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　国立遺伝学研究所はDNA二重らせん発見の4年前にあたる1949年に

創設されました。60年を越すその歴史は20世紀後半の生命科学の爆発

的発展と重なり、本研究所も、分子進化の中立説、mRNAのキャップ構造の

発見、DNA複製起点の同定など数々の優れた研究業績を輩出してきまし

た。その後1984年に大学共同利用機関に改組され、遺伝学のナショナル

センターとして機能してきました。

　国立遺伝学研究所の使命は生命科学における先端研究とそのための基

盤整備、人材の養成、そしてこれらをもとにした共同利用・共同研究の推進

です。毎年コンスタントに優れた論文が発表され、国内外の共同研究拠点と

しても多くの優れた成果をあげてきており、論文引用度や外部研究資金の

獲得額も常に高水準を保ってきました。基盤整備ではDNAデータバンク

（DDBJ）や生物遺伝資源、最近では大規模DNAシーケンシングセンター

を運営し、国際的な拠点として機能するとともに、研究コミュニティとの連

携を進めてきました。本研究所にはマウスやイネなど何十年もかけて収集・

構築してきた遺伝資源が多くありますが、ゲノムの時代の研究材料として

新たな光が当たり始めています。今後とも、このような長期的な視点での基

盤整備を進めていきたいと考えています。人材育成・分野開拓では、新分野

創造センターを拡充し将来を見すえた体制つくりも進めてきましたし、また

総合研究大学院大学・遺伝学専攻を担当し、優秀な研究者を世に送り出して

います。このような大学共同利用機関のミッションを果たすべく、39の研究

グループ、教職員、学生、ポスドク、テクニシャン、SEなど総勢500名近くが

三島の地で活動を続けています。

　 国立遺伝学研究所は2004年に情報・システム研究機構の一員として法

人化されましたが、法人化の利点を最大限活用して、今後とも、生命システ

ムの個別メカニズムの解明さらにはその全体像の解明をめざした最先端研

究に取り組み、いっそうの発展を期したいと思います。これらを支え先導す

る基盤事業について、昨年度の先端ゲノミクス推進センターに加え、生物

遺伝資源センター、DDBJセンターを共同利用事業センターとして立ち上

げました。国立遺伝学研究所は常に若返り、改革を続け、そして生命科学を

先導する研究所として活動していきたいと考えております。遺伝学・生命科

学を作り上げ発展させてきた先輩達の汗と努力に報いるべく、一層の研鑽

を重ねていく所存でありますので、今後とも、どうか皆様のご指導・ご鞭撻を

よろしくお願いいたします。

所長　　小 原　雄 治

 The National Institute of Genetics (NIG) was established in 1949 as the 
central institute to study various aspects of genetics.  It was reorganized 
in 1984 as an inter-university research institute to promote collabora-
tions with researchers at universities.  Since 1988, NIG has been partici-
pating in graduate education as the Department of Genetics of the 
Graduate University for Advanced Studies (SOKENDAI).  NIG also 
serves as a center for various genetic resources such as mutant strains, 
clones and vectors, and houses DDBJ, the DNA Data Bank of Japan, 
and a DNA sequencing center.
 The history of NIG overlaps the period of a revolution in the field of 
Genetics.  Genetics is no longer a discipline to study the rules and 
mechanisms of heredity, but has become the basis for all fields of life 
science.  Molecular techniques now allow us not only to decipher the 
entire genome sequence of organisms including humans, but also to 
understand the details of higher biological phenomena: cell differentia-
tion, morphogenesis, brain function, and evolution --- the history of life 
itself.  Currently, 39 research groups are actively performing pioneering 
and cutting-edge researches in these fields at NIG.
 Recent generation of massive information on biological systems and 
their environment calls for new directions in life sciences, such as 
bioinformatics, system-level analysis, and theoretical approaches to 
extract knowledge from databases.  NIG has collected and developed 
various bioresources (mouse, rice etc.) from wild population for long 
time, which are now excellent targets in the new genome era to under-
stand the mechanisms and its evolution and diversity of life. So-called 
the next generation DNA sequencing technology will revolutionize a 
wide range of life science. To meet this direction NIG sets up Intellectual 
Infrastructure Centers (Advanced Genomics Center, Genetic Resource 
Center and DDBJ Center) for cooperations and collaborations in the 
research community.  
 We would appreciate your continuous support and encouragement to 
NIG, and welcome your comments and suggestions on our research 
activities and endeavors.

Yuji Kohara, Director-General

はじめに Introduction

小原雄治　所長　Yuji Kohara　Director-General

Research Field: Genome biology and molecular biology
Career: Assistant Professor, Institute of Molecular Biology, Nagoya University 
(1980-1989); Visiting Scientist, MRC Laboratory of Molecular Biology, Cambridge, UK 
(1988-1990); Associate Professor, DNA Research Center, NIG (1989-1996); Professor, 
Structural Biology Center, NIG (1996-1998); Professor and Head, Center for Genetic 
Resource Information, NIG (1998-2004); Professor, Department of Genetics, SOKEN-
DAI (1996-); Vice Director, NIG (2002-); Director-General, NIG (2004-).
Memberships: Genetics Society of Japan; Molecular Biology Society of Japan; HUGO 
(Human Genome Organization)

研究分野：分子生物学、ゲノム生物学
略歴：名古屋大学助手（1980-1989）、英国MRC分子生物学研究所客員研究員
（1988-1990）、国立遺伝学研究所・遺伝情報研究センター助教授（1989-1996）、同
・構造遺伝学研究センター教授（1996-1998）、同・生物遺伝資源情報総合センター教
授（1998-）、同・副所長（2002-2004）、同・所長（2004-）、情報・システム研究機構理
事（2005-）、総合研究大学院大学教授（1996-）、日本学術会議会員（2005-）
所属学会：日本分子生物学会、日本遺伝学会、HUGO （Human Genome Organiza-
tion）
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国立遺伝学研究所は、生命科学分野における中核拠点として生命システムの個別メカニズ
ムの解明、さらにはその全体像の解明を目指した国際水準の先端的研究に取り組んでいる。
生命システムは遺伝情報と多様な生体物質が階層性を持つことが特徴である。そのため、遺
伝子・ゲノムから生命システム解明を目指し、「染色体・細胞」、「エピジェネティクス」、「発生・
分化」、「生殖」、「行動」、「脳科学」、「ゲノム・大量情報」、「進化・多様性」などのキーワードで
イネ、シロイヌナズナ、マウス、ゼブラフィッシュ、ショウジョウバエ、線虫、酵母、大腸菌などの
モデル生物やデータベースを用いた最先端の研究を行っている。

NIG is a core institute for advanced research in the field of Life Sciences working to unlock 
the mysteries of biological systems and their individual mechanisms. Biological systems are 
characterized by hierarchical structure of genetic information and various biological materi-
als. Therefore, to explore from genes and genomes to biological systems, we perform 
cutting edge research using rice, Arabidopsis, mice, zebrafish, fruit flies, nematode, E. coli 
and other model  organisms, and var ious databases, with keywords such as 
“chromosome/cell”, “epigenetics”, “development/differentiation”, "reproduction", “behavior”, 
“neuroscience”, “genomics and bioinformatics”, and “evolution and diversity”.

概要／Outline

概　要

生命科学分野における遺伝学の中核拠点としての先端研究活動
Cutting-edge research at the National Institute of Genetics: a core institute for life sciences

　非対称分裂の模式図
   Schematic diagrams of 
asymmetric division

　ゼブラフィッシュ脊髄運
動神経細胞の発火の可視化
   Visualization of the activity 
of a subset of the motor 
neurons in the spinal cord.

　セントロメアにおける独
自のクロマチン構造
   A unique centromeric 
chromatin structure

　種子が稔る正常型（左）と種
子がまったく稔らないため穂が
直立するmel2突然変異体（右）
   Normal type with seeds (left) 
and mel2 mutant (right), 
whose head stands upright 
due to the absence of seeds.

　カラー表示された細胞内で実
測された流動の速度分布(上) と
シミュレーションによりコンピュー
タ上に再構築された速度分布(下)
   The flow velocity distribution in 
vivo (upper) and that in computer 
simulation (lower) are represented 
with color.

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。
This institute offers collaborative research 
opportunities to researchers throughout Japan.

共同利用
RESEARCH COLLABORATIONS

総合研究大学院大学生命科学研究科の遺伝
学専攻を担当し、大学院学生の教育を行う。ま
た、その他の大学の大学院教育に協力する。
This institute enrolls graduate students as the 
Department of Genetics, School of Life 
Sciences, Graduate University for Advanced 
Studies, and also participates in the education 
of students from other universities.

大学院教育
EDUCATION FOR GRADUATE STUDENTS

生命科学分野における中核研究機関として国
際水準の先端的研究に取り組んでいる。
As a core institute of Genetics, NIG is acting  for 
advanced research in the field of Life Sciences. 

遺伝学の最先端研究
CUTTING-EDGE  GENETICS RESEARCH

生命科学を支える中核拠点として、バイオリソ
ース事業、DDBJ事業、DNAシーケンシング
事業を行っている。
NIG performs Bioresources Center, DNA Data 
Bank of Japan (DDBJ)  and  DNA Sequencing 
Center, as a core institute to build the 
intellectual infrastructure that supports Life 
Sciences.

知的基盤整備事業
INTELLECTUAL INFRASTRUCTURE FOR LIFE SCIENCES

遺伝学の分野で国際的な学術交流を活発化
するため、研究者の交流や国際シンポジウム
等を開催する。
This institute strives to promote international 
scientific exchanges by sponsoring international 
symposia and through the exchange of 
researchers.

国際交流
INTERNATIONAL COLLABORATION

最近のプレリリースより
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バイオリソース（生物遺伝資源）事業 DDBJ（日本DNAデータバンク）事業 先端ゲノミクス推進事業

学術研究用の生物系統の開発、収集、提供の中核拠点とし
てバイオリソース事業を展開している。文科省NBRPの各
種生物の中核代表機関としても活動し、さらに情報センタ
ーとして大学等と連携してバイオリソースデータベースの
構築と公開運用を進めている。

DDBJ(DNA Data Bank of Japan )は1987年に設立され
学術論文や特許公報等を通じて公知にされるDNAデータをす
べて網羅し、世界の公共財として維持管理する国際学術事業を
行っている。この事業は過去25年間、欧州のEBI/EMBLおよび
米国のNCBI/GenBankとの３者の協力体制で行われており、３
者の間では受付後公開されるデータは毎日交換され、世界共通
のデータベース『INSD 国際塩基配列データベース』がつくら
れる。３者のどこで登録を受けても世界で同時に公開される。

多細胞生物の全ゲノム解読では国内最大の実績とノウハウ
を持つ。これまでに〉29機関（大学、研究所）,57グループと
の共同により〉44生物種のゲノムや遺伝子解析を行ってき
た。学術分野のゲノム情報産出の中核として機能している。

Outline

Bioresources Project DDBJ Project Advanced Genomics Project

概要／Outline

国立遺伝学研究所
生命科学研究科
遺伝学専攻

複合科学研究科

新領域融合研究センター

ライフサイエンス
統合データベースセンター

大学共同利用機関法人

情報・システム
研究機構

生命科学を支える知的基盤整備事業の中核拠点としての活動
Activities to build the intellectual infrastructure that supports life sciences

H23年度は1,232件の提供
同意書(MTA)を締結
1,232 MTAs were processed 
in a period of April 2011 to 
March 2012.

H23年度のNBRP DBへの
月平均利用者数は21万件
The DB had 210,000 views per 
month on average in a period 
of Nov. 2010 to Oct. 2011.

NBRP情報センター NBRP Information Center DNAシーケンシングセンター
DNA Sequencing Center at NIG

Inter-University Research
Institute Corporation

Research Organization of
Information and Systems

Department of Genetics
School of Life Science

国立大学法人

総合研究大学院大学の一部
A part of SOKENDAI

National Institute of Genetics

国立情報学研究所
National Institute of Informatics

統計数理研究所
The Institute of Statistical Mathematics

国立極地研究所
National Institute of Polar Research

情報学専攻
Department of Informatics

統計科学専攻
Department of Statistical Science

極域科学専攻
Department of Polar Science

School of Multidisciplinary
Sciences

Database Center for Life Science

Transdisciplinary Research Integration Center

生体認証による入室監理区域生体認証による入室監理区域

キャピラリ型シーケンサキャピラリ型シーケンサ 次世代型シーケンサと計算サーバ次世代型シーケンサと計算サーバ

クローン釣りロボットクローン釣りロボット 試料保存用超低温槽試料保存用超低温槽
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遺伝学の分野で国際的な学術交流を活発化
するため、研究者の交流や国際シンポジウム
等を開催する。
This institute strives to promote international 
scientific exchanges by sponsoring international 
symposia and through the exchange of 
researchers.

国際交流
INTERNATIONAL COLLABORATION

最近のプレリリースより
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NIG Map遺伝研マップ

テニスコート
Tennis Court

実験動物慰霊碑

研究員宿泊施設 Guest House 講堂 Lecture Hall 食堂 Dining Room

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

Ｄ 講堂棟
Lecture Hall

Ｃ 研究実験棟
Laboratory Building

Ｂ 図書館
Library

Ａ 本館
Main Building

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

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

Ｖ 実験圃場管理施設
Administration Building for Experimental Farm

Ｕ ネズミ附属棟
Mouse Breeding Building II

Ｓ 系統生物西附属棟
Genetic Strains Research Center West Building

Ｘ 動物飼育実験棟
Animal Research Building

Z 職員宿舎
Official Residence

Ｗ 生命情報研究センター
Center for Information Biology and DNA Data Bank of Japan

Ｑ 研究員宿泊施設
Guest House

Ｍ 電子計算機棟
Computer Building I

Ｋ 第２電子計算機棟
Computer Building II

Ｊ 第２研究実験棟
Laboratory Building II

Ｈ RI実験棟
Radioisotope Laboratory

Memorial Monument for Experimental Animals
展示室
Exhibition Room

〈研究所の敷地と建物〉

土地総面積
Institute Facilities and Grounds

内訳
Details

研究所敷地
Institute area

宿舎敷地
Residential area

建築面積 
Building area

建物延面積

106,959㎡

95,080㎡

11,879㎡

15,860㎡

37,941㎡
(Total floor space)
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Access to the Institute遺伝研へのアクセス

遺伝研周辺地図

遺伝研詳細地図

Shinkansen Kodama (about 50min)

羽田空港
Haneda Airport

品川駅
Shinagawa JR Station

Keikyu (about 20min)
京急 約20分

JR (about 1hr)
JR約1時間

新幹線こだま　約50分

羽田空港
Haneda Airport

　シンボルマークは減数分裂第一中期の分裂像を図案化し
たもので，「地球の歴史は地層に、生物の歴史は染色体に
記されてある」（木原　均、1946）を表している。
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研究系・研究センター等の概要 Outline of Departments, Research Centers and Experimental Farm

■分子遺伝研究系
遺伝情報の発現とその制御過程を、染色体構造の構築と機能、その統合性維持の
機構に着目して分子遺伝学の方法で研究している。

■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。

■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、発生
や行動など動物のさまざまな生命現象における遺伝子や細胞の役割についての
研究を行っている。

■集団遺伝研究系
生物進化の歴史とその機構を解明する目的で、実験的及び理論的手法を用いて、遺
伝子やゲノムのレベルから集団のレベルまで幅広く研究している。

■総合遺伝研究系
ヒトの高次表現型のシステム医学、脊椎動物の神経回路形成機構、および植物のエ
ピジェネティック制御に関しての総合的な研究を行っている。

■系統生物研究センター
独自に開発・収集したマウス、ゼブラフィッシュ、ショウジョウバエ、イネ、原核生物
の実験系統など有用な生物遺伝資源に立脚して、特色のある先端的研究を推進
している。

■構造遺伝学研究センター
分子から多細胞の各レベルで、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。

■生命情報研究センター
生命情報学の拠点として、情報処理技術を駆使して生命現象の解明を目指した発
見研究と生命科学の推進の為の技術開発を行っている。

■新分野創造センター
若手の優れた研究者が独立して研究室を運営し、遺伝学とその周辺領域に新しい分
野を開拓する研究を行う。これにより、研究共同体の中で重要な役割を果たす人材
を育成する。

■先端ゲノミクス推進センター
学術分野における超大規模ゲノム情報研究推進の中核として先端ゲノミクス研究
を進めるとともに、次世代型ゲノム情報解析パイプラインの提供等による共同利用・
共同研究を推進する。

■生物遺伝資源センター
生命科学を先導する様々なバイオリソースを開発し、それらの維持と国内外の大学や
研究機関への分譲を行っています。関連情報は、データベース化して世界中に公開して
います。また、文部科学省のナショナルバイオリソースプロジェクトにも参加しています。

■DDBJセンター
DDBJ(DNA Data Bank of Japan )論文や特許を通じて公知にされるDNAデー
タを網羅し、世界公共財として維持管理する国際学術事業を　米国GenBank欧州
EMBLとの3者協力で行っている。また遺伝研スーパーコンピューターの設計維持
管理を行い、解析ツールや環境を広く提供するとともに巨大データを扱うための技
術や機器の評価を行い生命系への取り込みに努めている。

■情報基盤ユニット
研究所全体に関わる所内ネットワークの管理や情報セキュリティ対応支援などを行
う。運営については電子計算機委員会の下に行う。

■マウス研究支援ユニット
マウスを用いた研究のサポートを目的として、施設管理と共に、マウス供与・胚凍結・
マウスクリーニング・トランスジェニックマウス作製などを行う。

■放射線・アイソトープセンター
放射線や放射性同位元素を、研究利用するための共同利用施設である。137Csを線
源としたガンマー線照射装置を備えている。

■実験圃場
遺伝研における研究と事業支援のための植物遺伝資源作成、管理、分譲及び関連研
究を行っている。

■Department of Molecular Genetics
Molecular genetic studies of gene expression and its control are being carried out, 
currently focusing on chromosomal structure and function and maintenance of its 
integrity.

■Department of Cell Genetics
Fundamental genetic phenomena are being studied in living cells and in cell-free 
systems to explain the phenomena observed at the cellular level in molecular terms.

■Department of Developmental Genetics
We study roles of genes and cells during various biological phenomena of animals 
including development and behavior by using model organisms, hydra, Drosophila, 
zebrafish and mouse.

■Department of Population Genetics
We are conducting experimental and theoretical studies on the history and 
mechanisms of organismal evolution from the gene and genome level to the popula-
tion level using various organisms, such as human, Drosophila and mouse.

■Department of Integrated Genetics
By integrating various approaches in genetics, we study systems medicine on 
complex human traits, neural network formation of vertebrates, and epigenetic 
controls of plants.

■Genetic Strains Research Center
This center promotes forefront researches of life science based upon unique 
bioresources of mice, Zebra fishes, Drosophila, rice and microorganisms, which are 
developed and collected by this center.

■Structural Biology Center
This center was founded to perform the pioneering researches in the new area 
between genetics and structural biology, and to develop new methods and 
techniques for the area.

■Center for Information Biology
Develop the technologies and resources to make the massive data available, useful 
and meaningful for the domain.　Also conducts some wet or dry experiments for 
knowledge discovery.

■Genetic Resource Center
The center develops, preserves forefront bioresources of various organisms, and 
distributes them to domestic and overseas universities and institutes. The related 
information is open to the public through the databases. The center participates 
actively in “National BioResource Project (NBRP)” of MEXT of Japan.

■Advanced Genomics Center
This Center is planned to conduct most advanced genomic researches and to 
provide resources based on new-generation sequencing pipeline to the community.

■IT Unit
Responsible for the maintenance of computer network and information security 
issues relevant to whole institute. The IT Unit will be operated under the supervision 
of the Computer Committee.

■Mouse Research Supporting Unit
In order to facilitate mouse research in NIG, the unit provides live mice, and 
undertakes experiments such as embryo freezing, in vitro fertilization, mouse 
cleaning, and transgenic production.

■DDBJ Center
One of the three inlet for INSD (International Nucleotide Sequence Database; a.k.a. 
DDBJ/EMBL/GenBank) as well as one of the three primary data outlet of INSD. The 
center also hosts the NIG supercomputer for the public research use. In respond to 
the data deluge, the researchers and engineers evaluates new technologies and 
machines to handle and process Big Data.

■Center for Frontier Research
The Center for Frontier Research provides promising young scientists with indepen-
dent positions and an opportunity of developing new frontiers in genetics and 
related research fields. The Center thereby brings up scientists who will play crucial 
roles in academic fields in the future.

■Radioisotope Center
The Radioisotope Center has facilities for biochemical experiments using radioac-
tive tracers. Irradiation treatment of 137Cs is also available.

■Experimental Farm
The farm is responsible for plant resource generation, management, distribution 
and related studies to support research and service in the NIG.



生物遺伝資源センター
Genetic Resource Center

先端ゲノミクス推進センター
Advanced Genomics Center

DDBJセンター
DDBJ Center

支援センター
Support Center

組　織 Organization

4月1日現在
as of April 1.

運営会議
Advisory Committee

アドバイザリーボード
Advisory Board

総合企画室
Office of Strategy Planning and Coordination

分子遺伝研究系
Department of Molecular Genetics

小原雄治
KOHARA, Yuji

所長
Director-General

五條堀 孝
GOJOBORI, Takashi

倉田のり
KURATA, Nori

副所長
Vice-Director

分子遺伝研究部門
Molecular Genetics

深川竜郎
FUKAGAWA, Tatsuo

P11

変異遺伝研究部門
Mutagenesis

山尾文明
YAMAO, Fumiaki

P12

分子機構研究室
Molecular Mechanisms

清野浩明
SEINO, Hiroaki

P13

総合遺伝研究系
Department of Integrated Genetics

人類遺伝研究部門
Human Genetics

育種遺伝研究部門
Agricultural Genetics

角谷徹仁
KAKUTANI, Tetsuji

P27

井ノ上逸朗
INOUE, Ituro

P26

脳機能研究部門
Brain Function

平田たつみ
HIRATA, Tatsumi

P28

個体遺伝研究系
Department of Developmental Genetics

発生遺伝研究部門
Developmental Genetics

広海　健
HIROMI, Yasushi

P18

清水　裕
SHIMIZU, Hiroshi

P19

形質遺伝研究部門
Neurogenetics

岩里琢治
IWASATO, Takuji

P20

初期発生研究部門
Molecular and Developmental Biology

川上浩一
KAWAKAMI, Koichi

P21

集団遺伝研究系
Department of Population Genetics

集団遺伝研究部門
Population Genetics

斎藤成也
SAITOU, Naruya

P23

進化遺伝研究部門
Evolutionary Genetics

細胞遺伝研究系
Department of Cell Genetics

細胞遺伝研究部門
Cytogenetics

小林武彦
KOBAYASHI, Takehiko

P15

微生物遺伝研究部門
Microbial Genetics

荒木弘之
ARAKI, Hiroyuki

P16

知的財産室
Intellectual Property Unit 鈴木睦昭

SUZUKI, Mutsuaki
P56

技術課
Technical Section

管理部
Department of Administration

研究推進課
Research Promotion Section

P80

経営企画課
Management Project Section

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

哺乳動物遺伝研究室
Mammalian Genetics

城石俊彦
SHIROISHI, Toshihiko

P36

発生工学研究室
Mammalian Development

相賀裕美子
SAGA, Yumiko

P37

マウス開発研究室
Mouse Genomics Resource

小出　剛
KOIDE, Tsuyoshi

P38

比較ゲノム解析研究室
Comparative Genomics

藤山秋佐夫
FUJIYAMA, Asao

P54

豊田　敦
TOYODA, Atsushi

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

酒井則良
SAKAI, Noriyoshi

P39

植物遺伝研究室
Plant Genetics

倉田のり
KURATA, Nori

P40

原核生物遺伝研究室
Microbial Genetics

仁木宏典
NIKI, Hironori

P41

無脊椎動物遺伝研究室
Invertebrate Genetics

上田　龍
UEDA, Ryu

P42

系統情報研究室
Genetic Informatics

山﨑由紀子
YAMAZAKI, Yukiko

P43

生物遺伝資源情報研究室
Genome Biology

小原雄治
KOHARA, Yuji

P44

構造遺伝学研究センター
Structural Biology Center

生体高分子研究室
Biological Macromolecules

前島一博
MAESHIMA, Kazuhiro

P45

超分子構造研究室
Biomolecular Structure

白木原康雄
SHIRAKIHARA, Yasuo

P48

多細胞構築研究室
Multicellular Organization

澤　　斉
SAWA, Hitoshi

P47

遺伝子回路研究室
Gene Network

鈴木えみ子
SUZUKI, Emiko

P49

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

遺伝情報分析研究室
DNA Data Analysis

五條堀 孝
GOJOBORI, Takashi

P50

遺伝子機能研究室
Gene Function

池尾一穂
IKEO, Kazuho

大量遺伝情報研究室
Genome Informatics

データベース運用開発研究室
Research and Development of
Biological Databases

高木利久
TAKAGI, Toshihisa

遺伝子発現解析研究室
Gene-Expression Analysis

大久保公策
OKUBO, Kosaku

P53

中村保一
NAKAMURA, Yasukazu

P51

P52

細胞建築研究室
Cell Architecture

木村　暁
KIMURA, Akatsuki

P46

運動神経回路研究室
Motor Neural Circuit

平田普三
HIRATA, Hiromi

P32

分子機能研究室
Molecular Function

鐘巻将人
KANEMAKI, Masato

P30

多細胞社会研究室
Multicellular Society

堀川一樹
HORIKAWA, Kazuki

P31

共生細胞進化研究室
Symbiosis and Cell Evolution

宮城島進也
MIYAGISHIMA, Shin-ya

P33

生態遺伝学研究室
Ecological Genetics

北野　潤
KITANO, Jun

P34

中心体生物学研究室
Centrosome Biology

北川大樹
KITAGAWA, Daiju

P35

新分野創造センター
Center for Frontier Research

（共同利用事業センター  Intellectual Infrastructure Center ）

情報基盤ユニット
IT Unit

マウス研究支援ユニット
Mouse Research Supporting Unit

放射線・アイソトープセンター
Radioisotope Center

実験圃場
Experimental Farm 野々村賢一

NONOMURA, Ken-ichi
P55

P58

P57

P60

明石　裕
AKASHI, Hiroshi

P24

客員研究部門
Adjunct Faculty

核酸化学研究部門
Nucleic Acid Chemistry

アーンショウ, ウィリアム C.
EARNSHAW, William C.

P14

細胞質遺伝研究部門
Cytoplasmic Genetics

ブッカ,フレデリック
BOCCARD, Frédéric

P17

生理遺伝研究部門
Physiological Genetics

スターン, ディヴィド L.
STERN, David L.

