部門

赴ｳ授　平　田　たつみ

2000．6．19～

@2001．3．31
科学技術振興事業団 330，000

神経回路網形成に関与する新

ｽな遺伝子の同定

発生遺伝研究部門

ｳ授　広　海　　　健

2000．6．13～

@2001．3．31
科学技術振興事業団 132，000

ENU，　chlorambucil－muta－

№?獅?唐奄唐ﾉよる高発がん感受

ｫマウス系統の開発と未知の

ｪん感受性遺伝子の単離，同

閧ﾌ研究

系統生物研究センター

ｳ授　城　石　俊　彦

2000．4．3～

@2001．3．31

医薬品副作用被害救

ﾏ・研究振興調査機

¥
10，000，000

エイズワクチン及びその評価

ｮ物モデルの開発におけるウ

Cルスの遺伝子解析とデータ

xースの構築に関する研究

生命情報研究センター

ｳ授　五條堀　　　孝

2000．4．3～

@2001．3．31

医薬品副作用被害救

ﾏ・研究振興調査機

¥
4，000，000

穀類細胞への新たな遺伝子導

?@の開発

実験圃場

侮閨@野々村　賢　一

2000．4．3～

@2001．3．31

生物系特定産業技術

､究推進機構
54，638，000

加齢疾患の発症，症状の個体

ｷに関与する遺伝子素因の研
系統生物研究センター

ｳ授　城　石　俊　彦

2000．12．13～

@2001．3．31
科学技術振興事業団 550，000

オオムギゲノム機能の開発と

ｧ御

生物遺伝資源情報総合センター

赴ｳ授　山　崎　由紀子

2000．12．21～

@2001．3．31
科学技術振興事業団 llO，000

ショウジョウバエで単離する

ｶ殖細胞決定因子のマウスホ

c鴻Oの単離および機能解析

系統生物研究センター

ｳ授　相　賀　裕美子

2000．12．25～

@2001．3．31
科学技術振興事業団 25，960，000

Φ
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O平成13年度　2001年

研　　究　　種　　目
@Classification

交付件数
mumber　of　Grants

交　付　額
`mount

　特　定　領　域　研　究　（A）
franセipAid　for　Sdelltific　Research　on　Priority　Areas〈A）

12
　　千円@×1，000yen
S7，200

　特　定　領　域　研　究　（B）
franトir卜Aid　for　Scientific　Research　on　Phodty　Areas（B）

8 135，400

　特　定　領　域　研　究　（C）
franじit卜Aid　for　Sci㎝tific　Research　on　Pliohty　Areas（C）

15 1，232，200

　基　　盤　　研　　究　（A）
franトin・Aid　for　Scientific　Research（A）

5 43，200

　基　　盤　　研　　究　（B）
frant・in・Aid　for　Scientific　Research（B）

12 64，800

　基　　盤　　研　　究　（C）
frant・in．Aid　for　Scietltific　Research（C）

5 8，900

　奨　　励　　研　　究　（A）
frant4n㌧Aid　for　Encouragement　of　Young　Scientists

7 6，900

特別研究　員　奨励　費
frant・in・Aid　for　JSPS　Fellows

18 2L400

計Total

82 1，560，000

平成13年度科学研究費補助金交付割合
　　　　　　　（件数ペース）

特別研究員奨励費

　　　21％

奨励研究（A）

　　9％

基盤研究（C）

　　6％

基盤研究（B）

　　15％

特定領域研究（A）

　　　15％

（5月1日現在三）

特定領域研究（B）

　　　10％

特定領域研究（C）

　　　18％

基盤研究（A）　6％

Φ
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○外国人研究者の受け入れ　Admission　of　foreign　scientists

