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甘じの］ご

」」］一一「田9Dり〔ブ」」」9」」

　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，創立以来50年を越える歴史を有している。そ

の間，1984年には大学共同利用機i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i関を基盤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40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。

　また，現在，政府の行政改革の一環として大学改革を推進するための国立大学の法

人化とともに大学共同利用機関の法人化の方針が決定されており，今後研究所の運営

の活性化，教育研究の高度化等に積極的に対応するべく検討を積み重ねている。所外

からのご批判や評価を真摯に受け止めてよりよい研究所としての発展を期したいと考

えているので，ぜひとも皆様のご理解とご協力をお願いしたい。

所長堀　田　凱　樹
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　　　Thc　National　Institutc　of　Genetics（NIG）is　located　ill　thc　city　ot’　Mis　hima，1）car　Fし川一Hakone

National　Park．　It　was　established　in　l　949　as　the　central　institutc　ti）r　s　tudics　on　thc　v：lrk｝us　aspccts

of　gcnctics．　Thc　NIG　was　rcorganized　ill　l984　as　an　inter－university　rcscarch　i：）stitutc　to　pro－

mote　collaborative　studies．　The　NIG　is　also　serving　as　a　stock　center　for　various　gcnct　ic　rcsour－

ccs　and　tllc　DNA　Data　Ballk　of　Japan，　as　well　as　providing　excellent　research　cnvir〈川mcnt　fo1’

intcr一しmivcrsity　collaborations．　In　1988，　thc　Graduatc　Univcrsity　fbr　Advanced　Studics　was

foundcd　and　NIG　is　nowしmdcrtakillg　thc　rcspollsibility　fO1’graduate　education　as　the　Depart－

mCllt　of（jcllctiCS．

　　　During　this　pcriod，　thc　t’icld　of　gcllctics　cxpcricnced　a　rcvolution，　and　it　has　now　become

thc　basis　ofall　f］clds　i1）｜it’e　s　cicncc．　M（）1ccular　tcchniclし1cs　now　alk）w　us　not　only　to　dccipher

cntirc　gcllo111c　scqucllccs　ofc）rgtmisllls　including　humails，　but　also　to　undcrstand　dctails　of　highcr

biological　phcn（）mella、　sllch　as　biological　cv（）lutic）n，　ccll　di　ffercntiation，　morph（）gcticg，　is　and　brain

伽11ctiol1．　Thc　NIG　has　bcen　cxploiting　thc　cvolving　llature　of　genetics　to　extend　thc　fr（）nticl’s

ot’　lit’c　scicncc．　Wc　wish　to　contilluc　to　makc　innovations　to　maintain　and　expand　our　scicl1－

ti　flc　activitics．　T〈）do　this，　wc　wclcomc　your　critical　comments　and　suggestions　about　our　cur－

rcllt　rcscarch　activities　and　fUture　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，　Nationa日nstitute　for　Basic　Biology

（1990－1995）；Director－General，　National　lnstitute　of　Genetics（1997－　）

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

Genetics　Society　of　Japan（1995）；The　Takeda　Prize　for　Medical　Science（1998）

Medal　with　Purple　Ribbon（1999）

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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　　　Radiation　laboratory

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

　　HR1実験棟
　　　Radioisotope　laboratory

　　J内部照射実験棟
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　　　Main　machine　room
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　Guest　house

R系統生物研究センター
　Genetec　Strains
　Research　Center

　生物遺伝資源情報総合センター
　Center　for　Genetic

　ReSource　lnformation

Sカイコ附属棟
　Attached　sslkworm　building

T微生物附属棟
　Microbial　research　buildlng

Uネズミ附属棟
　Mouse　breeding　bullding　I

V実験圃場管理棟
　Admtnistration　bullding　for

　experlmental　farm

W生命情報・DDBJ研究センター
　Center　for　Information　Btology　and

　DNA　data　bank　of　Japan
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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

究室設置

遺伝実験生物保存研究施設微生物保存

研究室設置

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11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

平成14年4月1日

報研究センターの改組）

（生体高分子研究室設置，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　植物遺伝研究室，大腸菌系統研

究分野　原核生物遺伝研究室，無脊椎

動物系統研究分野　無脊椎動物遺伝研

究室の5研究室振替）

生物遺伝資源情報総合センター設置
（系統情報研究室振替，生物遺伝資源情

報研究室設置）

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

究室設置，遺伝子発現解析研究室設置

系統生物研究センターに遺伝子改変系

統開発研究分野マウス開発研究室，小

型魚類開発研究室を設置
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1949June　1

Aug．10

1953　Jan．1

Aug．1

1954July　l

1955Sept．15

　　　　0ct．15

Established　under　jurisdiction　of　the　Ministry　of

Education，　Science，　Sports　and　Culture．　Started

with　an　administrative　department　and　three　re－

search　departments．

Prof．　Kan　Oguma　was　elected　the　l　st　Director．

Three　research　departments　were　reorganized　as

the　Departments　of　Morphological　Genetics，

Cytological　Genetics　and　Physiological　Genetics．

Department　of　Biochemical　Genetics　was　added．

Department　of　Applied　Genctics　was　addcd．

Department　of　Induced　Mutation　was　added．

Prof，　Hitoshi　Kihara　was　elected　the　2nd　Direc－

tor．

1960Apr．30　Department　of　Human　Gcnetics　was　added．

1962Apr．1

1964Apr．1

1969Apr．1

1974Apr．1

1975Mar．1
　　　　0ct．1

19760ct．1

1983　 0ct．　1

1984Apr．12

1985Apr．1

Dcpartment　of　Microbial　Gcnctics　was　added．

Departmcnt　of　Population　Genctics　was　addcd．

Pro　f，　Daigoro　Moriwaki　was　clcctcd　the　3rd　Di－

rcctor．　Dcpartmcnt　of　Molccular　Biology　was

added，

Plant　Genctic　Stock　Laboratory　was　established．

Dr，　Yataro　Tajima　was　elected　the　4th　Director．

Animal　Scction　was　addcd　in　the　Genctic　Stock

Ccntcr．

Microbial　Scction　was　added　in　the　Genetic　Stock

Center，

Dr．　Ei　Matsunaga　was　clected　the　5th　Dircctor．

Reorganized　as　an　inter－university　research　ing．　ti－

tutc　fbr　joint　use　by　univers　iticg．　，　Thc　DNA　Rc－

scarch　Center（DNA　Structurc　and　Recombinant

DNA　Laboratories）and　the　Expcrimental　Farm

werc　establishcd，　Thc　Genctic　Stock　Research

Center　was　expandcd　into　five　laboratories：the

Genetic　Resources　Laboratory　was　added　and　the

Animal　Section　was　divided　into　the　Mammalian

and　lnvertcbratc　Laboratories，

The　DNA　Synthesis　and　DNA　Data　Analysis

Laboratories　were　added　in　the　DNA　Research

Center．

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

1988Apr．8

Oct．1

The　Radio－isotope　Center　was　established．　The

Gene　Library　Laboratory　was　added　in　the　DNA

Research　Center．

The　Graduate　University　fbr　Advanced　Studies

was　established．　The　Department　of　Genetics，

19890ct．1

1993　Apr．1

1994June　24

1995Apr．1

1996May　ll

1997Apr．1

Oct，1

1998Apr．9

2001Apr．1

2002Apr．1

S　ch《x）10t’Lilb　Scictlcc《）t’thc　t，Jnivers　ity　bcgan　ac－

ccpting：　tudc”ts．

Dr，　Jun－ichi　Tt）mizu、va　wat　clcctcd　thc　6th　Dircc－

tor．

The　Mammalian　Develop：nent　Laboratory　was

added　in　the　Gcnctic　9．　tock　Rcs，　curch　Ccntcr，

The　Gene　Function　Res．　earch　Laboratory　was

added　in　the　DNA　Rcscarch　Ccntcr．

The　Center　fbr　Infbrmation　Biology　was　es　tab－

1ished．

The　DNA　Research　Center　was　reorganized　as　thc

Structural　Biology　Center　consisting　of　5

1aboratories（Biological　Macromolecules，　Molcc－

ular　Biomechanism，　Multicellular　Organization，

Biomolecular　Structure　and　Gene　Network）．

The　Genetic　Stock　Rescarch　Center　was　reor－

ganized　as　the　Gcnctic　Strains　Research　Center

consisting　of　51aboratories（Mammalian　Genet－

ics，　Mammalian　Dcvelopment，　Plant　Genetics，

Microbial　Genetics　and　lnvcrtebratc　Genctics），　and

as　the　Center　for　Genetic　Resourcc　lnfbrmation

consisting　of　21aboratories（Gcnctic　Informatics

and　Genctic　Rcsources）．

Dr．　Yoshiki　Hotta　was　elected　the　7th　Dircctor．

The　Division　of　Early　Embryogenesis　was　added

in　thc　Dcpartmcnt　of　Developmental　Genetics、

Thc　Division　of　Brain　Function　was　addcd　in　the

Department　of　Integrated　Genetics．

The　Ccnter　for　Information　Biology　was　rcor－

ganized　as　the　Center　for　lnformation　Biology　and

DNA　Data　Bank　of　Japan．　The　new　centcr　con－

sists　of　51aboratories．　The　Laboratory　of　Molec－

ular　Classification　of　the　former　ccnter　was

renamed　as　the　Laboratory　of　Research　and　De－

velopment　of　Biological　Databases　in　the　new　cen－

ter．　The　Laboratory　of　Genc－Expression　Analy－

sis　was　added　in　the　new　center．

Two　laboratories，　Mouse　Genomics　Resource　La－

boratory　and　Model　Fish　Genomics　Resource

Labaratory，　were　added　to　the　Genetic　Strains　Re－

search　Center．

＝



．1：ITt

’」坊
＿、．　
二・＝」

一一D＿－ `
rv

　

oり一」」」」」＼」ヨ
蓬

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。

OAIMS
　This　institute　carries　out　comprehensive　genetic　research　to

advance　the　knowledge　of　basic　and　applied　genetics　as　one　of

the　inter－university　institutes．

o共同利用
　全国の研究者のために共同研究の機会を提供し，またそ

のための施設の利用に応ずる。

⑳RESEARCH　COLLABORATIONS
　This　institUte　offers　collaborative　research　opportunities　to

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。

（）EDUCATION　FOR　GRADUATE　STUDENTS

　This　institute　enrolls　graduate　students　as　thc　Department　of

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

vanced　Studies，　and　also　participatcs　in　the　education　of　students

from　other　universities．

○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。

C）INTERNATIONAL　COLLABORATION
　This　institute　strivcs　to　promotc　intcmational　scienti　fic　cxchan－

ges　by　sponsoring　intcmational　symposia　and　through　the　cxcharigc

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　intcr－university　rcscarch　ccn－

tcr，　there　is　a　Council　that　advises　thc　Dircctor－Gcncral　about　prin－

ciples　and　policies．　There　is　also　an　Advisory　Committcc　that

providcs　information　and　advice　on　rescarch　and　adminis　trativc

affairs　to　thc　Dircctor－Gcncral．

⑧



運営協議員会
Advisory　Comrnittee

　　所長　堀田凱樹　　　　　　　　　　‘1湘義員会
Director－General　Yosh▲ki　HOT’rA　　　　　　　　　　　　　　　　Council

　　　　　　　　　　企画調整主幹（副所艮）　小原雄治
　　　　　　　　　　　　　　Vice－D，　irector　Yuji　KO｝IARA

分子遺伝研究系
Molecular　Genetics

細胞遺伝研究系
　　Cel且Genctics

　　個体遺伝研究系
Dcvelopmental　GJCnetics

集団遺伝研究系
Population　Genctics

総合遺伝研究系
lntegrated　Gcnctics

　　　　　　　　　［

　　　　　　　　　　　Tsutomu　KATAYAMA

鵬懸一m三一一

酬耀ご［

こ＝］三・－
　　　　　　　　　　　Mlt8uhiro　YANAGIDA

蕊罐蕊［
　　　　　　　　　　　　Toshitaka　FUJISAWA

ご罐1［

　分子遺伝研究部門
　　Molecular　Genetics

　変異遺伝研究部門
　　　　Mutagenesis

＊核酸化学研究部門
Nucleic　Acid　Chemistry

　　初期発生研究部門
Molccular　and　DcvclapmLmtal　Biology

　＊生理遺伝研究部門
　Physiological　Genctics

　　　　　　　　　　Koichi　KAWAKAMI

　　　　　　　［一一

　　　　　　　　　　　Toshiyuki　TAKANO

　進化遺伝研究部門
Evolutionary　Genetic9．

＊理論遺伝研究部門
　Theoretical　6enetict

　人類遺伝研究部門

　　Human　Genctics

　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　Genetics

Toshimichi　IKEMURA

　　　Toshihisa　TAKAGI

　山尾文明
Fumiaki　YAMAO

　相本三郎
Saburo　AIMOTO

　片山　勉

　吉森　保

　今井弘民
　Hirotami　IMAI

　荒木弘之
Hiroyuki　ARAKl

　安田成一・
Sei－ichi　YASUDA

　吉川武男

　柳田充弘

　広海　健
Yasushi　HIROMI

　藤沢敏孝

　広瀬　進
Su．gumu　HIROSE

　上田　均
　Hitoshi　UEDA

　川上浩一

　古関明彦

　木山亮一
Ryoiti　KIYAMA

　斎藤成也
　Naniya　SAITO

　高野敏行

　池村淑道

　近藤　滋
Shigeru　KONI）0

　高木利久

Tetsuji　KAKUTANI

＊印は客員部門
＊　　：Adj　unct　Faculty

1二三一CHIKA

佐々木裕之
Hiroyuki　SASAKI

　角谷徹仁

平田たつみ
Tatsumi田RATA

　廣近洋彦

　高木信夫
Nobuo　TAKAGI

城石俊彦
Toshihiko　Shiroishi

相賀裕美子
Yumiko　SAGA

倉田のり
Nori　KURATA

西村昭子

上田　龍
Ryu　WEDA

山崎由紀子

小原雄治
Yuji　KOHARA

徳永万喜洋

嶋本伸雄

桂　　勲
Ssao　KATSURA

白木原康雄

Akiko　NIS田MURA

哺乳動物遣伝研究寮　　　系統生物
Mammalian　6enetics　　　研究センター
　　　　　　　　　　　Gcnctic　Straint
発生工学研究室　　　　　Rescarch　（’cnter

Mammalian　Developrnent

マウス開発研究室
Mouse　Genomics　Resourcc

小型魚類開発研究室
Modcl　Fish　Genomics　Resource

植物遺伝研究室
Plant　Genetics

原核生物遺伝研究室
Microbial　Genetics

無脊椎動物遺伝研究室
Invertebrate　Genetic：

驚難㌫鴎驚
Gcnome　Biology

生体高分f’研究室　　　　構造遺伝学
Biologicat　Macromolccules　　研究センター

　　　　　　　　　　　Structural　Biology
超分r一機能研究室　　　　（’cnte「

Molecular　Biomechanism

構造制御研究室
Multicellulttr　Organiuation

超分r・構遊研究室
Bioniolecular　Structure

遺伝子回路研究室
Genc　Network

遺伝情報分析研究室
DNA　Data　Analysis

大量遺伝情報研究室
Gene－Product

遺伝子機能研究室
Gene　Function

データベース運用開発研究室

Research　and　Dcvelopoment
of　Biological　Databases

遺伝子発現解析研究室
Gene－Expr¢ssion　Analysis

Yukiko　YAMAZAKI

Makio　TOKUNAGA

Nobuo　sHIMAMOTO

Yasuo　SHIRA』（廿IARA

五條堀　孝
Takashi　GOJOBORI

西川　建
Ken　NISH［KAWA

舘野義男
Yes　hio　TATENO

菅原秀明
Hidcaki　SUGAWARA

仁木宏典
Hironori　NIKI

倉田のり
Nori　KURATA

生命情報・

DDBJ研究センター
Center　for　lnforrnation　Biology

and　DNA　Data　Bank　of　Japan

技術課

庶務課

会計課

放射線・
アイソトープセンター
Radioisotope　Ccnter

実験圃場
Experimcntal　Farm

Technical　Section

General　Affairs　Section

Finance　Section

管理部
Admin▲stration

⑨
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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・

t

石井紫郎内閣府総合科学技術会議議員

岩槻邦男L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

岡田益吉働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　for　Science　and　Technology　Policy，　Cabinet　O苗ce

IWATSUKI，　Kunio
　Professor，　University　of　the　Air

OSAKI，　Hitoshi
　Director－General，　Center　fbr　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　for　Advanced　Studies

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

KYOGOKU，　Yoshimasa
　Director・General，　Biological　ln肋mation　Research　Center，　National　lnstitute　of　Advanced　lndu薗nal　Sc｜encぐand　Technology

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

KODAIRA，　Keiichi
　President，　The　Graduate　University　for　Advanced　Studies

SHINJI，　Isoya

　President，　Tokyo　University　of　Agriculture

SUGIMURA，　Takashi
　President　Emeritus、　National　Cancer　Ccnter

TSUNEWAKI，　Koichiro
　President，　Fukui　Prefcctural　University

TOYOSHIMA，　Kumao
　Director，　Sumitomo　Hospital

HIROBE，　Masaaki
　President，　University　of　Shizuoka

MATSUO，　Minoru
　President，　Nagoya　University

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

MIURA，　Kin－ichiro
　Professor，　Emeritus，　Natiomal　lnstitute　of　Genctics

MOHRI，　Hideo
　Prcsident，　Okazaki　National　Rescarch　lnstitutes

YAMANOUCHI，　Kazuya
　　Senior　Scientific　Staff，　Nippon　Institute　for　Biological　Scienc¢

i
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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

荒

広

廣

池

野

藤

川

月

崎

川

嶋

岡

浦

木

海

瀬

村

佐々木

城　石

小　原

嶋　本

桂

五條堀

西　川

克

維

智

通

健

睦

文

文

悦

弓ム

淑

裕

俊

雄

伸

己

H召

子

r

彦

雄

k

生

雄

f”

之

健

進

道

之

彦

治

雄

勲

孝

建

神戸大学理学部教授

京都大学ウイルス研究所教授

岩手看逸短期大学副♪）’：長

名占屋大学人学院fill学研究科教授

lf〈1、Stコ司際P3療センター研究所長

理化学研究所筑波研究所1三任研究U

技術研究組合生物分臼：学研究所艮

東京人学ノく学院∫｝1！学系研究科教授

大阪人学細胞生体L学センター教授

お茶の水女1㌘人学理”γ：部教授

細胞遺伝研究系教授

個体臆伝研究系教授

個体遺伝研究系教授

集団遺伝研究系教授

総合遺伝研究系教授

系統生物研究センター教授

牛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

牛命情報・1）1）BJ　｛iJ｝究センター教授

O　Advisory　Committee

　　Thc　Advisory　Commi｛tce　givcs　i‘dvicc　to　thc　l）ircctor－（｝cncral

on　administrativc　a｛1hirs　including　j《）illt　res　earch　pr《）grallls，

ISONO，　Katsumi
　Professor，　Faculty　of　Sciencc、　Kobe　Um、℃rslty

ITO，　Koreaki

　Professor，　Institute　fbr　Virus　Rcsearch，　Kyotc，　Uluvcrslty

OGAWA，　Tolnoko
　Vicc－Director、　Iwate　College　of　Nursillg

GO，　Michiko
　Pro　fes　g．　or、　Graduatc　School　of　Science，　Nagoya　Univcrsity

SASAZUKI，　Takehiko
　Dircctor－Gcncra1，　lntcrnational　Mcdical　Center　of　Japan　Rescarcll　tnstitute

SHINOZAKI、　Kazuo
　Chicr　Scicntist，　RIKEN　Tsukuba　Institutc

SEKIGUCHI，　Mutsuo
　Dircctor，　Biom－）1ccular　Ellginccring　Rcscarch　lnstitute

TAJIMA，　FUmio
　Pro　fct　sor、（jraduatc　School　of　Scicncc，　The　Univcrsity　of　Tokyo

HANAOKA，　FUmio
　Prc｝fc　g．　s　or、111stiMc　of　Molcculこ1r　and　Ccllular　Biology、　Osaka　Univcrsity

MATSUURA，　Etsuko
　Profbssor，　f「aculty　of　Scicncc、（）chanomi7．u　UIliversity

ARAKI，　Hiroyuki

　Professor，　NIG

川ROM1，　Yasushi
　Pmf＞ssor，　NI（i

HlROSE，　Susun1し1

　ProfbSSt）r，　NIG

lKEMURA，　Toshimichi
　ProlVssor．　NIG

SASAKI，　Hiroyuki
　Pro　fcs：　c）r、　NIG

SHlROISHI，　Toshihiko
　Pro　fCsS　c）r、　NIG

KOHARA，　Yuji
　Pro｛fe：　sor，　NIG

SHIMAMOTO，　Nobuo
　Pro　fessor、　NIG

KATSURA，　lsao
　Pml＞ssor、　NIG

GOJOBORI，　Takashi
　Pro｛bssor，　NIG

NISHIKAWA，　Ken
　Pro俺ssor，　NIG

o



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　瀬　　　進

桂　　　　　勲

小　原　雄　治

池　村　淑　道

五條堀　　　孝

西　川　　　建

池　村　淑　道

山　崎　由紀子

菅　原　秀　明

小　原　雄　治

小　原　雄　治

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

ヒトゲノム・遺伝子解析研究倫理審査委員会

委　員　長

荒　木

佐々木

舘

城

石

西

小

城

倉

西

小

池

野

石

川

川

原

石

田

村

原

村

弘

裕

義

俊

健

雄

俊

の

昭

雄

淑

之

之

男

彦

建

治

彦

り

子

治

道

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

（財）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

長　村　吉　晃

服　部　正　平

水　島　　　洋

東京大学医科学研究所教授

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パンク長

北里大学生命科学研究所教授

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艮

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
大泉光一日本大学国際関係学部教授

1
1

ヒトゲノム・遺伝子解析研究倫理審査委員会

所外委員（五十音順）

青　木　久　尚

小　田　　　司

黒　木　良　和

日本大学名誉教授

日本大学国際関係学部助教授

神奈川県立こども医療センター所長

野　口　基　子

渡　邉　充　司

渡　邉　妙　子

静岡大学理学部助教授

静岡県立三島北高等学校教諭

財団法人佐野美術館館長

｝

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　田

邦

忠

直

清

男

隆

夫

毅

孝

放送大学教授

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バ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

尾

小

帯

甲

勝

里

幡

刀

斐

木

建二郎

裕　一

益　夫

知恵子

元　也

名古屋大学生物分子応答研究センター教授

理化学研究所筑波研究所バイオリソースセンターリソース基盤開発部基盤部長

東北大学加齢医学研究所教授

東京大学医科学研究所教授

岡崎国立共同研究機構基礎生物学研究所長
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金　子

小　林

近　藤

後　藤

笹　隈

佐　藤

島　本

下　田

武　田

武　田

西　尾

嘉

正

勝

伸

哲

矩

義

和

洋

仁田坂　英

仁　藤　伸

林　　　茂

信

智

彦

治

夫

行

也

親

義

幸

剛

昌

生

大阪大学大学院工学研究科助教授

理化学研究所筑波研究所バイオリソースセンターリソース基盤開発部実験植物開発室長

広島大学大学院理学研究科附属植物遺伝子保管実験施殺

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

北海道大学名誉教授

大阪市、tn大学理学部教授

岡山大学資源生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

東北大学農学部教授

九州大学大学院理学研究院助r・

近畿大学生物理1二学部教授

理化学研究所発生・再’1：科学総合研究センター形態形成シグナル研究グループデfレクター

藤

堀

松

水

森

森

井

本　耕

澤

脇

矢尾板

山　村

山　本

吉　川

浩

和

芳

研

雅

博

寛

博

禎

郎

郎

敏

寛

九州大学大学院農学研究院附属遺｛ノ、ゴ館澗蜘睨センタ・教授

名古屋大学人学院理学｛り｝究科教授

徳島大学医学部附属動物兜験施設助教授

国立医薬品飼澗’柵究所’女？M献聯職九タ酬肱混第：｛杣

奈良先端科学技術人学院大学遺伝r教介セ：tY　教授

理化学研究所筑波研究所パで一1リソ　4セン’y一長

広島大学大学院理学研究科附属画’lWl研究施投

熊本大学発生医学研究センター教授

京都工芸繊維大学ショウジョウバエ遺伝資源センタ　教授

JT生命誌研究館

オブザーバー（所外）

長村吉晃独桁政法人農業生物資源研究所ゲノム研究グループDNAバンク艮

長　　峰　　　　　司　　独、ア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　　・

ノじ

忠

也

凌

人

夫

勉

理化学研究所発’上再’1科学研1究センターボディプラン研究γループディレクター

（財渓験動物中央研究所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パfオリソースセンターリソース基盤聞発部基盤開発部長

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11学センター教授

ji〈’都大学大’“若院医学｛済究科附属動物実験施設教授

脚ヒューマンサィエンス振興財団研究資源バンク室長

鍋　島　陽

西　村　IE

野　田　哲

藤　本　弘

松　本　耕

森　脇　和

山　村　研

彦

生

郎

京都大学大学院医学研究科教授

名llf屋大学医学部附属動物実験施投教授

東北大学大学院医学系研究科教授

一三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パ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

生物遺伝資源に関するイネ小委員会

所外委員（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rl∫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子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

東京大学大学院農学生命科学研究科教授

松　岡

吉　村

信名古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開発管理学部門教授

オブザーバー（所外）

長村吉晃独立行政法膿業生物資源研究所ゲノム研究グループDNAバン娘

長峰　司独立行政法人農業生物資源研究所植物3iCfifii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

口

藤

賀

木

八

潤

壮

健

郎

太

良

前京都大学教授

東京都、フ1大学大学院理学研究科助教授

京都大学客員教授

福岡歯科大学歯学部教授

森　　　浩　禎

山　根　國　男

由　良　　　隆

奈良先端科学技術大学院大学遺伝f’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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：助 一三」
ン＼ノ

馨
iiJ一ゴ．A」ゴ』ゴ

’1

所　長
cirector

教　授
orofessors

助教授Associate

orofessors

助　手
qesearch

`ssociates

小　計
rubtotal

　　管理部Administration

@　Staffs

　技術課
sechnicians

合　計
sotal

1 26（5） 24（5） 34 85（10） 22 17 124（10）

注）（）内の数は客員研究部門の教官数（外数）である。

（　）Adjunct　members

所　　長　　　　堀　田　凱　樹

企画調整主幹（併）（副所長）小原雄治

Director－General

Vice－Director

HOTTA，　Yoshiki

KOHARA，　Yuj　i

分子遺伝研究系
研究主幹（併）　　　嶋　本　伸　雄

分子遺伝研究部門

助　　手　　　　藤

助　　手　　　　光

助　　手　　　　木

田　信　之

澤　　　浩

村　　　誠

変異遺伝研究部門

助教授　　　　山　尾　文
助　　手　　　　岸

助　　手　　　　清　野　浩

明

努

明

核酸化学客員研究部門

教授（併）　相本三郎
（大阪大学たんぱく質研究所教授）

助教授（併）片山勉
（九州大学大学院薬学研究院助教授）

Department　of　Molecular　Genetics

Head　　　　　　　SHIMAMOTO，　Nobuo

Division　of　Molecular　Genetics

Assis．　Pro　tl　　　　　FUJITA，　Nobuyuki

Assis．　Prof　　　　MITSUZAWA，　Hiroshi

Assis．　Prof．　　　　KIMURA，　Makoto

Division　of　Mutagenesis

Assoc．　Prof．

Assis．　Prof．

Assis．　Prof．

YAMAO，　Fumiaki

KISHI，　Tsutomu

SEINO，　Hiroaki

Division　of　Nucleic　Acid　Chemistry

Prof，　　　　　　AIMOTO，　Saburo

（University　of　Osaka）

Assoc．　Prof，　　　　KATAYAMA，　Tsutomu

（University　of　Kyushu）

｛

細胞遺伝研究系
研究主幹（併）　荒木弘之

細胞遺伝研究部門

教　授　　　　吉　森　　　保

助教授　　今井弘民

微生物遺伝研究部門

教　　授　　　　荒

助教授　　　　安
助　　手　　　　　上

木　弘　之

田　成　一

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

Prof，　　　　　　　YOS田MORI，　Tamotsu

Assoc．　Pror　　　　IMAI，　Hirotami

Division　of　Microbial　Genetics

Prof．　　　　　　　　ARAKI，　Hiroyuki

Assoc．　Pro　f．　　　　YASUDA，　Seiichi

Assis，　Prof，　　　　KAMIMURA，　Yoichiro

Division　of　Cytoplasmic　Genetics

Adj．　Prof．　　　　YOSHIKAWA，　Takeo

（Laboratory　Head、　BSI，　RIKEN）

Prof．　　　　　　YANAGIDA，　Mitsuhiro

（University　of　Kyoto）

1
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個体遺伝研究系
研究主幹（併）　　　廣

発生遺伝研究部門

教　　授　　　　　広

助教授　　　　藤
助　　r　　　　清

助　　r・　　　　岡

形質遺伝研究部門

教　授　　　　廣
助教授　　　　　1：

助　　「　　　　湊

助　　r；　　　　　lll

瀬

海

澤

水

部

瀬

H1

敏

lll

川　lE

初期発生研究部門

助教授　　　　　　川　　1：　浩

進

健

孝

裕

隆

進

均

清

明

生理遺伝客員研究部門
教　　　　 授（θf・）　　　　　　　llゴ　　IN」l　　lリ1　　，彦

（「菓大”］りく学院1クミ”］t：研究院教授）

客u教授　　　　　　木　　lll　亮　　・

（独、‘ノ1行政法人♪審i業技術総r↑研究1りll：任研究U）

Department　of　Developmental　Genetics
Hcad　　　　　　　　　　　lllROS｝｛、　SUS　UtllU

Division　of　Developmental　Genetics

Prof　　　　　　　川ROMI、　YaSllshi

Assoc．　Pro£　　　FUJISAWA，　Toshilaka

Assis．　Pro£　　　　SHIMIZU、　llil’oshi

Assis．　Prof　　　　OKABE，　Masataka

Division　of　Gene　Expression

Profl　　　　　　　　HIROSE，　Susumu

Assoc．　Protl　　　　　UEDA，　Hitoshi

As　sis．　Profl　　　　MINATO，　Kiyoshi

Assis．　Profl　　　　YAMADA，　Masa－aki

Division　of　Molecular　and　Developmental　Biology

A：　soc，｝’rot；　　　KAWAKAMI，　Koichi

Division　of　Physiological　Genetics

Proll　　　　　　　　KOSIIKI，　llaruhiko

（Chiba　tJllivcl－sity）

Adj．　Pn，1’．　　　　KIY〈MA，　RyOl“

（Scnlor　Sc｜cntMc　Sta「i：Natioiiii川ns　tit”te　of　Advanced　lndu：　tri ・　Scicnce　and　Tcchnology）