P22

理論遺伝研究部門
Theoretical Genetics

フォン ヘーゼラー , アーント
von HAESELER, Arndt

P25

応用遺伝研究部門
Applied Genetics

マーチエンセン, ロブ A.
MARTIENSSEN, Rob A.

P29

マルコ, ジョン F.
MARKO, John F.

P14

上田泰己
UEDA, Hiroki

P17

ファーロング, アイリーン
FURLONG, Eileen

P22

クラーク,アンドリュー G.
CLARK, Andrew G. 

P25

P29辻　省次
TSUJI, Shoji
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機構に着目して分子遺伝学の方法で研究している。

■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。
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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。

■生命情報研究センター
生命情報学の拠点として、情報処理技術を駆使して生命現象の解明を目指した発
見研究と生命科学の推進の為の技術開発を行っている。

■新分野創造センター
若手の優れた研究者が独立して研究室を運営し、遺伝学とその周辺領域に新しい分
野を開拓する研究を行う。これにより、研究共同体の中で重要な役割を果たす人材
を育成する。

■先端ゲノミクス推進センター
学術分野における超大規模ゲノム情報研究推進の中核として先端ゲノミクス研究
を進めるとともに、次世代型ゲノム情報解析パイプラインの提供等による共同利用・
共同研究を推進する。

■生物遺伝資源センター
生命科学を先導する様々なバイオリソースを開発し、それらの維持と国内外の大学や
研究機関への分譲を行っています。関連情報は、データベース化して世界中に公開して
います。また、文部科学省のナショナルバイオリソースプロジェクトにも参加しています。

■DDBJセンター
DDBJ(DNA Data Bank of Japan )論文や特許を通じて公知にされるDNAデー
タを網羅し、世界公共財として維持管理する国際学術事業を　米国GenBank欧州
EMBLとの3者協力で行っている。また遺伝研スーパーコンピューターの設計維持
管理を行い、解析ツールや環境を広く提供するとともに巨大データを扱うための技
術や機器の評価を行い生命系への取り込みに努めている。

■情報基盤ユニット
研究所全体に関わる所内ネットワークの管理や情報セキュリティ対応支援などを行
う。運営については電子計算機委員会の下に行う。

■マウス研究支援ユニット
マウスを用いた研究のサポートを目的として、施設管理と共に、マウス供与・胚凍結・
マウスクリーニング・トランスジェニックマウス作製などを行う。

■放射線・アイソトープセンター
放射線や放射性同位元素を、研究利用するための共同利用施設である。137Csを線
源としたガンマー線照射装置を備えている。

■実験圃場
遺伝研における研究と事業支援のための植物遺伝資源作成、管理、分譲及び関連研
究を行っている。

■Department of Molecular Genetics
Molecular genetic studies of gene expression and its control are being carried out, 
currently focusing on chromosomal structure and function and maintenance of its 
integrity.

■Department of Cell Genetics
Fundamental genetic phenomena are being studied in living cells and in cell-free 
systems to explain the phenomena observed at the cellular level in molecular terms.

■Department of Developmental Genetics
We study roles of genes and cells during various biological phenomena of animals 
including development and behavior by using model organisms, hydra, Drosophila, 
zebrafish and mouse.

■Department of Population Genetics
We are conducting experimental and theoretical studies on the history and 
mechanisms of organismal evolution from the gene and genome level to the popula-
tion level using various organisms, such as human, Drosophila and mouse.

■Department of Integrated Genetics
By integrating various approaches in genetics, we study systems medicine on 
complex human traits, neural network formation of vertebrates, and epigenetic 
controls of plants.

■Genetic Strains Research Center
This center promotes forefront researches of life science based upon unique 
bioresources of mice, Zebra fishes, Drosophila, rice and microorganisms, which are 
developed and collected by this center.

■Structural Biology Center
This center was founded to perform the pioneering researches in the new area 
between genetics and structural biology, and to develop new methods and 
techniques for the area.

■Center for Information Biology
Develop the technologies and resources to make the massive data available, useful 
and meaningful for the domain.　Also conducts some wet or dry experiments for 
knowledge discovery.

■Genetic Resource Center
The center develops, preserves forefront bioresources of various organisms, and 
distributes them to domestic and overseas universities and institutes. The related 
information is open to the public through the databases. The center participates 
actively in “National BioResource Project (NBRP)” of MEXT of Japan.

■Advanced Genomics Center
This Center is planned to conduct most advanced genomic researches and to 
provide resources based on new-generation sequencing pipeline to the community.

■IT Unit
Responsible for the maintenance of computer network and information security 
issues relevant to whole institute. The IT Unit will be operated under the supervision 
of the Computer Committee.

■Mouse Research Supporting Unit
In order to facilitate mouse research in NIG, the unit provides live mice, and 
undertakes experiments such as embryo freezing, in vitro fertilization, mouse 
cleaning, and transgenic production.

■DDBJ Center
One of the three inlet for INSD (International Nucleotide Sequence Database; a.k.a. 
DDBJ/EMBL/GenBank) as well as one of the three primary data outlet of INSD. The 
center also hosts the NIG supercomputer for the public research use. In respond to 
the data deluge, the researchers and engineers evaluates new technologies and 
machines to handle and process Big Data.

■Center for Frontier Research
The Center for Frontier Research provides promising young scientists with indepen-
dent positions and an opportunity of developing new frontiers in genetics and 
related research fields. The Center thereby brings up scientists who will play crucial 
roles in academic fields in the future.

■Radioisotope Center
The Radioisotope Center has facilities for biochemical experiments using radioac-
tive tracers. Irradiation treatment of 137Cs is also available.

■Experimental Farm
The farm is responsible for plant resource generation, management, distribution 
and related studies to support research and service in the NIG.
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研究活動／

分子遺伝研究部門 Division of Molecular Genetics

分子遺伝研究系 Department of Molecular Genetics

Fukagawa Group深川研究室

深川竜郎
教授　博（理）

染色体構造と機能

　生物が生命を維持するためには、ほぼ決まった時間周期で染色体の複製
と分配が正確に行われなければなりません。染色体の複製・分配といった基
本的な生体反応に狂いが生じると染色体の異数化、がん化など細胞に対す
る悪影響が生じます。細胞周期のS期で複製された染色体は、M期では両
極から伸びた紡錘体に捕えられ、娘細胞へと分配されます。この際、紡錘体
が結合する染色体の特殊構造はキネトコア (動原体) と呼ばれ、キネトコ
アの形成されるゲノム領域はセントロメアと定義されています。興味深い
ことに、セントロメア領域は、DNAの一次配列とは無関係なエピジェネティッ
クな分子機構によって規定されます。 
　私たちの研究室では、キネトコアが規定され、正常に構築されるための集
合機構、キネトコアと微小管結合を監視するスピンドルチェックポイント
機構、セントロメア近傍のヘテロクロマチン形成機構など染色体分配に関
わる様々な分子機構の解明を目指して研究を行なっています。研究手法と
しては、分子遺伝学、細胞生物学、生化学、構造生物学、ゲノム生物学といっ
たあらゆる方法を用いています。 
また、未分化な細胞、初期発生期の細胞、分化した細胞においてのセントロ
メア構造の変化に伴う多様な染色体分配機構に着目し、マウス遺伝学を用
いた研究も行っています。

 

 

図 ― キネトコアタンパク質であるCENP-WおよびCENP-Tをノックアウトした細胞での
染色体像(青)とスピンドル形態 (緑)を示している。コントロールの細胞 (CENP-W ONお
よびCENP-T ON)では、染色体は正常に整列して2極性のスピンドルが観察されるが、ノッ
クアウト細胞 (CENP-W OFFおよびCENP-T OFF)では、染色体が過凝縮を起こし、染色体
配置が異常になっている。

堀　哲也
助教　博（農）

西野達哉
助教　博（医）
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研究活動／

分子遺伝研究系 Department of Molecular Genetics

変異遺伝研究部門 Division of Mutagenesis

Yamao Group山尾研究室

山尾文明
教授　理博

蛋白質の修飾と動態からみる染色体機能の統御

 タンパク質分解の主役であるユビキチン系は、昨今ではタンパク質分解
における役割を遙かに超えて、多彩なタンパク質制御を司って、より広義の
タンパク質の機能を制御する可逆的翻訳後修飾系であると認識されてき
ています。DNA損傷修復機構おけるユビキチン系の役割はその代表例で
す。他方、複製、分配、修復、組換え、エピジェネティックな統御機構など、染
色体の多種多様な高次機能の精緻な維持発現には種々の蛋白質修飾が重
要な意味を持つことが認識されてきています。本研究室では、ユビキチン研
究のこれまでの自身の経験と実績の上に立って、染色体の恒常性維持にお
ける翻訳後修飾の役割を解明することを目的にして、ユビキチン研究と染
色体研究の双方で新たなパラダイムを拓きたいと考えています。そのため
に分裂酵母を用いて以下のようなテーマで研究を行っています。
●細胞周期を調節するタンパク質のユビキチンによる動態制御
●DNAの損傷修復におけるユビキチン系の役割
●組換えタンパク質群の翻訳後修飾とその動態

図 ― ヘテロクロマチン形成と維持およびセントロメア構築に必須である分裂酵母のMcl1
蛋白質は、細胞周期依存的に発現し、複製の場に局在する。



研究活動／

分子機構研究室 Molecular Mechanism Laboratory

Seino Group清野研究室

清野浩明
助教　博（理）

ユビキチン・システムによる細胞周期制御機構

　蛋白質の機能はその合成、翻訳後修飾に加えて分解によって制御されて
います。ユビキチン・プロテアソーム・システムは細胞内の蛋白質分解制御
において重要な役割を担っています。ここ10年の間にユビキチン・プロテ
アソーム・システムが多岐にわたる生命現象に密接に関わることが明らか
になってきました。私はユビキチン・プロテアソーム・システムと細胞機能、
特に細胞周期制御との関係を遺伝学的解析の方法の確立した分裂酵母を
用いて解析しています。現在、ユビキチン転移酵素に焦点を当て、細胞分裂
期の進行に重要な機能を持つユビキチン転移酵素を２つ同定し、その機能
を解析しています。解析の結果、分裂期にユビキチン化される標的蛋白質で
ある分裂期サイクリンが2段階反応でポリユビキチン化される可能性を示
す新しい知見が明らかになってきました。

　現在、以下のプロジェクトを行っています。
１）分裂酵母を用いたユビキチン・システムによる細胞周期制御機構の解析
２）ユビキチン・ネットワークの網羅的解明の方法の確立

図 ― 2つのユビキチン転移酵素変異株において類似した細胞分裂期の進行異常が見られ
る。（矢印は典型的な分裂期の異常を起こした細胞を示す）

分子遺伝研究系 Department of Molecular Genetics

研究活動／

分子遺伝研究系 Department of Molecular Genetics

変異遺伝研究部門 Division of Mutagenesis

Yamao Group山尾研究室

山尾文明
教授　理博

蛋白質の修飾と動態からみる染色体機能の統御

 タンパク質分解の主役であるユビキチン系は、昨今ではタンパク質分解
における役割を遙かに超えて、多彩なタンパク質制御を司って、より広義の
タンパク質の機能を制御する可逆的翻訳後修飾系であると認識されてき
ています。DNA損傷修復機構おけるユビキチン系の役割はその代表例で
す。他方、複製、分配、修復、組換え、エピジェネティックな統御機構など、染
色体の多種多様な高次機能の精緻な維持発現には種々の蛋白質修飾が重
要な意味を持つことが認識されてきています。本研究室では、ユビキチン研
究のこれまでの自身の経験と実績の上に立って、染色体の恒常性維持にお
ける翻訳後修飾の役割を解明することを目的にして、ユビキチン研究と染
色体研究の双方で新たなパラダイムを拓きたいと考えています。そのため
に分裂酵母を用いて以下のようなテーマで研究を行っています。
●細胞周期を調節するタンパク質のユビキチンによる動態制御
●DNAの損傷修復におけるユビキチン系の役割
●組換えタンパク質群の翻訳後修飾とその動態

図 ― ヘテロクロマチン形成と維持およびセントロメア構築に必須である分裂酵母のMcl1
蛋白質は、細胞周期依存的に発現し、複製の場に局在する。



研究活動／

Earnshaw group Marko GroupEarnshaw研究室 Marko研究室

アーンショウ, ウィリアム C.
客員教授（ウエルカムトラスト主任研究者、エジンバラ大学教授）

マルコ, ジョン F.
客員教授（米国ノースウェスタン大学教授）

「分裂期染色体やキネトコアを構成する構造タンパク質に実体は何である
か?」、「キネトコア集合のためにクロマチンのエピジェティック制御がどの
ようにはたらいているのか?」、「染色体パッセンジャー複合体（CPC）が細胞
分裂をどのように制御しているのか?」の3つの研究プロジェクトを行なっ
ている。1つ目の課題では、Juri Rappsilberとの共同研究によって、プロテオ
ミクスとバイオインフォマティクスを融合させ、新規染色体タンパク質の機
能同定や、クローン化されていない100近いキネトコアタンパク質の同定
に成功している。2つ目の課題では、人工染色体（HAC）のキネトコア上のヒ
ストン修飾を解析することでヒストンH3のK4のメチル化がキネトコア維
持に重要であることを見いだした。3つ目の課題では、遺伝学手法を用いて
CPCの解析を行い、INCENPがAuroraBカイネースの活性を制御して、こ
の活性の向上が細胞分裂の進行に必須であることを明らかにした。

細胞内でのゲノムDNAの読み見出し、修復、複製、分配のプロセスは、DNA
の高次構造レベルでの再構築が関与しており、力学的な見地からのみ完全
に理解できると考えられる。私たちのグループでは、DNA－蛋白質の相互
作用やDNAの折り畳み構造を、ナノメートルレベル･ピコニュートンレベ
ルでの微細操作によって物理的に調べている。具体的には「磁気ピンセッ
ト」技術を用いて、蛋白質によるDNAの折り畳みを力学的応答によって調
べたり、１個の染色体を細胞の超微細顕微手術により単離し、微小な力学測
定をおこなっている。主な研究対象は，染色体の高次構造や、染色体に必須
なSMC蛋白質複合体の機能、ヌクレオソームのダイナミクス、トポイソメ
ラーゼやリコンビナーゼの作用機序、蛋白質のDNAに対する結合解離の
速度論的解析などである。

図 ― 左：Random Forest 解析によって染色体タンパク質 (赤)と非染色体タンパク質
が分離している。右および下の円図:約50の機能未知のタンパク質の局在をGFP融合タ
ンパク質として発現させ解析した結果、90%以上の確率でRandom Forest 解析で得
られた予想と一致した。Random Forest 解析は、Rappsilber 研究室の imi-Carlo 
Bukowski-Willsによって行われた。

図 ― 左：ヒト分裂期染色体の微細操作。Sun et al, Phys. Biol. (2011).右：48.5kbのラム
ダDNA分子に結合した細菌の染色体蛋白質であるgfp-Fisを磁気粒子で引っ張っている。
Graham et al, Nucl. Acids Res. (2011).

分裂期染色体の機能と構造に関する研究 DNAの作り出す高次構造の物理学

Division of Nucleic Acid Chemistry核酸化学客員研究部門



研究活動／

細胞遺伝研究部門 Division of Cytogenetics

Kobayashi Group小林研究室

小林武彦
教授　理博

飯田哲史
助教　博士（理学）

若返りの分子生物学

　生物は世代交代を繰り返しながら生命の連続性を維持しています。その
過程で、それぞれの個体は老化し細胞のほとんどは死んでしまいますが、生
殖細胞や幹細胞といった細胞を生み出す元となる細胞は生き延び、種の維
持、個体の再生に働いています。当研究室ではこのような「死なない」細胞の
維持機構を、ゲノムDNAに注目して研究しています。
　ゲノム（遺伝情報）は生物のデザインを決める地球上でもっとも重要な情
報です。しかしゲノムを担う物質であるDNAは紫外線や化学物質などで傷
つきやすく、また長い糸状構造のため物理的な力にも弱く切れやすい性質が
あります。そのためゲノムを安定に保つにはDNAを修復する機構が重要な
役割を担っています。
　真核細胞のゲノムには特に壊れやすい領域が存在します。染色体の末端
に存在するテロメアやゲノムの約１０％を占める反復配列リボソームRNA
遺伝子（rDNA）はその代表例です。当研究室の最近の研究により「死なない」
細胞では、そのような「危うい」領域が重点的に修復されてゲノム全体が安定
に維持されていることを発見しました。

主な研究テーマ
１.ゲノムの安定性維持機構
２.細胞再生の分子機構

図 ― 若返りの瞬間
出芽酵母は分裂時に若返りを起こし、再生された娘細胞を生み出します（左下の小さい細胞）。
一方母細胞（右上の大きい細胞）は分裂の度に老化が進み約20回の分裂後死んでしまいま
す。母細胞の丸い輪は娘細胞を生んだ痕で「スカー」と呼ばれています。

細胞遺伝研究系 Department of Cell Genetics

赤松由布子
助教　博士（理学）

研究活動／

Earnshaw group Marko GroupEarnshaw研究室 Marko研究室

アーンショウ, ウィリアム C.
客員教授（ウエルカムトラスト主任研究者、エジンバラ大学教授）

マルコ, ジョン F.
客員教授（米国ノースウェスタン大学教授）

「分裂期染色体やキネトコアを構成する構造タンパク質に実体は何である
か?」、「キネトコア集合のためにクロマチンのエピジェティック制御がどの
ようにはたらいているのか?」、「染色体パッセンジャー複合体（CPC）が細胞
分裂をどのように制御しているのか?」の3つの研究プロジェクトを行なっ
ている。1つ目の課題では、Juri Rappsilberとの共同研究によって、プロテオ
ミクスとバイオインフォマティクスを融合させ、新規染色体タンパク質の機
能同定や、クローン化されていない100近いキネトコアタンパク質の同定
に成功している。2つ目の課題では、人工染色体（HAC）のキネトコア上のヒ
ストン修飾を解析することでヒストンH3のK4のメチル化がキネトコア維
持に重要であることを見いだした。3つ目の課題では、遺伝学手法を用いて
CPCの解析を行い、INCENPがAuroraBカイネースの活性を制御して、こ
の活性の向上が細胞分裂の進行に必須であることを明らかにした。

細胞内でのゲノムDNAの読み見出し、修復、複製、分配のプロセスは、DNA
の高次構造レベルでの再構築が関与しており、力学的な見地からのみ完全
に理解できると考えられる。私たちのグループでは、DNA－蛋白質の相互
作用やDNAの折り畳み構造を、ナノメートルレベル･ピコニュートンレベ
ルでの微細操作によって物理的に調べている。具体的には「磁気ピンセッ
ト」技術を用いて、蛋白質によるDNAの折り畳みを力学的応答によって調
べたり、１個の染色体を細胞の超微細顕微手術により単離し、微小な力学測
定をおこなっている。主な研究対象は，染色体の高次構造や、染色体に必須
なSMC蛋白質複合体の機能、ヌクレオソームのダイナミクス、トポイソメ
ラーゼやリコンビナーゼの作用機序、蛋白質のDNAに対する結合解離の
速度論的解析などである。

図 ― 左：Random Forest 解析によって染色体タンパク質 (赤)と非染色体タンパク質
が分離している。右および下の円図:約50の機能未知のタンパク質の局在をGFP融合タ
ンパク質として発現させ解析した結果、90%以上の確率でRandom Forest 解析で得
られた予想と一致した。Random Forest 解析は、Rappsilber 研究室の imi-Carlo 
Bukowski-Willsによって行われた。

図 ― 左：ヒト分裂期染色体の微細操作。Sun et al, Phys. Biol. (2011).右：48.5kbのラム
ダDNA分子に結合した細菌の染色体蛋白質であるgfp-Fisを磁気粒子で引っ張っている。
Graham et al, Nucl. Acids Res. (2011).

分裂期染色体の機能と構造に関する研究 DNAの作り出す高次構造の物理学

Division of Nucleic Acid Chemistry核酸化学客員研究部門



研究活動／

微生物遺伝研究部門 Division of Microbial Genetics

Araki Group荒木研究室

荒木弘之
教授　理博

田中誠司
助教　博（理）

日詰光治
助教　博（理）

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

　染色体DNAは、細胞周期のＳ期に一度だけ正確に複製され、娘細胞に分
配されてゆきます。この機構により、遺伝情報は親から子に過不足無く正確
に伝わります。しかし、真核生物の染色体DNAの複製がどのように行われ、
どうしてＳ期のみに複製されるのか、その詳細はよく分かっていません。本
研究室ではこの問題に答えるため、出芽酵母を真核生物のモデル系として、
染色体DNA複製機構の研究を行なっています。
　染色体DNAの複製は、細胞周期により制御されています。サイクリン依
存性キナーゼ（CDK）は、種々のタンパク質をリン酸化することにより細胞
周期を制御していますが、染色体DNAの複製においても、その開始を促進
するとともに重複した開始が起こらないようにしています。我々は、複製タ
ンパク質Sld2とSld3がCDKによりリン酸化されると、もう一つの複製タ
ンパク質であるDpb11と結合して、複製を開始することを示しました。しか
し、この結合がどうして複製を開始させるのかは分かりません。そこで、複
製開始の分子機構を研究する一環として、CDKによる複製開始の制御機構
の研究も行なっています。

ε図 ― DNA複製の開始。細胞周期のG1期後期からCDKが活性化するとSld2とSld3がリ
ン酸化されDpb11に結合する。これらの結合がDNAポリメラーゼを含む複製因子の複製開
始領域への集合を促進し複製が開始する。

細胞遺伝研究系 Department of Cell Genetics



研究活動／

Boccard Group Ueda GroupBoccard研究室 上田研究室

ブッカ, フレデリック
客員教授（CNRS分子遺伝学研究センター、所長）

上田泰己
客員教授（理研CDBプロジェクトリーダー）

　哺乳類の体内時計など、最終的に個体の振る舞いとして生物の時間
を表現する複雑な生命現象をシステム的に理解するために、分子・細胞・
組織・個体の階層縦断的な研究手法・研究戦略(同定・解析・制御・設計)
を構築し遂行する。それらの過程で確立した基盤技術・研究戦略を発生・
再生現象のような時間的・空間的な制御を必要とする他の複雑な生命
現象にも応用していく。

　原核細胞の染色体DNAは種々の因子の作用により、凝縮されてい
ることが明らかとなってきたが、依然として不明な点もまだ多い。私た
ちは、遺伝学的な研究に蛍光顕微鏡観察による解析を加え、原核細胞
の染色体構造内にマクロドメインというサブ構造が存在することを見
いだした。マクロドメインは約１Mbpの領域から成り、DNAの動態はこ
のマクロドメインの空間的配置と関係する。マクロドメインの一つは、こ
の内部の配列とこれに結合するMatPタンパク質により維持されてい
ることを発見した。これらの因子の欠損により異常が起る事から、正し
いマクロドメインの形成は染色体の維持に重要であることが分かる。私
たちの研究の最終目的は、マクロドメイン形成の分子機構を解き明か
し、染色体の維持における意義を明らかにする事である。これを達成す
べく、１）Terマクロドメイン形成におけるMatP、２）その他のマクロド
メイン形成機構、３）マクロドメインの染色体維持における役割、を中心
に研究を進めている。

図 ― 哺乳類概日時計の転写制御ネットワーク図

図 ― 原核細胞の染色体の細胞内構造とその分離•分配

原核細胞の染色体動態 「時間」のシステム生物学

Division of Cytoplasmic Genetics細胞質遺伝客員研究部門

研究活動／

微生物遺伝研究部門 Division of Microbial Genetics

Araki Group荒木研究室

荒木弘之
教授　理博

田中誠司
助教　博（理）

日詰光治
助教　博（理）

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

　染色体DNAは、細胞周期のＳ期に一度だけ正確に複製され、娘細胞に分
配されてゆきます。この機構により、遺伝情報は親から子に過不足無く正確
に伝わります。しかし、真核生物の染色体DNAの複製がどのように行われ、
どうしてＳ期のみに複製されるのか、その詳細はよく分かっていません。本
研究室ではこの問題に答えるため、出芽酵母を真核生物のモデル系として、
染色体DNA複製機構の研究を行なっています。
　染色体DNAの複製は、細胞周期により制御されています。サイクリン依
存性キナーゼ（CDK）は、種々のタンパク質をリン酸化することにより細胞
周期を制御していますが、染色体DNAの複製においても、その開始を促進
するとともに重複した開始が起こらないようにしています。我々は、複製タ
ンパク質Sld2とSld3がCDKによりリン酸化されると、もう一つの複製タ
ンパク質であるDpb11と結合して、複製を開始することを示しました。しか
し、この結合がどうして複製を開始させるのかは分かりません。そこで、複
製開始の分子機構を研究する一環として、CDKによる複製開始の制御機構
の研究も行なっています。

ε図 ― DNA複製の開始。細胞周期のG1期後期からCDKが活性化するとSld2とSld3がリ
ン酸化されDpb11に結合する。これらの結合がDNAポリメラーゼを含む複製因子の複製開
始領域への集合を促進し複製が開始する。

細胞遺伝研究系 Department of Cell Genetics



研究活動／

発生遺伝研究部門 Division of Developmental Genetics

Hiromi Group広海研究室

広海　健
教授　理博

浅岡美穂
助教　博（理）

林　貴史
助教　博（理）

器官構築の発生遺伝学

 個体発生は受精卵がゲノム情報をもとに複雑な生物個体へと自律的に
変化していく高度に秩序立った過程です。私たちはこの神秘的な現象の本
質的理解に貢献すべく、以下のような研究を行っています。
１．神経系では神経細胞同士が長い突起を介して連結し、情報を交換しあっ
ています。私たちは「軸索」と呼ばれる神経細胞の突起が目には見えない
「節」により区画化されていることを明らかにしました（図A）。この軸索の
区画化が神経回路構築に果たす役割について調べています。

２．いくつかの器官には「幹細胞」と呼ばれる特別な細胞が存在し、寿命や損
傷により失われた細胞に代わる新たな細胞を生み出して器官を維持し
ています。私たちは生殖巣を例に、通常の細胞からこの特殊な細胞が確
立される機構を解析しています（図B）。

３．組織や器官の構築過程では、個々の細胞は内的要因や外部環境に起因し
た様々な力学的影響にさらされています（図C）。これら力学的作用が個
体発生に及ぼす影響について研究しています。

図 ― (A) 神経細胞。軸索が区画化されている。(B) 正常卵巣と幹細胞が形成されない突然変
異体の卵巣。(C) 複眼の構造（上）と力学モデルに基づいたシミュレーション結果（下）。