1．文部科学省外国人研究員制度による受け入れ

　　Supported　by　Ministry　of　Education，　Culture，　Sports，　Science　and　Technology

氏　　名 所　　　　　属 研　　究　　課　　題 受入教官 期　間

Name Affiliation Sublect　title Host　advisor Period

ロシア科学アカデミー細胞学・ 穀類ゲノムの構造，機能の比較解析と

SALINA， 遺伝学研究所 その利用 倉　田　の　り ’00．7．15

Elena Russian　Academy　of　Science， Comparative　analysis　of　cereal KURATA，
～

Artemovna Institute　of　Cytology　and　Ge・ genome　structures　and　functions Nori ’00，10．14

netiCS and　its　apPlication

HAYWARD，
qichard　Scott

エジンバラ大学

she　University　of　Edinburgh

大腸菌主要σ因子のアミロイドジェネ

Vスによる環境センシング
rtructure　and　function　of　E．　coil　sig一

嶋　本　伸　雄

rHIMAMOTO，
@　　　Nobuo

’00．7．3

@　～’00．9．30

ma　factors

ロシア科学アカデミー生物有機

KOLPASHCHIKOV，

@　Dmitry　M．

化学研究所

qussian　Academy　of　Science，

hnstitute　of　Bioorganic　Chem・

転写装置の分子解剖

lolecular　anatomy　of　RNA　poly－

高?窒≠唐

石　浜　　　明

hSHIHAMA，
@　　　Akira

℃0．9．9

@　～’Ol．3．31

istry

OZOLINE，
@　　Olga　N．

ロシア科学アカデミー細胞生物

ｨ理学研究所
qussian　Academy　of　Science，

hnstitute　of　Cell　Biophysics

転写装置の機能制御機構

eunctional　modulation　of　transcrip・

｡tlon　apPararus

石　浜　　　明

hSHIHAMA，
@　　　Akira

’01．1．4

@　～’Ol．3．31

日本学術振興会外国人特別研究
ショウジョウバエの発生における転写

劉　　　慶　信

kIU，　Qing・Xin

員Postdoctoral　Fellowship　for

eoreign　Researchers，　Japan

rociety　for　the　Promotion　of

rcience

因子TDFの役割
she　role　of　transcription　factor　TDF

奄氏@development　of　Drosophila　mela・

獅盾№≠唐狽?

廣　瀬　　　進

gIROSE，

@　　Susumu

’01．4．1

@　～’Ol，9．30

金　　　衝　坤

jIM，

@Choong・Gon

慶北大学校農業科学技術研究所
jyungpook　National　UniveF◆Slty

類人猿ゲノム解析に関する研究

`nalysis　of　ape　genomes

齋　藤　成　也

rAITO，

@　　Naruya

’Ol．4．1

@　～’02．3．31

2．日本学術振興会による受け入れ

　　SupPorted　by　JSPS

氏　　名

mame
所　　　　　属
@Affiliation

研　　究　　課　　題
@　Sublect　title

受入教官
gost　advisor

期　間
oeriod

AKASHI，

@　　Hiroshi

アメリカ合衆国

Jンザス大学

tniversity　of　Kansas

遺伝子ネットワークにおける正の自然

荘ｿの統計的検出とその生物学的意義

ﾌ解明
cetecting　Darwinian　protein　in　gene

獅?狽翌盾窒

五條堀　　　孝

fOJOBORI，
@　　Takashi

’00．10．1

@　～’00．12．31
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‘1　氏　　名

I　　Name
所　　　　　属
@Affiliation

研　　究　　課　　題
@　Subject　title

受入教官
gost　advisor

期　間
oeriod

劉　　　慶　信

kIU，　Qing－Xin

中国

R東農業大学

rhangdong　Agricultural　Uni・

@・魔?窒唐撃狽

ショウジョウバエの転写コアクティ

xーターMBF2
sranscriptional　coactivator　MBF20f

crosophila

広　瀬　　　進

gIROSE，

@　Susumu

’98．10．1

@～’00．9．30

廉　　　勝　植

xUM，
@Seungshic

韓国

ｬ均館大学

rung　Kyun　Kwan　University

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　acdvity　in　hydra

藤　澤　敏　孝

eUJISAWA，
@Toshitaka

’98．9．1

@～’00．8．30

ANDREWS，
shomas　Daniel

オーストラリア

Iーストラリア国立大学

`ustralian　National　Universi．
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