集団遺伝研究系
研究1：幹（併）　　　池　村　　淑　道

集団遺伝研究部門
教　　1受　　　　　　齊　　藤　　成　　也

助教授　　　　　　高　　野　　敏　　行

進化遺伝研究部門

教　　授　　　　　　池　村　淑　道

助教授（θD　　　　深　　川　　｝’｛重　郎

（総r†研究大学1院人学先導科学｛ill’究科助教授）

助　　　「・　　　　　　　天　　1狗　　豊　　1明（イ木）

理論遺伝客員研究部門

教　　授ωD　　　　近　　藤　　　　滋

（理化学研究所発’ll・再生科学総合研究センタ“一チ・一”ムリ…ダ・一）

教授印D　高木利久
（1艇京大学1矢科”］t：｛済究所附1痢ヒトゲノム解析センター一教授）

Department　of　Population　Genetics

Hc：ld　　　　　　　IKEMURA，　T（）shimichi

Division　of　Population　Genetics

i’t’ol‘，　　　　　　　　SAITO、　Naruya

〈ssoc．　Pro£　　　　　TAKANO、　Toslliyuki

Division　of　Evolutionary　Genetics

Pr（，r　　　　　　　IKEMURA、　Toshimichi

∧ssoc，　ProlL　　　FUKAGAWA．　TatSuo

（Thc　Graduatc　t　Jnivers　ity　for　Advallccd　Studics）

∧ss　is．　Prol：　　　　　TENZEN，　ToyOaki

Division　of　Theoretical　Genetics

E’rof．　　　　　　　　KONDO，　Shigcru

（Lab‘⊃rat《）ry　Hcad、　CDB、　RIKEN）

Protl　　　　　　　　TAKAGI，　ToshihiSa

（Univcrsity　or　T｛｝kyo）

総合遺伝研究系
研究1…幹（併）　　　佐々木　裕　　之

人類遺伝研究部門

教授　　佐々木裕之
助　　T一　　　　　佐　　渡　　　　敬

Department　of　lntegrated　Genetics

llead　　　　　　　　SASAKI，　Hit’oyuki

Division　of　Human　Genetics

Profl　　　　　　　　SASAKI，　Hiroyuki

As　sis．　Prof．　　　　　SADO、　Takag．　hi

●
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育種遺伝研究部門　　　　　　　　　　　　　Division　of　Agricultural　Genetics

助教授　　角谷徹仁　　　Ass・c．　Pr・f’　KAKUTANI，　TctsしIJ1
助手　　木下　哲　　　Assi・．　Pr・£　　KINOSHITA，　Tctsu

脳機能研究部門　　　　　　　　　　　　　　Division　of　Brain　Function

助教授　　平田たつみ　　　Ass・c．　Pr・f，　HIRATA，　Tatsum1
助　　手　　　　　川　崎　能　彦　　　　　　　Assis．　P1・of．　　　　KAWASAKI，　Takahiko

応用遺伝客員研究部門　　　　　　　　　　　　Division　of　APPIied　Genetics

教授（併）　高木信夫　　　Pr・f’　　　TAKAGI，　Nobuo
（北海道大学人学院地球環境科学研究科教授）　　　　　（Hokkaido　University）

客員教授　　廣近洋彦　　　Adj．　Pr・f’　　田ROCHIKA，1　lirohiko
（独、’rd政法人農業生物資源研究所分」’・遺伝研究グループ遺伝r機能研究チーム長）　　（Laboratory　Ilca（L　Nationul　lnstitute　of　Agrobiological　Scicnccs）

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

センター長（併）　城石俊彦　　　Hcad　　　S1－IIROISHI，　Tosliihiko

マウス系統研究分野哺乳動物遺伝研究室　　　　Mammalian　Genetics　Laboratory

教授　　城石俊彦　　　Pr・r　　　SHIROIS川，　Tos　hihik・

助手　 小出　剛　　 Assis．　Pr・r　KOIDE，　Ts　uyoshi

マウス系統研究分野発生工学研究室　　　　　　Mammalian　Developmental　Laboratory

教　　授　　　　　相　賀　裕美子　　　　　　　Protl　　　　　　SAGA，　YUiniko

助　　手　　　　小久保　博　樹　　　　　　　Assis．　Prof．　　　KOKUBO．　11iroki

遺伝子改変系統開発研究分野マウス開発研究室　Mouse　Genomics　Resource　Laboratory

遺伝子改変系統開発研究分野小型魚類開発研究室　Model　Fish　Genomics　Resource　Laboratory

イネ系統研究分野植物遺伝研究室　　　　　　　Plant　Genetics　Laboratory

助教授　　倉田のり　　　Ass・c．　Pr・t：　KURATA　Nori

助手　　伊藤幸博　　　 Assis．　Pr・r　　ITO，　YLikihiro

大腸菌系統研究分野原核生物遺伝研究室　　　　Microbial　Genetics　Laboratory

助教授　　西村昭子　　　Ass・c，　Pr・1：　 NISIIIMURA、　Akiko

無脊椎動物系統研究分野無脊椎動物遺伝研究室　　lnvertebrate　Genetics　Laboratory

教授　　上田　龍　　　Pro　f．　　　UEDA，　Ryu

助手　後藤聡　
A：　g．　is、　Protl　（］OTO，　Satoshi

生物遺伝資源情報総合センター　　　　Center　for　Genetic　Resource　lnformation

センター長（併）　小原雄治　　　Ilcad　　　KOHARA，　Yu．ii

系統情報研究室　　　　　　　　　　　　　　Genetic　lnformatics　Laboratory

助教授　　　 山1暗由紀子　　　　　Ass‘）c．　Pr（・r　　　YAMAZAKI，　Yukiko

助丁　　藤日］昌也（休）　　Assis．　ProtL　　FUJITA，　Masaya

生物遺伝資源情報研究室　　　　　　　　　　Genome　Biology　Laboratory

教授　　小原雄治　　　Pr・f’　　　KOHARA，　Yuji

助f　 安達佳樹　　 Asg．・is・．　Profl　ANDAcHI，　Yoshiki



構造遺伝学研究センター
センター長（併）　　村i　　　　　　勇ね

生体高分子研究室
教　　授　　　　　　徳　　永　　ノ∫喜洋

Lリj　　　　　丁三　　　　　　　　　　　　“lk　　　名　　　イlll　　之

超分子機能研究室
教　　授　　　　　　1嶋　　本　　仲　　雄

助　　r一　　　　卜　川　久；（1i”

助　　　r・　　　　　　永　　ji・　宏　　樹（イ木）

構造制御研究室
教　　授　　　　　　桂　　　　　　　勲

助　　　r：　　　　　　　石　　原　　　　　健

超分子構造研究室
助教授　　　　　　白木原　　康　　↓］度

助　　　1：・　　　　　前　　仲　　勝　　’ヌミ

遺伝子回路研究室
助　　　「　　　　　　小　　i頼　　真　　Al

生命情報・DDBJ研究センター
一しt　：’　t）ノ　　　」、く（fjf　）　　　　　　　　∫1ニイ11｛…｝］tli　　　　　　　　　　孝

遺伝情報分析研究室
教　　｝受　　　　　　h：ll策堀　　　　　苧：

助　　　「　　　　　　　池　　尾　　　・　t恵

11／1　　「　　　　　　鈴　　木　　Sl；；　、1・1

大fi遺伝情報研究室
教　　授　　　　　　四　　川　　　　建

遺伝子機能研究室
教　　授　　　　　　舘　　野　　義i　男

tlJJ　　「　　　　　　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

放射線・アイソトープセンター
セン？y　一　－lk（llD　仁木宏典

助教授　　　　　　仁　　木　　宏　　典

助　　　r・　　　　　小　　方　　康　　至

実験圃場
実験圃場長（併）

助　　　r：

倉　　1日　の　　り

野々村　　賢　　　・

Structural　Biology　Center

Head　　　　　　　　KATSUR〈、11　：tt’

Biological　Macromolecules　Laboratory

Pro　fl　　　　　　　TOKUNAGA、　Makio

Assis．　Pro　f．　　　　S田INA，　Nobuyuki

Molecular　Biomechanism　Laboratory

Pl・of．　　　　　　S田MAMOTO，　Nobuo

〈ssis．　Prot’．　　　SOGAWA，　Kulniko

Assis，　Protl　　　　　NAGAI，　Hiroki

Multicellular　Organization　Laboratory

Proth．　　　　　　　　KATsURA，　ISao

〈ssis．　Pr（，f’．　　　　　　1SIIIIIAR〈，　Takcshi

Biomolecular　Structure　Laboratory

∧ssoc．1’rof．　　　　SHIRAKIIIARA．　Ya：　u（、

Assis．　Prt）i：　　　　MAENAKA，　Katsllmi

Gene　Network　laboratory

Assis．　E’roll　　　　　KOSE、　Singt）

Center　for　lnformation　Biology　and　DNA　Data　Bank　of　Japan

llcad　　　　　　　　　　　　（｝（）J（）B（）1く1，　Takashi

Laboratory　for　DNA　Data　Analysis

Pro　f．　　　　　　　　　　　　（i（）」（）B（）Rl、　Takashi

〈ssis，1’ro（1　　　　　1Kl・10、　KaZuho

〈ssls．　Proll　　　　　SUZUKI，　Yoshiyuki

Laboratory　for　Gene－Product　lnformatics

l’rotl　　　　　　NIS田KAWA，　Ken

Laboratory　for　Gene　Function

Pror　　　　　　　　TATENO，　Yoshio

Assis．　Pro£　　　　FUKAMI－KOBAYASHI，　Kaoru

Laboratory　for　Research　and　Development　of　Biological　Databases

Prof　　　　　　SUGAWARA、　Hidcaki
Assis．　Pro　f．　　　　MIYAZAKI，　Satoru

Laboratory　for　Gene－Expression　Analysis

Radioisotope　Center
Head　　　　　　　　NIKI、川rollori

Assoc．　Prof．　　　　NIKI、1　lironori

Assis．　Pro　f．　　　　　OGATA，　Yasuyuki

Experimental　Farm
Head　　　　　　　　KURATA．　Nori

Assis、　Prof　　　　NONOMURA、　Kel1－ichi

⑰
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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

技術課
課　　長

動物班

班　　長

第一技術係長

第二技術係長

植物・微生物班

班　　長

第一’技術係長

第二技術係長

機器班

班　　長

第一技術係長

第二技術係長

石　川　健　二

冨　山

根　木

新　田

白　柳

梅　澤

芝　本

新　井

征

貴

清

文

節

夫

行

隆

孝

郎

明

子

高　橋　昭　二

佐　藤　隆　司

引　地　光　夫

鶴　田　泰　明

坂　本　和　浩

赤　川　哲　朗

橋　本　　　健

石　井　百合子

境 雅　子

原　　　登美雄

永　［　　　貢

谷　田　勝　教

Department　of　Administration

Head　　　　　　ISHIKAWA，　Kcnj　i

General　Affairs　Section

Cllief

Assistant　Chicf

Gencral　Aff’airg．　Unit

Pcrsonnel　Ullit

Research　Cooperation　Ullit

Collaborat｜ve　Rcscarch　Unil

lllfbrlnatiO｜1　1｛csourccs　Unil

TOMIYAMA、　Yukio
NEGI，　Takayuki

NITTA，　Kiyotaka

SHIRAYANAGI，　Takashi

UMEZAWA，　Saburo

S川BAMOTO，　Fttmiaki

ARAI、　Scts　uko

Financial　Affairs　Section

Chict’

Assisttlnt　（、11icf

Adnl　ini　g．　trEltion　Unit

Accounting　Unit

Supplies　Unit

Property　Unit

Facilities　Ullit

Technical　Section

Chief

Animal　Unit

Unit　ICadcr

Tcchnical　Group－l　lcuder

Tech｜iical（▲roup－1｜　ICadcr

TAKAHASHI，　Shoしi．ii

SATO，　Takaji

HIKICHI，　Mitsuo

TSURUTA，　Yasuaki

SAKAMOTO，　Kazuhiro

AKAGAWA，　Tctsuro
HAS田MOTO，　Takcs．　hi

ISI川，　Yuriko

SAKAI、　MaSako

Plant－Mizrobial　Unit

Unit　ICadcr

’rcchnical　（irouP－l　leadcr

TcchniCal（］roup－111cadcr

Mechanical　Unit

Unit　ICadcr

Tcchnical　Group－｜　ICadcr

Tcchnical　GrOup－111cadcr

HARA．　TOmio

EIGUC川、　Mitsugu

YATA、　Kats　unori
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o歳出
　　平成13年度決算（単位：千円）

産学連携等研究費一
161，942　（3．4％）

占、

ヨJK－Pヨ山」批」ヱヨ

づ

2001，（×1，000yen）

　　　国立学校特別会計

　　　　　　　　　　　　国立学校230，484（4．8％）

施設整備費
1，356，753

（28．4％）

総　額

4，776，175

研究所
3，026，996

（63．4％）

一　般　会　計

科学技術振興費＼
100，000　（17．9％）

総　額

557，345

科学技術振興調整費

　　457，345
　　（82．1％）

⑩
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朔究系・湖i究セックー等の溺…ヨ

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。

O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。

◎集団遺伝系
　生物の進化と多様性維持の遺伝的機i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、イ礼

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。

◎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やゲノム進化学関連の研究を行ってい

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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O　Department　of　Molecular　Genetics

　　Molecular　genetic　studies　of　gene　expression　control　are　being　carried，　currently　f（）cusing　otl　globul　rWul曲4DII　ot’　trlms　criptioll

and　selective　protein　degradation．

ODepartment　of　Cell　Genetics

　　Fundamental　genetic　phenomena　are　being　studied　in　lMng　cells　and　in　cell－free　systems　to　explain　thc　phen《，111cm‘ob：　erved　itt

the　cellular　level　in　molecular　terlns．

　　ODepartment　of　Developmental　Genetics

　　　　We　study　mechanisms　of　gene　cxpression，　cell　fate　determination，　di撤cntiation　and　mo叩hogenesis　during　dcvck）pMCIハt　ltsil）ts，

　　the　fresh　water　hydra，　the　fruit　ny　Drosophila，　zebrafish　and　m皿se　as　model　organisms．

　　ODepartment　of　Population　Genetics
●

　　　　We　are　conducting　expcrimcntal　and　thcoretical　studies　on　the　genctic　mechanisms　of　organismal　evolution　and　searching　the　nilcs

　　goveming　genetic　variations　within　and　between　specics．

　　ODepar【ment　of　lntegrated　Genetics

　　　　Wc　study　the　epigcnetic　control　of　development　of　Inammals，　including　human，　and　plants，　and　the　genetic　control　of　neuron　net－

　　work　formation，　by　integrating　thc　knowlcdge伽1n　various　llelds　of　gclletics．

　　OGenetic　Strains　Research　Center

　　　　Genctic　str劉ins　with　unique　charactcristics　arc　csscntia1量br　research　of　Genctics　that　is　now　the　basis　of　all　flclds　ofbiology，　This

　　Centc1・consists　of　flve　laboratories　working　on　Mammalian　Genetics，　Mammalian　Dcvclopmcnt，　Invcrtebrate　Genctics，　Plant　Genet－

　　ics　and　Microbial　Gcllctics．　Thc　centcr　dcvclops　valuable　genetic　strains　of　mice，　Drosophila，　rice，　Escherichia　coli，　etc．，and　sup－

　　plies　thcm　to　rcs口rchcrs　ill　and　outside　Japan．　Each　laboratory　explores　gene　fUnction　in　organisms　using　these　strains，

　　（）Structural　Biology　Center

　　　　This　Center陥s　established　in　May　1996　through　a　reorganization　of　the　f（）rmer　DNA　Research　Center　in　order　to　introduce　methods

　　and　tcchniques　in　structural　biology　to　genetic　rcsearch．　The　Centcr　perf（）rnls　pioncering　research　in　the　new　area　between　genet－

　　ics　and　structural　biology　at　molccular　to　multiccllular　levels，　and　dcvelops　mcthods　and　techniques　fbr　investigating　various　biolog－

　　ical　structures．

O　Center　for　lnformation　Biology　and　DNA　Data　Bank　of　Japan

　　The　Center　fbr　Intbrmation　Biology　was　es　tablishcd　in　Apri口995，　as　a　ccntcr　of　infbrmation　biology　in　Japan，　and　reorganizcd

as　the　Center　fbr　Infbrmation　Biology　and　DNA　Data　Bank　of　Japan　in　April　2001．　The　center　consists　of　five　laboratories　where

researchcrs　study　genetic　inf｛）rmation　by　an　extcnsive　use　of　computers．　The　DNA　Data　Bank　of　Japan（DDBJ）is　also　housed　in

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

agement，　publication　and　distribution　of　DNA　scquencc　data，

O　Center　for　Genetic　Resource　lnformation

　　An　effective　system　for　the　maintenance　and　distribution　of　genetic　resources　and　their　up・－to－date　information　is　essential　not　only

to　biological　scicnces　but　also　to　medical　and　agricultural　ficlds．　Such　demands　have　led　to　the　establishmcnt　of　this　Ccntcr．　Thc

mission　of　this　ccntcr　is　l）to　coordinate　and　reinforce　the　gcnctic　resource　repositories　which　are　carried　out　at　many　universities

and　research　ins　titutes　in　Japan　through　thc　activity　of　the　Genctic　Resource　Committee　and　2）to　construct　the　central　database　fbr

genctic　resource　infonnation．

ORadioisotope　center

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

㌫驚謬：．°f「adiati°n　s°u「ces　needed　f°「the　studies°f「adiati°n　genetics・A　cu「「ently・v・i1・b1・…mm・nly・・ed・adia一

●Experimental　Farm

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

Φ
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転写包括制御機構の研究二

RNAポリメラーゼの機能制御

　　藤田信之　　　　　光澤　浩
　　助手理博　　　　　　助手理博

FUJITA，　Nobuyuki　MITSUZAWA，　Hiroshi
D，Sc．，　Assistant　Professor　D．　Sc．，　Assistant　Professor　D．　Sc．，　Assistant　Professor

　　木村　誠

　　助手理博

KIMURA，　Makoto

　Gl（）bal　Regulation

of　Gone　Transcription：

Functional　Modulation

of　RNA　Polymerase

　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，また転写域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目指して，以ドの

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1二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．貞核生物の転写制御の1済究：転写調節因子との相1，1：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ll二作用のネットワークの解明を目指

　しています。

　　In　both　prokaryotes　and　eukaryotes　，　thc　numbcr　of　RNA

polymerase　molecule，　the　basic　machinery　of　trans　cription，

is　not　more　than　the　total　number　of　genes　on　thc　gerlomc．

Wc　have　been　concerned　with　the　gene　selectivity　control－of

the　RNA　polymerase．

1）Transcription　regulation　in　prokaryote：The　RNA

　polymerase　core　enzyme　of　Escherichia　coli　is　specialized

　into　multiple　transcription　apparatus　in　two　steps　through

　interactions　with　7　sigma　subunits　and　more　than　100　tran－

　scription　factors．　Current　research　includes：（i）measure－

　ment　of　sigma　subunit　and　transcription　factor　levels；（ii）

　mapping　of　transcription　factor　contact　sites　on　RNA

　polymcrag．　e；and（iii）analysis　of　’functional　modulation　of

　the　RNA　polymerase．

2）Transcription　rcgulation　in　cukaryote：RNA　polymerase

　Hof　thc　fission　ycast　Schizosaccharomyces　pombe　is　com－

　posed　of　12different　subunits．　To　understand　the

　specillcity　control　of　RNA　polymerase　II，　efforts　are　be－

　ing　focused　to　revea1（i）the　regulation　of　subunit　synthe－

　sis　and　assembly，　and（ii）the　molecular　interaction　net－

　work　of　cach　subunit　with　transcription　factors．
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RNA　Polvmerase　11　Core　Enzvme

　　　　　　　　　転写装置の機能分化

　　　　Functional　modulation　of　RNA　polymerase

F司ita、　N，，　Endo，　S．，　and　Ishihama．　A．（2000）．　Structural　requirements

fbr　the　interdomain　linker　of　a　subunit　of　Escher’‘，hiaω〃RNA

polymerase．　Biochemistry　39，6243－6249．

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

WD　repeat－containing　TAFs　in　fission　yeast　that　suppress　dcf6cts　in

the　anaphase－promoting　complex．」．　BioL　Chem．276，17117－17124．

Kimura，　M．，　Suzuki，　H，　and　lshihama，　A．（2002）．　Formation　of　a

carboxy－terminal　domain　phosphatase（Fcp　l）／TFIIF／RNA　polymerase

II（Pol　II）complex　in　Sch加saccharo〃tγcθぶ∫フo〃めe　involvcs　direct　in－

teraction　between　Fcp　l　and　the　Rpb4　subunit　of　Po川．　Mol．　Cell．　Biol．

22，1577－1588．
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選択的タンパク質分解と
　　　　　　細胞機能制御
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　　ユビキチン系による選択的クンハクロ分1解機構は細月包の

i：要な機能制征ll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‘汀現象の多｝1良性と！卜ll・

IJ’lt：性に対応して多くの制御系とネットワークを形成し，そ
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究のあらゆる分野に及んできているfl他ノf、クニ・パ’ノ川の

J　．Lビキチン化の分解以外での役割も示1『1£され、他のH　l
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●DNA複製を介した損傷修復におけるコ．ヒ・llv’，（力仕川

●コ．ヒキゾーンによるクUマチン機能を制御

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　metal⊃hase　due　to　dis加nction　ol

ubquitin－conjugating　enzyme，　Ubcl1（UbcP4）．
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Aimoto　Group

蛋白質のライゲーション化学

Ligation　Chemistry　of　Protein 　相本三郎
　教授（併任）

AIMOTO，　Saburo
Professor（AdjunCt）

　　　片山　勉
　　助教授（併任）

KATAYAMA，　Tsutomu
Associate　Professor（Adjunct）

　　片山研究室

Kat8yama　Gmup

染色体DNA袖製サイクルの
　　　　制御機桐

　Molecular　Regttlation　tor

Chromosomal　Replicatl㎝Cyck）

　任意のアミノ酸配列をもつ蛋白質を化学的あるいは生物

学的に調製したペプチドを合成ブロックとして用いて合成

できる方法を開発すべく研究を進めています。これまでに

開発した方法を用いて，リン酸化や安定同位体標識された

転写因子や酵素，通常の方法では合成が困難な膜蛋白質の

合成に取り組んでいます。また，このような合成法は，蛋

白質のアミノ末端に標識体を導入することと化学的に等価

であり，細胞内での蛋白質の挙動の解析を目的として，穏

和な条件下での蛋白質の特異的修飾法の開発を目差した研
究も行っています。

　Methods　f（）r　protein　synthcsis　are　under　development　in

which　expressed　peptide　segments　as　well　as　chemically

prepared　ones　are　used　as　building　blocks．　The　developed

methods　can　afford　to　condensc　peptide　segments　at　any　giv－

en　sites　by　using　peptide　thioesters　as　building　blocks．　Using

the　developed　methods，　phosphorylated　or／and　isotope－labeled

proteins　are　being　Prepared　fbr　their　structura　I　and　fUnction－

al　studics．　A　highly　specific　chemical　modification　meth－

od　is　also　under　development　fbr　the　preparation　of　intelli－

gent　proteins　so　as　to　elucidate　protein　behaviors　in　cells．

　細胞増殖過程で、染色体DNAは特定の時期に複製され、

正確に2倍化する。この原則が成立するのは、複製を1期始

させる分子スイッチが巧妙に制御されているからである。

我々は、大腸菌では、複製を開始させる蛋白質（DnaA）が、

DNA複製酵素の動態変化を直接認識して、適時的に機能抑

制されることを解明した。細胞周期中では、この複製開始

蛋白質は、次回の複製サイクル開始前に再活性化されると

思われる。我々は、このような複製開始制御スイッチの分

子機構を、分子遺伝学的、生化学的、構造生物学的アプロー

チを活用して攻究する。

　In　cell　cycle　progression，　chromosomal　DNA　is　replicated

only　once　at　specific　timing　by　careful　controlling　of　molec－

ular　switch　fbr　replicational　initiation．　We　revealed　that　a

protein（DnaA）initiating　E　coli　chromosomal　replication　is

inactivated　by　timely　and　direct　interaction　with　the

chromosomal　replicase，　in　a　manner　dependent　on　its　con－

formational　change　concomitant　with　nucleotide－polymerizing

activity．　In　cell　cycle，　the　initiation　protein　is　most　likely

inactivated　by　this　way　after　initiation，　then　reactivated　be－

fore　the　next　round　of　replication　cycle．　We　investigate　mo－

lecular　mechanisms　in　this　DnaA－activity　cycle．

化学合成ペプチド

　　　　　・SR・B㏄一

⊂芒蜘
・一一一

P，）一・…））

合成蛋白質
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　　　　　　　　　　アミノ末端標織蛋白質

細胞周期反応
Cell　cycleevents
↓

　適時的活性化？

　Timeiy
　activation？

ADP解離因子？

ADP－releasing
‘ac¶or？
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いctiv司」

ATP結合
ATPbindlng
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複製開始

1nnla“on　ofrepllcatlon

　　　↓

DNA複製酵素の活性化
Actlvatlon　ofth●

repll，ca8e

　　　　新規蛋白質の合成と修飾蛋白質の調製
Strategies　for　de　novo　synthesis　and　chemical　modification　of

proteins

　　　　ATP加水分解
ADP’DnaA　ATPhydr。ly818
（不活性型

lnactiVO）

　　DnaA活性制御サイクルのモデル
Model　for　the　regulatory　cycle　of　DnaA　activity
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吉森研究室

メンブレン・トラフィック

　多細胞システムの形成と

　維持を担う細胞内物流
　　　　ネットワーク

Yoshimori　Group

Membrane　traffic：intracellular

transport　network　essential

to　formation　and　maintenance

of　the　multi－cellular　system

　　吉森　保
　　　教授医博

YOSHIMORI，　Tamotsu
　DMed，　Professor

　真核細胞に存在する膜区画（オルガネラ）の多くは，ダ

イナミックでかつ厳密に制御された膜の動き～分離・移動・

成長・融合等～を介する分子輸送によって連絡を取り合い，

動的なネットワークを形成しています。このような物流シ

ステム＝メンブレン・トラフィックによって遂行される分

泌やエンドサイトーシス等の過程は，個々の細胞の生存に

必須なだけではなく，細胞極性形成や細胞間情報伝達といっ

た多細胞生物体の構築・維持に関わる様々な機能を担って

います。私達は，メンブレン・トラフィックの仕組みと役

割の解明を目指し，現在以下の研究を行っています。

●エンドソームでは，細胞外から取り込まれた分子がまた

　細胞外に戻されるか，分解の場であるリソソームに送ら
　れるかが決定され，その調節が細胞の増殖制御等に役x‘llっ

　ています。そのようなエンドソームにおける選別と輸送

　の分子機構を明らかにしようとしています。

●細胞が自己の細胞質やオルガネラの’部をリソソームに

　運び分解し再利用するシステムであるオートファジーの
　仕組みや役割についてはあまり分かっていませんでした。

　私達はオートファジーに関わる哺乳類蛋白質群を同定し，

　それらの謎に迫りつつあります。
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　　　　　　　　　　　疋

自

一、　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　AUI　olysosame

　細胞内メンブレン・トラフィック
　　lntracellular　membrane　traffic

形成途上及び完成後のAutophagosome膜に結合するLC3と完
成前の膜のみに結合するApg5を同定したことで，初めて蛍光
顕微鏡でオートファジーが追跡できるようになった。
We　can　now　trace　autophagy　in　fluorescent　microscopy　by　using