個体遺伝研究系 Department of Developmental Genetics



研究活動／

発生遺伝研究部門 Division of Developmental Genetics

Shimizu Group清水研究室

清水　裕
助教　工博

ヒドラの行動、生理機能発現機構の進化生理学的解析

　生理学は「生命現象を機能の側面から研究する生物学の一分野」である
が、現実的には医学への応用という観点からほ乳類を対象にした研究が大
多数である。多細胞動物の生理機能が、進化の過程でどのように発達してき
たかを明らかにすることは多細胞体制進化の研究にとって重要と考えられ
るが、そのような観点からの研究はほとんどおこなわれていないと言って
よい。我々は、発達した神経系をもつ多細胞動物としてもっとも原始的な刺
胞動物に属するヒドラを用いて生理機能の進化過程を明らかにする試みを
おこなっている。これまで、拡散によるとされてきた消化、循環機能発現が、
ほ乳類と同様なぜん動や、拍動的な動きに依存すること（Shimizu et al., 
2003; Shimizu et al., 2004）、それらを制御する神経系の機能が、高等
動物がもつ自律神経系のそれと非常によく似た特徴を有することを明らか
にした（Shimizu & Okabe, 2007）。最近の研究から、ヒドラの１センチに
満たない長さの消化管において、部域に依存して異なる消化運動、機能を
示すいわゆる領域化がすでに認められることを明らかにした。この領域化
の機構は未解明であり現在その解析をおこなっている。

図 ― ヒドラ体幹から作成した食道組織の給餌後１０分後から３０分後までの変化。体幹上
部組織はヒドラ消化管の中で口に最も近い。この部分の組織を多数の個体から切り出し、釣
り糸を通して移植した結果、食道ぜん動能（一方向への物質輸送能）が全域で高い状態を実
現できる。一方、体幹下部組織の移植ではこれと異なる小腸的なぜん動がみとめられる。この
ように、ヒドラの盲管状で、かつ短い消化管内でもすでに機能的な領域化が起こっており、領
域化が比較的高等な動物に特異的ではない事を示している。

個体遺伝研究系 Department of Developmental Genetics

研究活動／

発生遺伝研究部門 Division of Developmental Genetics

Hiromi Group広海研究室

広海　健
教授　理博

浅岡美穂
助教　博（理）

林　貴史
助教　博（理）

器官構築の発生遺伝学

 個体発生は受精卵がゲノム情報をもとに複雑な生物個体へと自律的に
変化していく高度に秩序立った過程です。私たちはこの神秘的な現象の本
質的理解に貢献すべく、以下のような研究を行っています。
１．神経系では神経細胞同士が長い突起を介して連結し、情報を交換しあっ
ています。私たちは「軸索」と呼ばれる神経細胞の突起が目には見えない
「節」により区画化されていることを明らかにしました（図A）。この軸索の
区画化が神経回路構築に果たす役割について調べています。

２．いくつかの器官には「幹細胞」と呼ばれる特別な細胞が存在し、寿命や損
傷により失われた細胞に代わる新たな細胞を生み出して器官を維持し
ています。私たちは生殖巣を例に、通常の細胞からこの特殊な細胞が確
立される機構を解析しています（図B）。

３．組織や器官の構築過程では、個々の細胞は内的要因や外部環境に起因し
た様々な力学的影響にさらされています（図C）。これら力学的作用が個
体発生に及ぼす影響について研究しています。

図 ― (A) 神経細胞。軸索が区画化されている。(B) 正常卵巣と幹細胞が形成されない突然変
異体の卵巣。(C) 複眼の構造（上）と力学モデルに基づいたシミュレーション結果（下）。

個体遺伝研究系 Department of Developmental Genetics



研究活動／

形質遺伝研究部門 Division of Neurogenetics

Iwasato Group岩里研究室

岩里琢治
教授　理博

水野秀信
助教　博（理）

マウスを用いた神経回路発達の分子から個体までの統合的解析

哺乳類の脳がもつ高度な情報処理能力の基盤となるのは、複雑でありなが
ら精緻に構築された神経回路です。その発達と機能を、分子から動物個体
まで統合的に理解することを目的に、最先端のマウス遺伝学に、組織学、in 
vivoイメージング（2光子励起顕微鏡）、子宮内胎仔脳電気穿孔法、行動解析
など幅広い技術を適用し解析をすすめています。主に、以下の二つの相互に
関連したテーマに取り組んでいます。
1.脳の正常な発達には、子どもの時期に外界から適切な刺激を受けること
が重要です。その仕組みの分子、細胞レベルでの解明に、マウス類の体性
感覚野にみられる特徴的な組織学的構造である「バレル」を主要なモデ
ルとして取り組んでいます。

2.神経回路の発達と機能において、アクチン細胞骨格の制御は重要ですが、
その機構はほとんど不明です。我々は最近、αキメリンによるアクチン制
御が運動系神経回路形成において重要な役割を担うことを発見しました。
αキメリンは、その発現パターンや生化学的性質から、神経回路の発達と
機能の幅広い局面で重要な働きをすることが期待されます。マウス遺伝学
を用いて、その解明を目指しています。

●

●

図―(A)マウス大脳皮質第4層切片のCO染色。体性感覚地図（青線）のヒゲ対応領域(wp)に
見える斑点が「バレル」。1個のバレルは1本のヒゲからの入力のみを受ける。(B)大脳皮質特
異的にCre組換え酵素を発現するマウスの開発。(C)αキメリン変異マウス（miffy）は、運動
系神経回路が左右混線しているため、両足をそろえて歩く。

―

個体遺伝研究系 Department of Developmental Genetics



研究活動／

初期発生研究部門 Division of Molecular and Developmental Biology

Kawakami Group川上研究室

川上浩一
教授　理博

浅川和秀
助教　博（理）

武藤　彩
助教　博（理）

ゼブラフィッシュ高次生命現象の遺伝学的解析

　小型熱帯魚ゼブラフィッシュ（Danio rerio）は、脊椎動物の発生・器官
形成・行動等の複雑な生命現象を遺伝学的に研究するための優れたモデ
ル動物です。しかしながら、比較的新しいモデル動物であるため、1990
年代には効率の良いトランスジェネシス法やトランスポゾン技術が開発
されていませんでした。
　我々は、メダカTol2因子が自律的トランスポゾンであることを明らか
にし、Tol2を用いてトランスジェニックゼブラフィッシュを効率よく作
製する方法の開発に成功しました。さらに、ゼブラフィッシュにおける遺
伝子トラップ法・エンハンサートラップ法・Gal4-UAS法の開発に世界に
さきがけて成功してきました。これらの方法により、さまざまな組織・細
胞・器官で、GFPや酵母転写因子Gal4を発現するトランスジェニック
フィッシュの大規模な作製が可能になりました。
　我々はこれらの方法を駆使して、脊椎動物の行動や、学習・記憶などの
脳のはたらきを制御する神経回路および分子メカニズムを明らかにしよ
うとしています。我々は、脳や脊髄の特定の神経回路にGal4を発現する
トランスジェニックフィッシュを多数作製し、Gal4-UAS法によりそれ
ら神経回路の機能を阻害し、行動異常の解析を行っています。また、カル
シウムイメージングによりそれら神経回路の活動を可視化する研究を精
力的に行っています。

図 ― 遺伝子トラップ・エンハンサートラップ法による細胞・組織・器官特異的GFP発現。
（左上）骨格，（右上）表皮上の細胞，（左下）血管，（右下）感覚神経。

個体遺伝研究系 Department of Developmental Genetics
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形質遺伝研究部門 Division of Neurogenetics

Iwasato Group岩里研究室

岩里琢治
教授　理博

水野秀信
助教　博（理）

マウスを用いた神経回路発達の分子から個体までの統合的解析

哺乳類の脳がもつ高度な情報処理能力の基盤となるのは、複雑でありなが
ら精緻に構築された神経回路です。その発達と機能を、分子から動物個体
まで統合的に理解することを目的に、最先端のマウス遺伝学に、組織学、in 
vivoイメージング（2光子励起顕微鏡）、子宮内胎仔脳電気穿孔法、行動解析
など幅広い技術を適用し解析をすすめています。主に、以下の二つの相互に
関連したテーマに取り組んでいます。
1.脳の正常な発達には、子どもの時期に外界から適切な刺激を受けること
が重要です。その仕組みの分子、細胞レベルでの解明に、マウス類の体性
感覚野にみられる特徴的な組織学的構造である「バレル」を主要なモデ
ルとして取り組んでいます。

2.神経回路の発達と機能において、アクチン細胞骨格の制御は重要ですが、
その機構はほとんど不明です。我々は最近、αキメリンによるアクチン制
御が運動系神経回路形成において重要な役割を担うことを発見しました。
αキメリンは、その発現パターンや生化学的性質から、神経回路の発達と
機能の幅広い局面で重要な働きをすることが期待されます。マウス遺伝学
を用いて、その解明を目指しています。

●

●

図―(A)マウス大脳皮質第4層切片のCO染色。体性感覚地図（青線）のヒゲ対応領域(wp)に
見える斑点が「バレル」。1個のバレルは1本のヒゲからの入力のみを受ける。(B)大脳皮質特
異的にCre組換え酵素を発現するマウスの開発。(C)αキメリン変異マウス（miffy）は、運動
系神経回路が左右混線しているため、両足をそろえて歩く。

―

個体遺伝研究系 Department of Developmental Genetics



研究活動／

Stern Group Furlong GroupStern研究室 Furlong研究室

スターン,ディヴィド L.
客員教授（プリンストン大学教授）

ファーロング, アイリーン
客員教授（EMBLゲノム生物学ユニット長）

　私たちの目標は形態と行動の多様性を作り出した遺伝子とその中の
変異座位を見いだすことです。形態、生理、行動や生態に大きな違いが
あるキイロショウジョウバエグループのいくつかの種を対象にし、形質
進化の分子生物学的解析のためのゲノムリソースや遺伝学的ツールを
開発しています。
　形態の進化の解析では、形態変化を引き起こしたシス調節配列の変
化に着目してきました。単独では小さな効果しかもたない変異が複数
のエンハンサー領域で起こり、それらの効果が積み重なることによって
大きな形態変化がもたらされることを発見しました。現在、これらのシ
ス調節配列に結合する転写因子の同定を行っています。

図 ― A: エンハンサー上の転写因子の分布, B: エンハンサー活性 (GFPレポーターの発現), 
C: ネットワーク活性

図 ― ショウジョウバエの 遺伝子のシス調節エンハンサーは、毛状突起（緑）を
分化する細胞の一部の細胞（マジェンタ）でのみ転写を誘導する。このパターンと重なったり
相補的だったりするパターンを誘導するエンハンサーも存在する。

形態と行動の進化の遺伝的要因 発生における転写調節ネットワーク

Division of Physiological Genetics生理遺伝客員研究部門

　個体発生を駆動するのは、時間・空間的に決まった複雑なパターンでおこ
る遺伝子発現です。遺伝子発現は、遺伝子のcis調節領域にシグナルや転
写ネットワークが集約されることで開始されます。エンハンサーの機能解
明は多細胞生物の発生とその進化を理解するうえできわめて重要です。
　私たちは、ショウジョウバエをモデル系に使って、胚発生における細
胞運命の決定を司る転写の調節原理を明らかにすることを目指してい
ます。そのために、エンハンサーの作用機構や転写因子の分布がクロマ
チン状態をどのように規定するかを研究し、遺伝子調節ネットワークが
発生を制御する機構やネットワークに加えられた摂動が発生に与える
異常を解析しています。遺伝的手法に機能ゲノミックスや数理生物学的
手法を組み合わせ、転写や発生の進行を予言する事を可能にするモデ
ルを作成しています。



研究活動／

集団遺伝研究部門 Division of Population Genetics

Saitou Group斎藤研究室

斎藤成也
教授　Ph. D. 博（理）

隅山健太
助教　博（理）

ゲノムレベルにおける生物進化

本研究室では生物の進化をゲノムレベルでコンピュータ解析と実験の両面

から研究している。特にヒトにいたる霊長類と哺乳類の進化に興味がある。

われわれの研究テーマは以下のように多岐にわたっている。

●各進化過程でのゲノム変化：脊椎動物、哺乳類、霊長類などの各進化段階

において、系統独自の変化をゲノムデータの大規模比較により解析して

いる。 

●人類集団のＤＮＡ解析：現代人の遺伝的近縁関係をアジアを中心に調べ

ている。古代ＤＮＡ解析も進めている。

●塩基配列解析法の開発：高速でバクテリアゲノム規模の多重整列を行な

うシステムMISHIMAを開発した。

●発生制御の進化：哺乳類における転写調節領域の進化を大規模ゲノムク

ローンの配列解析および遺伝子導入実験により解析している。 

●その他の研究テーマ：血液型遺伝子の進化、重複遺伝子の進化、霊長類近

縁種間での遺伝子流入。

●

●

●

●

●

図 ― ABO式血液型A型遺伝子の組換えによる復活。Kitano et al. (2012)より。

集団遺伝研究系 Department of Population Genetics

研究活動／

Stern Group Furlong GroupStern研究室 Furlong研究室

スターン,ディヴィド L.
客員教授（プリンストン大学教授）

ファーロング, アイリーン
客員教授（EMBLゲノム生物学ユニット長）

　私たちの目標は形態と行動の多様性を作り出した遺伝子とその中の
変異座位を見いだすことです。形態、生理、行動や生態に大きな違いが
あるキイロショウジョウバエグループのいくつかの種を対象にし、形質
進化の分子生物学的解析のためのゲノムリソースや遺伝学的ツールを
開発しています。
　形態の進化の解析では、形態変化を引き起こしたシス調節配列の変
化に着目してきました。単独では小さな効果しかもたない変異が複数
のエンハンサー領域で起こり、それらの効果が積み重なることによって
大きな形態変化がもたらされることを発見しました。現在、これらのシ
ス調節配列に結合する転写因子の同定を行っています。

図 ― A: エンハンサー上の転写因子の分布, B: エンハンサー活性 (GFPレポーターの発現), 
C: ネットワーク活性

図 ― ショウジョウバエの 遺伝子のシス調節エンハンサーは、毛状突起（緑）を
分化する細胞の一部の細胞（マジェンタ）でのみ転写を誘導する。このパターンと重なったり
相補的だったりするパターンを誘導するエンハンサーも存在する。

形態と行動の進化の遺伝的要因 発生における転写調節ネットワーク

Division of Physiological Genetics生理遺伝客員研究部門

　個体発生を駆動するのは、時間・空間的に決まった複雑なパターンでおこ
る遺伝子発現です。遺伝子発現は、遺伝子のcis調節領域にシグナルや転
写ネットワークが集約されることで開始されます。エンハンサーの機能解
明は多細胞生物の発生とその進化を理解するうえできわめて重要です。
　私たちは、ショウジョウバエをモデル系に使って、胚発生における細
胞運命の決定を司る転写の調節原理を明らかにすることを目指してい
ます。そのために、エンハンサーの作用機構や転写因子の分布がクロマ
チン状態をどのように規定するかを研究し、遺伝子調節ネットワークが
発生を制御する機構やネットワークに加えられた摂動が発生に与える
異常を解析しています。遺伝的手法に機能ゲノミックスや数理生物学的
手法を組み合わせ、転写や発生の進行を予言する事を可能にするモデ
ルを作成しています。



研究活動／

進化遺伝研究部門 Division of Evolutionary Genetics

Akashi Group明石研究室

明石　裕
教授　Ph. D.

長田直樹
助教　Ph. D.

集団遺伝とゲノム進化

　本研究室では、グローバルなゲノムの適応に着目してゲノム進化のメカ
ニズムを解明するために，理論と実験を組み合わせた研究を行っています。
現在の研究テーマは以下のようなものです。
●タンパク質の進化と生合成過程の研究
タンパク質の構造は，細胞内での機能や生化学的特性を最適化するよう
な自然選択によって形作られてきたと考えられます。それだけでなく、タ
ンパク質の合成効率に働く自然選択もタンパク質の大きさ，アミノ酸組
成、進化速度などを決めていると考えられます。本研究室では、遺伝子発
現とタンパク質の進化パターンとの関連を研究することにより、代謝お
よび翻訳効率に関わる適応機構を解明しています。

●同義座位とタンパク質の進化の系統特異的なパターンの研究
キイロショウジョウバエとその近縁種の解析から、弱い淘汰と非平衡状
態は、ショウジョウバエの分子進化の一般的特徴であることが示唆され
ています。

●弱い力が変動しながら働く時の進化過程のモデル化
突然変異間の連鎖と適合度の相互作用を組み入れたコンピューターシ
ミュレーションを用いて、進化上の弱い淘汰を検出するための統計的手
法を開発しています。

●

●

●

図 ― A)　バクテリアでの生合成にかかるエネルギーの割合。バクテリアの細胞では約75%
のエネルギーがタンパク質合成に使われています (Neidhardt et al. 1990)。
B)　エネルギーコストに関わるタンパク質の進化。枯草菌のゲノムを見てみると、量の多い
タンパク質はコストの安いアミノ酸を使って合成されていることが分かります。

集団遺伝研究系 Department of Population Genetics



研究活動／

von Haeseler Group Clark Groupvon Haeseler研究室 Clark研究室

フォン　ヘーゼラー,アーント
客員教授（ウイーン統合バイオインフォマティクスセンター・センター長）

クラーク,アンドリュー G.
客員教授（コーネル大学教授）

Division of Theoretical Genetics理論遺伝客員研究部門

当研究室では、現在のゲノムを形作った進化的な力を研究しています。
●系統推定のためのアルゴリズムやモデルを開発しています。それらをもとにして、平
行・分散環境における効果的なプログラムを開発しています。それらの応用として、動
物と菌類の進化史を研究しています。
●最近になって、我々は系統樹に依存した塩基置換行列で進化過程を記述する配列進
化の新しい観点を提唱しました。この１ステップ突然変異行列は、モデルで使われて
いる仮定の妥当性を検定したり、整列中から他とは異なる進化をしている領域を検出
したり、あるいは配列進化で通常用いられるマルコフモデルからの逸脱を与えるシ
ミュレーションにも用いることができます。
●私たちは、大量塩基配列データの解析にもとりかかっています。これらのデータの質
をコントロールしたり、これらのデータを解析するための効率的なアルゴリズムや
データ構造を開発しています。

　当研究室では、多因子疾患の遺伝的基礎、特に良く知られている遺伝子制御ネットワー
クがその表現型の背景にある場合について研究をおこなっています。
●ヒトの比較ゲノム学
わたしたちはCelera社と協力して、40人のヒトとチンパンジーについて遺伝子配
列の解析をおこなっています。これらのデータは集団内の多型についての多くの知
見をもたらし、適応進化を遂げた遺伝子のゲノムワイドでの検定方法を与えてくれ
るでしょう。
●多因子疾患の遺伝的背景について
一塩基置換多型（SNPs）は多因子疾患の原因となる遺伝子を同定するのに役立ちま
す。私たちは心疾患のリスクとなる遺伝子について、突然変異、組み換え、ヒトの移住、
そして自然選択がヒト集団内の多様性にどうやって影響を与えてきたかについて研
究をおこなっています。
●代謝調節の進化
わたしたちはショウジョウバエを用いて、脂質とグリコーゲンの貯蔵に関する遺伝的
変異の研究をおこなっています。わたしたちの解析によって、中間代謝に関わる酵素
は代謝の表現型に関して驚くほど多くの相互作用を示すことがわかりました。
　他に、昆虫の免疫、ショウジョウバエの性染色体進化、様々な集団遺伝学の理論的研
究を行っています。

●

●

●

●

●

●

図 ― 平衡淘汰にあるヒト遺伝子のハプロタイプネットワーク
丸は各ハプロタイプを表しています。黒はアフリカ系アメリカ人、白はヨーロッパ系アメリカ人の割
合です。枝の長さはSNPの数に比例しています。祖先型のハプロタイプはチンパンジーから推定さ
れました。Andres et al. Mol Evol. Biol 2009より

図 ― 左：３配列に対する１ステップ突然変異行列　右：木村の３変数モデル

進化バイオインフォマティクス 自然集団における適応的な変異の遺伝的基礎

研究活動／

進化遺伝研究部門 Division of Evolutionary Genetics

Akashi Group明石研究室

明石　裕
教授　Ph. D.

長田直樹
助教　Ph. D.

集団遺伝とゲノム進化

　本研究室では、グローバルなゲノムの適応に着目してゲノム進化のメカ
ニズムを解明するために，理論と実験を組み合わせた研究を行っています。
現在の研究テーマは以下のようなものです。
●タンパク質の進化と生合成過程の研究
タンパク質の構造は，細胞内での機能や生化学的特性を最適化するよう
な自然選択によって形作られてきたと考えられます。それだけでなく、タ
ンパク質の合成効率に働く自然選択もタンパク質の大きさ，アミノ酸組
成、進化速度などを決めていると考えられます。本研究室では、遺伝子発
現とタンパク質の進化パターンとの関連を研究することにより、代謝お
よび翻訳効率に関わる適応機構を解明しています。

●同義座位とタンパク質の進化の系統特異的なパターンの研究
キイロショウジョウバエとその近縁種の解析から、弱い淘汰と非平衡状
態は、ショウジョウバエの分子進化の一般的特徴であることが示唆され
ています。

●弱い力が変動しながら働く時の進化過程のモデル化
突然変異間の連鎖と適合度の相互作用を組み入れたコンピューターシ
ミュレーションを用いて、進化上の弱い淘汰を検出するための統計的手
法を開発しています。

●

●

●

図 ― A)　バクテリアでの生合成にかかるエネルギーの割合。バクテリアの細胞では約75%
のエネルギーがタンパク質合成に使われています (Neidhardt et al. 1990)。
B)　エネルギーコストに関わるタンパク質の進化。枯草菌のゲノムを見てみると、量の多い
タンパク質はコストの安いアミノ酸を使って合成されていることが分かります。

集団遺伝研究系 Department of Population Genetics



研究活動／

人類遺伝研究部門 Division of Human Genetics

Inoue Group井ノ上研究室

井ノ上逸朗
教授　医博

細道一善
助教　博（農）

高次表現型とゲノム情報を結合したシステム医学研究

　本研究室はヒトを対象としたゲノム研究をおこなう目的で井ノ上が昨年
末に赴任しスタートしました。ヒト疾患に関連するゲノム医科学研究を中
心に、病気の成り立ちを進化的な概念で理解する進化医学の進展までを研
究対象とし、病気の原因、機序を明らかにし、将来治療に結びつく研究成果
を目指します。近年、個人のゲノム配列が次々と決定されており、ゲノム医
科学研究もパーソナルゲノム時代を迎えています。パーソナルゲノム研究
の進展はテーラーメイド医療などのシステム医学への本格的な実用化に直
結することから、臨床への貢献が大きい分野です。次世代シーケンサーから
産出されるパーソナルゲノム情報と電子カルテ化に基づくデジタル臨床
情報を結合することで可能となるgenome-phenome 解析を進めます。ゲ
ノム医科学研究を対象とする本研究室は東海大学医学部、新潟大学医学部、
徳島大学医学部、希少難病患者支援事務局などの外部の医療機関、NPOと
連携し、積極的に共同研究を行っています。

　当部門では次のようなテーマで研究しています。
●全エクソンシーケンスによる希少疾患の原因遺伝子同定
●脳動脈留感受性遺伝子検索
●男性不妊のゲノム解析
●HLA領域のハプロイドゲノム配列決定
●ヒト疾患における易罹患性予測モデルの構築
●統計数理モデルによるGenome-phenome解析

●

●

●

●

図 ― エクソーム解析から得られた変異を公的データベースや集団内の頻度、影響の大きい
アミノ酸置換などに基づいて絞り込み、疾患原因候補となる変異を検索し、家系内で疾患を
説明しうる変異とその機能解析から原因遺伝子と疾患の発症機序を明らかにする。

総合遺伝研究系 Department of Integrated Genetics



研究活動／

育種遺伝研究部門 Division of Agricultural Genetics

Kakutani Group角谷研究室

角谷徹仁
教授　理博

稲垣宗一
助教　博（農）

樽谷芳明
助教　博（農）

植物発生とゲノム構造のエピジェネティックな制御

　細胞分裂後に継承される遺伝情報の実体は塩基配列です。一方、塩基配
列以外の形で、遺伝子のON／OFF情報が娘細胞に伝わる現象が多くの生
物で観察されます。このような「エピジェネティック」な情報の実体はDNA
のメチル化や染色体蛋白質の変化であることがわかってきています。
　エピジェネティックな現象を理解するために、私達はシロイヌナズナの
遺伝学とゲノミクスとを用いています。ゲノムDNAのメチル化を維持する
にはクロマチン再構成因子であるDDM1 (decrease in DNA 
methylation 1)が必要です。また、遺伝子配列がメチル化されないために
は jumonji domain蛋白質である IBM1 (increase in BONSAI 
methylation 1)が必要です。これらの因子をコードする遺伝子の突然変異
体では、ゲノムDNAメチル化の変化に伴いさまざまな発生異常が誘発さ
れます。これらの発生異常の解析から出発した実験系を用い、ゲノム進化や
個体発生におけるエピジェネティックな制御の役割とその機構について研
究しています。

図 ― シロイヌナズナのibm1突然変異による発生異常表現型は、H3K9メチル化酵素遺伝
子KYPや非CpGメチル化酵素遺伝子CMT3の突然変異で抑圧される。

総合遺伝研究系 Department of Integrated Genetics

研究活動／

人類遺伝研究部門 Division of Human Genetics

Inoue Group井ノ上研究室

井ノ上逸朗
教授　医博

細道一善
助教　博（農）

高次表現型とゲノム情報を結合したシステム医学研究

　本研究室はヒトを対象としたゲノム研究をおこなう目的で井ノ上が昨年
末に赴任しスタートしました。ヒト疾患に関連するゲノム医科学研究を中
心に、病気の成り立ちを進化的な概念で理解する進化医学の進展までを研
究対象とし、病気の原因、機序を明らかにし、将来治療に結びつく研究成果
を目指します。近年、個人のゲノム配列が次々と決定されており、ゲノム医
科学研究もパーソナルゲノム時代を迎えています。パーソナルゲノム研究
の進展はテーラーメイド医療などのシステム医学への本格的な実用化に直
結することから、臨床への貢献が大きい分野です。次世代シーケンサーから
産出されるパーソナルゲノム情報と電子カルテ化に基づくデジタル臨床
情報を結合することで可能となるgenome-phenome 解析を進めます。ゲ
ノム医科学研究を対象とする本研究室は東海大学医学部、新潟大学医学部、
徳島大学医学部、希少難病患者支援事務局などの外部の医療機関、NPOと
連携し、積極的に共同研究を行っています。