oaleobiochemistry　and　the　det㏄tion

盾?@natural　selection　at　the　molecular

撃?魔?P

五條堀　　　孝

fOJOBORI，

@　Takashi

’99．4．1

@～’01．3．31

O海外渡航件数 平成12年度　2000年

国　　　名
mame　of

@country

北　米
morth

`met寸ca

中南米
katin

`merica

欧　州

durope
アジア

`sia

　大洋州

nceallia

gー一一⌒一｛　一一一

@　5

アフリカ

`frica

計Tota1

件　　　数
@Number

44 3

一一　一一一

@　35

一一一

0 105
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吟

　　　　　　　　朔究を巳違する尤めの活i動

Ayゴ」立」一」」⊥己三｝王～0∫］一」」封ヨ」⊃エ］り」ソ」りコJ」り』1コO』ゴfSヨミニ三．△．F］〔二⊥」

鮭㌻

O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。

Olnstitute　Seminars

　Seminars　are　held　at　the　Institute　to　enable　researchers　to　dis－

cuss　their　research　prcjects．　Their　are　held　every　Friday，　except

during　mid－summer．

OBiological　Symposia OBiological　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　　　Special　symposia　and　seminars　are　held　throughout　the　year

本人研究者を研究所に招き，講演討論を行います。　　　　　by　foreign　and　Japanese　scientists．

Biological　Symposia

巨三≠院教笥一協力

臼．F土△DU．応ゴ三三Dリ〔二△丁」り∫」」□｛ニブ∫」立」一「」三ミ⊃

　　　　　　　ト

　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　continucs　to　play　an　important　rolc　as　the　ccnter　f（）r　var－

ious　genetic　researches　and　a　site　fbr　inter－univcrsity　collabora－

tion．　NIG　also　trains　graduate　stUdents　from　public　and　private

univers　ities　from　all　over　Japan．

〆
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研究所の一般公開

　　科学：技術週‖llにおける行事の一環として，

展示及び学．術講演をlfい，学術映画を日1央し

部を公開して　・般σル己学にイ！［していますc、

勲
「；，t．・，｝v　ttK，Kl・、

各liHi　’」’uti剖ll｜ll（ノ）

，　IiJ　F　3’UI　J折（ノ）　・

it7i’ttlk’i，，jz

Open　House

　　　As　one　ofthc　cvcnts　ofthc　Scicllcc　and　Teclmology　Wcck，

thc　National　lllstitutC　ofGcllclics（NIG）opells　its　groしlllds　aiid

facilitics　to　thc　ptiblic．　Vis“ors　af｛ξ11d　exhibit：、spccial　lecturcs

and　s　cictlti　t’ic　m（）vies．　as、vcll　as　enjoyirlg　chciTy　bloss（onis　in　Ulc

lnstltutC　Cal丁lr｝uS・

公開講演会
　　｛卜　11日｜，　イ火，　・↓れ；1ぐ（、．イ㍊i川・’）’1：1リ1．招（’｝’；’（・　．・，，情｝’“IJcい　し　〔．、

ノk、止　象　‘、こ」』▲　fノ：”｝∫…　夕ここ1‖・1，，lt～：ii．i（　∫こ　イ～：　l　lll　｛llll　〔＿、　1（．　し　　、　．｝＿．　’・1　．1，

・｝lr～（ti；

Public　Lecture

　　　Oncc　a　yc三lr、　illこ川川1川｜、　NIG　sp（川1　Ol’s　a　l、u川ic

「11t）ky‘｝、　PrCsCl｜tcd　b｝・．’lhc　1’CSCallchcrs　〔｝f　this　il）stilulc．

1CctU1．C　111
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総台捌究ナ学院ナ学註動；髭！学：t）究剥遺伝
『