GFP　derivative－tagged　LC3　and　Apg5，　which　are　associated　with

P・e－a・dmat・・e　a・t・ph・g…me　memb・ane・…ly　the

pre－autophagosome，　respectively・

　Most　of　mcmbrallc－b（）ulld　organcllcs　in　cukaryotic　cclls

arc　linkcd　cach　othcr　by　dynainic　and　regultltcd　nienlbranc

trafticking．　By　pcrn）r111illg　sccretion、　cndocytos　is，　clc．、　mcm－

branc　trafl〕c　is　illvolvcd　llot　only　in　survival　ofcach　cCll　but

also　in　various　fullctiolls　including　fol’mation　ofccll　polar－

ity　a・d　i・t・・ce11・1・・c・mmu・icati・n・whi・h・rc　csscllti・111br

the　multi－cellular　system．　We　aini　to　undcrs　tand　niechanis　ins

and　roles　of　membrane　trafHc．　Our　currellt　rcscarch　proj　ccts

are　aS　fOllOWS：

●Endocytoscd　cargo　first　reaches　the　endosome　and　is　thcn

　cither　rccycled　back　to　outside　or　sorted　to　thc　lysosomc

　lbr　dcgradation．　This　cndosonial　sorting　Plays　all　IMPO「－

　ta。t，。1・in　rcg・1・ti…fccll　gr・wth．　Ou・p・e・cllt・「fort

　fo　c　us　e　g．一）11　uiidcrskuidiiig　of　molectilar　iliachiiicryしmdcr－

　lying　sorting　and　transport　ill　tlle　clldos．　omc・

●Mcchallisms　alld　r（）1cs（ハf　autophagy、　a　proccs　t　dcliverillg

　Part・f　thc　cyt…la・d・rg・ncll・・i・t・・tllc　ly・・s・tne　for

　dcgradation　and　rcusc．　havc　rcniaincd　hiddcn　lbr　mally

　ycars．　Through　analyses　of　scveral　malllmalian　pl・otems

　involved　in　atitophagy　which　we　idclltilied，　wc　are　ullcover－

　ing　thc　sccrcts　of　aしltophεしgy・

Yosllimori　T，　Kcllcr　P、　Roth　M、　Simolls　K．（1996）．　Dirl＞rcllt　bk）syn－

thcti、　t・・nsP・rt・・）・1・・t・lhc　P1・…aMemb・anc　i・BHK　and　CHO　（’・11・・

」．Cell　Bi《）1．133、247－256．

Yoshimori　T、　Yamagata　F，　Yalnamoto　A．　Mizusllima　N，　Kabcya　Y、

Nara　A、　Miwako　1，011ashi　M，　Ohsumi　M、　and　Ohsumi　Y．（20（）0），　Thc

mousc　SKD1，allomologue　orycast　Vps4p，　is　rcqLtired　lbr　normal　cn－

dosomal　tramckhlg　alld　morphology　ill　mammalian　cclls．　M《）1．　Bi《Dl．

Cell∫／．747－763．

K、b・y・Y，　Mi・・shin・・N，　U・n・T、　Y・m・・1・1・A・Ki・i・・k・rl「・N・d・T・

Koininanii　E，　Ohsumi　Y，　Yoshim（ハri　T。（2000）．　LC3，　a　111ammalian

h。111・1・9・fy…tAp98Pj・1・calizcd　i・…t・Ph・g・s・1・・mcmb…es

allci’proccsshlg．　EMBO　J．19，5720－5728．

Mizushima　N、　Yamamoto　A、11atai）（）M，　Kobayashi　Y、　Kabeya　Y，

Tokuhisa　T．　Ohsumi　Y，　Yoshi1110ri　T，（200D．　Disscction　of

a・t・ph・g…me　f・rm・ti・・u・i・g　Ap95－dd］・i・・l　m・・sc　cmb・y・・i・・tcm

cells．」．　Cell　Biol．152，657－667．

Kihara　A，　Kabeya　Y，　Ohs佃li　Y．　and　Yoshimori　T．（200D．

Bcclin－Ph・・phatidylin・・it・13－ki・asc　c・iiiplcx　functi（）ns・1　the蜘・・－G・）lgi

nctwork．　EMBO　Reporls　2，330－335．
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国罐誠蹴鯛

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

　IMAI，　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」（lmai　et　al．，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　cach　spec　ics　has　varics

tremendously，　from　the　minimum　of　1　pair　to　morc　than　600

pairs．　The　mechanism　by　which　the　chromosomc　numbcr

changes　during　evolution　is　poorly　understood．　In　1986　we

proposed　a　new　theory　on　chromosome　evolution，　callcd　the

“Minimal－interaction　theory”（lmai　et　al．，1986）．　This　the－

ory　can　describe　chromosome　evolution　stochastically　based

on　the　interaction　of　chromosomes　at　the　pachytene　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　minimal－in－

teraction　theory．

r｛．　『脚『h－’ーマ“冶づ’》1LL’

ノ

1
「

’s

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　Myrmθcia

varies　widely　within　its　group（2n　－2　・一　84），　and　is　suitable　for　study－

ing　chromosome　evolution．

Imai，　H．T．，　Maruyama，　T．，　G（）j　obori，　T．，　Inoue，　Y．　and　Crozier，　R．H．

（1986）．Theoretical　basis　fbr　karyotype　evolution．1．　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（Fomicidae）．　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．」．　theor．　BioL　198，239－257，

1mai，　H．T．，　Y．　Satta　and　N．　Takahata（2001）．　Integrative　study　on　chro－

mosome　evolution　of　mammals，　ants　and　wasps　based　on　the　minimal

interaction　theory．　J．　theor．　Biol．210，475－497．

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

西・コ・・．　ノ

（　　　　‘糸

Araki　Group

　　Molecular　mechanism

of　eukaryotic　DNA　replication

　　　　in　the　cell　cycle

　　荒木弘之
　　孝タ］受　f甲kXi

ARAKI，　Hiroyuki

D、Sc．、　Pr〔．）lossor

　　　上村陽一郎
　　　　1．v’］　ig　寸口（［区）

KAMIMURA　Yoichilro
D．Med．，〈ssislant　Ptoiescsor

　染色体1）NAは、糸旧胞周期に対1心して止確に複婁』さdl，娘

細胞に分配されてゆきますr，）この機構に、より、遺伝情報は

親からr供に正郁iにイ云わってゆきます。本研究室では，川

芽酵母を真核生物のモデル系として，染色体DNA複製の制

御及び1）NA複製と細胞分裂を！1澗させる機構について研究

をしています。現白以ドの、ような研’先が進行叩です。

●真核生物の複製Ul］始及びそ∪）細1胞），｝i・1期による；川ld11機構は、

　まだよくわかっていません“我々は、遺伝学的臼去を1日

　いて新たな複製因j”を分訓1しています，ttそして、その多

　くが複製1旧始にIU・1わる新たな因」’‘でした。そこで、我々

　が分離した複製開始P〈［　1’・を1i1，LNに、　複製1旧／冶機1：ll・1｝、L．そ．

　（ノ）制御の川：’）”tiを行つてい．｝×・｛1い

●DNA複製に異常がノliじーると糸田胞11td！11j川．二Lツノノ日・fン　トか

　細胞周期を1ヒy），DNA複製と細胞分裂を！k役させてい，i、

　vcjJ，1このチ．．IL・ソク71kでントで複製装il”ll三のちのが、1）NA

　複製の異常を検知していることが示1唆され『Cい．L．ll．、，・ぽ々

　が分｝掴liしたDpbllも、　DNA複1製と・「1・ソソ小f二　1・1’川

　わつています、，そこで、1）Pl）llが1）N〈複狸！と∫いソノノ：」．・

　　イントにおいてど（h　，．；ミうな機能を抽・．㌧Cいるのかを㌦llべ・

　複製装置とチ．「・・ノノノポイントの川わ｛）イー川らか仁L　i・　’h

　とLて“し、．・狂『ls一日

　　Chr・m・s・mこtl　DNA　is　rcPhc・lc・l　acc川’・1・ly　in　ac．・c・rd・mcc

with　ccll　dMsi・1｜and　scgrcgalcd　t・・dl川gh〔cr　ccl卜・’1’his　Pr・－

CCSS　enSurCS　that　cCllS　tranS　n）i｛aCCIIralC　gCll・miC　illlbm｜ali・n

t・thei・pr・geny・IU・i・g　CCll　di・i・i・川・ThC　1画・…hiCCI・1’

rescarch　hl　this　laborat（）ry　is　thc　regulation　o「DNA　rcplica－

ti。mlnd　the　mcchanism　c・uPlillg　DNA　rcPlicali・1｜wilh　ccll

di＞isiOll　in　cukary（）tic　ccl1S．

●EaCh　CUkaryOtiC　ChrOlnOSf）lnC　iS　rCphCated　eXaCUy　Ol）Cc　in

the　S－Ph・sc・f　thc　ccll　cy・lc．　Ahh・・gll　thi・is・・g・1・1・・l

　in　lhc　illitialk）11　stcp　oi’DNA　rcphcalionパhe　nlecllallism

　oi’　initiation　has　llot　bcell　well　chlcidated．　Usmg　str・llg

　ycast　gcllctics　and　biochcmistry，　wc　have　studicd　lhc　mcch－

　anism　oいhc　illitiati（、n　of　DNA　replic，ation　and　its　rcgl＋

　1ali・n　by　thc　ccll　cyclC　CIIgines・

●lfDN〈・Cpli・ati・・i・bh）ckcd・1’DNA　is　daln・gcd　l・y・b．

　crralll　i’cPlicati（川、　lhc　chcckP｛、inl　systeln　arrcsls　thc　ccll　cy－

　clc．　CI）mponclltl〈）fthc　l’cplicati（）n　lllachincry　havc　bccn

s・9g・・t・d　t・・ct・s・sc・s…川11c　c1・eckP・i・1・Tllc・・lb…

　wc　hilvc　smdicd　lhc　i’c1：tti・nshilハbclwce111hc　rcPlicati・ll

　Pr・t・i・s　lh・t　wc　i・・h｛・d・・d　thc・hcckp・i・t

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lt
Wild－type（1，2）and　checkpoint　defective　cells（3，4，5）．　The　de－

fective　cells　show　abnormal　morphology　of　nuclei．

A｜・aki『lL「lcCnLS．lt、　Ph（mし’d川・；L，・㊦．『und　Su）」i｜m．　＼　（log㍉・1）Phll・

Which川ICr・！・．・tl　i，vilh　DN，・＼P・IS｜1）cr；ll　L’1いm・、i・・．・’／〃〃’t・〃ハ1・い・・．川1／．・’・／ピ・

h、s・tdunli・・kil1S・・Ph・・CP…｝・・c・・i…md・1・tC・1い．d・・h・・1・P・i・1・

IDr《）c．　Natl．、、cフ‘d．1　ci．（IS．、．（ノ．）、　l　l7り1　川7りK．

1〈t川｜im川・u．　Y．、　M｛tst川mい，　ll．、　Sllg川（⊃「A，　i川d八mkl」1．川（）gSトSkに・

、、’hiCh　illtCl’UCIS　、vilh　l）Pbll　i11、人・1【・‘・ん‘〃・r’〃ハ・‘・〔’．、　‘・‘・1’（・、’／．s’it’｛’、　iS　rCqllirCd

lbr　chl・omosoinal　DNA　l・c’pli（’；由Oll．　M（DL（’ρIL　Biol．／凡61｛｝ユー610り・

Masumoto＾ll．『S　UYLIII（，‘A．．　alld〈1・itkl、　H．（200｛り．　DPbllCOI｝｛1’｛，ls　lhc

liss　OUi；ttiOl）bd、s．CCII　DNA　P（，lymCrこlsc‘い川d：．；md　thc八RS　l’¢gi〈）n　ol』

bttddill　．9　ycasl．　「、1《Dl．（’clL　Biol．　一）θ．　ユi　oり一』1　17・

Kamimura『Y．＼Tak、　Y－S，『Sllgin‘）、、へ．．こ川d　Amki→1L　（20工）1）・SkB・

which　inlCl・acls、、．i｛h　Cdc・．↓S（Sl（14）『1’（ttlutiO1｝1　i“・chi’〈）1nOsomal　l）Nl人

・cpliL’ati・・ill・S・’・（・／・・〃・θ〃t．1’・・・・・…’・…～・・∫・’…1・：MBO　J・2θ・2〔｝97－2107・

「㌧4aSumolo、　l　L、　MUrllMtltStl＾　S，、　K三UMi111ura　、ノ．「　and　Araki『　11．　（こ002｝・

s－Cdk－d・pcndcl・t　Ph・sPh・・yl・ti・n・1’Sld2・・se・ti・曲1’・h・・m・・s・m・l

DNA・・pli・ati・・i・buddi・g　y・ust．　Na抽re　4／S・651－655・
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安田研究室

大腸菌染色体の複製調節機構

1

Yasuda　Group

　　　Regulation
of　chromo80me　replication

　　inεSCノ丁θrichiθCO〃

　　　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　Escherichia　co1匡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　mechamism　is　not　known．

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

volved　in　the　frrst　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．

⑳



1雛難蹴員臓部円 D蝸・n・f（輌‖a§m‖⑬◎・n⇔嶋1

　　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
　　吉川武男
　　客員教授
YOS卜llKAWA，　Takeo
　Adjunct　Professor

　　柳田充弘
　　教授（併任）

YANAGIDA，　Mitsuhiro
　Professor（Adjunct）

　　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i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　fbr　eukaryotic　cells．　We

are　particularly　interested　in　molecular　fUnctions　of　some

supramolecular　complexes　required　fbr　cell　cycle　progression

and　the　high　fidelity　of　chromosome　transmission．

　　Moreover　our　interest　extends　to　the　functions　of

kinetochore　microtubules　and　centromere　chromatin．

LOD
5

一FS了一TS

4 ST 8訂S ・1

3

T・1

ｫ
FST
@↓

FST
@↓

↓‖

TST
@↓　ρ

2

ぺ短

，　　　↓

I　　，

」　へ　、

P11川

pIJ’　1

1‘lI‘

1　

　‘
@｜
^！ll

ド／レ＼

　‘l日，～1

｜屹
／「

0
o ← N 椅 ⑰ 吟o　卜㊨o　o

工δ さ6 口δ ±δ 巴δ ⑩δ ト6 ●ξ 06 ←6 ←垣o ←6 ←占 ←き

籠議
るδ

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川oci　which　control　sensitivities

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

QTL（quantitative　trait　loci）analysis：toward　identification　of

depression－related　genes
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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 　　　～ノ

　　　　　　　ピ
，　　　　ii

　広海　健
　　教授理博

HIROMI，　Yasushi
D．Sc，，　Professor

　　　岡部正隆
　　　助手博（医）

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

Hiromi　Group

DrOSophi／a　nervOuS　System

　　　development

1

　神経系発生過程では多くの種類のニューロンやグリアが

ゲノムの情報に基づいて正確に生み出されます。複雑な神

経回路形成も，回路を構成するニューロンが機能面だけで

なく発生過程でも分子的に多種多様であることに依存して

います。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。

●核内レセプターSeven・upによる神経細胞多様性の生成

●ras／MAPK伝達経路の抑制因子による神経誘導の制御

●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

●細胞内パターニングによる軸索走行の制御機構

　　Aremarkable　featUre　of　the　nervous　system　is　that　a　com－

plex　tissue　is　generated　with　enormous　accuracy．　Each　cell

acquires　particular　identity　as　a　neuronal　or　glial　subtyl）e，　and

uses　their　identity　to　express　molecules　that　are　required　fbr

correct　axonal　gtiidance｛amd　synaptic　specificity．　We　use　c㎝一

tral　and　peripheral　nervous　system　of　Drosoρhila　that　allows

identification　of　single　cell　types，　while　enjoying　the　wealth

of　resources　of　its　genome，　and　the　use　of　modern　and　clas－

sical　genetics．　We　are　studying　the　nature　of　the　position－

al　information　that　determines　the　identity　of　the　sensory　or－

gans，　and　the　roles　of　extracellular　signals　that　controls　the

pattem，　character　and　the　number　of　neurons　and　glia　that

品㎜within　each　organ．

　　Another　area　of　our　research　is　the　mechanism　of　neuronal

circuit　fbrmation．　Using　mutations　that　alter　neuronal　sub－

types，　we　are　trying　to　identify　genes　that　are　responsible　fbr

cell　type　specific　behavior　of　neurons　such　as　axonal　guid－

ance　and　target　specificity．　Axons　use　extracellular　cues　to

choose　their　correct　pathways．　We　also　stUdy　how　guidance

molecules　are　localized　and　presented　to　growing　axons．
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核内リセプターSeven－upのショウジョウバエ胚中枢神経系で
の発現。

Nuclear　receptor　Seven－up　is　expressed　in　a　subset　of　neuronal

precursors　in　the　Drosophila　embryonic　central　nervous　system，　and

contributes　to　the　generation　of　neuronal　diversity．

Hacohen，　N．，　K㎜er，　S．，　Sutherland，　D．，　Hiromi，　Y，　and　Krasnow，　M．A．

（1998）・sprouty　encodcs　a　novcl　antagonist　of　FGF　signaUng　that　pat－

tems　apical　branching　of　the　Drosophila　airways．　Cell　92，253・263，

Kramer，　S、，　Okabe，　M．，　Hacohen，　N，　Krasnow，　M．A．，　and　Hiromi，　Y．

（1999）．Sprouty：acommon　antagonist　of　FGF　and　EGF　signaling　path－

ways　in　Drosophila．1）evelopment　126，2515－2525．

Hiramoto，　M．，　Hiromi，　Y．，　Giniger，　E．　and　Hotta，　Y．（2000）．　A

Drosophila　Netrin　receptor，　Frazzled，　guides　axons　by　controlling　the

distribution　of　Netrin．　Nature　406，886－889．

Okabe，　M．，　Imai，　T．，　Kurusu，　M．，　Hiromi，　Y，　and　Okano，　H．（2001）．

Translational　repression　determines　a　neuronal　potential　in　Drosophila

asymmetric　cell　division．　Nature　4〃，94－98．

Umesono，　Y．，　Hiromi，　Y．，　and　Hotta，　Y．（2002）．　Context－dependent　uti－

lization　of　Notch　activity　in　Drosophila　glial　determination．　Develop・

ment　129，2391－2399．
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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

！瀕礎…鶯百

　　　藤澤敏孝
　　助教授Ph，　D．

FUJISAWA，　Toshitaka
Ph．　D．，　Associate　Professor

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）

iし‘・：．

「1当

　　　清水　裕

　　　助手工博
　SHIMIZU，　Hiroshi
D．Eng．，　Assistant　Professor

‡

＼

］

　

Fujisawa　Group

Cellular　and　molecular　analysis

of　devebpmental　mechanisms
　　　　　　in　1プy（Yra

　　Hydra　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，ノニlydra　is　one　of

the　best　model　animals　to　study　development　and　neuronal

fUnction．　During　the　past　several　years，　our　eff（）rts　have　been

fbcused　on　the　systematic　identification　of　peptide　signaling

molecules　that　are　involved　in　development　and　neuronal

fUnction　in　Hydra．　The　effbrts　have　revealed　several　impor－

tant　features：Hydra　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　neurons（neuropeptides）．　Many　of　the　epitheliopep－

tides　that　have　alreadly　been　identified　are　involved　in　pat－

terning　processes．　This　finding　agrees　with　our　previous

results　that　epithelial　cells　primarily　regulate　patterning．　Some

of　the　neuropeptides　are　involved　in　cell　differentiation　as

well　as　in　neurotransmission．　Recently，　we　have　initiated　a

proj　ect　to　systematical　ly　identify　the　receptors　that　utilize　pep－

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

studying　germ　cell　differentiation　and　sex　determination，　as

well　as　behaviours　of　Hydra．
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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．

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

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

Hatta，　M．，珂isawa，　T．　and　Sugiyama，　T．（1997）．　Systematic　isolation

of　peptide　signal　molecules　regulating　development　in　Hydt・a：L

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

1241－1246．

Grens，　A．，　Shimizu，　H．，　Hoffmeister，　S．，　Bode，　H．R．，　and　Fujisawa，　T．

（1999）．Pedibirl／Hym－34610wers　positional　valuc　thereby　enhancing

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

Takahashi，　T．，　Koizumi，0．，　Ariura，　Y．，　Romanovitch，　A．，　Bosch，　T．CG．，

Kobayakawa　Y．，　Mohri，　S．　Bode，　H、，　Yum，　S．，　Ha眈a，　M．，　and　F呼sawa，

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

differentiation　in　Hydra．1）evelopment∫27，997－1005．

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

Matsushima，　O．，　and　FΨsawa，　T．（2001）．　Enhancement　of　fbot　f（）r－

mation　in　Hy‘かa　by　a　novel　epitheliopeptide，　Hym－323．1）evelopment

／28，437－446．

Bosch，　T．CG．　and　Fし項sawa，　T．（2001）．　Polyps，　peptides　and　pattern－

ing．】Bioessays　23，420－470・

⑫
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廣瀬研究室

ショウジョウバエ

慧翼翼 　　　　　　　f

　　廣瀬　進

　　教授理博

HIROSE，　Susumu
　D．Sc．　Professor

雛
：1．iiiii縷鍵i；iiiiiiii繋ll

　上田　均
　目力教授　農†専

UEDA，　Hitoshi

ご　

叢
Xi［

　　山田正明

　　助手農博

淡　　ll㍉

M力．｝　1申忙

　　　　　　　　　　　　YAMADA，　Masa－aki　MINATO，　Kiyoshl
D．Ag．，　Associate　Professor　D．　Ag．，　Assistant　Professor　M．　Sc、，　Assistant　Proies（　sot

llimS｛・（；rOUI）

（tl　・1　）1・1・・Pltb・　）・・1［）1111ur川q

l）1げ，‘　）hlLidc　・v（　・1｛II　）ITl（　rlli

　高等生物の体1よ11固の受粘ll日から始まり、　これが細胞分

裂を繰り返して多・くの細胞となり，柿々のIJ’ll．なった糸I　L織や

器官に分化しま“・｝∵’伐々は、シ：111ノジ1ウバエの胚発生お

よび後胚プ亡生におけ《）遺伝j’』発現に’）いて研究L、てい．にす，，

　現在，1ソ、ドの、kコな一プ…　＼ノの研究を｛Ji　．プCいik．d’1，

●GAGA川1’・に依白flLた，ソ1「、ノゾンリエ・り」』リー）ゲの機構

●括’性ノノロ＼ノ1『・二・形成に．1；（jる，1：週ら・け’／し化因］”（力役吉‖

●転写：山リノゾ・ぺ・夕一MBF1の機能解W
●lll∧写川1”F’1’Z．Flの允」：1］IJIIII　nl〕機1・lllll

●允ノ1・．仁．1－；（1るFTZF1（ノ）役害1」

　　ln　multic，ellulai’　organis　m．s，　a　single　fertilized　ctgg・di・idcs

illtc・11川ltiplc　cclls　that　give　risc　t（）　tissucs　can（Lt　orgai）s，．　Wc

arc　sludy川99cllc　cxprcssioll　dtti’ing　elnbryollic　alld　Pos－

tcmbryot）ic　dcvcloPn1Crlt　of　1）’マノ．vθρ／1〃〈1．

　　Otlr　ctLr1’c1｜t　l’cscarch　pr（｝iccts　arc　as　f（）110ws：

●Mcch：mism　ofG〈GA　lhctor－dcpcl“lclll　chromatin　1℃model一

　川9

●R・1C・f　SUpCrC（）iling　l烈ck）r　i川1｜c　lbrmali・11・1’actiVC

　ch「（ハlnalh1

●1；unctional　antllysis　on　tr乏mscrjPtiollal　coactivat（）r　MBFl

●Mechallis1110ftrallscriptiollal　rcgulatioll　of　FTZ－Fl

●　Role　of　FTZ－Fl　durnlg　devc1（）pmellt

DNAの高次構造を変換する超らせん化因子は，唾腺染色体上
て転写活性の高いパフに局在する（赤い染色）．
Supercoiling　factor　localizes　on　puffs　of　polytene　chromosomes（red

sigrials）

ft／s／li・tarazu遺伝子プロモーター領域

Okada．　M．　and　l　lirose，　S，（1998）．　Chrolnatim℃nnodcling　nコcdiatcd　by

I）ro，sophila　GAGA　lhctor　and　ISWI　activates　nls｜li　larazu　gelle　tl・an．

scriptkm　in　vitl’（ハ．　M【Dl．　CelL　Bi《Dl．／8、2455－246L

K〈）bayashi、　M．fi　Aita，　N，　l　lllyashi，　S．，　Okuda、　K．，　Oh〔a．　T．　lmd　l　lirosc，

S．川998）．DNA　supcrcoilillg　Clclor　localizcs　lo　l川flS　oll　polylcnc

chmmosomcs　ill　Dr・s・Phila　lllcL川・gaslcr．～1・L　ccll・Bi・L／・～’．

6737－6744，

TakClllarUs　K．『llaras　himu、　S．．（lcda、　l　l．　and　I　lii’o：　u、　S，　d9り1），　Sl’c；ISt

coactivak）r　MB｝・’l　mcdiatcs　GCN－1－dcpcndcnt　trntlsuriptio｜ml　acti　N・　ut　iol1．

MoL　Cell．　BioL／，Y．4り7L4976．

　　　　　　　　　　ノ↓、

　　　　　　　　　　　　　　　　　　
㌧．．1／’一）．◎）．一一（：で》．．〔う一弍／）

↓

　　　GAGA因子
　　　リモデリング因子

Yamada『M．　Mu｜’ala，　T．．11iro：　c、　S．、　h、．orgl　ul、　G．．　Su川ki．　L　and　Ucda、

ll．（2000），’11cll1P｛｝1’ally　rc：’trictcd　c＼Prcssioll　of　F「11／－Fl　lr三lnscripti（）｜l

f’actOr－Sigllil1CanCC　1’Ol’Cl｜1bryt）gCnCSiS、｜1｜〔、hing　and　lnCl三ttii｛｝rl）1i（⊃SiS　ill

Dros・Phila　lllclan・9as｛Cr　Dc・’el・PmCIII／21・．　SO8．い｛1り〕，

SUZIIki句T．、　Kuxvas　aki、　l　l．、　Yll、　R．r「．、　Ucd三1＾1L三md　tJtnc：　’on（｝今K．（200い．

Segmclltlttiotl　gcnし｝producl　FUSIII／fARAZU　is（川LXXLL
mc）tilLcl¢pcndcnt　co：｝L’tivator　t’or　oI’phai｜rcccpto「F’rZ－FL　Pr《Dc．　Nlt‘1守

Acad．　Sci．（IS　Aり、S’、124（）3－12408．

（一　（∵）　・　　　　（t，’）◎フ．〉－

fc／s／）l　l〔照zu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　ft．．lshi　Ia’az［／gene　requires　chromatin

remodeling　in　its　Promoter　region．
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川上研究室

ゼブラフィッシュ高次生命

　機能の遺伝学的解析

Kawakami　Group

　The　genetic　basis　of

development　and　simple

beha∨iors　in　zebrafish

　　　川上浩一

　　助教授理博
KAWAKAMI，　Koichi

D．Sc．，　Associate　Professor

　ゼブラフィッシュ（Dωm　iθγ仇θ）は，たくさんの1固体の

繁殖と飼育が容易であること，胚が透明で受精から個体が

できるまでの過程の観察，操作が容易であることから，脊

椎動物の高次生命機能を遺伝学的に解析するためのモデル

動物として用いられます。これまでに化学変異原を川いて

たくさんの初期発生異常変異が分離されています。しかし

ながら，化学変異原により得られる変異はほとんどが点変

異で，変異の原因遺伝子のクローニングにはたいへんな労

力を必要とします。

　私たちの研究室では，トランスポゾン7’ol2を用いてゼブ

ラフィッシュの新しい挿人変異生成法の開発を目指してい

ます。7”ol2？はメダカゲノムから発見されたトランスポゾン

で、トウモロコシ、4ピ因J”・などによく似ています。こオぽで

の研究で7’ol2を川いて非常に効率よくトランスジェニック

ゼブラフィッシュを作るノ∫法の1用発（こ成功してきました。

現在，発現している遺伝」”内へσ）トランスポゾン挿人を効

率よく選択することができる遺伝j’・トラップ法の開発に焦

点をあてて研究を1　J：っています、，このノ∫法により脊椎動物

の複雑な生命現象を制i卸する遺1云J’・群を明らかにしていき

ます。

　また，ゼブラフィッシュの体表面の縞↑莫様形成にln要な

働きをしているh（t，g‘〃・（〃〃θ遺伝子の機能解析研完及びマ

ウスにおけるトランスポゾンを用いた遺伝子改変技術の研

究も行っています。

遺伝子トラップ法によりGFP遺伝子が心室特異的に発現して
いるゼブラフィッシュ胚の透過光像（上）と蛍光像（下）。
Agene　specifically　expressed　in　the　zebrafish　embryonic　heart　was

trapped　by　a　To／2　gene　trap　vector　with　the　GFP　gene．

　Ap（）wcrtYul　approllch　k）ulldcrstalld　tllc　genetic　bas　is　of

dcvcl・pmclltal　pr・ccssc・i・the　aPplicati・n・f　n・rward　gcnet－

ics．　hl　zebral］s11、　a　large－scalc　11111tagcllcsis　scrcell　is　lbasL

blc　sincc　it　is　pc）ssiblc　to　brccd　and　maintaill　vcry　largc　nttm－

bcrs　c）f　fish　ill　the　lab，　and　sillcc　carly　dcvcloPinental　Il1Llta－

tions　arc　casily　identilled　in　trallsparcllt　clnbl’yI）s．　Although

such　largc－scalc　mutallt　scrcclls　wcre　c〈）mplcted　using　a　chcm－

ical　mutagcn　ill　zebrailsh，　it　is　llot　casy　tc）clonc　lhc　mutatcd

gCnes　SinCC　it　rCqUirCS　till1C－Cc）11SUnnil）g　Cfforts　lbr　pOS，　itiOll－

a｜clOllil19．

　　Our　21im　is　t・dcvc1・p　inscrti・nal　nlutagcncsis　mct11・・ds

in　zcbratlsh　usillg　lhe　7「〈）！2　trallsposable　elcmcnt．　7「～ノ／2　is　a

tranSPosOll　is（）lated　⑪Ol1｜thc　gCt）Olne　ofthC　lnc（－laka　lish　and

is　similar　to　thc、r’1（℃lemc川of　lllai7，c．　Wc　havc　showcd　that

7り／2is　all　autoll（）lnous　clc111cllt、、vhich　ellcodcs　a　IUIlctk）11－

al　t・al）sp・sase，・lnd　is　c・Pablc・1’1rallsP・siti・n　ill　thc　zcbra1］・h

9・・m　li・c・9・．　Rec・・tly，　w・h・v…cccssMly・chi・ved　high－

1y・m・icnt　Lgcrn）　linc　tra・smissi・11・si・9　thc　7「o／2　vcct・・・…d

WC　arC　n・W　lbCUSil・9・n　dCVCI・pil）g　gCllc　trap　stratCgiCS　ttSi・9

1his　trans．　Posoll　s・　YstClll・

　　Wc　arc　also　workirig　oll　the　func・tional　analysis　of　thc

zebratish　h‘lgor（〃〃o　genc，　which　regulatcs　stripe　p乏｜Uerll　for－

mation　oll　the　skill　and　whose　ortholog，　thc　mousc　1）（i（・一

ζylal）lasia　gelle，　regulates　digit　fbrmation　imnousc　l　imbs，しmd

devclopment　of　transposon　technologics　ill　mousc．

Gaiano，　N．，　Amstcrdam，　A．，　Kawakami，　K．，　Allclldc，　M．，　Bcckcr、　PF．、

and　Hopkins，　N．（1996）．　hlscrtional　1）lut21gelles　is　alld　rapid　ck）nill9（、f

essential　genes　ill　zcbral］sh．　Na知re　383，829－832．

Allcndc、　M．，　Amstcrdam，　A．．　Bcckcr，　T．、　Kawakallli、　K．．　Gaialm、　N．．

乏md　llopkins，　N．　d996），　lns　ertional　mしltagcncsis　il｜／cbrailsh　idcntillcs

tWO　110VCI　gencS，ρ（w（・（∫（／／／／θan〔1《／（）（’‘！（llk’、　CSSCnlial　i’Ol’embryoniC　dC－

vclopn｜ellt，（：elles＆1）c、・Of（）pl11　orlt　1θ．3141－rs　155．

Yoon．　C，　K三iwakami、　K．、　and　l　lopkins．　N．川997）．　Zcb1’aljsh　v（1、s’（l

h・m・1・．t’uc　RN・X　i・1・c・11・cd　t・thc　cl・・x’・a　．U・planc・1・f2－a・d

4－c・ll－sl・gc　cmbl・y・s・nd　i・cxpl・csscd　m　lhc　prlm・1“di・l　germ　ccll・・1）e－

vel《DPI1ハellt　／24、3157－3166．

Kawakami、K．，　Amslcrdam，　A．，　Shim｛｝da、　N．，　ilcckcr，　T．，　MuggJ．，

Shima、　A．、　alK川h｝pkills、　N．（2000），　Pr（、viral　ills　crtiolls　ill　thc　zcbrailsh

h‘孔9θ’・（〃〃o　gcnc，　c1｜c（ハding　i川F－1）ox／WD40－rcpcat　pl’otcill・cause　stripc

pattern　anomalics．（’11rrent　Bi《）1‘）gy　／θ、463－466．

Kawakami．　K．，　Sllima、　A．，　a1｜d　Kawakami，　N．（2000）．　Idcntii］cation　of

・畑lcti・11・いr…sP・s・sc・r｛h・7∫・！2　clcmenしa・・4・・1ikc　clcmc・t　l｜耐・）1・

the　J・P・mc・e　mc・1・k・il・h，　and　il・t・ansp・・iti・n　in　the・cbr・11・11　ger111

1illcagc，　IDr《）c．　NatL　Acad．　Sc輻USA　97，11403－11408．
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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（Adjunct）

vt　　＿亀
　　木山亮一
　　客員教授理博

　KIYAMA，　Ryoiti
D．ScL，　Adjunct　Professor

　木lll研究室

Kiyama　GmUP

｛イノノ｛1／1ノイる川し、た

　　　ノノノ∧鮒勅

　G⑫110mU　analysts

uSlng　DN∧mK：r（，（1lTllY5．S

（Dl哺乳類ポリコーム群0）機能発現機序の解析，，ポリコーム

　群複合体を構成するllλ1々の成分を明らかにし、それらの

　機能を遺伝∫吹損マウスを川いて解析する。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

　の免疫沈降法を川いて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J’・十tw　Y；の解析。　Notch　pathway活性化の分