　当部門では次のようなテーマで研究しています。
●全エクソンシーケンスによる希少疾患の原因遺伝子同定
●脳動脈留感受性遺伝子検索
●男性不妊のゲノム解析
●HLA領域のハプロイドゲノム配列決定
●ヒト疾患における易罹患性予測モデルの構築
●統計数理モデルによるGenome-phenome解析

●

●

●

●

図 ― エクソーム解析から得られた変異を公的データベースや集団内の頻度、影響の大きい
アミノ酸置換などに基づいて絞り込み、疾患原因候補となる変異を検索し、家系内で疾患を
説明しうる変異とその機能解析から原因遺伝子と疾患の発症機序を明らかにする。
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脳機能研究部門 Division of Brain Function

Hirata Group平田研究室

平田たつみ
准教授　博（医）

川崎能彦
助教　博（理）

脊椎動物の神経回路形成

　神経細胞の間につくられる神経回路が、行動や思考といった脳機能の基
盤です。脳の正常な機能発現のためには、神経細胞が適切に生まれ、移動し、
軸索を伸長して、標的細胞と正確な回路をつくることが必要です。これらを
可能にする脳の設計図を解き明かすべく、当部門では次のようなテーマで
研究しています。
●嗅覚中枢神経回路の研究
匂いの情報は、脳の嗅球とよばれる領域に伝えられ、情報の仕分けが行わ
れます。ここから、さらに中枢に向かう神経回路の形成機構を、軸索ガイ
ド分子の遺伝子破壊マウス等を用いて解析しています。
●神経細胞移動の研究
嗅球軸索の道標細胞“lot細胞”は、誕生後、終脳の中を腹側接線方向に長
距離移動して、最終目的地へと向かいます。このユニークな細胞移動の機
構を解析しています。
●軸索伸長と停止反応の研究
軸索先端に局在する蛋白質M6aは、軸索伸長や停止反応への関与が示
唆されています。この蛋白質の生理的機能を調べています。
●終脳新皮質の進化的研究
終脳新皮質にみられる層構造は、ほ乳類の特徴です。層構造のない動物
の終脳発生過程との比較から、進化のシナリオを探っています。

●

●

●

●

図 ― 終脳スライス培養下における腹側接線方向の神経細胞移動。赤紫の色素により細胞の
流れを可視化してある。軸索ガイド分子Semaphorin3Fは.この細胞移動を反発して、動く
方向を変化させる（右）。

総合遺伝研究系 Department of Integrated Genetics



研究活動／

Martienssen Group Tsuji GroupMartienssen研究室 辻研究室

マーチエンセン, ロブ A.
客員教授（HHMI、コールドスプリングハーバー研究所教授）

辻　省次
客員教授（東京大学医学部付属病院教授）

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

図 ― A.シロイヌナズナの花粉におけるヘテロクロマチン再プログラム。
染色体DNA（青）は栄養細胞で脱凝集している。精細胞の染色体は凝集し、特異的ヒストン
（緑）を含む。これらの変化は、それぞれの細胞での24塩基と21塩基のsiRNAの蓄積を伴う。
図 ― B.分裂酵母のRNAi変異体におけるヘテロクロマチン修復。
相同組換え修復のため、Rad52-YFPがS基のdicer変異体細胞に蓄積している。

図 ― アレル頻度とEffect sizeに基づく疾忠関連遺伝子探索のパラダイム

 エピジェネティックな情報が娘細胞に伝わる様式を調べるのに、植物や
分裂酵母はすばらしい研究材料となる。これらの生物では、トランスポゾン
の調節やヘテロクロマチンの抑制や遺伝子のインプリンティングなどのエ
ピジェネティ ックな現象が知られている。 私達は分裂酵母 
Schizosaccharomyces pombe や植物 Arabidopsis thalianaを用いて
ヘテロクロマチン抑制とRNAiについて調べている。植物では、RNAiが生
殖細胞の運命決定やトランスポゾン調節に重要なことがわかった。また分
裂酵母では、DNA複製や組換えを調節することでRNAiやレトロトランス
ポゾンが転写抑制を仲介する。これらの機構の共通点から、高等生物のエ
ピジェネティックな継承におけるRNAの役割が説明されるかもしれない。

　脳神経疾患の発症機構をパーソナルゲノム解析に基づいて解明するこ
とをめざしています。単一遺伝子疾患については、われわれが開発した
ハイスループット連鎖解析システムと次世代シーケンサーを用いた網羅
的ゲノム配列解析を統合した解析により、効率よく病因遺伝子の発見を
目指しています。多因子疾患については、頻度は比較的稀であるが、疾
患発症に対する影響度の大きい疾患感受性遺伝子のvariantsの探索が
重要となります。このようなrare variantsの検出には、これまで行われ
ていたような、一般集団において頻度の高い SNPsを用いたゲノムワイ
ド関連解析では不十分であり、次世代シーケンサーを駆使したパーソナ
ルゲノム解析に基づいて、疾患感受性遺伝子の探索を進めています。

小さいRNAによるヘテロクロマチンの継承と再プログラム パーソナルゲノム解析により脳疾患の発症機構を読み解く
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脳機能研究部門 Division of Brain Function

Hirata Group平田研究室

平田たつみ
准教授　博（医）

川崎能彦
助教　博（理）

脊椎動物の神経回路形成

　神経細胞の間につくられる神経回路が、行動や思考といった脳機能の基
盤です。脳の正常な機能発現のためには、神経細胞が適切に生まれ、移動し、
軸索を伸長して、標的細胞と正確な回路をつくることが必要です。これらを
可能にする脳の設計図を解き明かすべく、当部門では次のようなテーマで
研究しています。
●嗅覚中枢神経回路の研究
匂いの情報は、脳の嗅球とよばれる領域に伝えられ、情報の仕分けが行わ
れます。ここから、さらに中枢に向かう神経回路の形成機構を、軸索ガイ
ド分子の遺伝子破壊マウス等を用いて解析しています。
●神経細胞移動の研究
嗅球軸索の道標細胞“lot細胞”は、誕生後、終脳の中を腹側接線方向に長
距離移動して、最終目的地へと向かいます。このユニークな細胞移動の機
構を解析しています。
●軸索伸長と停止反応の研究
軸索先端に局在する蛋白質M6aは、軸索伸長や停止反応への関与が示
唆されています。この蛋白質の生理的機能を調べています。
●終脳新皮質の進化的研究
終脳新皮質にみられる層構造は、ほ乳類の特徴です。層構造のない動物
の終脳発生過程との比較から、進化のシナリオを探っています。

●

●

●

●

図 ― 終脳スライス培養下における腹側接線方向の神経細胞移動。赤紫の色素により細胞の
流れを可視化してある。軸索ガイド分子Semaphorin3Fは.この細胞移動を反発して、動く
方向を変化させる（右）。
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分子機能研究室 Molecular Function Laboratory

Kanemaki Group鐘巻研究室

鐘巻将人
准教授　博（理）

新たな動物細胞遺伝学に向けて

　2010度発足した本研究室は、これまでに無い方法を編み出すことによ
り動物細胞を用いた新たな遺伝学を創生するとともに、これらを利用して
染色体関連因子の機能を明らかにしたいと思っています。私たちは植物ホ
ルモンオーキシンにより活性化される、植物内のタンパク質分解メカニズ
ムを動物細胞に移植することで、特定のタンパク質をオーキシン依存的に
分解除去する方法を開発しました（AID法）。これにより、オーキシン添加に
よりごく短時間にタンパク質発現抑制することが可能な細胞株の作成が可
能になりました。現在、下記のテーマに関して研究を行っています。

●AID変異株を利用した高等真核生物特異的な染色体複製関連因子の機
能解析
●AID法の改良と他の発現制御法の開発
●動物細胞遺伝学を発展させるための、新たな遺伝子改変法や変異細胞株
作成法の開発

●

●

●

図 ― オーキシン誘導デグロン（AID）法　
(A) 天然オーキシンとして知られるインドール酢酸（IAA）と合成オーキシンとして知られる
ナフタレン酢酸（NAA）の構造。　(B) 植物内でのオーキシン反応。オーキシンによって誘導
される遺伝子のプロモーター上には転写因子ARFsとその抑制因子AUX/IAAが結合してい
る。オーキシンはSCF E3ユビキチン化リガーゼのF-box因子であるTIR1を活性化すること
で、AUX/IAAをポリユビキチン化することで分解に導く。(C) AID法の原理。非植物細胞内で
構成したSCFTIR1は標的因子にAUX/IAA（aid）を融合したものを、オーキシン依存的にポリ
ユビキチン化することでプロテアソームによる分解に導く。
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多細胞社会研究室 Multicellular Society Laboratory

Horikawa Group堀川研究室

堀川一樹
准教授　博（理）

乱雑さに駆動される自己組織的な秩序形成原理の解明

　生物の個体発生では、ごく少数の細胞が増殖により数を増やすとともに、
その集団内に個性の違いが生じ（＝細胞分化）、組織や器官等の秩序が構築
される。近年の研究の進展により、細胞の増殖や分化、組織形成に関与する
遺伝子群が数多く同定されてきたが、その一方で、「何の秩序構造も無い細
胞集団内に美しい秩序の形成をもたらす原理」そのものについては全く理
解が進んでいない。この問題にアプローチするには、マルチスケールでの分
野融合的研究が有効であると言う立場のもと、本研究室では自己組織的に
集合流を形成する社会性アメーバを材料に以下の研究を行います。
１.分化状態やシグナル伝達活性を単一細胞分解能で定量計測できる超高
感度プローブの開発。

２.細胞集団（最大１０万個）を対象にした分化/細胞間相互作用の定量計
測とモデリング。

３.摂動実験によるモデルの妥当性の検証。
　以上の循環的な手法を通じて、遺伝子発現のゆらぎや細胞個性のヘテロ
性に駆動される秩序化原理の理解を目指します。

図 ― (A)走化性物質のリレーによる自己組織的集合流形成。(B)超高感度Ca2+指示薬で可
視化された細胞間シグナル伝達パターン（10^5細胞レベル）。(C)計測された定量データをも
とにした数理モデルの構築と、モデルによる予測の実験検証。これらの循環的なアプローチに
よってのみ、複雑でダイナミックな現象の背景にひそむ動作原理を理解することができる。
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分子機能研究室 Molecular Function Laboratory

Kanemaki Group鐘巻研究室

鐘巻将人
准教授　博（理）

新たな動物細胞遺伝学に向けて

　2010度発足した本研究室は、これまでに無い方法を編み出すことによ
り動物細胞を用いた新たな遺伝学を創生するとともに、これらを利用して
染色体関連因子の機能を明らかにしたいと思っています。私たちは植物ホ
ルモンオーキシンにより活性化される、植物内のタンパク質分解メカニズ
ムを動物細胞に移植することで、特定のタンパク質をオーキシン依存的に
分解除去する方法を開発しました（AID法）。これにより、オーキシン添加に
よりごく短時間にタンパク質発現抑制することが可能な細胞株の作成が可
能になりました。現在、下記のテーマに関して研究を行っています。

●AID変異株を利用した高等真核生物特異的な染色体複製関連因子の機
能解析
●AID法の改良と他の発現制御法の開発
●動物細胞遺伝学を発展させるための、新たな遺伝子改変法や変異細胞株
作成法の開発
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図 ― オーキシン誘導デグロン（AID）法　
(A) 天然オーキシンとして知られるインドール酢酸（IAA）と合成オーキシンとして知られる
ナフタレン酢酸（NAA）の構造。　(B) 植物内でのオーキシン反応。オーキシンによって誘導
される遺伝子のプロモーター上には転写因子ARFsとその抑制因子AUX/IAAが結合してい
る。オーキシンはSCF E3ユビキチン化リガーゼのF-box因子であるTIR1を活性化すること
で、AUX/IAAをポリユビキチン化することで分解に導く。(C) AID法の原理。非植物細胞内で
構成したSCFTIR1は標的因子にAUX/IAA（aid）を融合したものを、オーキシン依存的にポリ
ユビキチン化することでプロテアソームによる分解に導く。
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研究活動／

運動神経回路研究室 Motor Neural Circuit Laboratory

Hirata Group平田研究室

平田普三
准教授　博（理）

脊椎動物の運動発達の分子基盤、発生期の活動依存的シナプス形成

図 ― （Ａ,Ｂ）ゼブラフィッシュは受精後24時間では coilingと呼ばれるしっぽ振り運動を行
うが、48時間までにこれがswimmingに変わる。（Ｃ,Ｄ）後脳に１対のみ存在するマウスナー
細胞（片側だけ図示）の細胞表面には多数のグリシン作動性シナプスが形成される。これらの
シナプスは活動依存的に形成されるが、その分子基盤は解明されていない。

新分野創造センター Center for Frontier Research

　私たちは歩いたり、走ったりしますが、これは遺伝子や分子のレベルでど
のように規定されるのでしょう？私たちはゼブラフィッシュという熱帯魚
を用いて運動・行動の研究をしています。本研究室では２つのアプローチで
脊椎動物に共通する運動原理を神経回路やシナプスのレベルで理解する
ことを目指しています。
1. 運動・行動に異常のある変異体を単離し、責任遺伝子を同定します。その
遺伝子が神経回路、シナプス、神経活動、あるいは運動器の機能にどのよ
うな役割を果たすかという視点から、運動・行動の破綻を解明します。ま
た、ゼブラフィッシュ変異体を、創薬を視野に入れたヒトの疾患モデルと
して確立します。

2. 私たちは運動に重要な役割を果たす、グリシン作動性シナプスに注目し、
発生過程の単一ニューロンにおけるシナプスの生体内イメージングに
成功し、ゼブラフィッシュではシナプスが受精からの数日間に入力依存
的に形成されることを見出しました。しかし、この可塑的シナプス形成の
分子メカニズムは全く不明です。ゼブラフィッシュの特定のニューロン
で遺伝子発現を制御し、活動依存的シナプス形成の分子基盤の解明を進
めています。



研究活動／

共生細胞進化研究室 Symbiosis and Cell Evolution Laboratory

Miyagishima Group宮城島研究室

宮城島進也
特任准教授　博（理）

ミトコンドリア分裂から真核細胞の起源と進化を探る

　真核細胞内のエネルギー変換器、ミトコンドリアと葉緑体は、１０億年以
上前にバクテリア細胞が真核細胞内に共生して誕生しました。その他、真核
細胞が別の細胞を取り込み、新機能を獲得する例は広く見受けられます。こ
のような二種の細胞の世代を超えた持続的統合には、宿主細胞の分裂増殖
に伴った、共生細胞の分裂・増殖の制御が必須です。
　我々は、葉緑体とミトコンドリアの分裂が、それぞれ祖先のバクテリアと
宿主真核細胞の両方に由来する部品から構成されるハイブリッド装置に
よって引き起こされることを世界に先駆けて解明してきました。本研究室
では、（１）葉緑体、ミトコンドリア、その他の細胞内共生細胞の分裂が、如何
にして宿主細胞によってコントロールされているのか、（２）逆に、共生体の
エネルギー生産・物質代謝が、宿主細胞の分裂増殖にどの様な影響を与え
ているのか、（３）これらの機構がどのように進化したのかを解析すること
により、二つの異種細胞からどのようにして新たな細胞が誕生し進化する
のか、その基本原理を解明していきます。

図 ― 祖先のシアノバクテリア（A）と同様に、葉緑体は分裂によって増殖する（B,単細胞の藻
類；C,陸上植物の細胞）。我々は、葉緑体分裂がその分裂面に形成される分裂装置（リング）の
収縮によって行われること（D）、分裂装置がシアノバクテリア由来のFtsZと宿主細胞が加え
たDynamin等から構成されていること（E）を明らかにした。
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研究活動／

運動神経回路研究室 Motor Neural Circuit Laboratory

Hirata Group平田研究室

平田普三
准教授　博（理）

脊椎動物の運動発達の分子基盤、発生期の活動依存的シナプス形成

図 ― （Ａ,Ｂ）ゼブラフィッシュは受精後24時間では coilingと呼ばれるしっぽ振り運動を行
うが、48時間までにこれがswimmingに変わる。（Ｃ,Ｄ）後脳に１対のみ存在するマウスナー
細胞（片側だけ図示）の細胞表面には多数のグリシン作動性シナプスが形成される。これらの
シナプスは活動依存的に形成されるが、その分子基盤は解明されていない。

新分野創造センター Center for Frontier Research

　私たちは歩いたり、走ったりしますが、これは遺伝子や分子のレベルでど
のように規定されるのでしょう？私たちはゼブラフィッシュという熱帯魚
を用いて運動・行動の研究をしています。本研究室では２つのアプローチで
脊椎動物に共通する運動原理を神経回路やシナプスのレベルで理解する
ことを目指しています。
1. 運動・行動に異常のある変異体を単離し、責任遺伝子を同定します。その
遺伝子が神経回路、シナプス、神経活動、あるいは運動器の機能にどのよ
うな役割を果たすかという視点から、運動・行動の破綻を解明します。ま
た、ゼブラフィッシュ変異体を、創薬を視野に入れたヒトの疾患モデルと
して確立します。

2. 私たちは運動に重要な役割を果たす、グリシン作動性シナプスに注目し、
発生過程の単一ニューロンにおけるシナプスの生体内イメージングに
成功し、ゼブラフィッシュではシナプスが受精からの数日間に入力依存
的に形成されることを見出しました。しかし、この可塑的シナプス形成の
分子メカニズムは全く不明です。ゼブラフィッシュの特定のニューロン
で遺伝子発現を制御し、活動依存的シナプス形成の分子基盤の解明を進
めています。



研究活動／

生態遺伝学研究室 Ecological Genetics Laboratory

Kitano Group北野研究室

北野　潤
特任准教授　博（医）

種分化と適応進化の遺伝機構を解明する

　どうやって新たな種が生まれるのか。生き物がどのようにして新たな環
境に適応していくのか。生物多様性進化を巡るこれらの問いに対して、トゲ
ウオ科魚類をモデルとして用いながら迫ります。
　トゲウオ科魚類は、わずか数百万年の間に適応放散を遂げたことから、進
化研究の格好のモデル系です。生態学、生理学、ゲノミックスなどの種々の
手法を統合して以下の研究を行っています。
●種分化のメカニズム
　近縁種間の交雑を妨げる生殖隔離機構の進化機構の解明を目指します。
●適応進化と表現型可塑性のメカニズム
　新規環境への適応進化、及び、可塑的変化の分子遺伝機構について追求
　します。
●人為的急速進化のメカニズム
　人為的な環境改変が生物の進化に与える影響について、生息環境が改変
　させられた集団や異なる環境へ移植された集団を用いて解明します。

●

●

●

図 ― (A)日本に生息するイトヨ二型。(B)氷河期の地理的隔離が二型の種分化に関わってい
ると考えられている。現在、北海道東部で２型は同所に存在する。(C)日本海オスではY染色体
（連鎖群１９）と連鎖群９が融合している。

新分野創造センター Center for Frontier Research



研究活動／

中心体生物学研究室 Centrosome Biology Laboratory

Kitagawa Group北川研究室

北川大樹
特任准教授　博（薬）

複合的アプローチを用いた中心体複製の分子メカニズムの解明

　中心体は染色体のように細胞周期ごとに一度だけ複製されます。中心体
は紡錘体の形成に重要な役割を担っており、その複製は正常な染色体分配、
細胞分裂に必須であるばかりでなく、ゲノム安定性維持にも深く関与して
います。 中心小体は中心体の核として機能し、また精子鞭毛や繊毛の形成
を調節しています。中心小体が正常に機能しないと鞭毛や繊毛が形成され
ず、様々な疾病が起きることが知られています（ciliopathy、男性不妊症な
ど）。中心小体は９回対称性を有した円筒状の構造体で、その不思議な自己
複製機構は未解明な部分が多く、生物学の最大の謎の一つとされています。
本研究室では細胞生物学、生化学、遺伝学、生物物理学、構造生物学的解析
を駆使した複合的アプローチにより中心体構築の分子メカニズムを理解す
ることを目指しています。主に線虫及びヒト培養細胞を用いて以下の研究
課題に取り組んでいます。
１.新規中心小体構成因子の同定
２.中心体構成因子間のインタラクトーム解析
３. In vitro再構成による中心小体構築のモデリング
４.発生過程における中心体動態及びその生理的意義の解明

ö

ö

（A）細胞周期に依存した中心小体の構築。 （B）SAS-6二量体がカートホイール構造の中心
部分を形成し、９回対称性を規定する。 （C）SAS-6は中心小体複製に必要である。ヒト培養
細胞においてRNAi法によりSAS-6を発現抑制すると中心小体複製が阻害される。 Centrin: 
中心小体マーカー。

新分野創造センター Center for Frontier Research

研究活動／

生態遺伝学研究室 Ecological Genetics Laboratory

Kitano Group北野研究室

北野　潤
特任准教授　博（医）

種分化と適応進化の遺伝機構を解明する

　どうやって新たな種が生まれるのか。生き物がどのようにして新たな環
境に適応していくのか。生物多様性進化を巡るこれらの問いに対して、トゲ
ウオ科魚類をモデルとして用いながら迫ります。
　トゲウオ科魚類は、わずか数百万年の間に適応放散を遂げたことから、進
化研究の格好のモデル系です。生態学、生理学、ゲノミックスなどの種々の
手法を統合して以下の研究を行っています。
●種分化のメカニズム
　近縁種間の交雑を妨げる生殖隔離機構の進化機構の解明を目指します。
●適応進化と表現型可塑性のメカニズム
　新規環境への適応進化、及び、可塑的変化の分子遺伝機構について追求
　します。
●人為的急速進化のメカニズム
　人為的な環境改変が生物の進化に与える影響について、生息環境が改変
　させられた集団や異なる環境へ移植された集団を用いて解明します。

●

●

●

図 ― (A)日本に生息するイトヨ二型。(B)氷河期の地理的隔離が二型の種分化に関わってい
ると考えられている。現在、北海道東部で２型は同所に存在する。(C)日本海オスではY染色体
（連鎖群１９）と連鎖群９が融合している。
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研究活動／

哺乳動物遺伝研究室 Mammalian Genetics Laboratory

Shiroishi Group城石研究室

城石俊彦
教授　理博

田村　勝
助教　理博

高田豊行
助教　博（農）

マウス高次形質の統合的遺伝解析

　哺乳動物遺伝研究室では、マウス近交系統や突然変異体の表現型に注目
した“順遺伝学”と遺伝子改変マウスを用いた“逆遺伝学”の両方法論を駆使
した研究を行い、形態形成やエネルギー代謝などの高次生命現象を制御す
る遺伝メカニズムの統合的理解をめざしています。また、生物遺伝資源事業
として、野生マウス由来系統を含めたゲノム多型情報や表現型情報の収集
と整備を行うとともに、亜種間コンソミック系統など、マウス機能ゲノム学
のためのバイオリソースの開発を進めています。
 現在進めている個別の研究課題は次の通りです。

１．マウス発生遺伝学
● 遺伝子発現制御の染色体ダイナミクス
●シス制御因子を中心とした遺伝子発現制御システムの進化発生学
●骨形態形成における遺伝子量効果の遺伝解析
２．マウスゲノム多型情報に基づいた高次表現型解析系の構築
●ゲノム多型情報と表現型情報の収集とデータベース構築
●コンソミック系統を利用した生殖隔離成立の遺伝メカニズム
●コンソミック系統を利用したエネルギー代謝の遺伝制御
●マウス形態多様性の遺伝基盤の解明

●
●
●

●

●
●
●

図 ― リボソーム蛋白質による選択的翻訳制御。A, Tail short ( )変異ヘテロ個体（左）は短
尾を示す。ヘテロ個体に野生型の 遺伝子を導入したトランスジェニックマウス(右)で
は、短尾表現型が改善される。B, /+個体では第１腰椎が肋骨に変化する前方ホメオティッ
クトランスフォーメーションが認められる（左）。この表現型も野生型 遺伝子の導入に
よって改善される（右）。C, ポジショナルクローニングの結果、 変異の原因がリボソーム蛋
白質をコードする 遺伝子の欠失であることがわかった。D, リボソームによる翻訳制御
のモデル。リボソーム複合体に含まれるリボソーム蛋白質の構成成分は発生の時期と部位に
よって異なる。個々の成分は特定のmRNAに対して選択的に翻訳効率をコントロールし、リ
ボソームによる転写産物選択的な翻訳という発現制御に関与する。

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



研究活動／

発生工学研究室 Mammalian Development Laboratory

Saga Group相賀研究室

相賀裕美子
教授　理博

森本　充
助教　博（生命）

マウス初期形態形成の分子機構

　本研究室では発生現象の解明を目指してマウスを用いた遺伝学的解析
を行っています。研究の戦略として発生工学的手法を用いています。多くの
遺伝子ノックアウトマウス、蛍光タンパク質ノックインマウスやトランス
ジェニックマウスを自ら作成し個体レベルで解析することにより、生体内
における本来の遺伝子機能の解明を目指しています。発生過程ではいろい
ろな遺伝子が時間的・空間的に正確な制御下で発現し、機能を発揮します。
そのような遺伝子発現調節機構を解明するためにもマウスを用いた個体
レベルの解析は重要です。研究課題は、
●脊椎動物の分節性確立機構の解析
●心臓・肺・血管系構築機構の解析
●生殖細胞の性分化に関わる分子機構
●精子幹細胞システムの構築と制御
●生殖細胞のRNA制御
●Notch シグナルを介した細胞間相互作用の解析

図 ― A-B. 体節におけるNotchシグナルの活性をGFPレポーターで可視化した。Notch 
シグナルは体節の後方部でのみ活性化している。
C. 胎生期の雄生殖細胞（赤）におけるNanos2タンパク質（緑）の局在。D. Nanos2は生後の
精子幹細胞にも発現する。Nanos2を持続発現(緑)すると、分化した精子細胞は失われ、幹
細胞(マゼンタ)が増加する。生後６週の精細管。
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研究活動／

哺乳動物遺伝研究室 Mammalian Genetics Laboratory

Shiroishi Group城石研究室

城石俊彦
教授　理博

田村　勝
助教　理博

高田豊行
助教　博（農）

マウス高次形質の統合的遺伝解析

　哺乳動物遺伝研究室では、マウス近交系統や突然変異体の表現型に注目
した“順遺伝学”と遺伝子改変マウスを用いた“逆遺伝学”の両方法論を駆使
した研究を行い、形態形成やエネルギー代謝などの高次生命現象を制御す
る遺伝メカニズムの統合的理解をめざしています。また、生物遺伝資源事業
として、野生マウス由来系統を含めたゲノム多型情報や表現型情報の収集
と整備を行うとともに、亜種間コンソミック系統など、マウス機能ゲノム学
のためのバイオリソースの開発を進めています。
 現在進めている個別の研究課題は次の通りです。