D盟曲崎肋日却却C3」捌00L蝋施捌劃c却据日1則脚ヨ皿」ソヨ∫1鉗Y　SO日AD蜘C三党∫リD閨
議

O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i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。

OAims
　The　Graduate　University　fbr　Advanced　Studies　was　establ　i　shed

fbr　creative　researchers　who　possess　visions　of　finding　answers

to　fundamental　problems　in　various　areas　of　research．　This　in－

stitute　also　aims　to　provide　a　high　caliber　and　intemational　ed－

ucation，　The　Department　of　Genetics　will　carry　out　activities　to

further　research　and　education　in　the　field　of　genetics．

O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。

OOutline　of　Research　and　Education

　Research　in　the　field　of　genetics　sheds　light　on　many　life　phe－

nomena　and　is　related　to　the　fields　of　biological　sciences，　agri－

culture，　medicine，　and　pharmacology．　Recent　rernarkable　develop－

ments　in　genetic　research　at　the　molecular　level　have　put　genet－

ics　at　the　core　of　lif｛∋sciences．

　StUdents　learn　the　latest　developments　and　techniques　in　ge－

netic　research　and　can　conduct　research　with　originality．　Students

have　access　to　a　wel1－organized　DNA　Database　and　the　facilitieg．

at　the　Radioisotope　Center．

○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ー，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。

OCharacteristics　of　Research　and　Education

　The　National　Institute　of　Genetics　is　compriscd　of　IYvc　spe－

cialized　departments　that　offer　students　new，　otiginal　and　high　lev－

el　research　and　educational　opportunities．　Each　department　of二

fers　a　course　that　involves　practical　experience，　and　students　arc

encouraged　to　carry　out　their　own　research　prql　ects・　Students　are

asked　to　attend　periodic　scientific　activities　such　as　selrninars　and

symposia　sponsored　by　NIG．　Students　have　access　to　the　fbllow－

ing　f乞cilities　of　the　Genetic　Strains　Research　Center，　Center　fbr

Genetic　Resource　Infbrmatics，　Structural　Biology　Center，　Center

fbr　Infbrmation　Biology，　Radioisotope　Center　and　Experimental

Fann．

⑭



O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する。

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する。

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る。

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実験

I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。

O年度別入学者数 （定直46）

‘年　度 平　成
Q年度

平　成
R年度

平　成

S年度
平　成
T年度

平　成
U年度

平　成
V年度

平　成
W年度

平　成
X年度

平　成
P0年度

平　成
撃券N度

平　成
P2年度

平　成
P3年度

5（4） 8（3） 11（2） 13（1） 8（1） 9（2） 10（1） 11（5） 11（3） 14（3） 15（3） 9（3）

（）は女r・で内数

O修了要件及び学位の種類

1．修了要件

　3年以上在学し，本専攻で定めた授業科目について，10単位以

上修得し，かつ，必要な研究指導を受けた上，博士論文の審査及

び試験に合格することとする。

　ただし，在学期間に関しては，特に優れた研究業績を上げた者

については，短縮することがある。

2．学　　位
　博ニヒ（理学）。学位論文の内容によっては博士（学術）が授与さ

れる。

・舗献鞭大拳軸記題寓
1

怠、1 獣

O学位授与状況

授与年度
平　成
R年度

平　成
S年度

平　成
T年度

平　成
U年度

平　成
V年度

平　成
W年度

平　成
X年度

平　成
P0年度

平　成
P1年度

平　成
P2年度

課程博士
i理学）

6 4 9 7 12 6 10 8 ll 7

論文博士
i理学）

0 0 1 0 0 2 0 2 1 1

Φ
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ACCESS’「O　THE■NS’「「TUTE

三島駅

翻脅

籔撫

糸

三島駅からの距
　　　　　　　所要時間

　　約4km
　　ス約15分タ》

　シー約10分
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