　付幾序を解析する，，

（3）腸管に附随した免疫システム形成の分r機序の解析。腸

　管問充織とlflL球系細胞の相η1作川1の分r機序を解析する。

（DGcnctic　alld　molccular　dissccti（）11　c）f　multimcric　protcill

　colnplcx　consis　tcd－）rmammalian　Polycomb－group（PcG）

　gcne　products．　This　pr（≧lcct　involvcs　identi　fi　cation　and

　tlmctional　charactcrizatioll　of　putativc　PcG　proteins乏md

　idcntiflcation　orbillding　sitcs｛br　PcG　complex　in　HoxB8

　10CuS．

（2）Molccular　IIlccht111isms　tindcrlying　thc　somitc　scgmcnla。

　tiol1．　This　projcct　ainls　to　Lindcr’s　tand　thc　molccular　llla－

　cllincry　rcquircd　lbr　thc　activatkm（）f　Notch　pathway　il口hc

　prcsomitic　mcsodcrm

（3）Molccular　mcchanis　mg，　involvcd　in　thc　dcvclopmcnt　of

　gu卜associatcd　lymphoid　systcm．　This　prqiect　aims　to　iden－

　ti　fy　alld　characterize　molecules　involved　in　mesenchyme－

　haematopietic　celi　interaction．

　5ap155◆！－xMe｜18◆！－

　　　　　5ap◆！－
WT　sap＋1－Mel◆ノー　Mel◆み

■2b
2き
2亘
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■

霊　ぎ
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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J］ノ

ム計画終了後のポストゲノム研究では，DNAチヅノ（マf

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・治療を日的と

したGellotypillgと，環境ホルモン検出評価のための遺伝r

発現Profilingに川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，新規の癌関連遺伝了

及び環境ホルモン応答遺伝r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　thc　rcccllt　post－gellomc　prOlect　era，　tcchlliclucs　using

DNA　chips（or　microarrays）w川play　a　m小）r　rolc　in　apPly－

in9　gcnomc　informati（m．　Wc　arc　devcloping　cしlstoM　microar－

rays　for　mutation　detcctioii，　or　gcnotyping，　in　diagn〈）sis　and

thc「aPcutics　ofcallccl‘s　and　also　fOl－cxpres　sion　profiling｛br

dctccting　aiid　asscssillg　cndocrinc　disruptors．　ln　thc　coursc

or　such　s　tudics，　wc　havc　alrcady　fbund　new　cancer－rclated

gcllcs，とmd　cndocrinc　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．

Me［8結合タンパクであるSAPI　55（Spliceosome－associated　protein　155）

とMell8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　interaction　between　mutation　in　SAP155（Spliceosome－associated

protein　155）and　Mell810ci　induced　the　hometic　transformations　in　the

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

malian　PcG　comlex．

●
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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

呼

パ：斬、触・元

謝：灘」

　斎藤成也
教授Ph．　D．博（理）

SAITOU，　Naruya
Ph．　D．，　Professor

Saitou　Group

Evolution　of　organisms

at　genetiC／genOmiC　leVel

t

　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1生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。
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Maiロbody　of　Silver　Project　database
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Related　Mee血g
　：鎧麟＝織詰＝ξ蹴灘ぷ溜品蜜識L改15鋼1パ㊥，蜘】

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

　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　fbr　human　uni－

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

　compare　closely　related　species　as　well　as　the　specles　m

　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　for

　ABO　and　Rh　blood　groups．

　　Other　themes　are　the　inference　of　tissue／organ　evolution

through　gene　tree　analyses，　analysis　of　evolution　of　closely

related　populations　using　gene　genealogy　apProach・deve1－

opment　of　new　methods　for　the　stUdy　of　gene　evolution，　and

the　development　of　new　database　for　evolutionary　stUdies．

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

group－related　genes　in　vertebrates」mmunogenetics　5ノ，856－862．

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

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

chimpallzee　and　bonobo．　Geme　259，75－79．

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

sues　deduced　from　superimposition　of　gene　trees．　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．
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高野研究室

集団の遺伝的構造と

　　進化の解析
　　」・’，t’”　｛

、　」
　　高野敏行

　助教授理博

Takano　Group

　　Studl⑧s　of　genetic

　　and　mol⑧cular　basis

for　lntra－and　inter－S｛）ecies

　quantttatlve　varlation

TAKANO，　Toshiyuki
D．Sc．，　Associate　Professor

　ユークロマチン配列が完全決定されたモデル生物におい

て，現在の研究の多くは網羅的な遺伝子の機能解析に焦点

が向けられています。しかし，これだけがゴールではあり

ません。私達の目標は集団遺伝学の観点から自然界に存在

する種内，種間変異の質的，量的な評価をすることにあり

ます。自然界に見つかる形態，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です。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。

また，塩基配列の変異情報を通して集団の遺伝的組成やそ

れを決定する要因，また集団中の変異間の相互作用の影響

を明らかにすることも行っています。

　現在以下のテーマで研究を行っています。

●ショウジョウバエゲノム内の局所的な突然変異圧と組換

　え率の変動の検出と解析

●ショウジョウバエの種間雑種の形態，発生異常の解析

●ショウジョウバエの剛毛数の種内・種間変異の責任遺伝

子の解析
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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－simulans　hybrid

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

貴

　　Since　the　completion　of　genomic　scqucnces　in　scvcral

model　organisms，　much　of　current　rescarcll　Ibcuscs　4m　l、mc－

tional　characterization　of　all　identified　gelles．　As　sessmcnt《）f

natしrral　variants　is　clearly　an　important　task　as　wclbnd　it　can－

not　fUlly　be　done　with　lab－made　mutants．　Indced。　most　mor－

phological　and　developmental　variations　and　evolutionary

changes　are　not　an　all－or－none　issue，　but　of　a　quantitativc　na－

ture．　In　addition，　functional　characterization　of　genes　and

evaluation　of　allele　effects　cannot　fUlly　be　done　in　isolation，

but　should　be　done　in　networks　of　genes，　molecules，　cells，

individuals，　and　even　populations．　Actually，　little　is㎞own

yet　about　how　much　epistatic　interactions　exist　between

minor－effect　mutations　at　different　loci．　We　are　investigat－

ing　intra－and　inter－species　variations　in　quantitative　charac－

ters　such　as　bristle　numbers　and　DNA　sequence　variations

with　the　aim　of　undcrstanding　the　genetic　and　molecular　ba－

sis　of　phenotypic　variations　and　making　a　quantitative　assess－

1nent　of　the　various　fbrces　of　evolution　in　shaping　Patterns

of　genetic　diversity　and　evolution．

　　We　are　currently　doing　the　fbllowing　studies：

●Detection　and　analysis　of　local　changes　in　mutation　pres－

　surc　and　crossover　frequencies　in　Drosophila　genomes

●Detection　and　analysis　of　evolutionary　changes　in　the　genes

involved　in　Drosophila　bristle　formation

●Genctic　and　molecular　dissection　of　the　within－and

　between－species　variation　in　Drosophila　bristle　numbers．

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

Drosophila　lineages．　Ge皿etics　149，959－970．

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

hybrid　anomaly　between　Dアリsoρhila　melanogczs’ter　and　D．　simulatLg．　Ge－

netics　∫49，1435－1450．

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

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

Yamashita，　S．，　T．　Takano－Shimizu，　K．　Kitamura，　T．　Mikami　and　Y．

Kishima（1999）．　Resistance　to　gap　repair　of　the　transposon　Tam3　in

A〃ti励∫η卿”ηぼ〃ぷ：Arole　of　the　end　regions．　Genetics　153，1899－1908．

Takano－Shimizu，　T．（2000）．　Genetic　screens　for　factors　involved　in　the

notum　bristle　loss　of　interspecific　hybrids　between　Drosoj助〃a

melanogaster　and」D．　simulans．　Genetics　156，269－282．

Takano－Shimizu，　T．（2001）．　Local　Changes　in　GC／AT　Substitution

Biases　and　in　Crossover　Frequencies　on　Drosophila　Chromosomes．　M（卜

lecUlar　Biology　and　Evolution　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

lKEMURA，　Toshimichi
　　D．Sc．，　Professor

　　　　深川竜郎

　　助教授（併任）理博

FUKAGAWA，　Tatsuo
D，Sc．，　Associate　Professor（Adjunct）

Ikemura　Group

　Structure，　function，

　　and　evolution　of

vertebrate　chromosomes

　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，塩基配列と染色体レベルの進化を

関係づけ，分子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行っており，染色体バンドの生物学的

意義とその進化機構の解明，DNA複製時期のゲノム規模で

の解析，染色体工学を用いた染色体分配機構の解明を目指

している。具体的なテーマは以下の通りである。

●ヒトll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

●白己組織化地図（SOM）を川いたゲノムの情報学的1り1究

●複製起点と終結点のゲノム情報解析による推定
●ゲノム情報を可視化する『ゲノムドキュメンタリー劇場』

　の構築
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　　Various　aspects　of　cvolution　tend　to　bc　studied　scparatc－

ly．　Our　obj　ective　is　to　Synthesize　thosc　various　aspects　un－

der　an　integrated　view．　Wc　are　conducting　cxperimental　and

theoretical　studies　on　the　genetic　mechanisms　oforganig．　mal

evolution．　We　are　fbcusing　on　researches　concerning　thc

mechanisms　of　evolution　of　chromosome　and　genomc．　For

example，　we　have　characterized　band　boundaries　ot’　humaii

chr。mosomes　at　molecular　level　fbcusing　on　transition・「

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

mcntal　GC％distribution．　We　are　also　studying　thc　mech－

anislll　of　a　functiotial　centromere　t’ormatioll　usi119

cllromosome－cnginccring　techniqucs．　Following　lists　are　cur－

rellt　prqlects　m　our　group・

●Construction　of　high－rcsolution　map　of　DNA　replication

　timing　in　human　chromog．omcs・

●Functional　analyses　of　ccntronlcrcs　ill　vcrtcbratc　cclls・

●Self　Organizing　Map（SOM）of　gellolllc　scqucllccs

●Prediction　of　DNA　replication　origin　by　a　bioinlbrmatic

　　approach．

●Produce　of‘‘Genome　Documentary　Thcatcピ’lbr　cl恥ctivc

　　visualization　of　massive　genome　infbrmatio11・

3s

40

84s

50

55

ヒト21番染色体長椀の複製時期とGC％分布。複製時期の転換
部位に病因遺伝子が頻度高く見い出された1）。
Replication　timing　for　human　chromosome　21q．　Disease－related

ge・e・p・esent　i・timi・9－swit・h・egi・ns　a・e・li・t・d・1）

Watanabe、　Y．，　F司iyama，　A．，　lchiba，　Y．，　Hattori，　M．，　Yada，　’r．，　Sakaki、

Y．and　lkemura，　T．（2002）．　Chromosome－wide　assessmcllt（、t’　rcplica－－

tion　thning　f（〕r　human　chromosomes　l　l　q　and　21q：diseasc－rclatcd　gcllcs

in　timing－switch　regions．　Human　Molecular　Genetics〃，13－2　L

F・k・g・w・T，Mikami　Y、　Ni・hih・・hi　A，　R・g・i・・V日…g・chi　T・

Hiraoka　Y，　Sugata　N．　Todokoro　K，　Brown　Wコke111ura　T．（2001）．

CENP－－H，　a　constitutive　ccntro111ere　componetlt，　is　required　for

centromere　targetillg　of　CENP－C　in　vcrtebrate　cclls．　EMBO　J．2θ，

4603－4617．

Fukagawa　T、　Rcgnicr　V，　lkcmura　T．（2001）．　Crcation　and　character－

ization　of　tcmpcraturc－scllsitivc　CENP－C　Illutants　ill　vertcbrate　cclls・

Nucl．　Acids　Res．29，3796－3803．

K乏maya，　S．，　Kinouchi　M．，　Abc，　T．，　Kudo，　Y．，　Yalハ1ada，　Y．，　Nishi，　T門

Mori、　H．　alld　lkcmura，　T．（2001）．　Analys　ig．　or　codon　usage　diversity

of　bactcrial　gcnes　with　a　sclf－organizing　111aP（SOM）：characterization

of　horiz（mtally　transfCrrcd　gencs　witll　cmphasis　on　the　E．　coli　Ol57

gcllome．　Gene　276，89－99．

Tcnzen，　T．，　Yamagata．　T．，　Fukagawa，　T．，　Sugaya，　K．　Ando，　A．，　Inoko，

H．．G（）jobori，　T．，　Fψyama、　A．，　Okumuara，　K．，　and　Ikemura，　T．（1997）．

Prccisc　switching　of　DNA　rcplication　timing　in　the　GC　colltent　tral1－

sitioll　21rca　in　thc　human　maio1・histocompatibility　complex・MoL　CelL

BioL／7，4043－4050．
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近藤研究室

Kondo　Group

　発生における
自発的位置情報形成

Autonomous　development
of　positional　information

　　in　embryogenesis

　近藤　滋
　教授（併任）

KONDO，　Shigeru
Professor（Adjunct）

’

　　高ノト、利η

　　教陪（イ川川

TAKAGI，　Toshi川sa
Protesso「（AdJun（：W

高木研究室
’1’akag’i　Gr《川p

tlll学のノ，M（ノ）

t　〆い｜・

（1川1…‥叩，川lhV川q㌦VllいllV，

　1L命現象のうちでも多数の遺伝J’‘が関’iして起きる高次

な現象，例えば神経川li｜苫の構築、形態形成などは，関与す
る」旦f云1’・　U）’t，1：，1；’”1／M）／ハっ／ことしrCも、　；（一（ノ）まま寸1く”｛こCまメ

カニズムの川解には至りませ／し九　そのような複雑な現象を

週伝学的に解析するに（k　何らかの理倫的な十ll』紺みが必要

となり．L寸、，本部門では，従来の遺伝学的な乃えノゾCは理

解d一るLllが期しい複雑な現象の1例として、動物の縞模‡k
や体i111’J形成などる：取りLげ、分1’・牛物学ll！」実験と数理一L・」一

）L（反応拡散系）をi～llみ合わ一せた新Lいノノ法に，4∴・工形態
jl・三［戊1（］∪）fl：糸ll、ノノー石一角／1｛LSゴしtノ）カ、、・1’，二L｜：石一l　lj』　了［＿　、C し　、，ft『（｝’、．

　　ln　cach　dcvcl・pmcntal　Phc1｜olllcllol1、　a　1・1・fgcl｜es　arc

illvolvcd　alld　i1｜tcracl　ol）c　anothcr．　Thc　、vholc　svslcln　is

　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　ン
so1ncli111cs　too　coll1Plcx　to　bc　uiidcrs　too〔l　by　lhe　brail1〈）1’hu－

ma1L　T・・vcl’CC川c　sいdimculty、　mathcmatical　theoric，s　and

computcr　si1川llatiol｝may　hclp．　Wc　al℃temporally　g，　tudying

lhc　rc1三由onsllil、　belweell　lhe　gcllc　tlctivity　and　thc　colllplcx

skin　pancr1｜ol’1’ish　usil19　a　matllclllatical　tllco1ツ『L」rcac－

li《）1卜dit’Ilusion　m（）der「．　（）ur　l］nal　ai11ハ　is　｛o　cstablis　h　a　gcl1－

c1・al　mclhI）d　loしtnderstand　lhc　comPlcx　Phcl1・1｜lcna｛ha川hc

classic　gCnCtiCS　Call　n・1　dCaL

　生命科学分野におけるプ　伍・、　’／川1－’一川1＿？1

化させ、生命現象における普崩的／川［1，1ビ．川・∴1い川IU、

に発見できるようにするために、ノノノノ、｛．1川　　　州

究を行っている。これは，これまでの牛物学の川，1；い1．T．、．＼

らいし，川語や概念、記述法などを種を越方…；㌧川川：川

のであるd，特に発生や分化などの高次の牛命現象し’1記沐1

解川を川指して，現在，シグナル伝達に関するオント川1

の構築に取り糸1【、んでいる，、また、これと並行して関係」る

川語辞lll：の幣f川やオント川ジーに収めるべき情報の文献か

らのrl動抽出に」）取り紺ψノでいる、，

　　T・sllbsla川ially　Prom・1c　thc　illlcgratkm　oi’　hctcrogenc－

oUS，　dalabascs　and　to　l’urthcr　（licilikatc　thc　disc（｝very　of　fしln－

damcntal　c・11ccpls・r　hiddcn　t　tructttres　in　bi・1・gical　Phcllom－

ella、　wc　study　gcllomc　ontolotgy　wllcrc　biological　kmwledgc

is　comprchcilsi、・cly　rcorganize（l　alld　both　lhc　tcl’tllitKハ10gy：md

thcω11ccpts　arc　unil’icd　across　slハccics．　We　try　to　establish

such　ontoloLgy　o1’sigllal　tl’auls．　cluction．　hl　additk）nr　wc　are

rcCompiling　ils（iiCtiOl）at’y　alld　t［re　dCvCIOping　COnlPutCr　teCh－

11iqllcs　h）r　II（ltomatic　illlbrlllatk）11　exlraction　from　literaturc

databaS　cS．

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

　　XML厄TD
〈hter■ctien　edg■＿idぎ8’〉

（t顕■二’c喧1●「it＿modltlcat』on’＞

　phosphoryteytion’〉
＜fur、C60C、＝‘h●●t　6h㏄k

＜graPhics＞

生命現象の計算機に

「・獺シン和ゆ殻
△’

＼　　　　　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　representation　and　knowledge　bases　required　for　the

computational　analysis　of　biolog　ical　phenomena　and　functions．

⑩



難

蔓伝蹴部円
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・佐々木イiJ『究室

　　哺乳類ゲノムの

エピジエネティックな
　　　　調節機構

z

x

　佐々木裕之
　　教授医博

SASAKI，　Hiroyuki

D．Med．、　Professor

　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　り　　　

　　　　　　　　　　　’べ　いt，l　！「l

　　　佐渡　敬
　　　助手　理1専

　　SADO，　Takashi
D．Sc．、　Assistant　Prol’（）sg．　ot’

Sasaki　Group

　Epigenetic　regulatlon

of　the　mammalian　genome

　生物の発生過程では，ゲノムの情報がIEしい場｝リ1で，　IL

しいタイ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があります。ゲノムの配列変化を

伴わず、安定な発現制御を／呆証するのが，1）NAメチル化や

ヘテロクロマチン化などのエピジェネティックな機構です。

哺乳類には，インプリンティングやX染色体不活性化など

これらの機構を利川した独特な現象もあります。また，ヒ

トでこのような機構に異常が生じると病気が起こります．

当研究室では，主にマウスを川いて以ドのようなデ・マで

研究しています。

●発生過程でのゲノム刷込み制i血…1］機構

●生殖系列におけるゲノム川込みの成、‘／1機構

●ゲノム刷り込、みドメインU）構造・制御・進化

●X染色体不活’1生化における1）NAKチル化の役割

●アンチセンスRNAによるX染色体不活性化の制Ull
●1）NAメチル化酵素の機能・発現・局rll　rill・1節

●ヒトのDNAメ．チル化酵素やでンソ’UンテrンゲのI」’il．常症

　の角’1：杓『

〉（ist座位を操作すると，本来雄では不活性な〉〈istが発現し，異

常なX染色体の不活性化が起こる，，
Genetic　manipulation　of　the＞（ist　locus　causes　ectopic　expression

of　Xist，　leading　to　aberrant　X－・chromosome　inactivation　in　males．

　　1・lmlJ）i’yoniC　de、iCIOpmCiit　rCqUirCS　lhC　gellCUC　progl¶a111s

w・i脚ill　thc　gcll・me　t・bc　cxp・esscd　ill　c・r・ect　liss・lc・wilh

、・・reCt　timi・9．（）・CC・CCII　IinC・9・11・S　bCCII　C・t・bli・hCd．　i1・

gCIICIiC　statUS　is　tnaintainCcl　so　that　lhC　Cells　do　1）Ot　trallslbr111

i1・t・・thcl・cc川yl…．1・］1・）igcnctic　mcc’h・11isms，　sucl｝・as　1）NA

mcthylation　alld　hctcrocrhromatin　lbrmati〔｝｜｜・slabili／c　lllc　gc－

11etic　activity　ofthc　ccll　l　inca　tgc　wilh（川t　cl｜こmging　l）NA　sc－

qucllccs．　Mammals　llave　ul）iCIUC　phcnomcna．　such　as　gcno111ic

impl’itlting　alld　X－chron）os－）mc　illaclivalkm、　which　arc　also

bascd　oll　lhesc　epigellctic　n）cchanis，　lllS，．　〈t）i）（）ri）1；ili｜ics　oflhc

mcc・htltlis　11）　S，　al・c　i’esPonsible　lbl・allulnbcr　of　h川nall　dis（）r－

tlCrS．　ThC　lbllO、Ving　l・CSCarCh　［ICtiVitiCS　arC　OI19－｝ing　in　OUI’

laboralory：

●Reg，ulation　t）f　gcl1（）lnic　in1PrintillLa　ill　lll（lrllllltlli三ln　dcvc1－

　OP111Cl1｛

●Es　tablishtncnt（、f　ilnprinl川9　i1｜lhc　gcrm－1illc

●Structure『regulalioll　an（l　cx・olution　of　impi’intcd　gcllo11｜c

　dO111ainS

●Rde　lbr　DNA　mcthylation　in　X　－chromos．；omc　lnactlxJlttlon

●R・g・1・ti・11・f　X－chr・1・・s・m・il）・cti・・1i・11　by・1・ti－・c・sc

　　RNA
●Fしmctioll　and　reσしilation　ol－maml）｜alian　DNA　lnclhyhr川）s－

　　　　　　　　　　b
　　f’eraS　eS

●Humall　disordcrs　associaled　with　abn（、mlaliUcs　ill　DN〈

　　tnethylation　Or　lnlPl；111tlll9

Ishihara、　K．『llatano，　N．「Furuului、11．　et　al．｛2000）．　Co｜｜、parativc

gCn・mi・・eqUC・Ci・g　idC・ti・fi・s　n…CいisS・C－s　pCCiil・・nh・・cC・s・・d・C－

qUC・Ce　el・mC・t・for　mcthyl・ti・1）－S・・silivC　laCt・・’・impli・ated　i・／，9’／2

11／gilnPrintillg．（輌ρn‘DI1聖e　Resρal奄ch　／θ、664－67L

Ucda、　rF．、　Abc．　K．『Miura、　A．　ct　al，（2〔IOO）．　Thc　Patcrnahllcthylatk、n

imP・i・1・fthc…llsc〃／・ノ1・c・i　i・；lc・1・i・cd　i・thc　g・n・cyt・・t・9・dtl・－

ing　lでlal　tcstis　dc～・cloPmcnL　（：　c・　ll　（・S‘《D　Cclls　5・649－65｛）・

Mi川・・．　S．．　clUiiw・、　T．，　ok・1mll・・，’1’．・t・・1，（20｛）1）・E・P1℃ssi・11・i’DNA

mclhylt…slCI・・sc・／）・W〃、．O．・1・and　SB　in・・rl1・・111em・t・P・i・・i・・nd

in　aclltc　and　chl・onic　lnyclogcnousc　lcukcmia．　Blo《D（1　97，　l　l72－1179．

s、d・、　T．、　w・・9、　Z．，　s・・，・aki．　｝［．．　and　1⊥E．（2001）・R・g・11・ti・n・f　im－

p・i・t・dX－i・・di・・llti・・i旧・icc　by　7：s’ハ9」）・vd・pmcnt／2，S’・　1275－128　6・

Dilvics、　K．、　Bowdcn、　L．，　Smith、　P，　ct　al．（2002）．　Disrllptioll　of　nicsodcr－

m、l　c。h、ll1CCrs　lb・／，gr／2　in　thc　Mil1UtC　ll川t・mt．　Dc・・el・Pm・nt　129・

1657－1668．

Φ
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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

　　　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

印lq《｝n｛ハttc　controlS

ot　Plant　dovolopm6nt

and　90nOπ旧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。DDMI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FVVA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c1α〃2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　gcnc　rcgulation，　wc　arc　tak－

ing　a　genetic　approach　using　Arabidopsis．　Mutatioti：in

DDMI（Decrease　in　D7VA　Methy励・n1）gcnc，　whicll　ellc｛wlcs

aprotein　similar　to　the　chromatin－remodeling　factor　SWI2／

SNF2，　results　in　reduced　genomic　cytosine　methylation沮ld

transcriptional　de－repression　of　repeated　sequences・　Astrik－

ing　feature　of　the　dc加1　mutation　is　that　it　induces　a　varic・

ty　of　developmental　abnormalities　by　causing　heritable　chan－

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

late　flowering　trait，　was　caused　by　ectopic　expression　of　a

homeobox　gene，　FWA．　Another　abnormality　was　caused　by

transpositional　activation　of　a　novel　endogenous　transposon

C4C1．　Thus　DDル〃gene　is　necessary　fbr　both　epigeneti－

cally　ensuring　Proper　gene　expression　and　stabilizing　the

genOme　StrUCtUre・

謀

シロイヌナズナのCACTAI因子の転移によるほ性表現型とその

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　CACTAI　element

（from　ref．5）．

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

EJ，（1996）．　Developmental　adnormalities　and　epimutations　associated

with　DNA　hypomethylation　mutants．　PNAS　93，12406－12411．

Kakutani，　T．（1997）．　Genetic　characterization　of　late－flowering　traits

induced　by　DNA　hypomethylation　mutation　in　Arabidosis　thaliana．

Plant　J．12，1447－1451．

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

Meiotically　and　mitotically　stable　inheritance　of　DN　A　hypomethyla－

tion　induced　by　ddm1　mutation　of　Arabidopsis　thaliana．　Genetics　151，

831＿838．

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

T．，Koornneef，　M．　and　Peetes，　AJ．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　fU11　DNA　methylation　in　Arabidopsos．　Nature　411，212’214．

Kinoshita，　T，　Harada，　JJ．，　Goldberg，　R．B．，　Fischer，　R．L（2001）．

Polycomb　repression　of　flowering　during　early　plant　development．

PNAS　98，14156－14161．

Φ
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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lt　・1路の配線の正確さが，動物のf　J’動や思考といった高

次脳機能の基本です。神経1司路の配線の大部分は，遺伝j’一

によって決められています。　・1［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IEされる際に働く遺伝子

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1嗅球一終脳神経回路というモデル系を川い

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。

　i般的に，ll甫乳類の神経回路月珍成は、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llll路は

器官培養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，1嗅球の神経細胞の車lll索をガイドする特殊な細胞日〔