１．マウス発生遺伝学
● 遺伝子発現制御の染色体ダイナミクス
●シス制御因子を中心とした遺伝子発現制御システムの進化発生学
●骨形態形成における遺伝子量効果の遺伝解析
２．マウスゲノム多型情報に基づいた高次表現型解析系の構築
●ゲノム多型情報と表現型情報の収集とデータベース構築
●コンソミック系統を利用した生殖隔離成立の遺伝メカニズム
●コンソミック系統を利用したエネルギー代謝の遺伝制御
●マウス形態多様性の遺伝基盤の解明

●
●
●

●

●
●
●

図 ― リボソーム蛋白質による選択的翻訳制御。A, Tail short ( )変異ヘテロ個体（左）は短
尾を示す。ヘテロ個体に野生型の 遺伝子を導入したトランスジェニックマウス(右)で
は、短尾表現型が改善される。B, /+個体では第１腰椎が肋骨に変化する前方ホメオティッ
クトランスフォーメーションが認められる（左）。この表現型も野生型 遺伝子の導入に
よって改善される（右）。C, ポジショナルクローニングの結果、 変異の原因がリボソーム蛋
白質をコードする 遺伝子の欠失であることがわかった。D, リボソームによる翻訳制御
のモデル。リボソーム複合体に含まれるリボソーム蛋白質の構成成分は発生の時期と部位に
よって異なる。個々の成分は特定のmRNAに対して選択的に翻訳効率をコントロールし、リ
ボソームによる転写産物選択的な翻訳という発現制御に関与する。
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研究活動／

マウス開発研究室 Mouse Genomics Resource Laboratory (MGRL)

Koide Group小出研究室

小出　剛
准教授　医博

高橋阿貴
助教　博（理）

野生由来マウスを用いた行動遺伝学

　２１世紀の遺伝学では個人差をもたらす遺伝的機構の解明が重要なテー
マとなっています。私たちは行動の多様性を生み出すメカニズムを明らか
にするために、野生由来マウス系統を主な材料として行動遺伝学の研究を
進めています。野生マウスをもとに樹立された近交系統は、系統間で多くの
多型を有し表現型としても新しい形質の発見につながると期待されていま
す。野生由来の系統を用いて行動を解析した結果、系統間で大きな行動の
多様性があることが明らかになりました。更に、このような行動多様性に関
わる遺伝子を探索するために、量的遺伝子座の解析法（QTL解析）やコンソ
ミック系統を用いた解析などを行っています。このような解析により、行動
に関与する遺伝子を染色体上の狭い領域に絞り込むことが可能になってき
ました。今後は、実際の責任遺伝子を明らかにし、その機能を分子レベル、細
胞レベル、更には神経レベルで明らかにしてゆくことを目指しています。
●野生由来マウス系統の行動パターン解析
●自発活動性の遺伝解析
●不安様行動の遺伝解析
●社会行動・攻撃行動の遺伝解析
●過剰な攻撃行動に関わる神経メカニズムの解析

●

●

●

●

●

図 ― 各種行動テスト：様々な行動テストを行うことで、マウスの性格・社会性・行動の特徴な
どを調べることが可能です。
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研究活動／

小型魚類開発研究室 Model Fish Genomics Resource Lab

Sakai Group酒井研究室

酒井則良
准教授　学術博

新屋みのり
助教　博（理）

ゼブラフィッシュの精子を用いた遺伝子改変と近交系

　ゼブラフィッシュは、胚が透明で発生過程で働く遺伝子を容易に見いだ
すことができるため、優れた実験動物として発展してきています。私たちの
研究室ではin vitroで分化した精子を用いて遺伝子改変魚を作出する技術、
さらに最近、精子のもととなる精原幹細胞の培養系を確立しました。精子を
用いた遺伝子改変ではその遺伝情報が受精個体の全ての細胞に伝わるた
め、迅速に遺伝子改変個体を作出できるという利点があります。現在、遺伝子
改変した精子による逆遺伝学的手法の確立を進めています。一方で、これら
の雄生殖細胞培養系は精子形成を制御する分子機構の解析にも優れていま
す。精子形成が異常となる突然変異体とin vitro培養系を用いて、脊椎動物
に普遍的な精子形成制御因子の研究を同時に進めています。
　また、私たちはゼブラフィッシュで初めての近交系を樹立しました。兄妹
交配を繰り返して作成される近交系は、均一な遺伝的背景を持ちます。この
ため、遺伝学的解析に非常に適しています。現在、この系統を利用した量的形
質の統計遺伝学的解析を進めると共に、変異導入系の検討など、樹立した系
統を有効に利用するための基盤作りにも着手しています。

図 ― 第一減数分裂が異常となるゼブラフィッシュ突然変異体の表現型。シナプトネマ構造
タンパク（Sycp3）を認識する抗体による免疫組織化学から、 変異体はレプトテン期、 変
異体と 変異体はザイゴテン‐パキテン期に異常があることが認められる。緑色がSycp3
を示す。
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研究活動／

マウス開発研究室 Mouse Genomics Resource Laboratory (MGRL)

Koide Group小出研究室

小出　剛
准教授　医博

高橋阿貴
助教　博（理）

野生由来マウスを用いた行動遺伝学

　２１世紀の遺伝学では個人差をもたらす遺伝的機構の解明が重要なテー
マとなっています。私たちは行動の多様性を生み出すメカニズムを明らか
にするために、野生由来マウス系統を主な材料として行動遺伝学の研究を
進めています。野生マウスをもとに樹立された近交系統は、系統間で多くの
多型を有し表現型としても新しい形質の発見につながると期待されていま
す。野生由来の系統を用いて行動を解析した結果、系統間で大きな行動の
多様性があることが明らかになりました。更に、このような行動多様性に関
わる遺伝子を探索するために、量的遺伝子座の解析法（QTL解析）やコンソ
ミック系統を用いた解析などを行っています。このような解析により、行動
に関与する遺伝子を染色体上の狭い領域に絞り込むことが可能になってき
ました。今後は、実際の責任遺伝子を明らかにし、その機能を分子レベル、細
胞レベル、更には神経レベルで明らかにしてゆくことを目指しています。
●野生由来マウス系統の行動パターン解析
●自発活動性の遺伝解析
●不安様行動の遺伝解析
●社会行動・攻撃行動の遺伝解析
●過剰な攻撃行動に関わる神経メカニズムの解析

●

●

●

●

●

図 ― 各種行動テスト：様々な行動テストを行うことで、マウスの性格・社会性・行動の特徴な
どを調べることが可能です。
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研究活動／

植物遺伝研究室 Plant Genetics Laboratory

Kurata Group倉田研究室

倉田のり
教授　農博

久保貴彦
助教　農博

イネ属の種・ゲノム多様性および生殖隔離メカニズムの研究

　本研究室では、野生イネと栽培イネのゲノム多様性研究および比較ゲノ
ム解析を進めています。次世代シークエンサーを用いた多数系統ゲノムの
解析、および発現遺伝子大量解析と表現型との遺伝的相関解析をテーマと
しています。ここから種の多様性や進化を紐解くと同時に、種や形質の分化
に関わる遺伝子を同定するものです。この中で、栽培イネの亜種間交雑や野
生イネとの種間交雑にみられる生殖的隔離障壁の分子的メカニズムの解明
も進めています。生殖細胞形成から初期胚発生過程における遺伝的プログ
ラムの解明とゲノム分化、多様性解析をクロスオーバーさせ、複数のアプ
ローチで取り組んでいます。イネ遺伝資源事業として、突然変異系統の選抜、
野生イネ系統の特性解析などの研究、開発、分譲も行っています。
現在進めている研究課題：
●野生イネ遺伝的多様性、比較ゲノム学および進化解析
●ゲノム障壁としての生殖的隔離機構にかかわる遺伝要因の同定、単離、機
能解析
●イネ生殖細胞初期分化、卵および花粉形成、受粉、受精過程の遺伝的プロ
グラムの解明
●イネ胚～シュート分化における遺伝的プログラムの解明

●

●

●

●

図 ― （ A ） 茎頂分裂組織の形成・維持に関わるイネKNOX 遺伝子OSH1の発現（左）。自己
制御に必要なシスエレメントを破壊するとGFP-OSH1レポーター遺伝子の発現は失われる
（右）。矢頭は茎頂分裂組織。 （ B ） 茎頂分裂組織におけるKNOX 遺伝子の発現制御モデル。
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研究活動／

原核生物遺伝研究室 Microbial Genetics Laboratory

Niki Group仁木研究室

仁木宏典
教授　博（医）

モデル単細胞を使った細胞分裂の遺伝制御のメカニズム

　大腸菌や酵母は、細胞増殖の基本メカニズムを解明する上で極めて有効
なモデル生物です。当研究室では、これら原核細胞と真核細胞を適宜に取り
扱い、染色体やプラスミドDNAが動く仕組み、細胞の形が決まる仕組み等
の研究を進めています。遺伝学的な方法に加えて、細胞生物学的手法を用い
て、細胞内で生じている現象を観察しています。蛍光タンパク質によるDNA
やタンパク質のイメージングにより、細胞増殖の過程で新しい現象を発見
してきました。特に、このような細胞観察に適しているジャポニカス分裂酵
母は、菌糸増殖と細胞周期のモデル細胞としてこれまでにないものです。

現在の進行中の研究は以下のとおりです。
●大腸菌の桿菌形態を決定するRodZタンパク質の制御機構
●大腸菌のプラスミド、染色体の分配機構
●原核生物の染色体複製開始因子DnaAの機能と細胞内の動態変化
●ジャポニカス分裂酵母の染色体分配変異遺伝子の解析
●DNA損傷による菌糸形成の誘導機構と菌糸の細胞周期

●

●

●

●

●

図 ― ジャポニカス分裂酵母。ヒストンと核小体タンパク質にそれぞれ異なる蛍光タンパク
質を融合させることで、染色体（マゼンタ）と核小体（緑）の動きを生細胞内で同時に観察する
ことが可能となった。

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

青木敬太
助教　博（生命）

研究活動／

植物遺伝研究室 Plant Genetics Laboratory

Kurata Group倉田研究室

倉田のり
教授　農博

久保貴彦
助教　農博

イネ属の種・ゲノム多様性および生殖隔離メカニズムの研究

　本研究室では、野生イネと栽培イネのゲノム多様性研究および比較ゲノ
ム解析を進めています。次世代シークエンサーを用いた多数系統ゲノムの
解析、および発現遺伝子大量解析と表現型との遺伝的相関解析をテーマと
しています。ここから種の多様性や進化を紐解くと同時に、種や形質の分化
に関わる遺伝子を同定するものです。この中で、栽培イネの亜種間交雑や野
生イネとの種間交雑にみられる生殖的隔離障壁の分子的メカニズムの解明
も進めています。生殖細胞形成から初期胚発生過程における遺伝的プログ
ラムの解明とゲノム分化、多様性解析をクロスオーバーさせ、複数のアプ
ローチで取り組んでいます。イネ遺伝資源事業として、突然変異系統の選抜、
野生イネ系統の特性解析などの研究、開発、分譲も行っています。
現在進めている研究課題：
●野生イネ遺伝的多様性、比較ゲノム学および進化解析
●ゲノム障壁としての生殖的隔離機構にかかわる遺伝要因の同定、単離、機
能解析
●イネ生殖細胞初期分化、卵および花粉形成、受粉、受精過程の遺伝的プロ
グラムの解明
●イネ胚～シュート分化における遺伝的プログラムの解明

●

●

●

●

図 ― （ A ） 茎頂分裂組織の形成・維持に関わるイネKNOX 遺伝子OSH1の発現（左）。自己
制御に必要なシスエレメントを破壊するとGFP-OSH1レポーター遺伝子の発現は失われる
（右）。矢頭は茎頂分裂組織。 （ B ） 茎頂分裂組織におけるKNOX 遺伝子の発現制御モデル。
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研究活動／

無脊椎動物遺伝研究室 Invertebrate Genetics Laboratory

Ueda Group上田研究室

上田　龍
教授　理博

RNAi変異体を使ったゲノム機能の体系的解析

　ショウジョウバエの遺伝子はおよそ1万5千個と推定され、その70%は
ヒト遺伝子と相同です。これらの遺伝子を壊すと生体にどのような影響が
現れるのか、お互いがどのように協働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。
　私たちはショウジョウバエの全遺伝子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りました。方法はRNAiです。 RNAi
とは、二本鎖RNAが細胞内で配列特異的に遺伝子の機能を阻害する現象
です。ターゲットする遺伝子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。GAL4-UAS遺
伝子強制発現法を利用して、狙った細胞や組織で二本鎖RNAを細胞内で
発現させ、配列特異的に遺伝子の機能を阻害します。このようにして構築し
たRNAi 変異体バンクは、個体レベルでの遺伝子機能の理解や遺伝子間の
ネットワークを明らかにするための有用なツールであり、多くの共同研究
が進められています。

図 ― 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15,000の
全遺伝子についてUAS-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。

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

近藤　周
助教　理博



研究活動／

系統情報研究室 Genetic Informatics Laboratory

Yamazaki Group山﨑研究室

山﨑由紀子
准教授　理博

遺伝資源情報データベースの構築

　生物科学の成果は膨大なテキスト情報として蓄積されているほか、近年
ではゲノムプロジェクトなどに代表される大型プロジェクトから大量デー
タがオンライン公開されるようになり、コンピュータを駆使すると一人の研
究者が膨大な量の情報を扱えるようになりました。しかし情報量の増加が
必ずしも得られる知識の量の増加にはつながりませんし、意味のある情報
の抽出には工夫が必要です。 最近「概念の構造化（＝オントロジー）」という
考え方が生物情報科学の分野でも使われるようになりました。実験系や材
料、学問の背景などが異なるためそのままでは同じ土俵で比較できない情
報を、様々な概念レベルで整理して有効に利用しようという考え方です。
　当研究室では遺伝資源情報データバンク研究事業（SHIGEN)を１９９８
年より推進していますが、遺伝資源情報の整理にこの方法を応用し、生物種
によってバラバラに記載されている情報を統合的かつ様々な視点から生
物種横断的に利用できるようなシステムを開発しています。２００２年から
はナショナルバイオリソースプロジェクト（NBRP）の情報センターとして
も活動をしています。

図 ― ナショナルバイオリソースプロジェクト　総合検索サイト（BRW）-
約550万件の全リソースをkeyword, sequence, gene ontology, referenceなどで検索
することができる。

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

研究活動／

無脊椎動物遺伝研究室 Invertebrate Genetics Laboratory

Ueda Group上田研究室

上田　龍
教授　理博

RNAi変異体を使ったゲノム機能の体系的解析

　ショウジョウバエの遺伝子はおよそ1万5千個と推定され、その70%は
ヒト遺伝子と相同です。これらの遺伝子を壊すと生体にどのような影響が
現れるのか、お互いがどのように協働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。
　私たちはショウジョウバエの全遺伝子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りました。方法はRNAiです。 RNAi
とは、二本鎖RNAが細胞内で配列特異的に遺伝子の機能を阻害する現象
です。ターゲットする遺伝子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。GAL4-UAS遺
伝子強制発現法を利用して、狙った細胞や組織で二本鎖RNAを細胞内で
発現させ、配列特異的に遺伝子の機能を阻害します。このようにして構築し
たRNAi 変異体バンクは、個体レベルでの遺伝子機能の理解や遺伝子間の
ネットワークを明らかにするための有用なツールであり、多くの共同研究
が進められています。

図 ― 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15,000の
全遺伝子についてUAS-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。

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

近藤　周
助教　理博



研究活動／

生物遺伝資源情報研究室 Genome Biology Laboratory

Kohara Group小原研究室

小原雄治
教授　理博

安達佳樹
助教　理博

線虫発生のゲノム生物学

　「ゲノム情報から個体がどうやってできるのか？」そのメカニズム解明の
ために線虫C.elegansを用いて研究を進めています。基盤的な情報を網羅
的に得る作業と個別的な研究がバランスよく有機的に進むよう心がけてい
ます。基盤情報としてはcDNAプロジェクトを出発点として全遺伝子の半
分以上の約14,000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、抗体作成などによって機能解析を進め、「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 http://nematode.lab.nig.ac.jp/ に統合化しています。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。
●細胞運命決定に関わる母性遺伝子のmRNA局在や翻訳制御メカニズム
●遺伝子発現クラスタリング解析と遺伝子カスケードの解析
●マイクロRNAの機能解析
●細胞特異的発現調節領域の同定と発生の遺伝子制御機構
●近縁種の発生パターンと遺伝子発現パターンの比較解析
　また、学術におけるゲノム分野の大規模解析支援体制構築を進めています。

●

●

●

●

●

図 ― 母性遺伝子glp-1（Notchホモログ）のpos-1，spn-4遺伝子による翻訳調節。A）野生
型胚，B）pos-1変異体，C）spn-4変異体の4細胞期胚のGLP-1抗体による染色。野生型では
全割球にmRNAが存在するが，前側割球Aba，ABpの細胞膜のみにGLP-1タンパク質が見
られる。変異体での発現パターンからpos-1とspn-4遺伝子が逆向きの翻訳制御をおこなっ
ていることがわかる。
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研究活動／

生体高分子研究室 Biological Macromolecules Laboratory

Maeshima Group前島研究室

前島一博
教授　博士（医学）

平谷伊智朗
助教　博（理）

ゲノムクロマチンの折り畳み構造とダイナミクス

　本研究室では、「ヒトゲノムDNAが核や染色体のなかに、三次元的にどの
ように折り畳まれ、そしてどのようにゲノムが機能しているのか？」を研究
している。最近、染色体内のクロマチンがとても不規則な形で折り畳まれて
いることを発見した。今後、この知見を、遺伝子発現、さらにはマウス細胞を
用いた発生分化･エピジェネティックスなど、幅広い研究につなげていく予
定である。定量的ライブイメージング、クライオ電子顕微鏡解析やX線散乱
解析などの物理化学的な手法、さらにはゲノムワイドな解析を組み合わせ
て、ユニークな研究を目指している。

現在進めている主な研究テーマ
●定量的ライブイメージングを用いたクロマチンダイナミクスの解析
●X線散乱とクライオ電顕を用いたヒト細胞核と分裂期染色体のクロマチ
　ンの高次構造解析
●マウス細胞をつかった細胞分化におけるクロマチンの高次構造変化（エ
　ピジェネティックス）
●ゲノムDNAの凝縮が放射線耐性を生みだす新しいメカニズム

●

●

●

●

図 ― 私たちの解析結果では、分裂期染色体の中には教科書に載っているような30nmクロ
マチン線維が存在せず（A）、11nmのヌクレオソーム線維が不規則に折り畳まれていること
が明らかになった（B）

構造遺伝学研究センター Structural Biology Center

研究活動／

生物遺伝資源情報研究室 Genome Biology Laboratory

Kohara Group小原研究室

小原雄治
教授　理博

安達佳樹
助教　理博

線虫発生のゲノム生物学

　「ゲノム情報から個体がどうやってできるのか？」そのメカニズム解明の
ために線虫C.elegansを用いて研究を進めています。基盤的な情報を網羅
的に得る作業と個別的な研究がバランスよく有機的に進むよう心がけてい
ます。基盤情報としてはcDNAプロジェクトを出発点として全遺伝子の半
分以上の約14,000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、抗体作成などによって機能解析を進め、「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 http://nematode.lab.nig.ac.jp/ に統合化しています。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。
●細胞運命決定に関わる母性遺伝子のmRNA局在や翻訳制御メカニズム
●遺伝子発現クラスタリング解析と遺伝子カスケードの解析
●マイクロRNAの機能解析
●細胞特異的発現調節領域の同定と発生の遺伝子制御機構
●近縁種の発生パターンと遺伝子発現パターンの比較解析
　また、学術におけるゲノム分野の大規模解析支援体制構築を進めています。

●

●

●

●

●

図 ― 母性遺伝子glp-1（Notchホモログ）のpos-1，spn-4遺伝子による翻訳調節。A）野生
型胚，B）pos-1変異体，C）spn-4変異体の4細胞期胚のGLP-1抗体による染色。野生型では
全割球にmRNAが存在するが，前側割球Aba，ABpの細胞膜のみにGLP-1タンパク質が見
られる。変異体での発現パターンからpos-1とspn-4遺伝子が逆向きの翻訳制御をおこなっ
ていることがわかる。
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研究活動／

細胞建築研究室 Cell Architecture Laboratory

Kimura Group木村研究室

木村　暁
准教授　博（理）

細胞建築学：細胞内空間配置のデザイン原理と力学的基盤の理解をめざして

　細胞をあらわす「Cell」という英単語には「小さな部屋」という意味もあり
ます。私たちが部屋の内装を考えるように、細胞も核など細胞内の構造体を
適切なサイズに調節し適切な場所へと配置しています。また部屋のデザイ
ンによって快適性や機能性が異なるように、細胞内構造体の空間配置の制
御は細胞の機能発揮に重要です。本研究室では細胞を空間的に組織化され
た建築物と捉え、「細胞内にどのようなデザイン原理が存在するのか」、「デ
ザインを決定する力学的な基盤は何か」について理解することをめざして
研究をすすめています。現在、線虫C. elegansの初期胚を主な対象として、
定量的な計測・コンピュータシミュレーションなども取り入れながら、以下
の研究課題に取り組んでいます。
1. 細胞内の核と紡錘体の配置や形づくりの解析
2. 染色体の動きと形づくりの解析
3. 細胞内流動や細胞分裂の定量化と数理モデルの構築

図 ― （A）研究に用いている線虫初期胚。（B）細胞膜の形状の抽出。（C）細胞内の流れの計測。
（D）細胞分裂に伴う中心体の分配のシミュレーション。(E)細胞核移動の原動力のモデル。
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研究活動／

多細胞構築研究室 Multicellular Organization Laboratory

Sawa Group澤 研究室

澤　斉
教授　博士（医学）

伊原伸治
助教　博（理）

線虫を用いた非対称細胞分裂機構の研究

　多細胞生物体を正しく構築するには多種多様な細胞を秩序だって作り
出す必要があります。一つの細胞が分裂して生じた二つの娘細胞が異なる
運命（その後の分化、分裂、移動、死など細胞のふるまい）を持つ非対称細胞
分裂は細胞の多様性を生み出す基本的な機構です。 例えば幹細胞は、非
対称に分裂して幹細胞自身と、より分化した細胞を作り出すことが知られ
ています。しかし、高等動物にお いては、個々の細胞の親子、姉妹の関係（細
胞系譜）が不明なため、非対称分裂を研究することは困難です。線虫（C. 

elegans）は体が透明で、生きている状態で細胞系譜を簡単に観察すること
ができます。われわれは線虫をモデルとして用い、細胞系譜 の観察と遺伝
学を組み合わせることで、細胞分裂が非対称になるメカニズムを研究して
います。 われわれはC. elegansのほとんどの細胞分裂の非対称性がβカ
テニンを介したWntシグナル伝達機構によって制御されていることを明
らかにしています。数多くの細胞分裂の非対称性がどのように協調的に制
御され、機能的な細胞集団を作り出すのか研究していきます。

β

β
β

図 ― 非対称分裂中のβカテニンの非対称な局在　(A)分裂前の局在　(B) 分裂終期での
局在　矢印は細胞の輪郭を示す。同様の局在は線虫のほとんどの細胞分裂時に観察される。
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細胞建築研究室 Cell Architecture Laboratory

Kimura Group木村研究室

木村　暁
准教授　博（理）

細胞建築学：細胞内空間配置のデザイン原理と力学的基盤の理解をめざして

　細胞をあらわす「Cell」という英単語には「小さな部屋」という意味もあり
ます。私たちが部屋の内装を考えるように、細胞も核など細胞内の構造体を
適切なサイズに調節し適切な場所へと配置しています。また部屋のデザイ
ンによって快適性や機能性が異なるように、細胞内構造体の空間配置の制
御は細胞の機能発揮に重要です。本研究室では細胞を空間的に組織化され
た建築物と捉え、「細胞内にどのようなデザイン原理が存在するのか」、「デ
ザインを決定する力学的な基盤は何か」について理解することをめざして
研究をすすめています。現在、線虫C. elegansの初期胚を主な対象として、
定量的な計測・コンピュータシミュレーションなども取り入れながら、以下
の研究課題に取り組んでいます。
1. 細胞内の核と紡錘体の配置や形づくりの解析
2. 染色体の動きと形づくりの解析
3. 細胞内流動や細胞分裂の定量化と数理モデルの構築

図 ― （A）研究に用いている線虫初期胚。（B）細胞膜の形状の抽出。（C）細胞内の流れの計測。
（D）細胞分裂に伴う中心体の分配のシミュレーション。(E)細胞核移動の原動力のモデル。
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研究活動／

超分子構造研究室 Biomolecular Structure Laboratory

Shirakihara Group白木原研究室

白木原康雄
准教授　理博

伊藤　啓
助教　博（理）

X線結晶解析を用いたタンパク質作用機序の解明

　構造生物学の立場から見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。生命を支え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を中心とした分子の立体構造の知識が重要
な役割を果たすからです。更に、例えばリガンドが結合してタンパク質の状
態が変化した時に起こる構造変化を追跡することによって、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、まず標的
分子が規則正しく並んだ結晶を作ります。次にその結晶にＸ線をあてて回
折模様を記録します。最後に回折模様をコンピューターで解析して立体構
造を決定します。
　現在、以下の分子の構造解析を行っています。
●F1-ATPase、ATP合成酵素
●細菌転写因子群
●ヒト転写因子群 
●耐塩性グルタミナーゼ
　これらの標的タンパク質は、それぞれが興味深い固有の作動機構を持っ
ています。またこれらの中には解析が非常に困難であった巨大分子
F1-ATPase、膜巨大酵素ATP合成酵素などが含まれています。

αβγε β
α γ ε

ε

図 ― F1-ATPase 3 3 複合体の三次元構造。サブユニットは黄色、オレンジ、青、
赤で示す。新規の、ヌクレオチド結合状態と サブユニットのコンホメーション、が特徴。
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研究活動／

遺伝子回路研究室 Gene Network Laboratory

Suzuki Group鈴木研究室

鈴木えみ子
准教授　博（医）

來栖光彦
助教　博（理）

神経回路形成の分子・細胞メカニズム

　私達の行動や思考は脳神経系において神経細胞が精妙な情報伝達回路
を形成する事によって成り立っています。当研究室では神経回路の形成機
構を、比較的単純な神経系を持ちながら多様な学習・記憶及び行動様式が
知られているショウジョウバエを用いて研究しています。分子遺伝学の手
法と共焦点顕微鏡や電子顕微鏡による形態解析法を駆使し、以下の課題に
取り組んでいます。
●シナプス形成：シナプス結合の標的特異性やシナプス伝達の強度を制御
している細胞表層蛋白質を遺伝子の異所発現実験により同定し、詳細な
機能解析を行っています。

●神経層形成：局所神経回路形成の基盤となる神経層の形成機構を、ショウ
ジョウバエの学習・記憶中枢であるキノコ体を用いて解析しています。
●神経細胞内シグナル伝達：複眼視細胞をモデル系として用い、細胞内シグ
ナル伝達分子の細胞内配置や機能発現の遺伝子機構を解析しています。

●

●

●

図 ― ショウジョウバエ神経系の特異抗体による染色像。左図：幼虫の脳。キノコ体(緑)と視
覚葉(赤)が発達している。右図：運動神経終末(緑)。挿入図：シナプスの電子顕微鏡写真。
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超分子構造研究室 Biomolecular Structure Laboratory

Shirakihara Group白木原研究室

白木原康雄
准教授　理博

伊藤　啓
助教　博（理）

X線結晶解析を用いたタンパク質作用機序の解明

　構造生物学の立場から見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。生命を支え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を中心とした分子の立体構造の知識が重要
な役割を果たすからです。更に、例えばリガンドが結合してタンパク質の状
態が変化した時に起こる構造変化を追跡することによって、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、まず標的
分子が規則正しく並んだ結晶を作ります。次にその結晶にＸ線をあてて回
折模様を記録します。最後に回折模様をコンピューターで解析して立体構
造を決定します。
　現在、以下の分子の構造解析を行っています。
●F1-ATPase、ATP合成酵素
●細菌転写因子群
●ヒト転写因子群 
●耐塩性グルタミナーゼ
　これらの標的タンパク質は、それぞれが興味深い固有の作動機構を持っ
ています。またこれらの中には解析が非常に困難であった巨大分子
F1-ATPase、膜巨大酵素ATP合成酵素などが含まれています。
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図 ― F1-ATPase 3 3 複合体の三次元構造。サブユニットは黄色、オレンジ、青、
赤で示す。新規の、ヌクレオチド結合状態と サブユニットのコンホメーション、が特徴。
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研究活動／

遺伝情報分析研究室 Laboratory for DNA Data Analysis

Gojobori Group五條堀研究室

五條堀　孝
教授　理博

池尾一穂
准教授　理博

野澤昌文
助教　博士（理学）

ゲノム配列と遺伝子発現からみた分子進化学

本研究室では、生物が新規の形質や特性を獲得するための分子基盤とその
進化過程の解明を目指して、細菌やウイルス、動物を材料としてゲノム配列
や遺伝子発現情報の比較解析を行っています。近年は特に（１）次世代シー
ケンサーから得られた配列情報の解析および解析技法の開発、（２）中枢神
経系や感覚器の進化に伴う遺伝子発現変化の解明を中心に、以下の研究を
進めております。
●蛋白質の翻訳開始機構の比較ゲノム解析
●次世代シーケンサーを用いたウニ幼生神経系の遺伝子発現解析
●渦鞭毛藻ワルノビアのもつオセルス型眼点の進化的起源
●刺胞動物における眼の進化̶眼形成関連遺伝子の比較発現解析
●メタゲノム解析による赤潮の海洋生態遺伝研究
●全ゲノム重複によるゲノムや生物の進化
●生物情報学的手法を用いた候補種分化遺伝子の同定
●ショウジョウバエにおけるmicroRNAとその標的遺伝子の共進化
●感覚器形成に関わる遺伝子ネットワークの進化
●セルイノベーションとその情報プラットホームの構築
●次世代ペタコン「京」を利用した比較ゲノム解析
●新型シークエンサーによる比較ゲノム解析

●
●
●
●
●
●
●

●

●
●
●

図 ― 2種の刺胞動物（クラゲ）におけるpaxB（緑色）およびsix1/2（赤色）遺伝子の発現を示
した。（左）ミズクラゲ、（右）エダアシクラゲ（共にメデューサ期）、Ocelli: 眼（眼点）。
刺胞動物には様々なタイプの眼がみられる。ミズクラゲはレンズのないカップ型の眼、エダ
アシクラゲはレンズを伴う眼をもち、眼の多様化を研究する良いモデルとなる。pax6（paxB）
は動物全般において眼の形成を司るマスター遺伝子であると考えられているが、刺胞動物に
おいてはsix1/2がより眼の近傍に発現しており、眼形成において重要な役割を果たしている
可能性が考えられる。
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研究活動／

Nakamura Group中村研究室

中村保一
教授　博士（理）

神沼英里
助教　博士（工）

生物研究の基盤データベースとしてのDDBJ事業の推進

高速かつ大量に決定される塩基配列情報は、生物学のあらゆる分野で活用 
される情報基盤です。しかし情報の爆発的な大容量化により、データベース 
からの実験生物学者への情報提供は難しくなり、配列注釈不足や特徴情報 
の記載誤りも問題となっています。 中村研究室は、日本DNAデータバン
ク (DDBJ) 業務担当研究室として、デー タベース運用の高度化と配列注
釈の質向上に取組みます。 
●次世代シークエンサ(NGS)の大量データ配列解析
大量配列データの効率的処理を目的としたNGS配列解析手法の研究。
遺伝研の計算機資源を利用したNGS自動配列解析システム「DDBJ 
Read Annotation Pipeline」を構築中。
●クラウド型データ解析・登録支援システム
実験生物学者がデータをDDBJにアップロードすると、配列解析や登録
を自動処理するクラウド型解析システムの構築。
●ゲノム配列注釈の評価尺度研究
ゲノム配列の構造・機能の注釈データの統計的評価手法を確立する事で、 
アノテーション・キュレーション処理の効率化を目指す。

図 ― NGS自動配列解析システム「DDBJ Read Annotation Pipeline」のreference map-
pingのツール選択画面

Genome Informatics Laboratory大量遺伝情報研究室

●

●

●
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遺伝情報分析研究室 Laboratory for DNA Data Analysis

Gojobori Group五條堀研究室

五條堀　孝
教授　理博

池尾一穂
准教授　理博

野澤昌文
助教　博士（理学）

ゲノム配列と遺伝子発現からみた分子進化学

本研究室では、生物が新規の形質や特性を獲得するための分子基盤とその
進化過程の解明を目指して、細菌やウイルス、動物を材料としてゲノム配列
や遺伝子発現情報の比較解析を行っています。近年は特に（１）次世代シー
ケンサーから得られた配列情報の解析および解析技法の開発、（２）中枢神
経系や感覚器の進化に伴う遺伝子発現変化の解明を中心に、以下の研究を
進めております。
●蛋白質の翻訳開始機構の比較ゲノム解析
●次世代シーケンサーを用いたウニ幼生神経系の遺伝子発現解析
●渦鞭毛藻ワルノビアのもつオセルス型眼点の進化的起源
●刺胞動物における眼の進化̶眼形成関連遺伝子の比較発現解析
●メタゲノム解析による赤潮の海洋生態遺伝研究
●全ゲノム重複によるゲノムや生物の進化
●生物情報学的手法を用いた候補種分化遺伝子の同定
●ショウジョウバエにおけるmicroRNAとその標的遺伝子の共進化
●感覚器形成に関わる遺伝子ネットワークの進化
●セルイノベーションとその情報プラットホームの構築
●次世代ペタコン「京」を利用した比較ゲノム解析
●新型シークエンサーによる比較ゲノム解析

●
●
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●
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●

図 ― 2種の刺胞動物（クラゲ）におけるpaxB（緑色）およびsix1/2（赤色）遺伝子の発現を示
した。（左）ミズクラゲ、（右）エダアシクラゲ（共にメデューサ期）、Ocelli: 眼（眼点）。
刺胞動物には様々なタイプの眼がみられる。ミズクラゲはレンズのないカップ型の眼、エダ
アシクラゲはレンズを伴う眼をもち、眼の多様化を研究する良いモデルとなる。pax6（paxB）
は動物全般において眼の形成を司るマスター遺伝子であると考えられているが、刺胞動物に
おいてはsix1/2がより眼の近傍に発現しており、眼形成において重要な役割を果たしている
可能性が考えられる。
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研究活動／

並列分散処理技術のゲノム情報処理への適用研究

　遺伝研スーパーコンピュータシステムを利用したゲノム情報処理への

並列分散コンピューティング技術、広域分散処理技術の適用研究を行って

います。

●並列分散処理技術のゲノム情報処理への適用研究

急激に容量が増大する各種遺伝子情報解析データを処理する為の技術

として、ビッグデータをハンドリングする為の各種並列分散処理技術 

(Hadoop、分散KeyValueStore等)の適用研究を行っています。また、

従来大型計算機で処理していた各種大規模DBデータを、データ量の増

大に対応が容易なコストパフォーマンスの高いクラスタ型並列計算機上

で高速処理する為の研究を行っています。

●現広域分散コンピューティング技術のゲノムデータ共有環境への

　適用研究

次世代シーケンサー登場以降の解析データの加速度的増大により、DDBJ

が外部研究機関と交換しなければならないゲノムデータ容量は加速度

的に増加し、公開、交換、共有が次第に困難になってきています。これらの

困難を克服し、今後の国内、海外研究機関との広域分散環境下でのデー

タ交換、共有の必要性に対応する為に、グリッドコンピューティング分野、

クラウドコンピューティング分野の各種技術の遺伝研スーパーコンピュー

タシステムへの適用研究を行っています。

●

●

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

Takagi Group高木研究室

高木利久
教授　博士（理）

Laboratory for Research and Development
of Biological Databasesデータベース運用開発研究室
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遺伝子発現解析研究室 Laboratory for Gene-Expression Analysis

Okubo Group大久保研究室

大久保公策
教授　博（医）

小笠原　理
助教　博（理）

ゲノムワイドな測定からの知識発見

図 ― DNAデータベース(DDBJ/EMBL/GenBank)総覧と検索. DNAデータベースを研究
プロジェクト単位で閲覧・検索することができる。

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

1. データおよび知識の統合に関する研究
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比較ゲノム解析研究室 Comparative Genomics Laboratory

Fujiyama Group藤山研究室

藤山秋佐夫
教授　理博

豊田　敦
特任准教授　理博

比較ゲノム研究による生命の多様性と特異性の理解

　ゲノム研究から得られる多様な遺伝情報は、現代の生命科学研究にとっ
て欠くべからざるものとなっています。ゲノムに書き込まれた情報を、さま
ざまな生命現象と照らし合わせながら解読することにより、生命原理の探
求を進める基礎生物学だけではなく、医療、創薬、育種、環境保全、物質生産
などさまざまな応用研究の基盤となる「遺伝情報」を得られることが期待さ
れています。
　比較ゲノム解析研究室では、ヒトを含む霊長類から、生命研究上の重要
生物種、極地などの極限環境に棲息する生物まで、ゲノム構造多様性の徹
底的な解読を通じて生命現象の原理原則を理解することを目標に、日々の
研究活動を行っています。（図を参照）。
　また、当研究室は、今年度に発足した先端ゲノミクス推進センターととも
に、超並列新型シークエンサとインフォマティクスをコアとした先端ゲノ
ミクス研究を進めており、多くの外部研究機関との共同研究を積極的に進
めています。
　当面の課題として、以下のテーマに取り組んでいます。

●ゲノムの特性と多様性の解明
●共生や極限環境生物の多様性解析
●新型シーケンサに関わる微量解析などの技術開発

図 ― 左：ヒト21番染色体テロメア領域との相同性を示すゴリラ染色体のFISH画像
右：地上最強の生物といわれるクマムシと卵

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



研究活動／

実験圃場 Experimental Farm

Nonomura Group野々村研究室

野々村賢一
准教授　博（農）

宮崎さおり
助教　博（農）

植物の生殖細胞発生過程の分子細胞遺伝学

　被子植物では、花の各器官の形成に引き続き、雄蕊および雌蕊の原基内
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るいは減数分裂に関わる遺伝子・蛋白質の分子機能を解析しています。
　また、ナショナルバイオリソースプロジェクト（NBRP）に参加し、植物遺
伝研究室と共同で、世界各地の野生イネおよび在来栽培品種の保存・分譲
を行っています。

図 ― イネの生殖細胞発生過程の分子細胞遺伝学的解析。(A) イネの始原生殖細胞の分化か
ら減数分裂に至る過程の模式図。上段は１つの葯室の横断面、下段は胚珠原基の縦断面。赤が
始原生殖細胞、オレンジが減数分裂細胞を表す。当研究室が単同定したイネ生殖関連遺伝子
名を最下段に示す。(B-E) イネmel2突然変異体の解析。(B, C) 減数分裂前生殖細胞で特異的
に発現するMEL1遺伝子の発現（青色）。正常型 (B) では減数分裂期にMEL1発現が低下する
が、mel2変異体 (C) では低下しない。(D, E) 減数分裂第一前期の花粉母細胞の抗体染色。正
常型 (D) では相同染色体の対合に必須の蛋白質PAIR2（紫）とZIP1（緑）が核に蓄積し、特に
ZIP1が相同染色体間の結合を強固にするが、mel2変異体 (E) のほとんどの細胞でZIP1の染
色体へのローディングが異常になる。染色体はDAPI（青）で対比染色した。

実験圃場 Experimental Farm
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知的財産室 Intellectual Property Unit

Intellectual Property Unit知的財産室

鈴木睦昭
室長　薬博

研究成果の社会発信と成果を活かす方策を検討・実行

　知財立国、科学技術立国の実現に向かい、世界的潮流の下、国家の生き
残りを賭けたイノベーション創出の国際競争がさらに激しくなっていま
す。その中で、ライフサイエンスの基盤研究の強化は、科学の発展と絶え
ざるイノベーションの創出に必要不可欠であるのは言うまでもありませ
ん。遺伝研の知的財産の発掘、保護、活用を行うのが、知的財産室のミッショ
ンです。知財室のミッションは、いかに研究所から生まれた研究成果を活
かす方策を考え、実行するかということになります。科学技術のシーズを、
あるときは特許出願し、またあるときは、有体物として資産管理を行い適
切に移転する、あるいは寄託を受ける。そして、基礎研究から応用研究、実
用研究をすばやく結びつけることと共に、基礎研究自身をいかに進めやす
くする体制確立が重要であります。知的財産室では遺伝研の知を大学・社
会に伝達する体制を充実することを当面の目標とし、研究所から生まれた
研究成果を活かす方策を考え・実行するかを検討しながら、遺伝研の研究
成果からのイノベーション創成を目指すことで、基礎科学の進歩に貢献す
ることを使命と考えています。
　さらに、近年、研究の場においても、国際的な条約の対応の必要性が顕
在化しています。特に、生物分野において、遺伝資源に関する、生物多様性
条約に関する名古屋議定書に対するその対応が必要となってきました。
知財室では、遺伝資源の適切な取り扱い方についての啓蒙活動、相談につ
いても対応を今年度から始めました。
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した。この間、メダカゲノム、ホヤゲノム、原始紅藻ゲノムの構造決定や､各
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　先端ゲノミクス推進センターは、コミュニティからの高度な次世代シー
ケンシング要請に随時応えることを可能にすべく、次世代ゲノム解析技術
を基盤とする先端的ゲノム科学研究の共同利用・共同研究拠点として、2011
年10月に設立されたものです。

●次世代型ゲノム情報解析パイプラインの開発と提供
●所内外との連携による共同利用・共同研究の推進
●情報共有と情報セキュリティ体制の確立
●生命研究各分野への先端ゲノミクスの応用と支援
●先端ゲノミクス分野の人材育成

先端ゲノミクス推進センターの活動

共同研究・共同利用の流れ

先端ゲノミクス推進センターは、常に最先端の技術と情報をコミュニティに提供できるよう施設の整備を進めています。

大学や他の研究機関と連携して、
さまざまな生物種のゲノムや遺伝子の配列解析を行っています

共同利用事業センター Intellectual Infrastructure Center

Advanced Genomics Center
先端ゲノミクス推進センター

研究活動／

知的財産室 Intellectual Property Unit

Intellectual Property Unit知的財産室

鈴木睦昭
室長　薬博

研究成果の社会発信と成果を活かす方策を検討・実行

　知財立国、科学技術立国の実現に向かい、世界的潮流の下、国家の生き
残りを賭けたイノベーション創出の国際競争がさらに激しくなっていま
す。その中で、ライフサイエンスの基盤研究の強化は、科学の発展と絶え
ざるイノベーションの創出に必要不可欠であるのは言うまでもありませ
ん。遺伝研の知的財産の発掘、保護、活用を行うのが、知的財産室のミッショ
ンです。知財室のミッションは、いかに研究所から生まれた研究成果を活
かす方策を考え、実行するかということになります。科学技術のシーズを、
あるときは特許出願し、またあるときは、有体物として資産管理を行い適
切に移転する、あるいは寄託を受ける。そして、基礎研究から応用研究、実
用研究をすばやく結びつけることと共に、基礎研究自身をいかに進めやす
くする体制確立が重要であります。知的財産室では遺伝研の知を大学・社
会に伝達する体制を充実することを当面の目標とし、研究所から生まれた
研究成果を活かす方策を考え・実行するかを検討しながら、遺伝研の研究
成果からのイノベーション創成を目指すことで、基礎科学の進歩に貢献す
ることを使命と考えています。
　さらに、近年、研究の場においても、国際的な条約の対応の必要性が顕
在化しています。特に、生物分野において、遺伝資源に関する、生物多様性
条約に関する名古屋議定書に対するその対応が必要となってきました。
知財室では、遺伝資源の適切な取り扱い方についての啓蒙活動、相談につ
いても対応を今年度から始めました。

知的財産室 Intellectual Property Unit

3

10

3

2

1

1,232

3

知的財産

特許出願（国内）

特許登録（国内）

特許登録（海外）

ライセンス契約

国際共同研究契約（企業）

MTA

その他

IP

Patent application (domestic)

Patent registration (domestic)

Patent registration (Foreign country)　

Licensing

Material Transfer Agreement

Others

件　数
QUANTITY

Collaboration research contract
(international, industry)
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共同利用事業センター Intellectual Infrastructure Center

Genetic Resource Center
生物遺伝資源センター

生物遺伝資源センターでは、大腸菌／枯草菌、イネ、マウス、ショウジョウバエ、ゼ
ブラフィッシュ、線虫、ヒドラなどの生物種について、生命科学を先導する様々な
有用実験生物系統を開発し、それらの安定維持と国内外の大学や研究機関への
分譲サービスを行っています。これらのバイオリソースに関する情報は、関連す
る知識情報とともに下記公開サイトから世界中に発信しています。また、大腸菌
／枯草菌、イネ、ショウジョウバエ、ゼブラフィッシュでは、文部科学省のナショ
ナルバイオリソースプロジェクト（NBRP）に参画し、各生物種の中核またはサ
ブ機関として活動しています。さらに、NBRPの情報センターとして、国内のバイ
オリソース関連情報発信の中核として活動しています。

生物遺伝資源センター／

遺伝研のマウス系統 遺伝研のヒドラ系統 遺伝研のゼブラフィッシュ遺伝子・エンハンサートラップ系統

マウスマイクロサテライトデータベース ナショナルバイオリソースプロジェクト情報公開サイト イネ総合データベース10

日本のマウス系統 遺伝研のショウジョウバエ系統 遺伝研の大腸菌リソース11

マウス系統間SNP情報 ショウジョウバエ・体節形成蛋白質抗体 遺伝研のマウス形質データベース12
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National BioResource Project (NBRP)
ナショナルバイオリソースプロジェクト

日本のバイオリソース（生物遺伝資源）整備事業

●ナショナルバイオリソースプロジェクト（NBRP）とは
ナショナルバイオリソースプロジェクト（NBRP）は、動物、植物、微生物、細
胞及び遺伝子材料等のバイオリソース（生物遺伝資源）を、国として戦略的
に整備する文部科学省の国家プロジェクトです。今世紀に入り、国が科学技
術創造立国となることを標榜した「新世紀重点研究創生プラン」の一環とし
て、文部科学省のイニシアティブの下、2002年度から5年間のプロジェク
トとして開始されました。2007年度からは第2期のプロジェクトが実施さ
れ、2012年度からは第3期のプロジェクトへと引き継がれています。第1
期、第2期のプロジェクトの遂行を通して、ほとんどのバイオリソースにお
いて収集数、保存数及び提供数の目標が達成され質・量ともに充実してきま
した。一部のバイオリソースについては世界最高水準に達していると評価
されています。第3期ではバイオリソースの質・量・使い易さをさらに高める
とともに、リソースのゲノム配列情報の整備、胚や配偶子の凍結保存技術等
の基盤技術の開発にも努め、日本のみならず世界の生命科学研究の発展の
礎となるよう貢献してまいります。

●体制と運営
NBRPはライフサイエンス研究の知的基盤となるバイオリソースの整備
を行うとともに、バイオリソースの付加価値を高め、さらにバイオリソース
に係る情報の整備を達成するため、（1）中核的拠点整備プログラム、（2）ゲ
ノム情報等整備プログラム、（3）基盤技術整備プログラム、（4）情報センター
整備プログラムの4つのプログラムを設け、各プログラムが連携を図りつ
つ実施しています。プロジェクトの運営は、推進委員会の指導の下に各実施
機関がそれぞれのプログラムに沿って事業を実施しています。プロジェク
トに参画している研究機関は、全国大学20機関超、理化学研究所、国立遺伝
学研究所、国立環境研究所、基礎生物学研究所、生理学研究所、かずさDNA
研究所、農業生物資源研究所、産業技術総合研究所、国立科学博物館等です。
また、本事業の推進にあたっては、文部科学省やバイオリソースのユーザー
コミュニティ-の指導や支援をいただいております。NBRP事務局は2009
年度に国立遺伝学研究所内に設置され、プロジェクトを総合的に推進する
ため、必要な事務局業務を行っています。1)関係会議の開催実務　2)広報
活動　3)プロジェクト推進のための支援業務　4)国際連携

●NBRPのリソースと実施プログラム

情報センター整備プログラム
所在情報・遺伝情報等の提供

NBRP
リソース

基盤技術整備プログラム

中核的拠点整備プログラム

保存技術等の開発

収集・保存・提供体制の整備

ゲノム情報等整備プログラム
ゲノム解析等による付加価値向上

酵母原核生物
（大腸菌・枯草菌）一般微生物 胞細物動・トヒ胞細SEトヒ料材子伝遺物生微原病

アサガオ広義キク属藻類オオムギ ミヤコグサ・ダイズ トマト 細胞性粘菌

カタユウレイボヤ
ニッポンウミシダニホンザル ギムコネイナズナヌイロシュシッィフラブゼ

線虫ショウジョウバエラットマウス ネッタイツメガエル カイコ メダカ

※これらのリソースは第2期で対象となったものです。

 

●NBRPの活動

佐藤　清
事務局長（農学博士）

研究活動／

共同利用事業センター Intellectual Infrastructure Center

Genetic Resource Center
生物遺伝資源センター

生物遺伝資源センターでは、大腸菌／枯草菌、イネ、マウス、ショウジョウバエ、ゼ
ブラフィッシュ、線虫、ヒドラなどの生物種について、生命科学を先導する様々な
有用実験生物系統を開発し、それらの安定維持と国内外の大学や研究機関への
分譲サービスを行っています。これらのバイオリソースに関する情報は、関連す
る知識情報とともに下記公開サイトから世界中に発信しています。また、大腸菌
／枯草菌、イネ、ショウジョウバエ、ゼブラフィッシュでは、文部科学省のナショ
ナルバイオリソースプロジェクト（NBRP）に参画し、各生物種の中核またはサ
ブ機関として活動しています。さらに、NBRPの情報センターとして、国内のバイ
オリソース関連情報発信の中核として活動しています。

生物遺伝資源センター／

遺伝研のマウス系統 遺伝研のヒドラ系統 遺伝研のゼブラフィッシュ遺伝子・エンハンサートラップ系統

マウスマイクロサテライトデータベース ナショナルバイオリソースプロジェクト情報公開サイト イネ総合データベース10

日本のマウス系統 遺伝研のショウジョウバエ系統 遺伝研の大腸菌リソース11

マウス系統間SNP情報 ショウジョウバエ・体節形成蛋白質抗体 遺伝研のマウス形質データベース12



研究活動／

DDBJ（DNA Data Bank of Japan）は1987年に設立され学術論文や特許

公報等を通じて公知にされるDNAデータをすべて網羅し、世界の公共財とし

て維持管理する国際学術事業を行っています。

●この事業は過去25年間、欧州のEBI/EMBLおよび米国のNCBI/GenBankと

の３者の協力体制で行われており、３者の間では受付後公開されるデータは

毎日交換され、世界共通のデータベース『INSD 国際塩基配列データベース』

がつくられます。３者のどこで登録を受けても世界で同時に公開されます。

●またDDBJ事業は所外委員会であるDNAデータ利用委員会に加えて

EBI,NCBI,DDBJがそれぞれ委嘱する外部委員会である国際諮問委員会に

よって監督されています(パネルA)。

●DDBJの日々の事業は、受付査定・データ交換・データ更新・データ提供の４

つの柱からなり教員の指導下で約10名ずつのエンジニアとアノテーターを

中心に行われています。(パネルB） DDBJへは毎年 3000～4000の研究

グループがデータ登録し、件数では全INSDの10%強を占めています。 ま

た日本・米国・欧州の特許庁の協力による特許配列の公開事業でも集積交換

公開に国際塩基配列データベースが利用されており、日本に加えて韓国特

許庁由来のデータも韓国バイオインフォマティック研究所(KOBIC)の協力

でDDBJに登録されます。(パネルC)。 DDBJへデータ登録する研究者は

事業開始依頼国内の研究者が中心ですがアジア諸国や中近東の研究者も含

まれます。（パネルD） 2007年には文部省統合データベースプロジェクト

でDDBJに生データアーカイブ(DRA)が設置され、2010年には理研から

初の日本人全ゲノムデータの登録を受けました。

●

●

●

●

●

●

●

●

●

●

共同利用事業センター Intellectual Infrastructure Center

DDBJ Center
DDBJセンター



研究活動／

　計測技術の急速な発展により爆発的に増大している塩基配列データのデー
タベース化と検索、解析の為に、一方で節電要求に対応する為に、当研究所で
は省電力で大容量データの高速解析が可能であり、かつ多様な解析需要を満
たす最新鋭スーパーコンピュータを2012年3月に導入しました。計算資源は
2012年、2014年の2段階で導入されます。2012年3月に導入された計算機
資源は下表の通りです。
　本スーパーコンピュータシステムは、当研究所の研究者のみならず、国内研
究機関、企業の各研究者も利用審査の上利用可能となっており、日本国内の研
究者から大きな期待を寄せられる国内有数のスーパーコンピュータシステム
となっています。

NIG supercomputing system
国立遺伝学研究所スーパーコンピュータシステム

システム全景（2012年度分）

計算ノードおよび計算ノード間相互接続ネットワーク（InfiniBand QDR）

表1　2012年度 計算機システム概要　Table1: Computing system installed in 2012

項　目
Items

機器仕様・用途概要
Specifications

2012年導入数量
Amount of hardware (2012)

352 node
（64台にGPGPU搭載）

2 node

1 node

3PByte

Thin計算ノード
Thin node

Medium計算ノード
Medium node

Fat計算ノード
(Fat node)

ディスク装置（省電力領域）
Electric power saving storage

ディスク装置（高速領域）
High performance storage

2PByte

Memory 64GByte  CPU Xeon E5-2600×2  16 Core

Memory 2TByte  CPU Xeon E7-4870 ×10  80 Core

バックアップ、アーカイブ用途
For archive or backup use.