等が見つかってきています。

　Thc　IUIlcliolls　o1’Ulc　brahl　undcrlying　our　complcx　be－

haviOr　aiid　mCntal　aCtiVity　rcLluirc　the　prCCisC　intcrCo川1CC－

tioTls　bctwccn　neurolls．　Thc　wiril19　ptlttclllS，　of’　netironal　col1－

nections　arc、　lbr　thc　most　part．　gcllctically　dctcr111illcd．　Thcrc

are　alS・gCnCs　that　n・・dify　the　cxi．sting　nCui”・11al　C・MleCti・11s

under　cnviroiimciltal　intlucnccs’such乏1s　cxpcricnces．

　The　Division　of　Braill　l；unctioii　aims　to　rcvcal山c　ce1－

lular　alld　lnolccular　111cchanis　nl　s．　c（、ntrolling　the　formatioll　of

ncur・n．al　c・nnccti・ns．　During　dcvcl・pl）｝cllt．　ax・ns・fthc・L

lセ｜ctory　bulb　prqicct　illto　thc　caudal　pathway　and　mtlkc　syllap－

tic　collncctiolls　witll　thcir　target　cclls　hl　the　tclenccphalon．

Wc　dcvcloped　all　organotypic　cultul⑳c　systcln　I）f　the　MOUSL　C

embryollic　tclcncephalon　in　which　dlhc1〈）ry　bulb　axolls　lbrm

thc　stcrcotypcd　pr（｝iectioll　as　that’〃vハT（）．　Usillg　this　cullure

system，　we　havc　lbul“l　a　spccillc　s　ttbs　ct　ofearly－gcneratcd

llcurolls　that　ftlncti（）11　as　the　gtiidepos　t　lbr　olfactory　bulb

aXolls．

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、、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．

Hirata，　T．，　Nomura，　T．，　Takagi，　Y．，　Sato，　Y．，　To111ioka，　N．、1”ujisawa．

H．，alld　Osumi、　N．（2002）．　Mosaic　dcvelopmellt（）t’　thc（、11hctory　c（）r－

tex　with　Pαx6－dcpendcnt　and－indcpcndcnt　co11】pollc1｜ts．　Dev．　Brain

Res．（in　press）．

Ilirata，　T．うFし項sawa，　I　L，　Wu，．LY、、　lmd　Rao．　Y．（200D．　S1、orl－r：mgc

guidallcc　of　dlhctory　bttlb　tlxollS．　is　illdcpclldent　I）f　I℃pulsivc　lhctor　sliL

J．Neurosci．21，2373－2379．

Tomioka，　N．，　Osumi、　N．，　S：lto、　Y．、　lnottc、　T．、　Nakamura，　S．、　Fしlj　is　awa，

lL．　and川rala、　T．（2000）．　N四c（）rtiCa

・fguidCP・st　ncしlr・ns　ill　tlle　late｜耐a1・

5802－5812．

）1・igit｜　 ttr1〔i　 ｛111）9Clltitll　 Illigr2⊥ti（）1）

WclOry　tlllct．　J．　Neurosci．2θ、

11irata，　T．，　and　hliisawa，　l　L川999）．じ11virolllnclltal　colltrol　of　collat－

cral　branching　tind　targct　invasi（｝n　of　lllitral　cell　ax・on　g．　durh19　dcvcL

I）PMellt．　J．　Ncur《Dbi《DL　3凡93－1〔）4．

Salo，　Y．，　l　li1’ata、　T．、　Ogawa，　M、　and　Fし巾sawa，　H．（1998）．1〈eqtiiremciit

lbr　carly－generatcd　lleurons　rcc（ハgllizcd　by　monoclollal〔mtibody　lotl

il日11c　R）rlllatiol11）f　latcral　（）11hclory　tract．」．　Neurosci．18．7800－7810．

⑫
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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

、！

『－狽

’la、．

　〆

念山

高木信夫
孝タ斗受　（　イ∋L手ニイ壬　）

TAKAGI，　Nobuo
Pr〔．）fessor（Adjしlnct）

　　　廣近洋彦

　　　客員教授

Hjrochika，　Hirohiko

　Adjunct　Profess（）「

　　　1（碇1吐伺1ソブ｛三t巨

11il－《D（．11il、三t　 （；1唱‘Dtl1D

十ll川川1・l　lll

　　　　（1）11川：｛，1｝s“ll

　　j貞イノ、1午・内liレ臨

　Regulalいly　Tn｛　h（　k

retrotranSPoSol　1！‥

　for　functi（一）nal　gt

1　　．　！　，！1　’　　川1

…・！rFlI‘　．1

　中．　　一・‘　川i

　llll・‥　・　　，‘　：ll中l

uilh‘・il　［jliL・il．‘・川

．川い1川1〔．，ul　川〔｝

　哺乳佃のX染色休は1．6”・’　1〔川1、［Illば・1’に及ぶDNAから成り、

数「・の遺伝］iを1’llっていよ寸．分ゴ・〔1勺に見るとい：ノくなこの

染色体1よ、t’：（1．に1よ1本、　ll印には2イ9　J」’，る（〃－C、　X　ll』釘〔1旦｛パr・

lil：（力差を61咄’≦寸るため、雌の発ノ1初」！t，）］に二r㌣糸llDl包’C　2イKしノ）う

らの　・ノノ・をイく1陥’「’1∫／：し．L『・1∵X染色千小はノノ日＼ノゾ・ン：伏∫患をノ変・

えるび（・ソ丁一・を1戊・Pl｛丸L，　川］形1戒目占和wClよμllζ川1『・性f［1し，｝ごc1＾，、

1ゾ、／一二1／1．i，‘∴U）」．LJイミ∪．）．）：：1∴洗と，　染色f小という十llllU〔」1本∪戊1舌］牛1伏

∫～｝：カv．．三∪）　上＿　『ノζ’1’1でt：C：li’1，t，jf道、ltきイ1～（）fl：＄ll．「1ノ大く：～iこl　l　｛，　『（．．fCl”1！｛・’「イ・：

＿i　f ｛　　　L、／戊　 －　 （　　　　 し　　　 、　　 ＿　　｝　＿＿　　．　4　｝　

　　Ollc　oflwo　X　chi・omos，　（｝111cs　ill　cach　ccll　of　lCmalc　mこ川）－

mals　is　il1：lctivatcd　along　its　clllil’c　lcnglh　carly　ill

clnbryogcncsis　as　a　colnpcnsalion　mcchallism　o「X－1inkcd

Lacllc　dosagc　dif1Crcllcc　bc〔、vccll　mulcs　at）d　IClnalcs，　Tllc　in－

aclivatcd　X　chromosomc　is　rcaclivalcd　dttring　oogcllcsis．　rl’hc

Xchr（ハmos　omc　is　gi　gこmlic　at　thc　ln（）lccular　lc、．’cl　cotlsis　til）t；！

ofabout　1．（）×　10：一；basc　pairs（）「DNA（md　co1）tlli1｝itltLL　scv－

Cl’a川OUs川ds　gCllcs．

　　ThC　aCliVily　StatC（、fthiS　ChromoS　olnc　iS　c’ontrollCd　by　a

buih－il）s、vilcll　l・c、、・crsiblv　allcrillu　thc　ch1・011Katill　slate　in（プ、～・．

　　　　　　　　　　　　　　　　ン　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　L

、VC　arC　lryillg　to　ttiidCi’Stand　tl1C　SignillCanCc　and　mechaniSm

・rthis　li｜scillalin99cllc　regulati（）11　a口he　chrom（）somc　lev－

cl．

　　イ’トぱ七デ1レ柏物Of　）・つとしてゲノム解析か1｛f．めら川

し、ま』‘」一，，　今i後（ノ）ノ＼きノc、i県昆皇として．　：9万不重〕領とW汐L、’・れ・：・

1置fパ1’・の｝幾∬ヒ角∫1｛1リ1力河Eさイ1ていま’・｝⇒ft　J晃々昏まイネに内Ai　・i

るレト日トランスホゾ〉を利川してゲノムヒの全ての遺伝

1”を網羅した遺伝JMJt壊系統の作出をll指すとともに，遺
伝j’・の機能解ll川□1’ll口．ての川究を推進しています。また，

し1・日1・ランスホゾン1．／植物ゲノムのi沈1な構成要素であ
り、　’ゾノノ、し’）」∬三fヒを川！角ノ1｛『（1⊥る　1二『Cll広｛：Z；川i卸十幾｛：薄（ノ）角ノ［｛川1カ91巨

1几な課題，1二な・，’Cいk’・L，我／ごは転写ilii」御およびDNAメチ

凡IL二に“’ii　l　lし一C．Ili「ill’勿レ　1・川1・．ン：・ノ、ホ’／ン（ノ）　ilj［1〒卸↓幾朴『のfO！l｛

｛：ir・をf　j：・パ⊂い1、．，1’、，

　　Tl1C　Ong〈）ing　intCrr】ational　Cllbi’ts　oftlle　riCC　gCn－）111iC　Se－

Lluct）cit）tLl　Pr（｝iecl　havc　gcncratcd　a　large　alnoullt　ofsequcllce

data．　Thc　llext　iMIJ）Ol’klllt　challenge　is　to　dctcrmiiie　the　limc－

lion　ofcach　gelle．　Wc　produc・c　a　stitllcicnt　numbcr　oth　mutant

lincl’illduccd　by　st1’css－activ21tioll　ofall　cndogenous

rctrolranSPOsoll　Ibr　Saturation　11111tt｜gcncsis　alld　dCvCIOP　a

mcthod　Ibr　syslcmfltic　l’unctional　analys　is　of　ttlciics．　Wc　also

StUdy　the　rcgulat（）ry　mccllaniSln　（）「activatiOn　oi’rClrO－

trans，　poS　oll　g．　by　lbCUSil19　0n　l「al1SCri「）tiOnal　rcgulatiOll　and

DNA　mcthx，’1ation，

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Xlsl遺伝子の発現
Because　of　genomic　imprinting、　stable　rnRNA　is　transcribed　from

b（．）th　alleles　ol　the　switch　gene＞（ist　in　every　cell　of　the　XX

androgenetic　emb．　ryo　at　the　16－cell　stage．

Colocalization　o「Xist　transcripts（red　signals）with　the　X

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

sion　of　Xist，　random　X－inactivation　is　found　in　most　cells　after　im－

plantation．

’噌瞬二

ノロー～」』

；：・r　・”・一　x一

遭
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　morPhology　induced　by　dis－

ruption　of　MAPK　gene（right）．

Φ



1哺馳動物遼伝臓富

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

メペ　　　　　ぽ　　べ

「v ge－

　」一

　　　城石俊彦

　　　教授理博

SHIROISHI，　Toshihiko

　　D．Sc．，　Professor

　マウス突然変異の表現型や系統間の遺伝子多様性を基に

して，形態形成や高次生命機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

㈹Phen・type・f　Tail　sh・rtσ鍋）㎝bry・

　闘㎏閥膚‘凹b●6」●頒IE㎜騨断刊

めPtt　エゆハ　　　　　rtノふの2sa）e）

　　　　　　　　　　h　　　　　　　alelの　 i欝蕊回圏
■ndsta哨m

｛B｝BAC・c。ntig　ar・und　the　critical　regi・n

　　of　Ts－causative　gene

ψ 斯

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）τs遺伝子近傍の物理的地図
Positional　cloning　of　a　morphological　mutant　Tail　short（Ts）．（A）1

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

⑭
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　　　　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

　　Recent　advances　in　mouse　forward　genetics　have

facilitated　the　molecular　dissection　of　morphogenetic　process

in　developing　embryos　and　complicated　biological　fUnctions．

In　The　Mairmalian　Genetics　Laboratory，　we　are　s加dying　ge－

netic　control　of　pattern　fbmlation　in　mouse　development，

focusing　on　pattern　formation　in　limb　development　and　cen－

tral　axis　formation　based　on　several　mouse　mutants．　We　are

also　conducting　the　genetic　study　of　mouse　behavior　based

on　the　uniqueness　of　wild－derived　inbred　strains　that　were

established　in　this　laboratory．　Furthermore，　new　experlmen－

tal　mouse　strains，　such　as　consomic　strains，　are　being

developed　here．　All　mouse　strains　are　supplied　on　request

to　researchers　in　this　country　and　abroad．

　　Currently，　we　are　undertaking　the　fbllowing　studies：

●The　role　of　Shh　signaling　in　pattern｛fbrmation　of　develop－

　ing　limbs
●Genetic　regulation　of　central　axis　formation

●Genetic　regulation　of　epithelial　cell　growth

●Behavioral　genetics　based　on　genetic　diversity　among

　wild－derived　mouse　strains

●Genetic　study　of　taste　preference　in　wild－derived　mouse

　strains

●Construction　of　rnouse　consomlc　stralns

●Genome　analysis　based　on　genetic　diversity　among　mouse

　　strains

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

Shiroishi，　T．（1999）．　The　Genomic　organization　of　type　I　keratin　genes

in　mice．　Genomics　56，303－309．

Koide，　T．，　Moriwaki，　K，，　Ikeda，　K．，　Niki，　H．，　Shiroishi，　T．（2000）．　Be－

havioral　study　on　inbred　strains　established　from　wild　mice：BLGs　has

impaired　ability　fbr　learning　and　memory．　MammaL　Genome〃，

664－670．

Saeki，　N．，　Kuwahara，　Y．，　Sasaki，　H．，　Shiroishi，　T．（2000）．　Gasdemin

（Gs）localizing　to　mouse　chromosome　l　l　is　predominantly　expressed

in　upPer　gastrointestinal　tract　but　significantly　supPressed　in　human　gas－

tric　cancer　cells．　Mammal、　Genome〃，718－724．

Makino，　S．，　Masuya，　H．，　Is閲ima，　J．，　Yada，　Y．　and　Shiroishi　T．（2001）．

Aspontaneous　mouse　mutation，　mescnchymal　dysplasia（mes），　is　caused

by　a　deletion　of　the　most　C－terminal　cytoplasmic　domain　of　patched

（ptc），　Dev．　BioL　239，95－106．

Furuse，　T．，　Blizard，　D．A．，　Moriwaki，　K．，　Miura，　Y．，　Yagasaki，　K．，

Shiroishi，　T．　and　Koide　T．（2002）．　Genetic　diversity　underlying　cap－

saicin　intake　in　the　Mishima　battery　of　mouse　strains．　Brain　Res．　Bull．

57，49－55．
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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

　　　小久保博樹
　　　　IVj　l　｝Ψ博

　　KOKUBO，　Hlrokl
D．Sc．，　Assistant　ProtessuF
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　この研究室ではマウスの発生．1二学的手法を駆使し，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，器官の形態形成に頂要な働きをして

います。我々はそのなかでも，心・lllL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

格筋を生み出す中胚葉性の構造である体節に注目した研究

を行っています。さらに生殖細胞を規定する機構に注日し

た研究も開始しています。i三な研究テーマは以ドのように

なっています。

●心・【flL管系の前駆細胞に発現する遺伝r（MeSpl）によ
　る発iノヒ」璽命r（：ノ）～尺定↓幾↑苗の角皐杓〒

●体節形成における分節性確ぐ1：の分1ち機構の解明

●体節特異的転”」：1大lJ”（Mesp2）の発現制御機構

●マウスnanos遺伝日1羊の機能解析
●発生ll学的科11の改・↑｛と開発

　　During　mousc　dcvclopmcrit、111cstldclmlll　L’c11’s　Stctlctittc，l

via　gastrulation　play　imPortant　rolcs　in　thc　lllotph4）Pcllc、“

of　several　tissues　and　organs．　Wc　lbcus　otl　tNYo　1），1、c、　ot

mesodermal　cells：one　is　cardiac　prccursor　cclls　spcc1爪・tl　by

cxprcssion　of　a　transcription　factor　Mcsp　L｛hc　otllcい、

paraxial　mesoderrnal　cells　to　generate　solnites　，　which　givc　t’、1、s｛L’

to　the　axial　structures　such　as　vertebrae　and　skelctal　mllsclcs．

We　havc　gcncratcd　sevcral“knock－out”and‘“knock－iバmicc

toしmdcrstalld　thc　molccular　mechanism　of　early　heart　spcc－

i1Ycation　and　somitc　scgmentation．　In　addition，　we　are　in－

tcrcstcd　ill　thc　mechanism　for　the　specification　of　germ　cclls

ill　early　mousc　dcvclopincnt．　Nanos　gene　implicated　in

Drosophila　gcrm　ccll　dcvclopmcllt　is　ollc　of　our　targets．

Moし1sc　llallos　homologuc　gcnes　arc　isolatcd　and　the　functions

are　bcing　invcstigatcd．　All　cxpcrimcnts　arc　conducted　using

scvcral　gcllc－cnginccring　technologies．　Therefore，　we　are　in－

tcrcstcd　in　the　dcvcl（）pmcllt　and　application　of　several　new

mcthods　to　impr（）vc　thc　quality　of　the　analyses．

．・．院

．三’

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　play　san　important　role　on

the　formation　of　metameric　structure．

Saga．　Y，　l　Iata，　N．，　Kobayashi，　Saga，　Y．，　Miyagawa－Tomita，　S．，　Takagi，

A．，K祠ima，　S．，　Miyazaki，　Ji，，　Inoue，　T．（1999）．　MesP　l　is　expressed

in　thc　hcart　precursor　cells　and　required　for　the　formation　of　a　single

hearuubc．　Development　126，3437－3447．

K画ima，　S．，　Takagi，　A．，　Inoue，　T．，　Saga，　Y．（2000）．　MesP　l　and　MesP2

arc　csscntial　fbr　tlle　developmeぽof　cardiac　mesodcrm．　Development

127、3215－3226．

Takahashi．　Y．，　Koizumi，　K．，　Takagi　A．，　Kitaj　ima　S．，　InoLlc，　T．、　Koscki，

11．，Saga，　Y．（2000）．　Mesp2　initiates　somitc　scg111cntaUoll　throしigh　thc

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

Haraguclli，　S．，　Kitaj　ima，　S．，　Takagi，　A．，　Takcda，　I　I．，　lnouc、　T．，　and　Saga，

Y．（2001）．Transcriptional　regulation　of　M（∴～一／）1　andんfesl）2　gcncs：di仁

ferential　usage　of　enhancers　during　devclopment．　Mech．　Dev．1θ8，

59－69．

Saga，　Y，　Takeda、　H．（2001）．　Thc　making　c）「thc　somitc：Molccular

events　in　vertebrate　scglnentation．　Nature　reviews　genet．2：835－845．

⑮
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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
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　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．、　Assoαate　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h2

から初期胚発生（体紐1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r・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つ日は人ll染色体の構築，

導人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，種問交雑において遺伝
了伝達頻度のゆがみをもたらすファクターの分1㌘的解明で

す。さらにイネ遺伝資源事業として、遺伝j”タグ系統，野

生イネ系統などの開発，分譲もf　J：っています。以ドの研究

タイトルが現在進lf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Uグ
　ラムの解明

2．イネ生殖細胞形成過程で機能する遺伝J”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了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　Ieaf　phenotypes（d－f）

after　regeneration．

　　Wc　aim　to　unravcl　gcllctic　programs　un（lcrlying　thc

Proccsscs　from　galnetogcncsis　to　carly　embry（）gencsis　ill　rice．

We　have　approached　this　by　we　applyillg　scveral　dillbrcllt

stratcgics　as　shown　below．　Wc　are　also　rcs　poi）siblc　lbr　tlle

rescarch　and　management　of　rice　gcnctic　rcsourccs　ofwild

riCC　SpCCiCS　COIIeCtiOn．

（1）Gcllctic　dissection　of　embryogencsis，　rcgcllcratioll　and

　ga111ctogenesis　of　rice（OPyz∠’sativa）by　lnutant　and　stagc

　spcci（’ic　gclle　analysis．

（2）Pos　itional　cloning　of　a　heterochronic　gcllc，1）／‘」1，　rcgula卜

　iIlg　tllc　plastochron　and　the　dしrration　of　thc　vegetative　phase

　ln　rlCC．

（3）Ricc　centromere　characterizatiol1三md　is　olation　lbllowcd

　by　the　construction　and　introductiol1　－）f　ricc　arti（lcial

　chrOInosonles．

（4）Large　scale　isolation　alld　clla「acte「izatkm　I）f「icc　mlclc－

　ar　protein　genes　for　allalyzillg　mlclcilr　architecture．

（5）Genome－wide　analys　ig，　o「repr（、ductive　barriers　ill　tlle

　intra－specific　ricc　hybrids三md　positi（mal　cloning　of　thc　bar－

　riers．

（6）Generatioll　of　cllhalハccr　trap　lincs　alld　しltilizatioll　of

　trap－genes　as　ccll　lnarkers　in　ricc

Nonomurag　K－L　and　Kttrata、　N．（2001）．　Thc　cctltromcrc　compos　ition

of　llluhiplc　rcpctilivc　scqucllces　on　ricc　chr（⊃lnosolllc　5、（’hrorll《）s《）nla

11θ，284－291．

Ito、　Y．，　Eiguch，i　M．，　tmd　Kurata、　N，（2001）．　KNOX　h〔｝mcobox　gcllcs

arc　sul1］cicnt　i川1）aiiitaining　cul川1耐cd　ccllf，；　in　an　un（lill’erentiatcd　statc

ill　rice．（：enesis　3θ、231－238．

Haru：　hima，　Y．、　Nakagahra，　M。、　Yano、　M．，　Sasaki，　T，　and　Kurata、　N．

（200D，　A　gcn（、me－widc　s　ut’vcy　of　rcproductivc　barricrs　ill　all　il1－

1raspecitlc　hybrid．（；enetics　15り，883－892．

Harushima、　Y”Nakagahra，　M．，　Yano，　M．，　Sasaki，　T，　and　Kurata、　N．

（2002）．1）ivcrs　e　val’iatioll　ofrcproductivc　bttrricrs．　in　threc　intras　pccilic

ricc　crosscs．（；enetics　／6θ，313－322，

Ahn．　B．（）．，　Miyos　hi，　K、，　Itoh，　J」．　Nagato，　Y　and　Kurata、　N．（2002）．

Agcnctic　and　physica　l　mappin9〈）r　thc　rcgion　containing　P｜a：　tochron　1，

a／1（・i（・’・（♪（ノ〃・（）’7i（・genc，　ill　ricc．　Theor．　ApPL　Genet．（ill　prcss）．

Ricc　rcsourcc　alld　gcn（ハlnc　unificd　databasc：

　11ttp：／／www．s，　higcn．nig．ac．jp／ricc／oryzabasc／

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　Group

Regulatory　mechanism　of　cell

division　inεscherict　｝ia　co〃：

　Timing　of　coll　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

する為の研究を行っています。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（Fig．1），変異

株では複製終」’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（Fig．2）は，ヒトから微生物まで広く保存されて

いています。　’方細胞分裂の全体像を明らかにする為に，

ポストゲノム解析の一環として，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。

　　‘‘α〃砂c’θ4げ≠励u伽ts　and　their　parentぶ伽∫π”

　　Wlld　typ●（cfc＋）　　　　　　　cfc’mutant

　　　　　　o

　　　　　　　　　　　　　　Nuoleotd　DIvl■lon

　Fig．1野生株とcfc変異株の細胞周期
Cell　cycle　of　wild－type　and　cfc　mutant　strains

　Fig．2核様態とAp4A結合蛋白を蛍光染色した野生株
Phase一刊uorescence　micrograph　of　wild－type　Escherichia　coli　stained

nucleoid　and　Ap4A　binding　protein

　　During　the　cell　cycle　of　E．　co〃，　several　fundamcntal

events　takes　place　through　strictly　periodic　processes，　and　two

identical　daughter　cells　are　produced　under　the　various　growth

conditions．　We　are　proposing　that　cell　must　have　mechamisms

coordinating　the　timing　of　each　event　through　cell　division．

For　example，　we　have　proved　that　Ap4A　is　the　signal　coor－

dinating　between　DNA　replication　and　cell　division　in　nor－

mally　growing　cells，　by　analyzing　novel　mutants，《？fc，　in　which

cell　division　occurs　earlier　in　the　cell　cycle（Fig．1）．　We　are

now　analyzing　novel　Ap4A　binding　protein，　AbpA（Fig，2）．

Another　examples　are　that　decreases　in　lipopolysaccharide

synthesis　amects　FtsZ－ring　fbnnation，　resulting　in　aberrant　cell

division，　and　that　a　novel　multicopy　suppressor　gene　un－

couples　between　cell　division　and　cell　growth．

　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　mo－

lecular　mechanism　goveming　this　accumulation　has　been　elu－

sive；no　factors　involved　in　the　dynamics　of　FtsZ－ring　fbr－

mation　have　previously　been　discovered．　We　demonstrated

that　HscA　is　involved　in　FtsZ－ring　formation，　interacting　with

FtsZ

Fuj　ishjma，　H．，　Nishimura，　A．，　Wachi，　M．，　Takagi，　H．，　Hirasawa，　T．，

Teraoka，　H．，　Nishimori，　K．，　Kawabata，　T．，　Nishikawa，　K，，　and　Nagai，

K．（2002）．kdsA　mutations　affect　FtsZ－ring　formation　in　Escherichia

coli　K－12．　Microbiol　148，103－112．

Fujita，　C．，　Nishimura，　A．，　Iwamoto，　R．，　and　Ikehara，　K，（2002），

Guanosine　5’－diphosphate　3’－diphosphate（ppGpp）synthetic　activity　on

Escher匡chia　colj　SpoT　domains．（in　press）．

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

in　the　dynamics　of　FtsZ－ring　f（）mation　in　Eぶc舵γicMαω〃．　Genes　to

Cells　6，803－814．

Nis㎞弧A．（1998）．　Timing　of　cell　diVision：Ap4A　as　the　signal．　TiBS

23，157－159．

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

（1998）．ノ｝s」E（Ts）affects　translocation　of　K＋－pump　proteins　into　the

membrane　Escherichia　coli．　J　Bacteriol／80，3663－3670．
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　RNAiを利用した
網羅的遺伝子機能解析
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Ueda　Group

Functional　genomics

　　in　Drosophi／a

　上田　龍

　教授理博

UEDA，　Ryu
D．Sc．，　Professor

　ヒトゲノムの塩基配列が明らかになり，遺伝子の数は3

万2千個と推定されています。これらの遺伝子は何をして

いるのでしょうか？　多くの遺伝子は進化的に保存されて

おり，その生体内での働きを調べるためにいろいろなモデ

ル生物を利用することが出来ます。ショウジョウバエの遺

伝了・はおよそ1万3千個と推定され，その65％はヒト遺伝

子と相同性を持っています。これらの遺伝子を壊す（変異

体をつくる）と生体にどのような影響が現れるのか，おIll

いがどのように共同して生体の機能を担っているのか，ヒ

ト遺伝子の機能を知るためにもハエを使った包括的な遺伝

学的解析が望まれています。

　そこで私たちはショウジョウバエの全遺伝r・についての

変異体を作製し，遺伝子の機能を網羅的に解析する系を作

ることにしました。ノ∫法はRNAiです。　RNAiとは，　1本鎖

RNAを細胞内に導人すると配列特異的に遺伝子の機能が1≦IL

害される現象です。この方法ではターゲットする遺伝rの

断片を逆向き反復配列の形でベクターに組み込み，ハエの

染色体に導入して形質転換ハエを作ります。1万3f種類
のベクターを構築して，卵に注射し，それぞれの形質転換

ハエを作る作業を行っています。

　The　RNAi　is　one　of　the　post－transcriptional　gcllc　silcllc－

illg　phenomena，　in　which　double－stranded　RNA（dsRNA）in－

troduced　into　host　cells　can　effecti　vely　inhibit　h（）st　gcnc　cx－

prcssion　in　a　sequence－specific　mallner・Thus　wc　can　uti－

lize　the　RNAi　fbr　knocking　out　gene　expression．　To　pro－

duce　dsRNA〃7　vivo，　the　so　called‘‘induciblc　RNAi”tcch－

niquc　has　been　devcloped．　In　this　system，　dsRNA　is　produced

by　a　transgcnc　that　contains　two　copies　of　the　targct　scquellcc

organized　in　all　illvertcd　repeat，　so　that　the　hairpiii－type

dsRNA　is　cxprcsscd　whcnever　the　inverted　rcpcat　is

trallscribcd　by　driving　a　suitable　promoter．　In　Drosop／1〃‘’，

aGAL4－UAS　gcllc　cxprcssion　technique　has　been　cstablis，　hcd

to　induce　a　transcription　of　the　transgene　in　a　ccl1－，　tissuc－，

or　devclopmcntal－stage－specific　expression　pattcm．　Whcn

combincd　with　the　inducible　RNAi，　GAL4－UAS　tcchniquc

will　also　provide　us　with　a　most　useful　systcm　with　which

to　inducc　a　conditional　loss－of－fUnction　MUt21tiOll．　Wc　arc

trying　to　construct　inverted　repcat　transgcnes　tllld　t（、　cstab－

lish　transgenic　fly　lines　covcring　13，800　whole　gcncs　in

Dt’osolJh〃o．　This　RNAi　mutant　tly　bank　w川providc　us　a

fundamental　tool　fbr　undcrg，　tanding　gcnc　functions　alld　gc－

nctic　networks　working　in　thc　tly　individuals．

　→、・DNA19・・。m・DNA

　↓
・中→、UAS－lnvert・d　R・peat　DNA　Iib・a・y

　↓

　　　　transformation

　↓

轟誌㌦い『鐸≧一＿
ウ　　／　F・Pt峰一　”asa’GAL4

　　　　　　　　　　　　phenotype　analysis

　　fly　bank

誘導型RNAiを利用したハエ変異体バンクの作成。ゲノムから
推定される13，800の全遺伝子についてUAS一逆向き反復配列の
ベクターを構築し，それぞれを導入したハエのバンクをつく
る。