並列ファイルシステムLustreにより全計算ノード
からの高速並列アクセスが可能なディスク領域。
ホーム／scratch領域に利用
Every computing node can access the high performance
storage via Lustre file system. This storage used as
home area or job scratch area 

Memory 10TB　CPU Intel Xeon E7-8837  768 Core

1

2

3

4

5
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共同利用事業センター Intellectual Infrastructure Center
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研究活動／

新領域融合研究センター

新領域融合研究センター

Transdisciplinary Research Integration Center

Transdisciplinary Research Integration Center

Systems Biology of Genetic Function
「遺伝機能システム学」プロジェクト

Systematic Analysis for Global Environmental Change and Life on Earth (SAGE)
「地球生命システム学」プロジェクト

参画研究機関：国立遺伝学研究所、統計数理研究所、国立情報学研究所、東京大学、東京工業大学、基礎生物学研究所、理化学研究所、
　　　　　　 慶応義塾大学、首都大学東京、京都大学、九州大学、大分県立看護科学大学

参加研究機関：国立極地研究所、国立遺伝学研究所、統計数理研究所、国立情報学研究所、北海道大学、筑波大学、千葉大学、東京工業大学、
玉川大学、長浜バイオ大学、京都大学、京都府立大学、広島大学、海洋研究開発機構、東京大学、理化学研究所、新潟大学

遺伝研で研究しているメンバー Members at NIG

■博士研究員　木曽-岡彩子
■博士研究員　商　　維皐
■博士研究員　辰本　将司
■博士研究員　春島　嘉章

■特任研究員　堀内　陽子
■特任研究員　松崎　肖子
■特任研究員　望月　孝子

■Postdoc  OKA-KISO, Ayako
■Postdoc  SHAHNG, Wei-Hao
■Postdoc  TATSUMOTO, Shoji
■Postdoc  HARUSHIMA, Yoshiaki

■Project Researcher  HORIUCHI, Yoko
■Project Researcher  MATSUZAKI, Ayuko
■Project Researcher  MOCHIZUKI, Takako

遺伝研で研究しているメンバー

■特任准教授　柳原　克彦
■特任准教授　馬場　知哉

■博士研究員　鹿児島　浩

Members at NIG

■Project Assoc. Prof.  YANAGIHARA, Katsuhiko

■Project Assoc. Prof.  BABA, Tomoya

■Postdoc KAGOSHIMA, HIroshi

　遺伝機能システム学は、多元的遺伝情報を遺伝学、
情報学、統計学により統合的に解析し、複雑な生命・遺
伝現象の原理やメカニズムをシステムとして理解す
ることを目的としています。本プロジェクトでは、国立
遺伝学研究所や参画機関が保有する自然および誘発
変異を豊富に包含した遺伝資源を軸に、大量ゲノム
配列多型情報、遺伝子発現多型情報、表現型多型や経
時変化等の多次元・多様な遺伝因子の網羅的データ
を得ます。国立情報学研究所の情報処理技術、統計数
理研究所の統計モデリング技術を駆使して、ゲノム機
能と遺伝的ネットワークの抽出を行います。生物が持
つ複雑な遺伝子(ゲノム)機能を、生物表現型や行動
パターン、進化的変異などの高次連関システムとして
読み解くことで、遺伝学、情報学、統計学を統合した生
命現象の新たな解析の方法論の確立を目指します。

　地球環境と生命活動の相互作用を調べること
は、生物の進化や多様性を知る上で非常に重要で
す。そのためには、過去から現在までの地球環境の
変動の解析データと各時代に生存していた生物学
的解析データを融合し、情報学的な解析を行うこ
とが必要になります。本プロジェクトでは、国立極
地研究所が保有している極域の様々な試料から、
国立遺伝学研究所が中心となって生物のゲノム情
報を解析し、統計数理研究所の統計解析技術と国
立情報学研究所のデータベース技術、さらにプロ
ジェクト参加大学が得意とする各専門分野のネッ
トワーク研究により生物の時間的な変遷と環境適
応システムの解明をめざします。現在、我々は南極
の微生物や線虫が低温で乾燥した環境に適応す
るためのメカニズムの解明に取り組んでいます。

柳原克彦
特任准教授

馬場知哉
特任准教授

図 ― [左]南極の湖底で発見された「コケ坊主」生態系から分離された
Pseudomonas属細菌、[右]強力な乾燥耐性を持つ南極線虫Plectus murrayi

図 ― 多元的表現型と遺伝因子群のネットワーク解析システムの構築



研究活動／

Activities for the Promotion of Research and Events
研究を促進するための活動と行事

研究を促進するための活動と行事／

研究を促進するための活動　Activities for the Promotion of Research

行　事　Events

内部交流セミナー

研究所の一般公開

バイオロジカルシンポジウム

公開講演会

NIG Colloquia

Open House

Biological Symposia

Public Lecture

　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。教員に
よる発表の他、D5プログレスレポートとし
て博士課程５年生の研究紹介の場としても
利用されています。

　科学技術週間における行事の一環として、
毎年４月上旬に各研究部門の展示や学術講
演を行い、学術映画を上映するなど、研究所
の一部を一般に公開しています。

 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90回行われて
います。

　年1回、東京地区を中心に本研究所教員を
講師として、一般を対象に遺伝学公開講演会
を開催しています。

国立遺伝学研究所 2011年度の公開講演会

● 開催日／2011年11月5日（土）

● 会　場／秋葉原コンベンションホール（東京都千代田区外神田）

● 講演タイトル

　「非対称な細胞分裂の不思議」　澤　斉

　「ゼブラフィッシュが解き明かす脳のはたらき」　川上浩一

　「ゲノム医学革命の今」　井ノ上逸朗

研究活動／
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図 ― 多元的表現型と遺伝因子群のネットワーク解析システムの構築



遺伝学電子博物館／

　この博物館は、1999年に国立遺伝学研究所の創立50周年を記
念して、遺伝学の研究の中身を、わかりやすく、楽しく知っていただ
けるようにと企画して作ったものです。今年、創立60周年を迎える
にあたって構成を一新するとともに、時代の流れに則した内容を新
たに付け加えました。
　新聞やニュースなどで、「遺伝子」、「DNA」、「ゲノム」といった言葉
が毎日のように流れています。いまや、遺伝学の研究は専門家だけ
に任せておいてはいけない時代、沢山の方が理解して判断を迫られ
る時代となっているのです。この「遺伝学博物館」では、学生・学校の
先生・ジャーナリストだけでなく、科学の研究に興味のある多くの
方々に向けて、遺伝学についての正確な情報を提供しています。で
は、少しだけ中身を紹介しましょう。

生物・ザ・ムービー

ゲノムアニメ劇場

生物種の遺伝学

マルチメディア資料館：DNAの複製

昔から「子は親に似る」ということわざがあるように、親子、兄弟は何となく
顔や姿が似ていることは疑う余地がありません。遺伝現象の研究が近代科
学として成立したのは、オーストリアの修道院の牧師であったMendelが重
要な遺伝の法則を発見したことから始まります。

メンデルから現代まで

遺伝学の歴史

科学としての進化論は、C. ダーウィンが1859年に種の起源を発表したこ
とから始まりました。ダーウィンは遺伝の原理を知りませんでしたので、自
然淘汰の機構について充分説明できず大変悩んだようです。1968年、木村
資生が提唱した中立説に始まり、分子レベルで進化を考えることが始まり
ました。

生きものはどこから来たか

進化と遺伝

1953年、X線を使ってDNAの二重らせん構造が発見されました。そこに
は遺伝情報を正確に子孫に伝え、体のかたちを作り、生命活動を行う精巧な
仕組みが秘められていました。近年活発なゲノムプロジェクトについても
ご紹介します。

DNAの視点から生命を考える

分子遺伝学

ゲノムプロジェクトにより、生命現象の基本プログラムの詳細な姿を明ら
かにするための基礎となる「情報」が日々蓄積されています。それらは、ゲノ
ムの構造と密接に関連した生物情報知識ベースとしてコンピュータ化され、
バイオサイエンス研究の基盤情報として広く使われているのです。

いろんな生物のゲノム研究

生物種の遺伝学

DNAが複製・転写・翻訳される様子が３Dのムービーになりました。RNAポ
リメラーゼの専門家と蛋白質の立体構造の専門家が製作に参加し、分子生
物学の正確な知見を踏まえて作られています。

ムービーで見る分子の世界

マルチメディア資料館
生物・ザ・ムービー

ゲノムって何？　オーダーメイド医療って？　研究者はどんな考え方をし
ているの？　素朴な疑問にクイズやアニメで楽しみながら学べます。狙っ
た遺伝子を破壊できるノックアウト技術を使ったマウスの研究の紹介アニ
メが新たに追加されました。

楽しく遺伝学を知ろう！

クイズ遺伝学
ゲノムアニメ劇場
電脳紙芝居



国際交流／

　国立遺伝学研究所では、国際交流活動の一環として国際共同研究の支援や
国際シンポジウムなどを実施しています。2011年は、インドのIISER （Indian 
Institute of Science Education and and Research） Pune との共同研
究プロジェクト実施のため、Mayurika Lahiri 研の大学院生が2カ月間遺伝研
に滞在しました。大学院生 Payal Arya さんは、微生物遺伝研究部門 荒木研
究室において 『Functional analysis of BRCT-containing proteins, 
Dpb11 and TopBP1, in yeast cells （BRCT ドメインを持つ Dpb11, 
TopBP1 タンパク質の酵母細胞における機能解析） 』 という研究を行いま
した。国立遺伝学研究所ホームページの「News&Topics」で、本プロジェク
トに参加されたPayal Arya さんの感想文（英文）を読むことができます。

　国立遺伝学研究所は、国際的な学術交流を推進することにより多様な分
野の研究者との連携を強化し、遺伝学および共同研究の発展に資すること
を目的に、毎年国際シンポジウムを支援しています。
　2011年度は「第1回 アジア・太平洋ショウジョウバエ研究会（1st Asia-
Pacific Drosophila Research Conference/ APDRC1）」を共催しました。
■会期／2011年5月22日(日)～同25日(水)
■場所／劍潭青年活動中心会場
Chientan Youth Activity Center（台北・台湾）

■講演者
Norbert Perrimon (Keynote, Harvard Medical School, USA)
Yuh-Nung Jan (Keynote, UCSF, USA)
Amita Sehgal (University of Pennsylvania, USA)
Angela Giangrande (IGMCB, Strasbourg, France)
Ann-Shyn Chiang (National Tsing-Hua University, Taiwan)
Claude Desplan (New York University, USA)
Eileen Furlong (EMBL, Germany)
Joonho Choe (KAIST, Korea)
Hiroshi Akashi (National Institute of Genetics, Japan)
Konrad Basler (University of Zurich, Switzerland)
Manyuan Long (University of Chicago, USA)
Satyajit Mayor (National Center for Biological Sciences, India)
Tadashi Uemura (Kyoto University, Japan)
Tian Xu (Yale University School of Medicine, USA)
Tony Ip (University of Massachusetts Medical School, USA)
Toshie Kai (Temasek Life Sciences Laboratory, Singapore)
Utpal Banerjee (UCLA, USA) ほか

インドIISER Puneとの国際連携

国際シンポジウム
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国際交流／

　遺伝研に所属する外国人研究者をサポートするために、昨年新たに国際
化推進グループ（GIP）が発足しました。外国人研究員・留学生が来日した当
初はもちろん、遺伝研/総研大に滞在中の生活をサポートします。来日に伴
う関連手続き、通訳・翻訳といった事務的なことから、外国人研究員・留学生
が言葉の壁を感じることなく過ごせるような環境の整備に至るまで、幅広
く活動していきます。
活動の詳細については、GIPホームページをご覧ください。
http://www.nig.ac.jp/jimu/soken/GIP/index.html

連絡・問い合わせ先
ヘルプデスクコーディネイター
三浦智香子（総務・教育チーム） : cmiura@nig.ac.jp
国際化推進委員会委員長
明石裕教授 : hiakashi@nig.ac.jp

■ 2011年度の主な活動
1 防災訓練時のサポート
2 外国人研究員・留学生の交流を図るための
 ランチ・ミーティング開催（写真はGIPランチ時のもの）
3 来日の際の入国管理局・市役所における届出・手続き手順の
 英文マニュアル化
4 研究員宿泊施設における利用案内・電化製品使用説明書の英文化
5 職員宿舎入居案内英文化

外国人研究者に対するサポート

外国人研究者の受け入れ　Hosting foreign scientists

特任研究員 染色体分配の機能異常の分子機構とその発がんにおける意義の解明
分子遺伝研究部門

特任研究員
王　子軒

イネ属の多様性を生かすリソース基盤の構築 植物遺伝研究室

特任研究員 イネ属の多様性および種間変異の調査解析 植物遺伝研究室

特任研究員
李　慶範

DDBJ における塩基配列大量登録情報の受入対応と高水準化 生命情報研究センター

特任研究員
李　博阳

遺伝学・医学・バイオインフォマティクスに適用されるデータ解析データマイニング、
パターンオーガニゼーション、コンピュータ・シュミレーションに関する研究 進化遺伝研究部門

特任研究員 HLAシーケンスによる疾患関連遺伝子同定および集団遺伝学的検討
人類遺伝研究部門

特任研究員
周　　智

マウス雄性生殖細胞特異的因子Nanos2の標的RNAの同定と機能解析 発生工学研究室

氏名／研究課題／所属　



国際交流／

　国立遺伝学研究所（遺伝研）は、総合研究大学院大学

（SOKENDAI）・生命科学研究科・遺伝学専攻として、大

学院生の教育を行っています。遺伝学を中核に多様な分

野の研究が集積する優れた環境の元で、幅広い視野をも

つ研究者を育成し、次世代の生命科学研究に貢献したい

と考えています。

　5年一貫制博士課程と3年間の博士後期課程の2種類

の課程があります。5年一貫制課程の対象者は大学卒業、

または、それと同等の資格を有する方；博士後期課程の

対象者は修士号取得者、または、それと同等以上の学力

があると認められた方です。
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・遺伝学専攻の特色

質の高い研究

充実した教育

多彩な授業と豊富なセミナー

High quality research

Excellence in graduate education

Diverse courses and frequent seminars

　遺伝研は国内外の研究者の共同利用を目的とした研究機関です。整備さ
れたDNAデータベース、数多くの実験生物系統などの遺伝資源、最先端の
共通機器等、生命科学の基礎研究を遂行するための環境が全て揃っていま
す。ここでは、約40の研究グループがそれぞれのテーマに向かって自由に
研究活動を展開し、得られた研究成果を世界へと発信しています。論文引用
度や科学研究費の採択率がここ数年間常にトップクラスであることも、当
研究所で行われている研究が国際的にみても高水準であることを裏付け
ています。質の高い研究に支えられた研究主導型の教育は、SOKENDAI・遺
伝学専攻で学ぶ大きな利点です。

　遺伝研では、教授も准教授もそれぞれ独立の研究室を組織して研究を
行っています。各研究室の構成員は10人前後と小規模ですので、教員と頻
繁な密度の濃い議論が可能です。博士課程の大学院生１人あたりの教員数
は1.4人であり、大学院大学ならではの非常に恵まれた研究教育環境であ
るといえます。教員１人あたりの学生数、学生１人の教育にかける経費など
を総合した「教育の偏差値」は、全国の国立大学のなかでトップに位置して
います。

　遺伝学専攻では、生命科学をはじめとする様々な分野について基礎から
最先端まで学べます。分子発生生物学や発生生物学で は、e-learning によ
る基礎的知識の教授と議論が中心の授業を併設し、原著論文を批判的に読
み、ディスカッションすることを通して「考える力」や「討論する力」を育てる
ことを重視しています。遺伝研で行われている授業だけでなく、遠隔講義シ
ステムを活用して他の専攻で実施されている幅広い分野の授業に参加す
ることも可能です。総研大の講義リソースの中から自分の興味で授業を組
み合わせて「自分の科目」を造ることもできます。 また、英語による口頭発
表や論文作成など、成果発表のための実践的技術を身につけるための授業
も行っ ています。  

総研大は教育の偏差値が国立大学で一番

文部科学省 科学技術政策研究所「国立大学法人の財務分析」（2008年１月）

大学院名 教育の偏差値 順　　位

総合研究大学院大学
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

遺伝研で学びませんか？

総合研究大学院大学・
生命科学研究科・遺伝学専攻

総合研究大学院大学・生命科学研究科・遺伝学専攻／
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複数教員による教育制度

研究者間の活発な交流

Team teaching

Close network of research groups

　遺伝学専攻は、「一人一人の大学院生を全教員で指導する」という理念の
もとに大学院教育を行っています。もちろん各大学院生はそれぞれ一人の
指導教員のもとでその研究グループに所属して研究を行いますが、それを
補う形で、複数教員の指導によるユニークな「プログレスレポート制度」を
実施しています。この制度は、「各々の学生が選んだ教員が小委員会を組織
し、学生の相談にのったり助言をおこなう」というものです。５年一貫制博
士課程１、３年次では、指導教員以外の教員１名との個人面談で研究計画の
討論を行い、研究テーマの設定について助言を得ることができます（生命科
学プログレスⅠ、Ⅲ）。２、４年次には、それまでの研究内容のレポートを提出
し、指導教員以外の４人の教員からなる小委員会に対して口頭で発表を行
います（生命科学プログレスⅡ、Ⅳ）。さらに５年次には、研究所全体での公開
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（生命科学プロ
グレスⅤ）。研究成果がまとまって学位論文を提出すると、多くの場合、プロ
グレスレポート小委員会のメンバーに所外の委員を加えて審査委員会が
組織されます。指導教員は審査委員会メンバーにはなれません。
　これらの制度が、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会をもつことで、研究者としての
視野を広げるのに役立っています。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。

　遺伝研・遺伝学専攻は、研究者間の交流や議論が活発な事で有名です。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、他の研究室に出入りして自分に必要な知識
や実験手技を学んだりするなど、自由で積極的な交流を行っており、大講座
制にはない魅力となっています。研究所には、教員や大学院生以外にも、博
士研究員、共同利用研究員、外国人招へい研究者等、様々な立場の研究者が
いるので、いろいろなレベ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。

　遺伝研では、多岐分野にわたるセミナーが頻繁に開催されています。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60回以上も開かれ、活発な論議が
行われています。セミナー 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ができます。

・遺伝学専攻の特色

質の高い研究

充実した教育

多彩な授業と豊富なセミナー

High quality research

Excellence in graduate education

Diverse courses and frequent seminars

　遺伝研は国内外の研究者の共同利用を目的とした研究機関です。整備さ
れたDNAデータベース、数多くの実験生物系統などの遺伝資源、最先端の
共通機器等、生命科学の基礎研究を遂行するための環境が全て揃っていま
す。ここでは、約40の研究グループがそれぞれのテーマに向かって自由に
研究活動を展開し、得られた研究成果を世界へと発信しています。論文引用
度や科学研究費の採択率がここ数年間常にトップクラスであることも、当
研究所で行われている研究が国際的にみても高水準であることを裏付け
ています。質の高い研究に支えられた研究主導型の教育は、SOKENDAI・遺
伝学専攻で学ぶ大きな利点です。

　遺伝研では、教授も准教授もそれぞれ独立の研究室を組織して研究を
行っています。各研究室の構成員は10人前後と小規模ですので、教員と頻
繁な密度の濃い議論が可能です。博士課程の大学院生１人あたりの教員数
は1.4人であり、大学院大学ならではの非常に恵まれた研究教育環境であ
るといえます。教員１人あたりの学生数、学生１人の教育にかける経費など
を総合した「教育の偏差値」は、全国の国立大学のなかでトップに位置して
います。

　遺伝学専攻では、生命科学をはじめとする様々な分野について基礎から
最先端まで学べます。分子発生生物学や発生生物学で は、e-learning によ
る基礎的知識の教授と議論が中心の授業を併設し、原著論文を批判的に読
み、ディスカッションすることを通して「考える力」や「討論する力」を育てる
ことを重視しています。遺伝研で行われている授業だけでなく、遠隔講義シ
ステムを活用して他の専攻で実施されている幅広い分野の授業に参加す
ることも可能です。総研大の講義リソースの中から自分の興味で授業を組
み合わせて「自分の科目」を造ることもできます。 また、英語による口頭発
表や論文作成など、成果発表のための実践的技術を身につけるための授業
も行っ ています。  

総研大は教育の偏差値が国立大学で一番

文部科学省 科学技術政策研究所「国立大学法人の財務分析」（2008年１月）

大学院名 教育の偏差値 順　　位

総合研究大学院大学
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

遺伝研で学びませんか？

総合研究大学院大学・
生命科学研究科・遺伝学専攻

総合研究大学院大学・生命科学研究科・遺伝学専攻／



総合研究大学院大学・生命科学研究科・遺伝学専攻／

遺伝研で学びませんか？

総合研究大学院大学・
生命科学研究科・遺伝学専攻

生命科学リトリート

経済的支援

Life science joint retreat

Financial aid

　遺伝学専攻では、大学院生をリサーチアシスタントに採用し、給与を
支給しています。額は５年一貫制１、２年次が年額55万円、３年次以上
が年額60万円です。また、日本学生支援機構の奨学金の貸与を希望す
る者は、入学後選考のうえ、日本学生支援機構に推薦します。最近の実
績は、希望者全員が奨学金給付を認められています。入学料、授業料に
ついては、経済的理由により納付が困難で、かつ学業優秀な者等に対
し、入学後選考のうえ、半額免除又は徴収猶予が認められる制度があ
ります。

学生に対する様々な支援活動 Various aids to students

 大学院生としての生活は人生の中で決して「楽な」時期ではありませ
ん。一人前の研究者と同様に高いレベルの研究成果をあげることを期
待されているにもかかわらず、「指導を受けている」学生という身分であ
るため、仕事をするために授業料を支払わなければなりません。アメリ
カでは、大学院生の授業料は学部や指導教官が申請するグラントによっ
て負担され、また学生には給与（stipend）が支給されるのが普通ですが、
現在の日本の制度では大学院が学生に経済的な援助を与えるシステム
は極めて限られています。このような制約の下でも、遺伝学専攻は、学生
が「一人前の研究者に育つ」と言う目標を達成するために出来る限りの
支援をしようとしています。

　総研大の生命科学研究科は、遺伝研を基盤機関とする遺伝学専攻、
岡崎の生理研、基生研を基盤機関とする生理科学専攻、基礎生物学
専攻から成り立っています。これら３専攻に葉山の生命共生体進化
学専攻を加えた4専攻合同の生命科学リトリートが年１回開催され
ています。



総合研究大学院大学・生命科学研究科・遺伝学専攻／

大学院進学を考えている方へ！　Prospective Students!