Schematic　representation　of　the　inducible　RNAi　mutant　fly　bank

Ueda，　R．（2002）．　RNAi：Ancw　tcchllology　ill　thc　p－）sLgcnomic　s　cqucnc－

ing　era．」．　Neurogenet・（in　prcss）・

Inaki，M．，　K（りima，　T．，　Ucda，R．　alld　Saigo，　K．（2002）．　Rcquil’elllcllts　Ot’

high　levels　of　Hcdgchog　signaling　activily　Ibr　mcdial－rcgi（m　ccll　fate

detenninatioII　in　I）i’osol）ノ？〃‘」lcg：identitication　ofI」．Yゐ，　a　puta｛ivc　I　lcdgc－

hog　signalillg　attclluator　genc　rcprcssed　alotig　thc　alltcrlor－P（）stcrlor　colll－－

partmcnt　boundary．　Mech．　Develop．（in　prcss）．

Ishikawa，　T．，　Ucmatsu，　N．，　Mizukoshi、　T．，　lwai，　S．．　lwasaki，　H．，

Masutani，　C．r　l－lanaoka、　F．、　Ucda、　R．，　Ohmori，　l　l．　ai）d　Todo，　T．（2001）．

Mutagcllic　and　llon－111utagcnic　bypass　of　DNA　lcsi〈ms　by　Drosophila

DNA　poly111crasc、　dPOLηalld　dPOLこ。J．　Bi《）L　Chem．276，

15155－15163，

Nakallo．　Y．，　Ftijitani，　K．，　Kurihara，』．、　Ragan，　J．，　Usui－Aoki，　K．，

Shimada，　L．，　Lukacsovich，　T．，　Suzuki，　K．，　Sezaki、　M”Sallo，　Y．，　Ueda，

R．，Awallo、　W．，　Kancda、　M．，　Umcda，　M．　and　Yamamoto，　D．（2001）．

Mutatiolls　ill　thc　novel　mcmbrane　protcin　Spinstcr　intcrfcre　with

pi’ogrammed　ccll　dcath　and　causc　neural　dcgcncration　in∠）r〔λsolフh〃‘1

’ηピ／‘〃1θg‘lste’・．　MoL　CelL　Biol．21，3775－3787．

Takahisa，　M．、　Togashi，　S．、　Suzuki，　T．，　Kobayashi，　M．，　Murayama，　A．、

Kondo，　K．．　Miyake，　T．　and　Ueda，　R．（1996）．　Thc　1）t’o，s’oph〃a　tclnηo〃

gcnc、　a　componcnt　of　the　activating　Pathway　of（tx’tt’a／nachro（’haeta（）

exprcss．　ion，　encodes　a　protein　ho111010gous　to　maminalian　cell－cell　junc－

tioll　associated　protein　ZO－L　Genes＆Dev．∫θ，1783－1795．

Φ
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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　GmUP

Genetic　Rosources

Databank　PtOloct

日職情報の記述法に関する研究

　生命現象を分子のレベルで解明しようとする生物科学は

近年めざましく発展し，その成果は膨大な文献情報として

蓄積されてきました。しかしながら，このような情報の洪

水の中から，目的の情報を効率良く引き出すことは，た易

いことではなくなってきているのも事実です。

　系統情報研究室では，コンピュータを利用して知識情報

を最大限に利用するためにはどうしたらよいのかについて

研究を行っています。人に判りやすい記述から，人とコン
ピューターの両方に理解可能な記述法を模索しています。

このような記述法を用いた情報データベースを構築するこ

とによって，従来とは違った理解を産みすことができるか

もしれないのです。

（2）遺伝資源情報データバンク研究事業

　1998年4月より「遺伝資源情報データバンク研究事業」

は本格的運営に入りました。本研究事業は，（1）全国の系統

保存事業の統括・調整と，（2）生物遺伝資源データベースの

整備を目的としています。系統情報研究室では主に（2）のデー

タベースの整備を担当します。これまでにも，哺乳動物，

無脊椎動物，植物，微生物などいろいろな生物の系統に関

する情報をデータベース化し，インターネット上に公開し

てきましたが，今後はさらに充実，発展させ，個体から遺

伝子までを縦軸に，様々な生物種を横軸に縦横無尽の検索

を可能とする統合型データベースの構築を目指しています。

　The　Genetic　Resources　Databank　Proj　ect　formally　started

at　the　National　InstitUte　of　Genetics　in　April　1998．　The　pur－

pose　of　the　project　is　to　ensure　the　maintenance　and　distri－

bution　of　genetic　resources　and　their　information　for　many

species．　This　laboratory　will　be　responsible　fbr　the　construc－

tion　and　online　distribution　of　an　integrated　database，　which

contains　a　variety　of　gene　pools　including　wild　species，　breed－

ing　lines，　transgenic　and　knockout　erganisms，　celis　and　DNA

clones．　During　the　trial　phase　of　the　Genetic　Resources

Databank　Project，　this　laboratory　has　constructed　the　genet－

ic　resources　databases　of　different　organisms　such　as　mouse，

Drosophila，　wheat，　rice　and　cloning　vectors，　and　made　these

databases　available　on　the　internet　at　http：／／www．shigen．

nig．ac．jp　with　the　collaboration　of　researchers．　Not　only

achieving　the　completeness　of　individual　database　but　also

fUll　cross－referencing　to　the　relevant　databases　will　be　included

in　the　next　practical　plan．　Expanding　the　individual　database

to　whole　organisms　will　make　cross－organism　searching　pos，・

sible，　which　may　accelerate　biodiversity　studies．

Yamazaki　Y．，　Tsuj　imoto　T．　and　Kawahara　T．（1998）．　KOMUGI

Database－Wheat　Genetic　Resources　Database．　Genes　Genet．　Syst．73，

75－77．

Yamazaki　Y．（1998）．　Wheat　Genetic　Resource　Database　in　Japan．9th

lnternational　Wheat　Genetics　Symposium　Proceeding．2，375－376．

Yamazaki　Y．，　Yoshimura　A．，　Nagato　Y．　and　Kurata　N．（2000）．

Oryzabase－lntegrated　map　and　mutant　database－．　Plant＆Animal

Genome　Vlll　Abstract　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

Φ



l

1生罐騨＝罐罐 卿鵬團・1卿臨r輌峰

小原研究室

線虫発生のゲノム生物学

　・1ぷ、；・

　小原雄治

　教授理博
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D．Sc．，　Professor
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　　　安達佳樹

　　　助手理博

　ANDACHI，　Yoshiki
D．Sc．，　Assistant　Professor

Kohara　Group

　　Genome　biology
of　C　e／egans　development

　「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．elega　ns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9，000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iモデル化とコンピュータシミュレー

　ション
●生殖穎粒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　perfbrming　a　systematic　analysis　of　expression

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

the　aims　to　understand　the　genetic　program　fbr　development，

and　ultimately　we　aim　to　reconstruct　its　development　using

the　computer．　We　have　already　identified　10，000　genes

through　an　EST　pr（）j　ect，　and　have　analyzed　the　expression

pattem　of　9，000　genes　by　using　whole　mount　in　sittt　hybrid－

ization．　The　genes　showing　interesting　expression　pattems

are　subjected　to　further　functional　analysis　using　cxperiments

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

tegrated　into　our　database　named　NEXTDB．　Based　on　the

information，　we　are　conducting　the　following　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　pattems　and　exper－

　imental　analysis　of　their　regulation　in　embryogenesis

4）Identification　of　regulatory　elements　of　nerve　cell　specif－

　IC　genes・

5）Computer　modeling　and　simulation　of　early　embryogeneg，　i　s．

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

a b

鋸．
C

ぷ　’もの　　　　イ　，　　ト

・穰繍

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）．

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

encodes　a　cytoplasmic　zinc－finger　protein　e：．　sential　fbr　germlinc　spec－

ification　in　C，　e／egans．　Development　126，1－11．

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

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

Confcrs　Thcrmoscnsory　Fしmction　to　the　AFD　Ncurons　in　Cacnorhabditis

elegans．　Neuron　25，587－597．

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

Largc－scale　analysis　of　gcne　function　in　Caenorhabditis　elegans　by

high－throughput　RNAi．　Current　Biology，〃∧to．3，171－176．

Reboul，　J．，　Vaglio，　P．，　Tzcllas，　N．，　Thicrry－Mieg，　N．，　Moore，　T．，　Jack－

son，　C，　Shin・LT．，　Kohara，　Y．，　Thierry－Mieg，　D．，　Thieny－Mieg，　J．，　Lee，

H．，Hitti，　J．，　Doucette－Stamm，　L，　Hartley。　J．，　Temple，　G．，　Brasch，　M．，

Vandenhaute，　J．，　Lamesch，　Pl．，　H川，　D．＆Vidal，　M．（2001）．

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

least　17β00　genes　in　C．　elegans．　Nature　Genetics，27，332－336．

NEXTDB：http：／／helix．genes．nig．acjp／db／
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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

］

ハ

　　徳永万喜洋
　　　教授理博

TOKUNAGA，　Makio
　D．Sc．，　Professor

，’1　　　　｛　一　一、　　　　　　’

　　　　　　　；：II

騰亘ii講

椎名伸之
助手博（理）

　SHllNA，　Nobuyuki
D．Sc．，　Assistant　Professor

T《）kunakra　Group

　　Single　molecule　lmaglng

and　measur⑧ments　ot　btol（）gecal

　　　mOleCUIe　tUnCtiOnS

　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）神経樹状突起におけるmRNA輸送の解析。シナプス形成

　の可塑性に関与する神経樹状突起mRNA輸送体の，新規
　構成分子の同定および輸送制御・タンパク翻訳制御機構

　の解析を行います。また，神経細胞におけるそれら制御

　機構の蛍光イメージングも行います。

（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。
Fluorescence　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　noveHUnc－

tions　of　biological　molecules　using　single　molecule　techni－

ques　is　the　maj　or　fbcus　of　this　laboratory．

1）Single　molecule　imaging　and　quantitative　analysis加vivo．

　We　have　developed　new伽orescence　microscopy，　and

　achieved　single　molecule　imaging加⑭o．　Quantitative㎞一

　age　analysis　of　molecular　movements，　distributions　and　in－

　teractions　has　opened　a　new　way　to　obtain　quantitative　in－

　fbrmation　on　the　kinetics　of　molecular　interactions　in　cells．

2）Dendritic　mRNA　transport　in　neurons．　We　identify　nov－

　el　components　of　the　dendritic　mRNA　transport　machin－

　ery，　which　is　involved　in　synaptic　plasticity．　We　also　study

　the　mechanism　of　the　mRNA　transport　and　translational

　regulation　of　the　RNAs　using　techniques　such　as　fluores－

　CenCe　lmaglng・

3）Manipulation　and　measurements　of　single　molecules．

　Acombination　of　single　molecule　nano－manipulation　and

intermolecular　force　microscopy，　which　we　have　developed，

　enables　us　to　directly　measure　single－molecule　fbrces　of

　intermolecular　and　intra・・molecular　interactions．

　　Our　pioneering　work　using　novel　teclmiques　in　biophys－

ics　provides　new　tools　fbr　research　in　the　field　of　cellular　and

molecular　biology．

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　Shiin4　N．（1999）．

Centriolar　satellites：molecular　characterization，　ATP－dependent　move－

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

Biol．147，969－80．

Shiina，　N．　and　Tsukita，　S．（1999）．　Mutations　at　phosphorylation　sites

of　Xenopus　microtubule－associated　protein　4　a脆ct　its　microtUbule－bind－

ing　ability　and　chromosome　movement　during　mitosis．　Mol．　Bion．　Cell

／0，597－608．

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

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

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

teraction　with　Actin．　Celi192，161－171．

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

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

tions　Achieved　by　Objective一萌）e　Total　Intemal　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1

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。我々の目標は転写による遺伝

情報の発現調節で，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現象を見出し，その機

構を解明することです。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（3，5）。現在，スライディングはグルー

ブトラッキングを伴うことを証明しつつあります（図A）

また，転写開始期に，RNAポリメラーゼがプロモーターll

で・部が失活する分r一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（図13，1，2，4）。さらに，大腸菌転写開始1大lJ”

sigma70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組ん

で居ます。

A．　　　　　　　　　　　　Abead　fixcd　with

　　　　　tluorescent　marker　opticaいwcezcrs

　　RNA　polymerase

■■■■■■■■■■■■■■■
一一Time（10ml　／frame）

　bi

com

゜＼▲P・thw・y

tnoribund

c（ハmplexes

蒜撫　　蕊，↓＿
　　（＋RNA）工』●t”’’”sc”pts　l蒜1、

A．RNAポリメラーゼのgroove　trackingに伴う回転。

B．新たに発見された転写開始における分岐した反応機構、
A．Sliding　of　RNA　polymerase　induces　rotetional　motion　of　DNA

　and　the　bead　by　its　tracking　DNA　groove

BThe　branched　mechanism　of　transcription　initiation　with　molecuair

　memory．

　As　onc　or　thc　membcrs　who　i］rst　proposcd‘‘nanobiologジ

ill　l　993，　We　are　interestcd　ill　tlnding　and　analyzing　phcnom－

ena　where　the　microscopic　movcmcllts　of　sillglc　molccules

are　directly　conncctcd　to　macroscopic　rcgしllatoi’y　mcchallisms

of　gcllc　cxprcssio11．　By　usillg　a　combinatioii　ofsingle－11101－

ccule　dynamics．，micro－manipttlati（）1i，　collvelltiollal　biochcni－

istry　and　gcnctics，　wc　have　provcd　thc　cxistcncc　ofsliding

of　protcills　alollg　DNA，　and　lbしmd　thc　tl　rst　cxamplc　of

rcgulatory　mcchallism　by　s　liding　m（）vcmcllt（3．5）．　Wc　are

proving　that　E．　co｜i　RNA　polymcrasc　slides　along　DNA　with

tracking　a　DNA　groovc（Fig．　A）．　Wc　also　Ibulld　a　brtlllchcd

Pathway　mcchtmism（）rtranscription　initiatio11：afraction　or

E．cθ〃RNA　polymcrasc　is　inactivated　at　a　promotcr（L4）．

This　niechanisni　ellablcs　a　ncw　way　of　post－recruitmellt　rcg－

ulation　by　changing　thc　active　fraction　of　the　enzymc．　Wc

provcd　that　thc　mcchanisrn　is　working　in　vivo　through　thc

actioll　ofGrcA　and　GreB，　which　are　shaperons　enablillg　tllc

collversion　between　active　and　inactive　enzyne（2）．　Reccl1卜

ly　wc　t’ound　that　the　maj　or　initiation　fiactor　sig111a－701brms

illactlve　multimer　in　vivo　and　ill　vitro．　This　may　work　as

arcgulatory　switch　respondillg　to　tcmpcraturc　and　other　el1－

Vlronments．

LMotoki　Susa，　Ran．jaii　Scll，こmd　Nobllo　Shimam（）to，（2002）．　Gcncr－

　ality　of　thc　Brallc｜）cd　Pathway　ill’Frans　criptioTi　liiitiati（）ii　byノ∴（1θ〃

　RNA　Polymei’asc．　J．　Bi《Dl．　Chem．（ill　Pl’css）、

2．Sen，　R　ct　a1．（2001）．　Colllbrmatkmal　switching　of1二v（ノ’（・〃（・／〃‘’（・θ〃

　RNA　polymcrasc－pr〔）motcr　billary　coniplex　is　facilit：｜tcd　by　clonga－

　tiotl　lhctors　GreA　and　GreB．　Gelle．　Cells　6，389－4（D2．

3．Sllima1110kハ、　N．（1999）．011c　dimensional　ditl’u：　ion　o「protcills　along

　DN〈：its　bic）10gici［1　and　chcmical　sigllificallcc　rcvcalcd　by

　singlc－m｛）lcculc　Incasul’cl）ハcllts，，．1．　Bi（）L（’heln．274、　15293－6．

4，Kub《）ri、　T．　and　Shimamoto，　N．川996）．　A　branchcd　pathway　ill　the

　cal’ly　stagc　oftrこlnsCI’illtiOll　by　Eschcrichia　coli　RN〈Polymcrasc．」．

　M《）1．Bi《）1．256、449－57．

5．Kabata、　l　l．　ct　al．（1993）．　Visllalizatnm　ol’single　molccules〈）fRNA

　polymcrasc　slidillg　akmg　DNA．　ScieIlce　262，1561－3．

Labpage：111tp：／／www」lig．acjp／labs／Bk⊃Mcch／Js　himaLab」1tllll
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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

←

　　相　　　　勲

　　¶川lly・1甲凶

KAτ’SURA，　lsdo

D．Sc．．　Ploh：s□口1

　　　　川il日　　1‘ll

　　　…｜「　 l　　It’．　↓i

　IS日1川∧R〈　　1‘t卜、↓・・rhl

D　い｛　　八・．．，v，1、旧1十｜　1，　』』

Katsura　Group

　　卜．・1・11，xtIL　it　Bk）log　）yof　the

いr・いt”1．・1、il　Ul卜』』1いUlill　l．Ull〔：tiOnll

…　lhl’日’／tlLlliTrl｛　L（；t　lt　・t1‘〃1、㌦

　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fi動をとることでしょう，，多くの行動は進化

の過程で形成され、多数の遺伝j’・の中に刻み込まれている
はずです、，本田ド先室では，　C．（i／イぼr1〃sを材料として，遺fパ

j：が．じの，kうに行動を；1｝ll御“・1’るかを研’先していまrd－、、　L壌

川lll1・1’／1紡｛Ll（C．イノflc’rl〃s（L，遺伝”］t：（ノ）優オ！／1二材9判・」こなる／ごけ．

．Cソc　l、　11011個の神1〔f糸川｝胞力｛1つ1つlll！1’！微］亮で川㌃く『Cさ、　㌃

川帝f川路らり：IIビノJt　1’Cい．1、’li’，、　’の」＼所を利月lL，　川伝1’・　・

1111；経紬川包　・｛・［1｜ホf回ill各　・行中1川1いう関係をほfイ＼的に解明．ll’る

山力1．戊ノごの川1’1〈j　’（1㍉い．」見rl：、　．伐々〔．LJソ、ドのlii｜川∫！につし）て｛i）li

〆グllをlJ’・）－（．い）i．cl’．．

●　lf膓’｝馳v』噛flll）J　　：　 、L @’　．li…＿lhイ　 ）イ　｜　ンて）．／7ノ’　jili　fノ、　｜’－tl．’ls・ζ　←　．　L、　ン：）lil；色　〕｝εr　Iz　fl］JJ　 ・　 ［Jk」　こ＿ilL

　l　　 l乏　　　　　　 ・　　　　　 t　‘1　！Y：　　’　iジ｜i　：　　　↑　 1　　　｜　　　　レ　　　；　　　 ／　　 Ll　　　　 ＿　｝二　　 ∪　　 ）　　 i　l　I　　 iil　』　l　j　　 ｝　：ピ　　 十　 llll

p

●感覚器日；m1Phidの川経1川1路の遺伝学1’1勺解析

●：1一八ノ川】’1肋1川vノ）1聾1尺『や佃r々（ノ）学：習など，　高：ilく神糸臼幾∬Llに

　川わる遺伝」’・（ハ佃｛相

●111，レi∴1：し・川自」己いぐ・∫t∴」｛旦4‘勿’1；”レ＼（ノ川、己ごソ午／工こ’1二対．『」㌧フ：）餌「㊦’・1‘i月．f1．伐（ノ）

　川｝壮

　iil糸屯／y・L一戸ルつ：！「勿をイ，Eい、　f∫！1功（ノ）iliil　i血11イじ刊川々u）『中；i径＄田1胞

し　／＼こノし　・　フ『　1’・し・　／、Rノし’（ご角fl〈1［J　j－［1’ノ：）し二㌦二／シ、，　　｜二　1・しノ）｛ゴ！1！jJイ「：］‖！角ノ1｛

1；．る｛i作卜同／こ之）il勿㌔：．，川’1勺jll当｛津1二力：る一　’㌧’六、　　’U）｝、．コカ：iill：’ブ1に刀’

∩・『ノ’Cい｝、’lj．、．

　　Animals　scllsc　d）cil　cll、ll‘，lllllい1日　日Jlll・川1、・ll　川，・ド，，ll　　．・，

lelnらalld　StibscclttCntly　Ct｝iiduct：il，1）1（1Pll川ピ　1）L・ll，1・，い川　　＼1．日い

stcrcotyped－behしwiors　mllsl　bc　l’ol’川cd　dullll：，　Lx川川1｜1川1　、11いl

hcllce　lllust　bc　controlled　by　gcncl．　＼1．c川c　・’llld＼日11，1）o、～

genes　colltrol　such　bchavk）rs　u　s，　in　g（’．ピ／（r，t．t・〃ハ、．l　lrc・・11＼1目　

S・il　l1CmatOde，　WlliCh　iS　a　gOOd　I）1’ganis11川・1・nl～1い1・ldl・l

ic　analysis、　but　also　lbr　s　tructural　allalysis，　sincc　cachいl　lhc

302　1）cul’Ol）s　call　bc　idellli（’ied　under　a　nlicrosco1）c；llld　lhc

colnplctc　1）c川’al　circllilry　is　known．　Takillg　these　adv：m1ば］！c＼、

wc　ail川o　cluci（latc　lhc　rclatioris　hil）bctwccn　gcnes．1］cul’Olls、

11CUral　cit’Cttits　and　bchavk）r，

　　OUr　PrCsC川pr（｝iCCIs　arC：（1）　COntrol　（）fdel＞Cati（）n　bchav－

k）r，growth．　scns〔｝ry　sigllals，　clc．　by／1ノ’gclles，　whicll　Prob－

ably　acl　ill　lhc　itlkil　tillc；（2）gcllclic：［11alysis　oftlle　llcしlral　cir－

ctlit　oflhc　scllsol’y　I）rgan　amPhid：（3）analysis〈）1’ №モ撃撃モ刀@Ibr

highcr－ordcr　nc川’；11　hmcliolls　such　as　sclcc｛ioll　bctwccll　two

bchaviors　ai）d、・．ariolls　kinds〈）f　Icai’iiing；（4）c’i’fcct　or　food

and　slal’v；ltiOll　on　o目三lclory　iidaptationう110ciccptioll、　ctc．

By　solvillg　thc　tacnct　ic　conlrol　orbchavior　preciscly　at　a　mo－

lcctt　la　1’川d　ccllしtlar　lc＞cl　usillg　a　simplc　modcl－ortganism、　we

hopc　lo　cslablish　a　lirm　Illatcrial　basis　lb「undcrstandintg　hu－

111an　bchaviOl・．

感覚繊毛異常変異体（c／’）e－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－－defective　lコrutant（（ヅhe－2）restores　normal　sensory　cilia（right，

dye－filling　assay）only　in　the　neurons　that　express　the　introduced

wild　type　cDNA（［eft）．

lshihai’ll．「IL、　Iino．　Y．．　Mohri，　A．、　Mori、　L，　Gcllgyo－Ando，　K．．　Mitani、

S．ar“l　KalSUra　L（2002），　ll卜：N　・・

rccCPI・r　m・til：regulates・Cns・・1．1‘．

んθん〔／〃パ（・／（響ζ」〃，s’．　Cell（in　PrCSS）．

　aSCCrctI）ry　Pmteill　with　an　LDL

’11tcgratioll　alld　learllillg　ill　Cθ（・〃θ1二

Kllhara，　A．、　hlada．　I　L、　Ka〔sura、　L　and　Mori、　L（20（12）．　Ncgalivc　rcg－

U］ai　i〈）11　alld　gail1　COntrOい｝ザSCtiSOi’y　neuronS　by．11｜C　C・’／・IO・〃is　ualCinCurin

T〈X－6．NeUr《Dlハ3」、751－763．

Okuda、　T．、　l　laga、　T．、　Kallai『Y．、　ElldOll『11．『lshihara『11．『and　Kat：　u「a＾

1．（2000）．Idcnlilicati〈）11　and　charactcri／tltioll　ol’thc　high－al－1］11ily　cltoiillc

trtmsportcr．　Nature　Neur《Dsci．3、1ユ0－125．

Fし川wa「a，　M．　lshihara，　T．　and．　Ka〔sul白a、1．（1999｝．　A｜lt）、．cl　WD40　pω一

tein，　Cllll－2．　acts　ccll－autonomotLs，　ly　in　lhc　R・1’m三ltic）1ωfC・・／・19・’〃．・scn－

sOry　cilia．　Devel‘DPIllel11　126，4S39－4S48．

Take－uchi、　M．，　Kawakami，　M．、1：　hiharttへT．、　Amano，　T．、　Kondo、　K．、　and

Katsura，1．（1998）．〈11　ion　cllalll｜cl　of　the　tlcgc｜lcrin／　cpithclial　s〔）di－

UIll　Channel　SUIハerlhmily　COntl’o］S　UIC　dCICCa｛k、11　rhythm　il）（：（・／（二9（〃～．v，

Proc．　Natl．　Acad．　Sci．　USAり5、1｜775－11780．
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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

｜

磨醐

　　i

　　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

Shirakihara　Group

　　Mechanism－oriented

protein　structure　determination

　　　by　X－ray　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。

●Fl－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

●免疫レセプター群

●イオン輸送性V型ATPase
●D・アミノアシラーゼ

●耐塩性グルタミナーゼ

●アルギニンデイミナーゼ

〆

　　We　are　working　on　protein　structure　determination　using

X－ray　diffraction　techniques，　in　order　to　understand　the　work－

ing　mechanism　of　the　proteins　that　are　broad　in　biological

fUnction　spectrum，　but　are　each　with　the　unique　and　inter－

esting　action　mechanism．　The　proteins　under　current　inves－

tigation　are：the　sub－complexes　of　F　1－ATPase，　PhoB　and

CamR（bacterial　transcription　regulators），　E．ω1’nucleoid

proteins，　immunoglobulin（Ig）－1ike　receptors　in　immune　sys－

tem，　Na＋－translocating　ATPase，　D－aminoacylase　from　A　1・・

caligenes，　salt－tolerant　glutaminase，　arginine　dciminase　from

ルlycoplasma　argini

　　To　understand　the　unique　rotational　catalysis　mecha－

nism　of　F　l－ATPase，　we　are　extending　the　structural　study　to

theα3β3γεsub－assembly，伽m　theα3β3　sub－assemby　of

which　structure　we　solved　befbre．　PhoB　protein，　a　transcrip－

tional　activator，　and　CamR　protein，　a　repressor，　are　now　un－

der　investigation　using　the　MAD　approach．　The　structures

of　the　C　terminal　domain　of　PhoB　and　salt－tolerant

glutaminase　have　been　solved　recently．　Also，　crystal　ana1－

ysis　is　in　progress　fbr　arginine　deiminase　and　Na＋－translocat－

ing　ATPase．　We　have　included　structural　and　fUnctional

studies　of　the　immunoglobulin（lg）－1ike　receptors．

　　E．coli　nucleoid　proteins，　and　D－aminoacylase　have　been

examined　fbr　crystals．

Shirakihara，　Y．，　Leslie，　A．GW．，　Abrahams，　JP．，　Walker，　J．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　thermophilic　Bacillus　PS3　is　a　symmetric　trimer．

Structure　5，825－836．

F1－ATPase　o　3β3Vε複合体の三次元構造。βサブユニットは黄

色oはオレンジ，vは青，εは赤で示す。
Aschematic　representation　of　structure　of　q　3β3Vεcomplex　of

F1－ATPase．β一subunits　are　shown　in　yelIow，　a－subunits　red，　v　cyan

andεin　magenta．

Samatey，　F，，lmada，　K．，　Vonderviszt，　F．，　Shirakihara，　Y．　and　Namaba，

K．（2000）．Crystallization　of　the　F41肋gment　of　Flagellin　and　data

collection　from　extremely　thin　crystals．」皿rnal　of　Structural　BioL

ogy　132，106－11L

Maenaka，　K．，　Maenaka，　T．，　Tomiyama，　H．，　Takiguchi，　M．，　Stuart，　D．L

and．　Yvonne　Jones，　E，（2000）．　Nonstandard　peptide　binding　revealed

by　crystal　structures　of　HLA－B＊5101　complexed　with　HIV　im－

munodominant　epitopes．」．　Immunol．165，3260－3267．
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核細胞質問分子輸送：
メ力ニズムとその制御機構

　　　　鰹竃、

　　　　　小瀬真吾

　　　　　助手医博

　　　KOSE，　Shingo

D．Med．、　Assistant　Professor

ぢ　

i
雛

　lvli　a　l　ll・　＋／　　い　　　・ド　　」／iれ・1．

ol　川li（1’・A　lr　，　　　一．1　・・　　　＋tド　　　　1

　　1‘（核細胞の最大の］」徴は、DNAを細胞質から隔離してい

る核の存在にある1，そのため、！1｛核細胞は核と細胞質の川

で絶問なく分J’・情報をノ萎換しながら、恒常性を紺i持し，外

界の環境に適応しながら生・きている1，その分1㌘’情報∪）交換

を川うのが，核・．一細胞質‖ll分｝’・輸送である、，

　」吐年，　1’日亥牛才勿1こ1，k多・くの1輸」工」’llイ本カミ存rliし，　そ“オ1らカ9

41いコ多利1多柏：／cl亥1勺夕†・ll愉j工糸紬！各の存：白1カylJjらカ、1こ／£りつ’ノ

、V，る1，　“小　lliil〔ノ）耗↓斜［／£1：‘1㍑穿～‘〔1亥110物1．二／£る（／どwノープ　ミリ．・分・

lt／！ノSi　－！！ン・（　、　　｜1‖て‖j丞しノ）　≦！一ン11：三三ll’，1：／）t」』“’1－tl吉fLr〔1（IJ｛、こしレ♪　‘）　、　　、ニイ　tC、t，　　iz1＞i［r　『

細胞質川分1’輸送という，細胞にとりて基本1句な機能を担
一つ　｜P．リi21’ノIr　j追f／l　Jt’イ～ゴ’jノ’L　一clt：t－）1「1：繕～、さ　rU‘’（二’糸lli　l－与し　／‘9カ｛t－）、　　；tL≠／1

ビ）のIV，1’c役害ll5月．l　lさ・ぱるここゴC：、　／“IIIIIklカミ多利iちド〔／C〕伏翫川二

kJ’』IIる適応性をll’1｝めることを川能にLているのではないか
、t・’ワえrノイ1る、、　当｛i月：プじ’Jl　，［　’　tt　C　lよ，　糸田月包ノヒ牛勿”｝ζ：，　生イビ子、　分L　j’・

遺伝学、イスー・ジング，の様々な技法を駆使しながら，多

角的なアソロ…チによって，多細胞生物における核一細胞

川川分1㌘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fj

〈現在進行中の研究課題〉
〔1）分r漏［1口（ノ）」易と［、て（ノ）↑刻膜イL複r汁本（ノ）十幾1’彪角fl“；1　i・

｛2）　i］｜lt”なる」』限」花lt．おカ、イ1／こ糸田）1包で十幾i’itE　’IS’る1輸，送糸紬㍑，－1　J．1輸．送1川

　　1’・しり角剃戊1

｛3｝ψ［lll〕し’）ilill　in’ll｝幾十ll｜｝

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）．．

Itnages　of　nuclear　import　factor　importinβand　nuclear　export　fac－

tor　CAS　at　nuclear　pore　complexes，　Collaboration　with　Dr．　Makio

TOKUNAGA（Biological　Macromolecules　Laboratory）．

　　Nuclcocytoplasniic　cxchangc　is　a　very　dy川mlc、Ml、ll＼

in　WhiCh　VaSt　mllllber　Of11101eCしlleS　elltCrとmd　CXil　thc川I　lい

us　in　a　rapid，　accllrate．　alld　oftcn　regulatcd　lllalmcr．　1hいc＼

change　ofmolecules　is　ill1Portallt　ill　ordcr　f（）r　cells　k｝ll）：1川

lain　lheir　homeoslasisうalld　adapt　to　tlleir　cxtracclltt1川’cn、1

rOllll1Cllt．

　　Si1）ce　the　idcntiilcation　oガthe　nrst　trallsport｛’actor、　sig－

11illca川progress　has　bccn　achievecいoward（ハurしmderstalld一

川90flhc　lncch《｜11isln　of川clcocytoplas111ic　trallsPort，　as　wcll

as　tlle　divcrsity　oi’　nuclcocytoplasmic　lmllsporl　pa由ways．　The

prcscllcc　of　so　n1：my　trallsPort　palhwこlys　obligcs　us　to　raise

anaive　but白IKIamcntal　qllcsti（m：What　is　thc　bcnct］t　of

havmg　sttch　a　c（）mplcxity　of　t川clcar〔ransPorl　lハathways　lcad－

illg　to　rcglllalol’y　challgcs　ofgenc　cxpression↓〃1’ハ，θ？　1110r－

der　lo　undcrs　tand　lllc　basic　mcc1｜allisms　oftrallsp〈）rt　alld　bi－

ological　s　ignillcancc　ofdivcrsity　ot”　transport　pathways，　our

prcscnt　c∩brt　h）cuscs　oll　thc　undcrs　tanding　of　the　fUnctioll

ofthc　lluclcar　1ハorc　coinplex，　and　thc　idcntiflcation　of　tralls－

porl　pathways　and　hclors　that　l1」11ctioll　ulldcr　diflbrellt　ceL

IIIlar　condiliolls　and　in　diflbrcllt　tissucs　ill　nlullicellular　or＿

9alllSlnS・

lmamdo、　N，，　Shimam（）k），　T．、　Taka（⊃、　T．．　Tachibana、　T．、　Kosc、　S．，　Mat－

subac，　M，　Sekimoto，　T．、　Shilnollishi　Y．，　and　Yotlcda．　Y，　d　995）．111　vlvo

cvidcncc　f（．）r　involvcnlellt　－）ザa　51kl）a　c（）lnpollent　of　nuclear

pI）re．tal・gc加g　complcx　in　mlclcllr　pT’otcin　imp（）rt．　EMBO　J．14，

3617－3626．

Kosc、　S．，　lmam（、to、　N．、　Tachibana，　T．、　Shimamoto　T．　and　Y（mcda、　Y，

（1997）．Ran－unassis　tc（1｜川clcar　migratioll　of　a　97－kD　compollcllt　ot’　llU－

clear　p（ハrc－largcli｜1g　cc川｜plcx．，ハ．　Cell　BioL　139，841－849．

Kosc，　S、、　lmamot（》．N．，　Tachibana，　T．，　Yos．　hida，　M．，　and　Yollcda，　Y．

川999），β一S．　ubut）it　ofriuclcar　Pore－ta1’gctillg　colnl）lcx　dllllつorli11一β）curl

bc　cxPoi“ted　i’rom　lhc　nuclcus　il1こ｜Rai）－illdcpcndclll　mamler・J・BioL

（’hc・n1．27－／、3946－3952，

Lcc、　S，」．、　llllamoto，　N．，　Sakai，　H．、　Nakagawa．　A．、　Kosc．　S．，　Kc）ike、　M．、

Yatnarnoto，　M。，　Kumasaka『T．，　YonCda、　Y．　and　Tsukiham　T．（2000）．

Thc　adopti（）11（）ratwistcd　structurc　of　in｝lx）1’〔in一βis　csscntial　for　thc

prdcil1－Pn）tein　illtcractk）n　rcし1uil’cd　lbr　mlclcar　tralls　POI’t，・J・M《）1・Bi《Dl・

3θ2，25L264．

Kurisaki，　A．、　Kosc，　S。、　Yoncda．　Y．、　Hcldin，　C」L、　and　Moustakas　，　A．

（2001）．TrallsR）1111in991’owth　mctor一βillduccs　nuclear　ilnPorl　ofSma〈B

ill　all　imporlil1一β1乏md　Ran－dcpc｜1dcl｜t　lllamer．　M《ハL　Biol．　Cell　12．

1079－1091．
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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

　　　だ　ご
　　　　　lt　．，
　　　¶∴／

　　　　　　）　エ

　　五條堀　孝

　　　教授理博

GOJOBORI，　Takashi
　D．Sc．，　Professor
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　　　池尾一穂　　　　鈴木善幸
　　　助手理博　　　助手博（理）博（医）

　　lKEO，　Kazuho　　　SUZUKI，　Yoshiyuki
D．Sc．，　Assistant　Professor　M，　D、，　Ph，　D．，　Assistant　Professor

Gojobori　Group

Study　for　molecular　evolution

　　and　information　biology

　USIng　9enOme　SeqUenCe
and　gene　expression　profile

　本研究室では生物の進化を理解するため，分子進化学と

生物情報学の立場から計算機を用いて塩基配列・アミノ酸

配列から得られる遺伝情報の解析および実験的研究を行っ

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チッ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ボックス遺伝子の分子進化

4．ヒトゲノム遺伝子構成の進化
5．バクテリアゲノム間での遺伝子の水平移動の検出と遺

　伝子構成の進化

6．神経伝達物質受容体遺伝子の分子進化

7．魚類における性染色体の進化

8．ウイルスの分子進化
9．遺伝子発現からみた眼の構造の進化

10．自然選択検出法の開発

　　We　are　studying　the　evolution　of　organisms　by　analyz－

ing　the　nucleotide　and　amino　acid　sequences　using　computers

as　well　as　conducting　experiments．　The　currently　ongoing

research　pr（）j　ects　are　as　fbllows．

1，Gene　expression　profiling　of　planarian　brains　based　on

　EST　sequencing　and　DNA　chip　technology

2．Comparative　study　of　gene　expression　profiles　in　multi－

　cellular　organisms

3．Molecular　evolution　of　the　homeobox　gene　family

4，Evolution　of　human　genome　organlzatlon

5．Evolution　of　genomic　structures　of　microbes　through　hor－

　izontal　gene　transfer

6．Molecular　evolution　of　neurotransmitter　receptor　genes

7．Evolution　of　sex　chromosomes　in　teleosts

8．Molecular　evolution　of　viruses

9．Evolution　of　eye　structure　using　gene　expression　profiles

10．Development　of　the　methods　fbr　detecting　natural　selec－

　tion

生命情報学から脳の進化をみる

高次脳形成を進化の側面から理解することを

目的に、プラナリアの脳で発現している遺伝

子の情報をもとにして、3つのアブローチに
、る．

DNAマイクロアレイ

　　　　　　　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．

Niimura，　Y．　and　G（）jobori，　T．（2002）．加ぶ∫〃ωchromosome　staining：

reconstmction　of　giemsa　bands　from　the　whole　human　genome　se－

quence．　Proc．　Natl．　Acad．　Sci．　USA　99，797－802．

Callaerts，　P．，　Lee，　PN．，　Hartmann，　B．，　Farfan，　C．，　Ikeo，　K．，　Fischbach，

K．－F．，Gehring，　WJ．，　and　de　Couet，　H．G．（2002）．1」αY　genes　in　the

sepiolid　squid　Eμρり〃η’70ぷω1〔，1戊θぷ：implications　fbr　the　evolution　of

complex　body　plans．　Proc．　Natl．　Acad．　ScL　USA　99，2088－2093．

RIKEN　Genome　Exploration　Research　Group　Phase　II　Team　and　FAN－

TOM　Consortium（Okazaki，　Y．，　G（加bori，　T．，　et　aL），　general　organ－

izer：Y，　Hayashizaki（2001）Functional　annotation　of　a　fUll－length　mouse

cDNA　collection，　Nature　409，685－690．

Intemational　Human　Genome　Sequencing　Consortium（DNA　sequence

databases：DNA　Data　Bank　of　Japan　et　aL）（2001）．　Initial　sequencing

and　analysis　of　the　human　genome．　Nature　409，860－921．
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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

NiNhikawa　Group

　Btoint‘）Ml（lttCS　t）itsed

on電tlo　Ptいtom！・tt｛1（lttttt）

　　西川　建

　　教授理博

NISHIKAWA，　Ken
　D．Sc．，　Professor

　タンパク質はあらゆる生命活動を担う機i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

（31）－II）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　molcculcs　wht，sc　t’t川c1i《、t）1　；wc’c’、、cn汕川1，8・

maintenance　and　colltr（）10r　all佃ms《，t’acliv山c、川1川⑪｝ド

organisms．　They　fUnction　only　aller　fo旧ing　mt川wtlculal’

structures．　DNA　sequences　determinc　amiIlo　acid　scqllc11－

ces，　which　uniquely　define　three－dimensional　s・tnuctul℃s．　l　lc1’L’－

in　lies　the　secret　of　encoding　life　fbrms　in　onc－dimcIIsk川al

genetic　infbrmation．　However，　the　problem　of　predicting　thc

structures　of　proteins　from　the　amino　acid　sequences　had　bccll

diff玉cult　to　crack　and　has　long　been　considered　as　the‘‘holy

grair’．　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　stmctural　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　terms　of　protein　structures　and　ftmctions　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．7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）．

Kawabata，　T．，　Fukuchi，　S．，　Homlna，　K．，　Ota，　M．，　Araki，　J．，　Ito，　T．，

lchiyoshi，　N．　and　Nishikawa，　K．（2002）．　GTOP：Adatabase　of　prote－

in　structures　predicted　from　genome　sequences．　NucL　Acids　Res．30．

294－298．

Fukuchi，　S．　and　Nishikawa，　K．（2001）．　Protein　surface　alnino－acid　com－

position　distinctively　differ　between　thermophilic　and　mesophilic　bac－

teria．　J．　Mol．　Biol．309，835－843．

Ota，　M．，　Isogai，　Y．　and　Nishikawa，　K．（2001）．　Knowledge－based　po－

tential　defined　fbr　a　rotarner　library　to　design　protein　sequences．　Prot・

Engineer．14，557－564．

Kinjo，　A．R．，　Kidera，　A．，　Nakamura，　H．　and　Nishikawa．　K．（2001）．

Physico－chemical　evaluation　of　protein　folds　predicted　by　threading．

Eur．　Biophys．」．30，1－10．

Databases　on　the　WWW：

GTOP（http：／／spock．genes．nig．ac．jp／”　genome／gtop．html）

PMD（http：／／pmd．ddbj　．nig．ac．jp／）
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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

i撚 量

難無嚢
　　深海（小林）　薫

　　　助手学術博

FUKAMI－KOBAYASHI，　Kaoru

Ph．　D．，　Assistant　Professor

Tateno　Group

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

負mction　of　genomes　and　proteins　in　the　view　of　molecular

evolution，　s血c加ral　biology　and　information　biology．　As　p頒

of　our　research　activity，　we　analyzed　a　region　of　human

genome　including　part　of　the　MHC　class　I　gene　complex　to

clarify　the　evolution　of　genome　stmcture　of　the　regions．　As

aresult，　we　could　show　how　and　when　this　region　was

fbrmed　providing　an　evolutionary　picture　of　MHC　class　I

genes　in　the　region．　We　also　analyzed　evolutionary　chan－

ges　in　the　three－dimensional　structure　of　periplasmic　bind－

ing　protein（PBP）superfamily　in　collaboration　with　the　La－

boratory　fbr　Gene－Product　Infbrmatics．　PBPs　fUnction　as

receptors　fbr　various　water－soluble　ligands　in　ATP－binding

cassette（ABC）transport　systems　in　prokaryotes．　We丘rst

inferred　the　common　ancestral　protein　of　all　PBPs，　and　then

traced　the　evolutionary　passes　down　to　the　present　ones　both

by　phylogenetic　and　stnlctural－biological　analyses，　as　shown

in　the　figure．　It　is　noted　that　the　maj　or　stuctUral　change　oc－

curred　only　once　in　structural　evolution　of　the　PBP　super一

白mily，

M8tB

顧麟欝耀

鵡顧
麟耀

　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　＋orenほo　lt　mt

　　　　　　　　繍櫓総審聯

　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　Shp

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　topological　variations　from　a　sym－

metrical　ancestor．

Tateno　Y，　Imanishi　T，　Miyazaki　S，　Fukami－Kobayashi　K，　Saitou　N、

Sugawara　H，　G（）j　obori　T．（2002）．　DNA　Data　Bank　of　Japan（DDBJ）

fbr　genome　scale　research　in　life　science．　Nucleic　Acids　Res．30ω，

27－30・．

Kunihiro，　S．，　Kawanishi，　Y．，　Sano，　M．，　Naitoh，　K．，　Matsu－ura，　S．，

Tateno，　Y．，　G（）j　obori，　T．，　Yamagata，　Y．，　Abe，　K，，　Machida，　M．（2002）．

APCR－based　method　fbr　cloning　novel　mcmbers　of　a　gene　family　by

acombination　of　degenerate　and　inhibitory　primers．　Gene（in　press）．

Fukami－Kobayashi，　K．，　Tateno，　Y，　and　Nishikawa，　K．（1999）．　Domain

dislocation：a　change　of　core　structure　in　periplasmic　binding　proteins

in　their　evolutionary　history．」．　Mol．　Biol．286，279－290

Yamazaki，　M．，　Tateno，　Y．　and　Inoko，　H．（1999）．　Genomlc　organlza－

tion　around　the　centromeric　end　of　the　HLA　class　I　region：Large－scale

sequence　analysis．　J．　MoL　Evol．48，317－327

Watanabe，　M．，　Sumida，　N．，　Murakami，　S．，　Anzai，　H．，　Thompson，　C　J．，

Tateno，　Y．　and　Murakami，　T．（1999）．　A　phosphate－induced　gene　which

promotes　Penicillium　mediated　bioconversion　of　cis－propenylphosphonic

acid　to　Fosfbmycin，　Applied加d　Environmental　Microbiology　65，

1036－1044
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菅原研究室

生物と生命現象に関わる

知識の抽出と創生を支える

データベースの構築提供

　　　菅原秀明

　　　教授工博

SUGAWARA，　Hideaki
　D．Eng．，　Professor

’s　．〆《㌧

　　　宮崎　智

　　　助手理博

　MIYAZAKI，　Satoru
D．Sc．，　Assistant　Professor

S　ugawara　Group

R‘｝sear〔：h　an（I　devek）Pmont

　ot　blo1〈）9“：al（▲三ltabasos

　　　l（戊「thOn《｝Wa9（三

　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　I）ata　Centre
for　Microorganisins）の事業に参画し，ネットワークに分

散した」1青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’」㍉について議論

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r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］三法

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　infbrmation　systcms　lbr　the　cilpturc，

accumulation，　evaluation　and　analysis（）r　biological　data

aiming　at　squeezing　infbrmation　and　knowledge　lmm　l：lc－

tual　data．

　　By　utilizing　the　accomplishment　of　the　research　and　dc－

vclopment，　the　laboratory　also　carries－out　important　interna－

tional　tasks　such　as　DNA　Data　Bank　of　Japan（DDBJ）and

WFCC－MIRCEN　World　Data　Center　for　Microorganisms

（WDCM）．　We　careffully　design　modular　systems　which　will

be　t’lexible、　scalable　and　effective　ill　daily　use．

　　We　introduced　the　World　Wide　Web（WWW）as　one　of

thc　fi　rs　t　tcn　WWW　servers　in　Japan．　We　also　developed　a

simultaneous　scarch　system　of　distributed　system　named

Agent　for　Hunting　Microbial　Informat▲on　in　Internet

（AHMII）．　We　havc　now　developed　the　digital　workbench

namcd　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　using　JAVA，　XML，　and　tools　of　CORBA　arld

arelated　database　management　system　in　the　pしiblic　domain．

We　will　distribute　the　pr（）totype　ot’　lnforBI（）in　CD－ROM

form　this　year．

lntegration　of　Distributed　System

＼

xMLfile

一一一’一一 wML
　file　　　　－s

＼、lL：し’＼k』“、il’it’、］；tt｛・ユ‘t）L：川：．t，1t？ly，t，

○¢IC・RBA（C・mm・…j…R・quest・　B・・k・・Arc・lt・c・・re）

　　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

Fumc〕tI），　M．、　Mikyazaki，　S．　and　Sugawara，　H．（2002）．　Genome　Infbr－

matkm　Broker（GIB）：data　retrieval　and　comparative　analysis　system

lbr　completcd　microbial　genomes　and　more．　Nucleic　Acids　Research

3θ（1），66－68

Tateno，　Y．，　Imanishi，　T．，　Miyazaki，　S．　Fukami－Kobayashi，　K．，　Saitou，

N．，Sugawara，　H．　and　G（）jobori，　T．（2002）．　DNA　Data　Bank　of　Japan

（DDBJ）fbr　genome　scale　research　in　lif＞science．　Nucleic　Acids

Resaerch　30（1ノ，27－30

Goto，　K．，　Miyazaki，　S．　and　Sugawara，　H．　Genome　Inf（）rmation　Bro－

ker　fbr　Data　Retrieval　and　Comparative　Analysis　of　Microbial　Genomes．

Journal　of　Japan　Society　of　lnformation　and　Knowledge　10，4－13

Miyazaki，　S．　and　Sugawara，　H．（2001）．　Visualization　of　features　in　the

Flat　File　by　use　of　DDBJ－XML．　Currents　in　compu白tional　molec－

ular　biology（2001），249－250．
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仁木研究室

　染色体の分配と

高次構造の分子機構

　rllt／　／1

　　　　、㊤

∴彰ぐ1

　‘1　　　　、
　）　　　　　x
　　　仁木宏典
　　助教授博（医）

　　NIKI，　Hironori

D．Med．，　Associate　Professor

　　　小方康至
　　　助手博（薬）

　OGATA，　Yasuyuki
D，Pharm．　Sci．，　Assistant　Professor

Niki　Group

　Molecular　Mechanisms

of　Chromosome　Segregation

　　　　and　Structure

　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。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。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。さらに今年度より新しく，細

胞周期に応じた染色体複製装置の挙動や熱ショック等の環

境のストレスに抗って染色体の高次構造を維持する為の分

子的基礎，紫外線や栄養飢餓等の環境のストレスによって

誘導される染色体再編成，特に非相同的組換えの分子機構

の解明を試みています。

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
●細胞周期に応じた染色体複製装置の挙動

●染色体の高次構造維持の分子的基礎

●染色体再編成（非相同的組換え）の分子機構

●DNA二重鎖切断の分子機構

↓

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）。
Amodel　of　bacterial　chromosome　structure　in　vivo（1eft），　fluores－

cent　microscoρy　of　chromosome－stained　cells（right），

　　We　are　studying　the　proteins　and　the　DNA　sites　respon－

sible　fbr　the　regulation　of　prokaryotic　DNA　segregatlon　uslng

acombination　of　genetic，　molecular，　biochemica1，

cell－biological，　and　genomic　approaches　in　Escherたhia　co〃．

Prokaryotes　are　not　known　to　have　a　eukaryotic－like　mitotic

apparatus，　and　little　is　known　about　the　mechanisms　controll－

ing　chromosome　partitioning．　We　visualized　bacterial　chro－

mosome　DNA　and　plasmid　DNA　in　cells　using　fluorescence

加situ　hybridization（FISH）during　the　cell－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　E．　co1’chromosome　is　organized　in　a　compacted　ring

structure　with　the　functional　domains　that　participate　in　the

cell　cycle－dependent　localization　of　the　chromosome．　Cur－

rent　work　fbcuses　on　identifying　the　chromosomal　segments

involved　in　positioning　and　migration　of　the　chromosomal

domains．　We　now　investigate　the　behavior　of　replication　ma－

chinery　according　as　cell　cycle．　Furthermore，　we　attempt

to　elucidate　the　molecular　basis　for　maintenance　of

higher－order－structure　of　chromosomal　DNA　against　environ－

mental　stress　such　as　heat　shock　and　the　molecular　mecha－

nism　of　chromosomal　rearrangement　via　illegitimate　recom－

bination　induced　by　environmental　stress　including　UV

light－irradiation　and　starvation・

Yamaichi，　Y．，　and　Niki，　H．（2000）．　Active　segregation　by　the　BaciL

lus　subtilis　partitioning　system　in　Es（’heri（・hia　cθ〃．　Proc　Nat1．　Acad．

Sci．　USA．97，14656－14661．

Niki，　H．，　Yamaichi，　Y．，　and　Hiraga　S．（2000）．　Dynamlc　organlzatlon

of　chromosomal　DNA　in　Escherichia　co〃，　Genes＆Dev．14，212－223．

Niki，　H．，　and　Hiraga　S，（1999）．　Subcellular　localization　of　plasmids　con－

taining　the　oriC　region　of　Escherichia　coli　chromosome，　with　or　with－

out　the　sopABC　partitioning　system．　Mo1．　MicrobioL　34，498－503．

Niki，　H．，　and　Hiraga，　S．（1998）．　Polar　localization　of　the　replication

origin　and　terminus　in　Escherichia　coli　nucleoids　during　chromosome

partitioning．　Genes＆Dev．12，1036－1045．

Niki，　H．，　and　Hiraga，　S．（1997）．　Subcellular　distribution　of　actively　par－

titioning　F　plasmid　during　the　cell　division　cycle　in　E．　coli．　Cell　90，

951－957．

1
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MIYAZAKI，　Satoru　　SUZUK1，　Yoshlyukt
D，Sc．，　Assistant　Professor　Ph．　D．，　Assistant　Professor　D．　Sc．，　Assistant　Professor　M　D．，　Ph．　D．，　Assistant　ProtLit；／sc”

　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，　rDDBJ／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DD］BJ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　d細bimk

activities　in　eamest　in　l986　at　the　National　Institutc　of　Gc・

netics（NIG）with　the　endorsement　of　the　Ministry　ot’　E；．du・

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　Bio1－

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　virtu－

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．

Tateno　Y，　Imanishi　T，　Miyazaki　S，　Fukami－Kobayashi　K，　Saitou　N，

Sugawara　H，　Gojobori　T．（2002）．　DNA　Data　Bank　of　Japan（DDBJ）

fbr　genome　scale　research　in　life　science．　Nucleic　Acids　Res．30（D，

27－30．

International　Human　Genome　Sequencing　Consortium．（2001）．　Initial

sequencing　and　analysis　of　the　human　genome．　Nature　409，860－921．

Abola，　EE，　Bairoch，　A．，　Baker，　WC．，　Beck，　S．，　Benson，　D．A．，　Ber－

man，　H，，　Cameron，　G，，　Cantor，　C，，　Doubet，　S．，　Hubbbard，　T．J．P，　Jones，

T．A．，　Kleywegt，　GJ．　Kolaskar，　A．S．，　Kuik，　Van　A．，　Lesk，　A．M．，　Mews，

H．－W．，Neuhaus，　D．，　Pfeiffer，　F，　TenEyck，　L．F．，　Simpson，　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　for　molecular　biol－

ogy．　BioEssays．22，1024－1034．

Tateno　Y．，　Miyazaki　S．，　Ota　M．，　Sugawara　H．　and　G（）j　obori　T．（2000）．

DNA　data　bank　of　Japan（DDBJ）in　collaboration　with　mass　sequenc－

ing　teams．　Nucleic　Acids　Res．28θノ，24－26．

Sugawara　H．，　Miyazaki　S．，　Gojobori　T．　and　Tateno　Y．（1999）．　DNA

Data　Bank　of　Japan　dealing　with　large－scale　data　submission．　NucL

Acids　Res．27，25－28．
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遺伝学の普及と啓蒙

）

ヨシキちゃん
　　　教授

Yoshiki－chan

　Profcssor

■●

⑱

　　　ゲノコ

　　　助教授

　　Geno－ko
Associate　P｜’ofcssor

唐撃奄k’s

　　ゲノムシ
　　　　助可

　Geno－mushi
Assistant　Proless（）r

　　ゲノヒ．コ

　　　助l

　　Geno－pico
Af〕ト～is；t tlr　lt　　 ｝．）1　〔　）t 〔｝ト；s（　）t

Public　education

and　awareness

　of　Genetics

　遺伝Ji　ll学0）成果が日ざましい速度で社会へ浸透するよ

うになり，医療技術や生活の向ilに貞献しています。それ

に伴い、1遺伝f”］，［クU一ン」、「ゲノム」などの言葉が川

常の話題にのぼるようになりましたc，　般社会がこれらの

情報を正しく理解し判断するためには，1ビ確な遺伝学の知

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

積極的に応えるために，遺伝学研究所は1遺伝学研究［」じ果

の啓蒙と普及，中等教育のレベルアッフ．への協力など礼会

との接点の屯視一1を将来計川の1つの柱として掲げてい土

す。この計画に沿って，遺伝学研究所1よ、　‘般lll民向川の
jj堂イz：「］f：／ilil…」勺ζ（ノ）tll，j　f｛置、　　　1・、㌃i十交ノ1：　●　　ノ＼”］；：ノ1・1（ノ）（ノトこ蛎灸　ノK’iJi’Fノ．l　l　ノノ　『ン　ノ、、

教官による地」或の小・中・高等”｝：1校における特別授業、な

ど，様々な啓蒙活1助を行っています、、！1寺に，　1999年（ノ）自1日r

so周年を機に，「遺伝学電」㌘博物館1を開設しインター’r・ソ

トEに公開しました、、情報技i・lllに「憂オ1た研究所の特色を牛

かし，親しみやすいキャラクターやアニKを使って、川川
1’1勺」遺イ云・’｝∫：，分」づ遺イ云学：（の棚i念・1戊果や、柏ミ々な生物柿の遺

伝学をわかりやすく紹介しています，，2年llUで既に5／J’回

近いアクセスがあり，lll学・高校生にも親しまれています、‘

　　APPhcati・n・fgcllctic　cnghlccril｜g　tcch11・1・gy　has　sPrcad
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O平成14年度　2002年

［共同研究A］

1

2

3

4

5

6

7

8

9

10

11

12

13

14

15

16

17

18

19

20

21

22

23

　　　　　　研　　究　　課　　題

分裂酵母におけるユビキチン系を介したDNAポリメ

ラーゼのスイッチングメカニズム

ツメガエル卵形成及び胚発生におけるユビキチン／プ

ロテアソームシステムの役割に関する研究

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

FGFシグナル抑制因子Sprouty及び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

マウスにおける骨、腎の発生を制御する遺伝子の

Drosophilaホモローグの機能解析

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

ペプチドをリガンドとする受容体の解析

動物門を超えたヒドラ同族体ペプチドの探索と機能解

析

ヒドラ消化管のぜん動・大ぜん動を制御する新規シグ

ナル分子の探索

ショウジョウバエのG一ストレッチ結合因子の機能解析

卵巣癌特異的IAI．3B遺伝子プロモーターのクローニン

グと転写活性の同定

DNAの凝縮相転移と機能発現に関する研究

自己組織化地図によるゲノム情報解析

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

ユーラシアならびに新大陸における古代人類集団の遺

伝的構造に関する解析

時計遺伝子に着目した時間治療法の開発

染色体機能に基づくインプリンティング疾患の新しい

診断法の開発

発生・分化にともなうクロマチン構造の変化とDNAの

メチル化

シロイヌナズナddm1突然変異体のゲノムメチレーショ

ン解析

モノクローナル抗体を用いた神経細胞の極性形成を担

う分子群の同定

SNPsを用いたマウス遺伝子高速マッピングシステムの

確立

野生マウス由来の系統および野生マウス由来の染色体

を保持するコンソミック系統を用いた肺腫瘍抵抗性遺

伝子のマッピング

　　　　研究代表者
大森治夫（京都大学ウィルス研’｝WP

矢倉達夫（関西学院大学理学部）

犬塚　學（福井医科大学）

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）

広常真治（埼玉医科大学）

服田昌之（お茶の水女子大学理学部）

斎　藤　祐見子（埼玉医科大学）

松島　治（広島大学大学院理学研究科）

桑原厚和（静岡県立大学環境科学研究所）

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）

吉川研一（京都大学大学院理学研究科）

金谷重彦（奈良先端科学技術大学院大学）

松木孝澄（福井医科大学）

植　田　信太郎（東京大学大学院理学系研究科）

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・神経センター神経研究所）

青田聖恵（大阪大学大学院医学系研究科）

奥泉久人（農業生物資源研究所）

稲垣直之（奈良先端科学技術大学院大学）

若菜茂晴（理化学研究所ゲノム科学総合研究センター）

宮下信泉（香川医科大学）
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24マウスMSM系統を用いたう触発症に関与する遺伝子の

　　QTL解析
25Positional　candidate法を用いた多指症突然変異体の

　　候補遺伝子の探索

26マウスを用いた辛み感受性の遺伝学的解析

27　小型魚類順遺伝学及び哺乳類逆遺伝学を融合した器官

　　形成機構の研究

28　レトロポゾンp－SINEIの存在の有無による栽培稲起源

　　の解析

29　大腸菌におけるシグナル分丁・　diadenosine　polyphos－

　　phateの動態と役割

30　ヒト腸管由来のLactobacillus　gasseri　LA39株の生産

　　する新規環状バクテリオシンの構造遺伝子からの分子

　　系統解析

31DNAミスマッチ塩基対結合蛋白質Mutsを用いたDNA

　　微小変異の高効率多量解析

32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

33DNAポリメラーゼβの単鎖切断部位探索のダイナミク

　　ス

34線虫の接地面の形状解析

35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

36　グルタミナーゼのX線結晶解析

37　主要組織適合遺伝子複合体（MHC）の、tll体構造形成と

　　機能発現機構の構造生物学的解析

38　膠原病における遺伝子異常の解析

39　MHC領域の比較ゲノム解析

40分子進化学的解析によるゲノムレベルの進化と機能分

　　化の研究

41活性化凝固因子VIIaとクリングルの特異n勺相II二作用と

　　分子進化学的意義

42ホヤオタマジャクシ幼生脳内感覚器色素細胞に発現す

　　る遺伝子の機能解析

43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

44好熱菌のRNA、　DNA、蛋白質の熱安定性獲得の戦略の

　　解析

45　ポリエーテル代謝酵素の立体構造予測に基づく反応機i

　　構解析

46非相同的組換えに伴うDNA二重鎖切断及び非相同的組

　　換えに関与する因子の細胞内における視覚化

47　分裂酵母テロメア機能の網羅的解析

48低メチル化状態でのイネRmuトランスポゾンの可動特

　　性の解析

⑭
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河　合

池　川

ヒ　野

石　川

邦

啓

洋

久

恭

忠

彦（日本大学松戸歯学部）

志（理化学研究所ゲノム科学総合研究センター）

：（A！Jl（1；Q　「人こ”｝t，　i｝3”i∫：音1｛）

幸（東京大学大学院川学系研究不こい

」㌃　（味〔」i（人こ学：分・J’・8klllll包牛4勿”｝∫：佃「究IiJ〒）

子（バイオ微生物研究所）

夫（東北大学大学院農学研究科）

雅　人（人こフ♪1ウミ干1・人こ”i：：）

弘　範（第・薬科人学築学部）

lll　夫（京都人学大学院1：学研究科）

和　　実（岩手大学ll学部）

糸屯　・郎（東京大学医科学研究所）

充　瞭（大分大学1：学部）

晃一（名占屋市、1／1人”］t’薬学部）

博史（順天堂人学医学llll）

　　隆（東海大学医学部）

俊　徳（東京医科歯科ぺi‘・難治疾患研究所）

　　敬（ノく5♪り，［、’∫．イ「∫、iQf1’L］t◆ノs’γ’）

博　章（1東北人学大学院ノ1命科学｛J『究科）

勝久（｛ノ1°t’it　lウミ｝こト　人’、｝∫，　lti、．“］t：｜fl｛）

広　志（rl2シ八｛ノミ”｝t°lbl”y：1’fls）

↑；∫｛ノ己　∫㌃　（1Wt］lll人”｝∫：資河京咋’牛勿不こ1・　’］‘：　tiJ　f　3Uu　f　iJf）

111ilリ｝　（（社：），1ヒ｜MiJ『’フど」リi）

　　」勝　　　　 （　1‘浄　 1～rfj　大　 ’if：　∫11！　ii7：　ltfl≦）

隆　　：（弘前大学農学生命科学部）



「共伺研究百］

1

2

3

4

5

6

　　　　　　研　　究　　課　　題

分裂酵母接合型変換の分子機構におけるDNA組換え及

びユビチキン系との共役機構

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

mRNA合成速度を規定するクロマチン構造の機能解析

自然集団中の変異を利用したショウジョウバエ遺伝子

間のエピスタティックな相互作用の検出

マウスnanos遺伝子群の機能解析

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
岩　崎　博　史（横浜市立大学大学院総合理学研究科）

小　瀬　博　之（徳島大学医学部）

和　田　忠　士（東京工業大学大学院生命理1：学研究科）

猪　股　伸　幸（九州大学大学院理学研究院）

原　口　清　輝（滋賀医科大学）

津　本　浩　平（東北大学大学院工学研究科）

［

1

2

3

4

5

6

7

8

9

lO

ll

12

研究会1
　　　　研　究　会　名

DNA損傷応答研究の新展開

国際協力による「世界のアリ類画像

データベース」の構築

DNA複製開始機構の構造生物学的解析

に関する研究会

ヒドラ多細胞体制の起源

ペプチドバイオロジーの新展開

クロマチンの生物学

エピジェネティックスの分子機構と疾

患

イネの発生・分化における遺伝子ネッ

トワーク

高等植物の4三殖機構の分r・遺伝学的研

究

遺伝資源とバイオインフォマティクス

人類集団における遺伝子レベルとゲノ

ムレベルにおける多様性

人Il蛋白質のデザインと実験室進化

　　　　研究会代表者
岩　崎　博　史（横浜ll泣大学人学院総合珊学研究科）

今　井　弘　民個、γ遺伝学研究所）

伊藤建夫（信州大学理学部）

！」、早川　　義　　尚（九州大学理学部）

藤澤敏孝（国立遺伝学研究所）

刀祢重信（川崎医科大学）

押村光雄（鳥取大学医学部）

艮　戸　康　郎（東京人学大学院農学生命科学研究科）

東谷篤志（東北大学大学院’｛三命科学研究科）

笹隈哲夫（横浜市立大学　NJ｝（生物学研！究所）

五條堀　　　孝咽、随伝学研究所）

磯貝泰弘（理化学研究所）

　開催予定日

2002．9．26～9．27

2【）02．5．3～5．4

2（⊃02．8，23～8．24

2003．　3．25～3．26

2002，12，20～12．21

2002．1L7～ll．8

2003，　3，　15～3，　16

2002．10，24～10，25

2002．ll．15～ll．16

2002，12，13～12．14

2003，1．16～1．17

2002．7．24～7．26

Φ
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O平成13年度　2001年

研　　　　究　　　　課　　　　題 研究代表者 相手方民間機関等

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

生命情報科学的手法を用いた有用微生物のゲノム情報解析
進化遺伝研究部門

ｳ授　池　村　淑　道
株式会社ザナジェン

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

バイオインフォマティクス関連データベース整備
生命情報・DDBJ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

ゲノム生物バックボーンデータベースの構築提供
生命情報・DDBJ研究センター

ｳ授　菅　原　秀　明
科学技術振興事業団

遺伝子多様性モデル解析事業のデータベース構築・情報解析
生命情報・DDBJ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

1分子イメージング法による免疫システムの可視化
構造遺伝学研究センター

ｳ授徳永万喜洋
理化学研究所

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　治
科学技術振興事業団

・e’v・　ず　・iねTny：“r　　エ　ア　

　　　・受ヨ鋤控

。。」ソ」ぱ」瀕」竺些彙鵡▲捌

O平成13年度　2001年 産学連携等研究費　92，949，000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

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

2001．4．1～

@2001．9．30
科学技術振興事業団

　　　円
T00，000

DNAはいかにして分配され
ﾄいくのか？

放射線・アイソトープ研究センター

赴ｳ授　仁　木　宏　典

2001．4．1～

@2001．9．30
科学技術振興事業団 500，000

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

2001．4．1～

@2001．9．30
科学技術振興事業団 500，000

野性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

2001．4．1～

@2001．9．30
科学技術振興事業団 1，000，000

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

遺伝子産物同定システム研究

J発、GTOPシステム構築

生命情報・DDBJ研究センター

ｳ授　西　川　　　建

2001．4．1～

@2001．9．30
科学技術振興事業団

　　　円
P50，000

穀類細胞への新たな遺伝子導

?@の開発

実験圃場

侮阮?X村　賢　一

2001．4．10～

@2002．3．31

生物系特定産業技術

､究推進機構
40，884，000

ゲノム全遺伝子の発現ヒエラ

泣Lー決定機構の解明

分子遺伝研究系

ｳ授　石　浜　　　明

2001．5．11～

@2001．11．30
科学技術振興事業団 6，930，000

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

2001．6．25～

@2002．3．31
科学技術振興事業団 1，000，000

嗅覚経路形成機構の解析
脳機能研究部門

赴ｳ授　平　田　たつみ

2001．6．25～

@2001．ll．30
科学技術振興事業団 990，000

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

系統生物研究センター

赴ｳ授　西　村　昭　子

2001．7．24～

@2002．3．31
科学技術振興事業団 1，100，000

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の単離およびその機能

�ﾍ

系統生物研究センター

ｳ授　相　賀　裕美子

2001．7，24～

@2002．3．31

　　　　　　　　一H－・

ﾈ学技術振興事業団

・←

@　2，200，000

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

2001．8．13～

@2002．3．31
科学技術振興事業団 1，320，000

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

2001．8．27～

@2002．3，31
科学技術振興事業団 　380，000

|一一
@　　　一　　一　　　　　　　　　　　一一一

遺伝子組換え技術を応用した

汾｢代型植物の開発

育種遺伝研究部門

赴ｳ授　角　谷　徹　仁

2001．8，27～

@2002，3．15

独立行政法人農業技術

､究機構花き研究所
2，784，000

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

2001．9．4～

@2002．3．6

独立行政法人農業生

ｨ資源研究所
3，862，000

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

200L　9．4～

@2002．3．6

独立行政法人農業生

ｨ資源研究所

一｝－

R，782，000

イネ細胞系譜マーカーによる

ｭ生分化シミュレーターの開

ｭ

系統生物研究センター

赴ｳ授　倉　田　の　り

2001．9．4～

@2002．3．6

独立行政法人農業生

ｨ資源研究所
19，288，000

染色体分配の制御機構の解明
集団遺伝研究系

侮閨@深　川　竜　郎

2001．ll．30～

@2002．3．31
科学技術振興事業団 650，000

ゴルジ体の多様性とその生理

w的意義の解明

系統生物研究センター

侮閨@後　藤　　　聡

2001．11．30～

@2002．3．31
科学技術振興事業i団 1，040，000

ヒトゲノムのSOM解析
進化遺伝研究部門

ｳ授　池　村　淑　道

2001．12．5～

@2002．3．31
科学技術振興事業団 4，089，000

⑰
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O平成14年度　2002年

研　　究　　種　　目
@　Classification

交付件数
mumber　of　Grants

交　付　額
@Amount

　　　特　定　領　域　研　究
frant・in－Aid　for　Scientific　Research　on　P目ot］ty　Areas

34
　　　　　　r円
@　　　×1，000ye11
P，204，600

　　　学　術　創　成　研　究
frant・in－Aid　for　CreativeScientific　Research

1 62，100

　　基　　盤　　研　　究　（S）
frant・in・Aid　for　Scientific　Research（S）

1 18，300

　　基　　盤　　研　　究　（A）
frant－in－Aid　for　Scientific　Research（A）

2 24，500

　　基　　盤　　研　　究　（B）
frant－in－Aid　for　Scientific　Research（B）

12 68，200

　　基　　盤　　研　　究　（C）
frant－in－Aid　for　Scientific　Research（C）

5 7，500

　　萌　　　芽　　　研　　　究
frant－in・Aid　for　Exploratory　Research

3 4，600

　　　若　　手　　研　　究　（A）
frant－in・Aid　for　Encouragement　of　Young　Scientists（A）

1 11，700

　　　若　　手　　研　　究　（B）
fran卜i吐Aid　for　Encouragement　of　Young　Scientists（B）

5 6，900

特別研究　員　奨　励　費
frant－in－Aid　for　JSPS　Fellows

14 16，900

計Total

78 1，425，300

（5月1日f見在三）

平成14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

　　　18％

　　若手研究（B）

　　　　7％

若手研究（A）

　　1％

　　　萌芽研究

　　　　4％

基盤研究（C）

　　6％

基盤研究（B）

　　15％

　　　基盤研究（A）

特定領域研究

　　44％

　学術創成研究　1％
基盤研究（S）　1％

Φ
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O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
@Name

所　　　　　属
@Affiliation

研　　究　　課　　題
@　Subject　title

受入教官
gost　advisor

期　間
oeriod

KOLPASHCHIKOV，

@　Dmitry　M．

ロシア科学アカデミー生物有機

ｻ学研究所
qussian　Academy　of　Science，

hnstitute　of　Bioorganic　Chem－
奄唐狽窒

ウイルスRNAポリメラーゼの機能制御

@構
eunctional　Modulation　of　Virus

qNA　Polymerase

石　濱　　　明

hSHIHAMA，
@　　　Akira

’Ol．7．2

@　～’02．3．31

OZOLINE，
@　　01gaN．

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　I3iophysics

転写装蹄の機能制御機構

euncti《mal　modulation　of　Prokar－

凾盾狽奄メ@Transcription　ApPararus

石　濱　　　明

hSHIHAMA，
@　　　Akira

’Ol．9．5

@　～’01．12．31

劉　　　慶　信

kIU，　Qing－Xin

神経ネットワーク形成における転写因

qTDFの役割
she　role　of　transcription　factor　TDF

奄氏@network　fo㎜adon　of　nervous　sys・

狽?

廣　瀬　　　進

gIROSE，

@　　Susumu

’Ol．10．1

@　～°02．3．31

USHA，
oadmanabhan

サバ核物理学研究所

raha　Institute　of　Nuclear
ohysics

転写の1分子ダイナミクス

ringle－molecule　dynamics　of　tran・
@●　　　　　　　　　・
唐モ窒撃垂狽撃盾

　　　　　　　　
?@本　伸　雄

rHIMAMOTO，
@　　　N《）bu《）

一’一一一←

fOl．11，28

@　～’02．3，31

2．日本学術振興会による受け入れ

　　Supported　by　JSPS

氏　　名 所　　　　　属 研　　究　　課　　題 受入教官 期　間
Name Affiliation Sublect　title Host　advisor Period

←

マウス胚における眼の形態形成に関す

WANG，
@　　Chi　Chiu

中国

″`中文大学

she　Chinese　University　of

gong　Kong

る遺伝子発現制御と細胞死の比較ゲノ

?w的研究
dye　Developmental　Damage，　Embry・

盾獅奄メ@Gene　Regulation　and　Apopt（》tic

dxpression　in　Mouse　Embryos　Ex・

∫〔條堀　　　孝

fOJOBORI，

@　　Takashi

’Ol，4．1

@　～’02．3．31

posed　to　a　I）iabetic　Environmant

O海外渡航件数 平成13年度　　2001　1i｝：

国　　　名
mame　of

@country

北　米
morth

`merica

中南米
katin

`merica

欧　州

durope
アジア

`sia

大洋州

nceania
アフリカ

`fhca

計Tota1

件　　　数
@Number

35 0 27 13 1 0 76

⑲
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O内部交流セミナー
　研究所内における研究成果を発表し，討論する会で，毎

週金曜日に開かれます．教官による発表の他，D3プログレ

スレポートとして博士課程3年生の研究紹介の場としても

利用されています．

ONIG　Colloquia

　Seminars　are　held　every　Friday　by　researchers　at　the　Institute

to　discuss　their　progress　during　the　past　year．　Presentations　are

made　not　only　by　the　faculty，　but　also　by　third　year　graduate　stu－

dents　as　a　part　of　their　D3　Progress　Report．

Oバイオロジカルシンポジウム
　先端の研究を行っている国内外の研究者を研究所に招き，

講演討論を行います．幅広い分野の優れた講演が年間約80

回行われています，

OBiological　Symposia

　The　Biological　Symposium　is　held　throughout　the　year，　featur－

ing　distinguished　speakers　in　many　areas　of　biological　sciences，

from　universities　and　institutions　worldwide．

Oお茶の会
　セミナーや研究会などの公式の場の他にも，遺伝研では

お茶の会，ビアパーティー，忘年会など，所内の研究者が

集まってリラックスした雰囲気で懇談・議論する機会を多

く設けています．

OTea　Time
　In　addition　to　formal　seminars　and　colloqia，　NIG　offers　many

opPortUnities　fbr　the　researchers　to　get　together　and　discuss　var－

ious　issues　in　a　relaxed　atomosphere，　such　as　tea　time，　happy

hours，　and　end・・of－the－year　party．

バイオロジカルシンポジウム
　　Biological　Symposium

お茶の会

Tea　Time

！ナヨ1蕩情協刀

動且A」⊃Ll五ゴヨ」ゴDりら止r」9」」ム〔汀」ソ」”∫」ヨy

　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　」

　国立遺伝学研究所は，遺伝学に関する総合研究の中核と

して共同利用に供するとともに，他大学の大学院教育に協

力し，学生の研究指導を行い，昭和59年度からは全国の国・

公・私立大学の大学院学生を受け入れています。

　NIG　continues　to　play　an　important　role　as　the　ccnter　f（）r　var－

ious　genetic　researches　and　a　site　for　inter－university　collabora－

tion．　NIG　also　trains　graduate　students　from　public　and　private

皿iversities　from　all　over　Japan．
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研究所の　般公開

　科学技術週1川における行申：の環として，各研究部門の

展示及び学術1溝演を｛　Jlい，学術映画を一ヒ1映し，研究所の・

部を公開して・般の見学に供しています。

Open　House

　〈sonc　oflhc　cvcnts　of　lhc　Scicncc　alld　Tcchllology　Weck，

thc　National　Institutc　of　Gciictic：’（NIG）oPells　its　groし［nds　tmd

「acililics　to　thc　public．　＞is　itol’s　atlci）d　cxhibils，　spccial　lcctures

and　sciclltillc　llloViCs、　as　wcll　as　cl｝．ioyil1E41　chcrry　blossoms　in　the

lnstltutc　campus．

Nl

一

＼ミ

公開講演会
　ll．．1川、｛・火．中．原で本研’）”e所教官を1；llll．1’ldl　，　i・　（t、　・｝；］’Yi’

対僚仁川伝学フこ川講演会を1川川〔（い．lJ．

Public　Lecture

　　Ollcc：l　ycこ目、　m三iutl川m、　NIG　SI）｛川SOI’＼；1　1）itl）II（’lccl川c　tll

’1・ky・、　Pl．C・L’T）〔Cd　by［hC　I’CSC川噛ChCr・・いh柏n・1｜hlk’・
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1鞭職’漏輸幽

　　　　　　　　　……感じる力，考える力，討論する力を育てる……

国立遺伝学研究所は，総合研究大学院大学・遺伝学轍として縛士課程大学院生の教育を行っています・jgt伝学餉

核に多様な分野の研究が鰍する｛憂れた環境の元で，幅広い視野をもつ研究者を育成し・次世代の生命科学｛減に蝋し

たいと考えています。

◎総合研究大学院大学について
総合研究大学院大学は，全国で初めての学音Kを持たない大学院だけのパ子として一988年に鰍されました・3イ剛の

博士課程のみを置き，全国に散在する14の国立大学期禾・川継1を1・琳とし℃’Y・鮒な大’iζ：1撒育を醐してし劇一・

国立遺伝学研究所は，その中の生命丁・｝学研究科・齢学轍とし一（・常酬30人の層・阻を受け人撒育してし’ます・

先導的な研究機関としての利点を活かして，これからの林に19・要とされる1・1鮒でSgl創的な｛1胱卿f誠を喘してい

ます。

◎総合研究大学院大学・遺伝学専攻の特色

1遇蹴纏，国内外の聯σ）共11、」利用を日A勺としたく関です．整備されたDNAテー・y・・〈一一7・，　5・’〈eくの

実験生物系統などの遺伝資源，最先端の共繊器等基礎生命不・閣醗を遂行するための環」ジ琶がltて揃っていまnl－・ここ

藁纏凝竃ζ叱蕊㌶㌫耳ス㌫長択！　麟鞠壽盟㌫慾≡慧1《ll：鵠
で行われている研究が国際的｝こみて縞水準であることを裏付けてし、ます・質の高い｛耽ぽえらオ1た｛耽鱒蜘教育

は，総合研究大学院大学遺伝学専攻で学ぶ大きな利点です．

2鑑欝熱i驚教醐教授もそれぞ酬1の研究室を組織して臓行つています｛）各鵬洲熾1〔｝

人前後と小規模ですので，教官と頻繁な密度の濃い繍が可能です・遺伝学｛減脈体で見るど約蹴昧学院ll週
して，教官数は約80人となっており，｝専・i・課鱒P・1のぱ院大学ならではの」醐こ恵まれた｛　1撒ff蹴であるとい1・まポ

　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　教官1人あたりの学生数

9

8

7

6

5

4

3

2

O 北海道大学　東北大学　東京大学　名古屋大学　京都大学 大阪大学 九州大学
大学院大学
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3．豊富なセミナー
　国立遺伝学研究所では，多岐分野にわたるセミナーが頻繁に開催されます。週1度の所内演者による内部交流セミナーに

加えて，国内外の著名研究者を招いたBiological　Symposiumが年間約80回も開かれ，活発な論議が行われています。大

学院生としてこれら全てのセミナーに参加できるのはもちろんのこと，Symposium講演者と大学院生との昼食会に参加す

れば，あこがれの研究者と実際に会って個人的に話をすることもできます。

　また，外部講師による英語論文書き方講習会やプレゼンテーション法講習会など，研究者として独り立ちするために役

立つ実践的な教育セミナーも行っています。

4．複数教官による教育制度
　国立遺伝学研究所では，「一人一人の大学院生を全教官で指導する」という理念のもとに大学院教育を行っています。も

ちろん実際の大学院での研究は，一人の指導教官のもとでその研究グループに所属して行うことになりますが，それを補

う形で，複数教官の指導によるユニークなプログレスレポート制度を導入しています。

この制度は，各々の学生が選んだ4人の教官が，指導教官を交えない小委員会を組織

して，学生の相談にのったり助言を行うというものです。具体的には，まず大学院2

年次に，小委員会に対してそれまでの研究内容の英文レポートを提出し，口頭で発表

を行います（D2プログレスレポート）。さらに3年次には，内部交流セミナーの枠を利

用して，研究所全体で公開のセミナーを行い，聴衆や小委員会のメンバーと討論しま

す（D3プログレスレポート）。

　この制度が，研究が行き詰まったときの助けになるのはもちろんですが，様々な分

野の研究者の意見を聞く機i会をもつことで，研究者としての視野を広げるのに役、Irっ

ています。また，英語論文を書くための準備やプレゼンテーションの訓練という意味

でも経験を積むことができます。

D2プログレスレポート

5．研究者間の活発な交流
　国立遺伝学研究所は，研究者間の交流や議論が活発な，」｝で有名です。各研究室が小規模なこともあり，研究室間の合同

セミナーや，共同研究が活発に行われています。大学院生も，他の研究室に出人りして自分に必要な知識や実験r・t支を学

んだりするなど，自山で積極的な交流をfJ：っており，講座制にはない魅力となっています。研究所には，教官や大学院生

以外にも，博1：研究員，共同利川研究員，外国人招へい研究者等，様々な立場の研究者がいるので，様々なレペルでの交

流が行われています。このような研究室間の垣根のない交流は，幅広い学際的視野をもつ研究者の育成のために，非常に

良い環境であるといえるでしょう。

O大学院進学を考えている方へ
　国、ttl　va伝学研究所の大学院教育は，「自、’tlした研究者」を育成することを日的としています。3年間という非常に短い期

間の中で，これを成し遂げることは容易ではありません。何を研究したいのか日的意識をきちんと持って，自ら横棚的に

行動することが必要です。興味を持たれた方は，まずは興味をもつ研究室の教官に直接連絡を取ってみてドさい。

　遺伝学専攻のホームページ　http：／／www．nig．ac．jp／section／soken・j．html

D∋P三」rt！l』∂1i工りi（コ∋∫」…ゴ圭」じ、
禽

’ior」＼tlソ三」∫」Cgd鋤蛆』je5

　Thc　National　Institutc　of　Gcncticg．（NIG）also　functions　as　thc　Genetics　Dcpartment　of　thc　UIliversity　lbr　Adwmccd　Studies，　amd

oflbrs　a　graduatc　program　ill　gcnctics．　Thc　thrcc－ycar　doctoral　course　provides　interdisciplinary　cducation　with　l＼cqucnt　scrninars・jour－

nal、1．b、，、nd　w・・k・h・P・・11　scic・titi・w・iti・9・・d　p・c・c・t・tic）・．　NIG　ha・ab・ut　35・c・c・・ch　9…p・・c・ch　hc・d・d　by・P・・｛〉・s・・r・r

an、ss。ci・t・p・・fess・・，　wh・1・・d・inn・vati…c・ca・ch　p・・9・・m・i・・highly　i・t・・activc　atm・・ph・・c・Thc　q・・lity・f　thc・c・・a・ch・1・n・

at　NIG　is　cvidcnt　from　thc　frcqucnt　citatioll　of　papcrs　published｛｝om　thc　lnstitutc　and　thc　high　funding　ratcs　tk）r　grant　propc）sals　i｝om

NIG，　N　IG　houscs　cnomnous　rcsources　lbr　carrying　out　basic　rcscarch　in　lifc　scicnces，　such　as　thc　vvcll－－cstablishcd　DNA　databasc（1）DBJ），

〔mcxtcnsivc　collcction　of　mutallt　straills　of　various　model　organisms，　and　statc－ol、hc－art　research　cquipmcllt．　Unitcd　with　thc　tcrn1

・Gcncti・s・，・th・g・・d・・t・・t・d・nt・at　NIG・・ntinuc　t・expand　th・fr・・tiers・f　litl・・ci・ncc・・ill　m・lec・1・・a・d　ccll　bi・1・gy・d・v・1・p－

mcnt，　neuroscicnceg．，cvolution，　structural　biology　and　bioinformatics．

For　morc　illibrmation、　please　visit　the　web　site　of　our　graduatc　program：

　http：／／www．nig．ac．jp／section／soken．html
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◎入学
　大学院の入学時期は4月と10月のどちらかを選ぶことができます。大学院入試は，9月（4月入学者および10月入学者）

と2月（4月入学者）の2回行われます。合否の判定は，「3年間で学位論文を書ける研究者に成長する適性」という観点

のもとに，全教官の合議により行われます。

　　　　　　　　　　　　　　　　　　　年度別志願者・合格者・入学者数

年 ’89 ’90 ’91 ’92 ’93 ’94 ’95 ’96 ’97 ’98 ’99 ’00 ’01 ’02

志願者 19 7 8 15 20 20 15 15 15 18 28 27 18 26

合格者 9 5 8 11 14 10 9 ll U 12 15 15 11 10

入学者 9 5 8 ll 13 10 9 10 ll 11 14 15 11 10

o学位
　研究を博士論文にまとめて提出すると，

が授与されます。

学位審査が行われます。審査に合格すると，博士（理学）または博．ヒ（学術）

学位授与状況
年 ’91 ’92 ’93 ’94 ’95 ’96 ’97 ’98 ’99 ’00 ’Ol

課程博士 6 4 9 7 12 6 10 8 11 7 9

論文博士 0 0 1 0 0 2 0 2 1 1 0

平成13年度修了者の博士論文

氏　　　名 指導教官 論　　　　　文　　　　　題　　　　　目

奉　　　　　龍 藤　山　秋佐夫
Identification　and　characterization　of　genes　which　are　regulated　by　Ras

fTPasemediated　signal　transduction　pathway　in　Sc姥osαc6加m吻ッcesヵo沈bc

只　木　敏　雅 山　尾　文　明 大腸菌におけるトランス・トランスレーション標的タンパク質の同定

石　原　　　宏 佐々木　裕　之
Identification　of　an　evolutionarily　conserved　insulator　element　at　the　3’

b盾浮獅р≠窒凵@of　the　imprinted垣2／H19　domain

太　田　欽　也 五條堀　　　孝 Evolution　of　sex　chromosomes　in　the　order　Aulopiformes

岡　　　彩　子 城　石　俊　彦
Male－specific　reproductive　failure　caused　by　X－chromosomal　substitution

b?狽翌??氏@two　mouse　subspecies

須　佐　太　樹 嶋　本　伸　雄
Generality　of　the　branched　pathway　in　transchption　initiation　by　Eω〃

qNA　polymerase

辻　本　直　美 佐々木　裕　之
Studies　on　expression　of　DNA　methyltransferases　during　mouse　germ　cell
р?魔?撃盾垂高?獅

中　山　貴　博 広　瀬　　　進 　　　　　　　　　　　　　　一一　一一　一VョウジョウバエGAGA因子一p93－p130複合体の構造・機能解析

峯　田　克　彦 五條堀　　　孝
Evolutionary　features　of　the　central　nervous　system　revealed　by　the　com・

垂≠窒≠狽奄魔?@apProach　of　the　gene　expression　profiles

O進路・就職
　学位を取得した総合研究大学院修了者の多くは，研究職を進路に選びます。

　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　学位取得直後の修了者の進路

研究員（72％）
助手
i7％）

研究生

i6％）

未定
i13％），

技術員（1％）　企業（1％

修了者80人（1991－2000年度修了）の2001年現在の在職状況

国内研究員（49％） 国外研究員（24％） 助手（18％） 一その他（2％）

講師（3％）　　　企業（1％）

技術員（2％）　　助教授（1％）
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　　　　　　　　　　　位置図

ACCESS’『O　THE　INSTI’TU’TE
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日本大学国際関係学部

蕊i無

・濫研宿含⊃

蕊

三島駅からの距
　　　　　　　所要時間

至箱根

至東京

　　約4km
　　ス約15分タ》

　シー約10分
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