科学発表の授業

就職支援活動

海外での学会参加の助成

Courses on scientific writing and presentation

Aid in finding a job

Travel funds

　研究者にとっては、単に研究能力だけでなくその成果を外に発表
する能力も大切です。特に英語で表現・議論する能力は国際的に活
躍するためには是非身につけたい能力です。博士号取得までに「英
語で理解・表現・議論する力」を獲得できるよう、遺伝学専攻は外部
講師による英語論文書き方講習会や独自カリキュラムによる科学
プレゼンテーション授業など、様々な取り組みを行っています。詳
細は以下のURLをご覧ください。

　遺伝学専攻では在学生や修了生を対象に、「求人情報のメーリング
リスト」を作成しています。個々の教員に寄せられるポスドクなどの求
人情報が素早く入手できる便利な制度です。

　研究成果をあげ、英会話能力を身につけたら次は国際学会での発表
です。遺伝学普及会が若手研究者に対する海外渡航費の助成を行って
おり、申請が認められれば旅費の援助が受けられます。
　国際共同研究活動や国際的研究能力育成のための長期間海外派遣
で研究や研修を行う制度もあります。

学部学生のための遺伝研体験プログラム Undergraduate research internships at NIG

　遺伝研では学部学生のための「体験入学プログラム」を実施しています。
１週間程度、遺伝研の宿泊施設に泊まり込み、実験、セミナー参加など、たく
さんのプログラムで遺伝研の研究生活を実体験することができます。旅費・
宿泊費は遺伝研から支給されます。

総合研究大学院大学・生命科学研究科・遺伝学専攻／

遺伝研で学びませんか？

総合研究大学院大学・
生命科学研究科・遺伝学専攻

生命科学リトリート

経済的支援

Life science joint retreat

Financial aid

　遺伝学専攻では、大学院生をリサーチアシスタントに採用し、給与を
支給しています。額は５年一貫制１、２年次が年額55万円、３年次以上
が年額60万円です。また、日本学生支援機構の奨学金の貸与を希望す
る者は、入学後選考のうえ、日本学生支援機構に推薦します。最近の実
績は、希望者全員が奨学金給付を認められています。入学料、授業料に
ついては、経済的理由により納付が困難で、かつ学業優秀な者等に対
し、入学後選考のうえ、半額免除又は徴収猶予が認められる制度があ
ります。

学生に対する様々な支援活動 Various aids to students

 大学院生としての生活は人生の中で決して「楽な」時期ではありませ
ん。一人前の研究者と同様に高いレベルの研究成果をあげることを期
待されているにもかかわらず、「指導を受けている」学生という身分であ
るため、仕事をするために授業料を支払わなければなりません。アメリ
カでは、大学院生の授業料は学部や指導教官が申請するグラントによっ
て負担され、また学生には給与（stipend）が支給されるのが普通ですが、
現在の日本の制度では大学院が学生に経済的な援助を与えるシステム
は極めて限られています。このような制約の下でも、遺伝学専攻は、学生
が「一人前の研究者に育つ」と言う目標を達成するために出来る限りの
支援をしようとしています。

　総研大の生命科学研究科は、遺伝研を基盤機関とする遺伝学専攻、
岡崎の生理研、基生研を基盤機関とする生理科学専攻、基礎生物学
専攻から成り立っています。これら３専攻に葉山の生命共生体進化
学専攻を加えた4専攻合同の生命科学リトリートが年１回開催され
ています。



総合研究大学院大学・生命科学研究科・遺伝学専攻／他研究機関からの受け入れ／

他研究機関からの受け入れ　Hosting scientists from other institutions

　遺伝研は、他大学の大学院生の教育にも貢献しています。遺伝学またはこ
れに関連する学問分野を専攻している大学院生（修士・博士課程）であれば、
「特別共同利用研究員」として遺伝研で研究することが可能です。授業料な
どの費用はかかりません。そのほか、企業に所属しながら遺伝研で研究する
「受託研究員」制度や、大学卒業の資格で遺伝研で研究する「遺伝研研究生」
の制度もあります。
　詳細はhttp://www.nig.ac.jp/welcome/howtowork-j.htmlをご覧ください。

SOKENDAI・遺伝学専攻DVD

Promotional Video of the NIG Graduate Program

　遺伝学専攻では遺伝研の研究教育環境を広く知っていただくため、
所内の様子、大学院生の活動、遺伝学専攻の教育方針や教員の研究内
容について紹介したDVDを制作しました。配布（無料）を希望される
方は、国立遺伝学研究所大学院担当（info-soken@lab.nig.ac.jp）まで
ご連絡ください。

大学院進学を考えている人へ Graduate education at NIG

　遺伝学専攻の大学院教育は、「自立した研究者」の育成を目指しています。
しかし、この目標は優れた研究環境や充実した指導体制だけで達成できる
わけではありません。大学院生が各自、何を研究したいのか目的意識をきち
んと持ち、自ら積極的に行動することが必要です。遺伝学専攻に興味を持た
れた方は、まずは興味をもつ研究室の教員に直接連絡を取ってみて下さい。
下の図は遺伝学専攻生とその発表論文の一例です。

シロイヌナズナのゲノム上をジャンプするレトロトラン
スポゾンについて、その転移機構を研究しています。

総研大では、高いレベルの環境の中で自分の研究を行う
ことができ、研究者として歩み始める上での大きな第一
歩となりました。

細胞の生命維持や個体の発生、がん化の根幹を担う染色
体分配機構の解明を目指しています。

（2010.3 卒業）

（2011.3 卒業）
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アドバイザリーボード　Advisory Board

DNAデータ研究利用委員会　所外委員

長村吉晃 独立行政法人農業生物資源研究所基盤研究領域ゲノムリソースセンター長
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篠崎一雄 独立行政法人理化学研究所植物科学研究センター長

菅野純夫 東京大学大学院新領域創成科学研究科教授
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中村春木 大阪大学蛋白質研究所教授

西田栄介 京都大学大学院生命科学研究科教授

五條堀　孝 副所長

倉田のり 副所長

山尾文明 分子遺伝研究系研究主幹

荒木弘之 細胞遺伝研究系研究主幹
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（所内委員）
五條堀　孝 生命情報研究センター教授

倉田のり 系統生物研究センター教授

小林武彦 細胞遺伝研究系教授

角谷徹仁 総合遺伝研究系教授

研究所の運営に関する重要事項その他共同研究計画に関する事項で、所長が必要と認めるものについて、所長の諮問に応じる

所長の指揮の下、研究企画、評価、産学連携・広報の企画・調整を行うとともに、機構本部総
合企画室に対応する。

岩槻邦男 兵庫県立人と自然の博物館長

榊　佳之 豊橋技術科学大学長

竹市雅俊 独立行政法人理化学研究所発生・再生科学総合研究センター長

（所外委員）

（所内委員）

総合企画室 各種個別委員会

運営会議共同利用委員会

委員会名 委員長 委員会名 委員長

将来計画委員会 五條堀　孝
予算委員会 倉田のり
施設整備委員会 小林武彦
共通機器委員会 川上浩一
電子計算機委員会 藤山秋佐夫
図書委員会 澤　斉
セミナー委員会 野々村賢一
事業委員会 角谷徹仁
広報委員会 仁木宏典
知的財産委員会 前島一博
放射線安全委員会 荒木弘之
遺伝子組換え実験安全委員会 山尾文明
動物実験委員会 城石俊彦
防火・防災管理委員会 管理部長

生物遺伝資源委員会 生物遺伝資源
センター長

マウス小委員会 城石俊彦
イネ小委員会 倉田のり
大腸菌小委員会 仁木宏典
ハラスメント防止・対策委員会 倉田のり
ヒトゲノム・遺伝子解析
研究倫理審査委員会

大久保公策

安全衛生委員会 荒木弘之
利益相反委員会 所長
遺伝学博物館委員会 斎藤成也
国際化推進委員会 明石　裕
博士研究員選考委員会 小林武彦

運　営／総合研究大学院大学・生命科学研究科・遺伝学専攻／他研究機関からの受け入れ／

他研究機関からの受け入れ　Hosting scientists from other institutions

　遺伝研は、他大学の大学院生の教育にも貢献しています。遺伝学またはこ
れに関連する学問分野を専攻している大学院生（修士・博士課程）であれば、
「特別共同利用研究員」として遺伝研で研究することが可能です。授業料な
どの費用はかかりません。そのほか、企業に所属しながら遺伝研で研究する
「受託研究員」制度や、大学卒業の資格で遺伝研で研究する「遺伝研研究生」
の制度もあります。
　詳細はhttp://www.nig.ac.jp/welcome/howtowork-j.htmlをご覧ください。

SOKENDAI・遺伝学専攻DVD

Promotional Video of the NIG Graduate Program

　遺伝学専攻では遺伝研の研究教育環境を広く知っていただくため、
所内の様子、大学院生の活動、遺伝学専攻の教育方針や教員の研究内
容について紹介したDVDを制作しました。配布（無料）を希望される
方は、国立遺伝学研究所大学院担当（info-soken@lab.nig.ac.jp）まで
ご連絡ください。

大学院進学を考えている人へ Graduate education at NIG

　遺伝学専攻の大学院教育は、「自立した研究者」の育成を目指しています。
しかし、この目標は優れた研究環境や充実した指導体制だけで達成できる
わけではありません。大学院生が各自、何を研究したいのか目的意識をきち
んと持ち、自ら積極的に行動することが必要です。遺伝学専攻に興味を持た
れた方は、まずは興味をもつ研究室の教員に直接連絡を取ってみて下さい。
下の図は遺伝学専攻生とその発表論文の一例です。

シロイヌナズナのゲノム上をジャンプするレトロトラン
スポゾンについて、その転移機構を研究しています。

総研大では、高いレベルの環境の中で自分の研究を行う
ことができ、研究者として歩み始める上での大きな第一
歩となりました。

細胞の生命維持や個体の発生、がん化の根幹を担う染色
体分配機構の解明を目指しています。

（2010.3 卒業）

（2011.3 卒業）



運　営／

生物遺伝資源委員会　所外委員

明石　良 宮崎大学フロンティア科学実験総合センター教授

阿部　純 北海道大学大学院農学研究院准教授

伊佐　正 自然科学研究機構生理学研究所教授

稲葉一男 筑波大学下田臨海実験センター長

漆原秀子 筑波大学大学院生命環境科学研究科教授

江面　浩 筑波大学大学院生命環境科学研究科教授

遠藤　隆 京都大学大学院農学研究科教授

大熊盛也 独立行政法人理化学研究所筑波研究所バイオリソースセンター室長

小笠原直毅 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

岡田清孝 自然科学研究機構基礎生物学研究所長

岡本　仁 独立行政法人理化学研究所脳科学総合研究センターチームリーダー

小幡裕一 独立行政法人理化学研究所筑波研究所バイオリソースセンター長

金子嘉信 大阪大学大学院工学研究科准教授

河瀬眞琴 独立行政法人農業生物資源研究所遺伝資源センター長

河地正伸 独立行政法人国立環境研究所　生物生態系環境研究センター　主任研究員

草場　信 広島大学大学院理学研究科附属植物遺伝子保管実験施設長

小林正智 独立行政法人理化学研究所筑波研究所バイオリソースセンター室長

酒泉　満 新潟大学理学部教授

佐藤和広 岡山大学資源植物科学研究所附属大麦・野生植物資源研究センター教授

鈴木健一朗 独立行政法人製品評価技術基盤機構バイオテクノロジーセンター参事官

住田正幸 広島大学大学院　理学研究科　附属両生類研究施設長

芹川忠夫 京都大学大学院医学研究科附属動物実験施設長

高野敏行 京都工芸繊維大学　ショウジョウバエ遺伝資源センター　教授

中潟直己 熊本大学　生命資源研究・支援センター 教授

中辻憲夫 京都大学物質一細胞統合システム拠点長

中村太郎 大阪市立大学大学院理学研究科教授

中村幸夫 独立行政法人理化学研究所筑波研究所バイオリソースセンター室長

成瀬　清 自然科学研究機構基礎生物学研究所准教授

西尾　剛 東北大学大学院農学研究科教授

仁田坂英二 九州大学大学院理学研究院助教

仁藤伸昌 近畿大学生物理工学部教授

伴野　豊 九州大学大学院農学研究院准教授

深海　薫 独立行政法人理化学研究所筑波研究所バイオリソースセンター室長

福田裕穂 東京大学大学院理学系研究科教授

藤島政博 山口大学大学院理工学研究科教授

前川二太郎 鳥取大学農学部附属菌類きのこ遺伝資源研究センター長

増井　徹 独立行政法人医薬基盤研究所難病･疾患資源研究部部長

松居靖久 東北大学加齢医学研究所附属医用細胞資源センター 教授

松沢哲郎 京都大学霊長類研究所長

松田洋一 名古屋大学大学院生命農学研究科附属鳥類バイオサイエンス研究センター長

三谷昌平 東京女子医科大学医学部主任教授

森　郁恵 名古屋大学大学院理学研究科教授

森脇和郎 独立行政法人理化学研究所筑波研究所バイオリソースセンター特別顧問

矢口貴志 千葉大学　真菌医学研究センター　バイオリソース管理室長

吉木　淳 独立行政法人理化学研究所筑波研究所バイオリソースセンター室長

遺伝子組換え実験安全委員会　所外委員

動物実験委員会　所外委員

塩尻信義 静岡大学理学部教授

小田　司 日本大学法学部教授 秋山靖人 静岡県立静岡がんセンター研究所　免疫治療研究部　部長

金城　玲 大阪大学蛋白質研究所　准教授

松岡　聡 東京工業大学学術国際情報センター　教授

黒川　顕 東京工業大学情報生命工学分野　教授

武藤香織 東京大学医科学研究所ヒトゲノム解析センター准教授

長洲毅志 エーザイ株式会社　理事・CSO付担当部長

菅野純夫 東京大学大学院新領域創成科学研究科　教授

Sang-Hyuk　Lee Korean Bioinformation Center, Director



運　営／

大腸菌小委員会　所外委員

ヒトゲノム・遺伝子解析研究倫理審査委員会　所外委員

マウス小委員会　所外委員

イネ小委員会　所外委員

饗場弘二 鈴鹿医療科学大学薬学部教授

秋山芳展 京都大学ウイルス研究所教授

磯野克己 神戸大学名誉教授

伊藤維昭 京都産業大学総合生命科学部教授

小笠原直毅 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

片山　勉 九州大学大学院薬学研究院教授

亀井克彦 千葉大学真菌医学研究センター教授

川岸郁朗 法政大学生命科学部教授

河村富士夫 立教大学理学部教授

関口順一 信州大学繊維学部特任教授

戸邉　亨 大阪大学大学院医学系研究科保健学専攻教授

林　哲也 宮崎大学フロンティア科学実験総合センター長

藤田泰太郎 福山大学生命工学部教授

堀内　嵩 東海大学医学部基礎医学系分子生命学科　客員研究員

三木健良 九州大学名誉教授

吉田健一 神戸大学大学院農学研究科教授

青木久尚 日本大学名誉教授

小田　司 日本大学法学部教授

黒澤健司 神奈川県立こども医療センター部長

小林設郎 静岡県立三島北高等学校教諭

野口基子 静岡大学特任教授

渡邉妙子 財団法人佐野美術館館長

相澤慎一 独立行政法人理化学研究所神戸研究所発生・再生科学総合研究センターグループディレクター

伊藤豊志雄 財団法人実験動物中央研究所ICLASモニタリングセンター長代理

小幡裕一 独立行政法人理化学研究所筑波研究所バイオリソースセンター長

甲斐知恵子 東京大学医科学研究所附属実験動物研究施設長

木南　凌 新潟大学大学院医歯学総合研究科教授

重本隆一 自然科学研究機構生理学研究所教授

芹川忠夫 京都大学大学院医学研究科附属動物実験施設長

松田潤一郎 独立行政法人医薬基盤研究所難病･疾患資源研究部研究リーダー

森脇和郎 独立行政法人理化学研究所筑波研究所バイオリソースセンター特別顧問

八神健一 筑波大学大学院人間総合科学研究科教授

山村研一 熊本大学生命資源研究・支援センター教授
Professor, Institute of Resource Development  and Analysis Center for Animal Resources and Development, Kumamoto University 

吉木　淳 独立行政法人理化学研究所筑波研究所バイオリソースセンター室長

米川博通 公益財団法人東京都医学総合研究所客員研究員

芦苅基行 名古屋大学生物機能開発利用研究センター教授

石川隆二 弘前大学農学生命科学部教授

奥野員敏 筑波大学大学院生命環境科学研究科教授

奥本　裕 京都大学大学院農学研究科教授
 

川崎　努 近畿大学農学部バイオサイエンス学科教授

北野英己 名古屋大学生物機能開発利用研究センター教授

長戸康郎 東京大学大学院農学生命科学研究科教授

長村吉晃 独立行政法人農業生物資源研究所農業生物先端ゲノム研究センターゲノムリソースユニット長

廣近洋彦 独立行政法人農業生物資源研究所理事

松岡　信 名古屋大学生物機能開発利用研究センター教授

吉村　淳 九州大学大学院農学研究院教授

横井修司 岩手大学農学部准教授

運　営／

生物遺伝資源委員会　所外委員

明石　良 宮崎大学フロンティア科学実験総合センター教授

阿部　純 北海道大学大学院農学研究院准教授

伊佐　正 自然科学研究機構生理学研究所教授

稲葉一男 筑波大学下田臨海実験センター長

漆原秀子 筑波大学大学院生命環境科学研究科教授

江面　浩 筑波大学大学院生命環境科学研究科教授

遠藤　隆 京都大学大学院農学研究科教授

大熊盛也 独立行政法人理化学研究所筑波研究所バイオリソースセンター室長

小笠原直毅 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

岡田清孝 自然科学研究機構基礎生物学研究所長

岡本　仁 独立行政法人理化学研究所脳科学総合研究センターチームリーダー

小幡裕一 独立行政法人理化学研究所筑波研究所バイオリソースセンター長

金子嘉信 大阪大学大学院工学研究科准教授

河瀬眞琴 独立行政法人農業生物資源研究所遺伝資源センター長

河地正伸 独立行政法人国立環境研究所　生物生態系環境研究センター　主任研究員

草場　信 広島大学大学院理学研究科附属植物遺伝子保管実験施設長

小林正智 独立行政法人理化学研究所筑波研究所バイオリソースセンター室長

酒泉　満 新潟大学理学部教授

佐藤和広 岡山大学資源植物科学研究所附属大麦・野生植物資源研究センター教授

鈴木健一朗 独立行政法人製品評価技術基盤機構バイオテクノロジーセンター参事官

住田正幸 広島大学大学院　理学研究科　附属両生類研究施設長

芹川忠夫 京都大学大学院医学研究科附属動物実験施設長

高野敏行 京都工芸繊維大学　ショウジョウバエ遺伝資源センター　教授

中潟直己 熊本大学　生命資源研究・支援センター 教授

中辻憲夫 京都大学物質一細胞統合システム拠点長

中村太郎 大阪市立大学大学院理学研究科教授

中村幸夫 独立行政法人理化学研究所筑波研究所バイオリソースセンター室長

成瀬　清 自然科学研究機構基礎生物学研究所准教授

西尾　剛 東北大学大学院農学研究科教授

仁田坂英二 九州大学大学院理学研究院助教

仁藤伸昌 近畿大学生物理工学部教授

伴野　豊 九州大学大学院農学研究院准教授

深海　薫 独立行政法人理化学研究所筑波研究所バイオリソースセンター室長

福田裕穂 東京大学大学院理学系研究科教授

藤島政博 山口大学大学院理工学研究科教授

前川二太郎 鳥取大学農学部附属菌類きのこ遺伝資源研究センター長

増井　徹 独立行政法人医薬基盤研究所難病･疾患資源研究部部長

松居靖久 東北大学加齢医学研究所附属医用細胞資源センター 教授

松沢哲郎 京都大学霊長類研究所長

松田洋一 名古屋大学大学院生命農学研究科附属鳥類バイオサイエンス研究センター長

三谷昌平 東京女子医科大学医学部主任教授

森　郁恵 名古屋大学大学院理学研究科教授

森脇和郎 独立行政法人理化学研究所筑波研究所バイオリソースセンター特別顧問

矢口貴志 千葉大学　真菌医学研究センター　バイオリソース管理室長

吉木　淳 独立行政法人理化学研究所筑波研究所バイオリソースセンター室長

遺伝子組換え実験安全委員会　所外委員

動物実験委員会　所外委員

塩尻信義 静岡大学理学部教授

小田　司 日本大学法学部教授 秋山靖人 静岡県立静岡がんセンター研究所　免疫治療研究部　部長

金城　玲 大阪大学蛋白質研究所　准教授

松岡　聡 東京工業大学学術国際情報センター　教授

黒川　顕 東京工業大学情報生命工学分野　教授

武藤香織 東京大学医科学研究所ヒトゲノム解析センター准教授

長洲毅志 エーザイ株式会社　理事・CSO付担当部長

菅野純夫 東京大学大学院新領域創成科学研究科　教授

Sang-Hyuk　Lee Korean Bioinformation Center, Director
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分子遺伝研究系

細胞遺伝研究系

集団遺伝研究系

所　長 小原雄治

副所長 五條堀　孝

副所長 倉田のり

研究主幹（兼） 山尾文明

研究主幹（兼） 荒木弘之

研究主幹（兼） 斎藤成也

個体遺伝研究系

研究主幹（兼） 川上浩一

教　授 深川竜郎
助　教 堀　哲也
助　教 西野達哉
博士研究員 ぺルぺレスク, マリネラ
博士研究員 香川尚子
博士研究員 竹内康造

教　授 小林武彦
助　教 飯田哲史
助　教 赤松由布子
博士研究員 芹澤尚美
日本学術振興会特別研究員 佐々木真理子
総研大 D3 榮岩春菜
総研大 D2 鵜之沢英理
総研大 D2 高橋明大

教　授 荒木弘之
助　教 田中誠司
助　教 日詰光治
博士研究員 田中尚美
博士研究員 矢倉　勝
総研大 D5 牧野仁志穂

教　授 斎藤成也
助　教 隅山健太
総研大 D4 神澤秀明
総研大 D2 ヘッチアーラッチ, ナディーカ
総研大 D2 ババリンド,アイザック アデヤミ

助　教 清水　裕

教　授 岩里琢治
助　教 水野秀信
遺伝研博士研究員 香取将太
総研大 D5
（学振特別研究員） 岩田亮平
総研大 D4 鈴木亜友美
総研大 D4 羅ブンジュウ
総研大 D3 野彬子

教　授 川上浩一
助　教 浅川和秀
助　教 武藤　彩
遺伝研博士研究員 田辺英幸
科学技術振興機構さきがけ研究者 和田浩則
日本学術振興会特別研究員 福田隆一
総研大 D4 ラル, プラディープ

教　授 広海　健
助　教 浅岡美穂
助　教 林　貴史
博士研究員 松岡信弥 
総研大 D5 ジョシ, ラジュシュリ
総研大研究生 ロメロ, ヴァネッサ

教　授 山尾文明
遺伝研博士研究員 飯田直子

客員教授 アーンショウ, ウィリアム C.
客員教授 マルコ, ジョン F.

客員教授 スターン, ディヴィド L.
客員教授 ファーロング,アイリーン

客員教授 ブッカ, フレデリック
客員教授 上田泰己

助　教 清野浩明

■分子遺伝研究部門　

■細胞遺伝研究部門　

■微生物遺伝研究部門　 ■集団遺伝研究部門　

■発生遺伝研究部門　

■形質遺伝研究部門　

■初期発生研究部門　

■発生遺伝研究部門　

■変異遺伝研究部門　

■核酸化学客員研究部門　

■生理遺伝客員研究部門　

■細胞質遺伝客員研究部門　

■分子機構研究室　

教　授 明石　裕
助　教 長田直樹
博士研究員 李　博陽
総研大 D1 ミシュラ, ネハ

■進化遺伝研究部門　



研究教育職員・研究員・学生／

教　授 角谷徹仁
助　教 稲垣宗一
助　教 樽谷芳明
日本学術振興会特別研究員 島田　篤
総研大 D4（学振特別研究員） 塚原小百合
総研大 D4 付　　煜
総研大 D2 保坂　碧
遺伝研博士研究員 藤　泰子
特別共同利用研究員
（東大大学院理学系研究科） 伊藤　佑

准教授 平田たつみ
助　教 川崎能彦
日本学術振興会特別研究員 毛利亮子

■育種遺伝研究部門　

系統生物研究センター

センター長（兼） 城石俊彦

教　授 城石俊彦
助　教 田村　勝
助　教 高田豊行
博士研究員 嵯峨井知子
博士研究員 天野孝紀
総研大 D5 片岡太郎

■哺乳動物遺伝研究室　

■脳機能研究部門　

客員教授 マーチエンセン,ロブ A
客員教授 辻　省次

■応用遺伝客員研究部門　

教　授 相賀裕美子
助　教 森本　充
遺伝研博士研究員 周　智
博士研究員 佐波理恵
博士研究員 加藤　譲
総研大 D5（学振特別研究員） 高木恵次
総研大 D5 呉　泉
総研大 D4 小池紘子
総研大 D3 坂口あかね
総研大 D3 櫻井隆順
総研大 D2 プイ, ハン ピン
特別共同利用研究員
（東大大学院理学系研究科） 趙　薇

■発生工学研究室　

総合遺伝研究系

研究主幹（兼） 角谷徹仁

教　授 井ノ上逸朗
助　教 細道一善
遺伝研博士研究員 ジナム,ティモシー A.
博士研究員 中岡博史
博士研究員 早野崇英

■人類遺伝研究部門　

客員教授 フォン・ヘーゼラー,アーント
客員教授 クラーク, アンドリュー G.

■理論遺伝客員研究部門　

新分野創造センター

センター長（兼） 広海　健

特任准教授 宮城島進也
博士研究員 壁谷如洋
博士研究員 墨谷暢子
博士研究員 廣岡俊亮
総研大 D1 中村真心

■共生細胞進化研究室　

特任准教授 北川大樹
博士研究員 白土　玄
博士研究員 松浦利絵子
博士研究員 太田　緑

■中心体生物学研究室　

准教授 堀川一樹
博士研究員 足立　隼
博士研究員 佐藤　朗
総研大 D2 鎌形貴範

■多細胞社会研究室　

特任准教授 北野　潤
遺伝研博士研究員 川尻舞子
博士研究員 吉田恒太
日本学術振興会特別研究員 石川麻乃
日本学術振興会特別研究員 ラビネット,マーク

■生態遺伝学研究室　

准教授 平田普三
博士研究員 荻野一豊
遺伝研博士研究員 山田健太

■運動神経回路研究室　

准教授 鐘巻将人
日本学術振興会特別研究員 西村浩平
特別共同利用研究員
（阪大大学院理学研究科） 渡瀬成治

■分子機能研究室　
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分子遺伝研究系

細胞遺伝研究系

集団遺伝研究系

所　長 小原雄治

副所長 五條堀　孝

副所長 倉田のり

研究主幹（兼） 山尾文明

研究主幹（兼） 荒木弘之

研究主幹（兼） 斎藤成也

個体遺伝研究系

研究主幹（兼） 川上浩一

教　授 深川竜郎
助　教 堀　哲也
助　教 西野達哉
博士研究員 ぺルぺレスク, マリネラ
博士研究員 香川尚子
博士研究員 竹内康造

教　授 小林武彦
助　教 飯田哲史
助　教 赤松由布子
博士研究員 芹澤尚美
日本学術振興会特別研究員 佐々木真理子
総研大 D3 榮岩春菜
総研大 D2 鵜之沢英理
総研大 D2 高橋明大

教　授 荒木弘之
助　教 田中誠司
助　教 日詰光治
博士研究員 田中尚美
博士研究員 矢倉　勝
総研大 D5 牧野仁志穂

教　授 斎藤成也
助　教 隅山健太
総研大 D4 神澤秀明
総研大 D2 ヘッチアーラッチ, ナディーカ
総研大 D2 ババリンド,アイザック アデヤミ

助　教 清水　裕

教　授 岩里琢治
助　教 水野秀信
遺伝研博士研究員 香取将太
総研大 D5
（学振特別研究員） 岩田亮平
総研大 D4 鈴木亜友美
総研大 D4 羅ブンジュウ
総研大 D3 野彬子

教　授 川上浩一
助　教 浅川和秀
助　教 武藤　彩
遺伝研博士研究員 田辺英幸
科学技術振興機構さきがけ研究者 和田浩則
日本学術振興会特別研究員 福田隆一
総研大 D4 ラル, プラディープ

教　授 広海　健
助　教 浅岡美穂
助　教 林　貴史
博士研究員 松岡信弥 
総研大 D5 ジョシ, ラジュシュリ
総研大研究生 ロメロ, ヴァネッサ

教　授 山尾文明
遺伝研博士研究員 飯田直子

客員教授 アーンショウ, ウィリアム C.
客員教授 マルコ, ジョン F.

客員教授 スターン, ディヴィド L.
客員教授 ファーロング,アイリーン

客員教授 ブッカ, フレデリック
客員教授 上田泰己

助　教 清野浩明

■分子遺伝研究部門　

■細胞遺伝研究部門　

■微生物遺伝研究部門　 ■集団遺伝研究部門　

■発生遺伝研究部門　

■形質遺伝研究部門　

■初期発生研究部門　

■発生遺伝研究部門　

■変異遺伝研究部門　

■核酸化学客員研究部門　

■生理遺伝客員研究部門　

■細胞質遺伝客員研究部門　

■分子機構研究室　

教　授 明石　裕
助　教 長田直樹
博士研究員 李　博陽
総研大 D1 ミシュラ, ネハ

■進化遺伝研究部門　
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准教授 小出　剛
助　教 高橋阿貴
総研大 D4 田邉　彰

■マウス開発研究室　

准教授 酒井則良
助　教 新屋みのり
博士研究員 河﨑敏広

■小型魚類開発研究室　

教　授 倉田のり
助　教 久保貴彦
博士研究員 藤田雅丈
博士研究員 王　子軒
博士研究員 シェントン, マシュー

■植物遺伝研究室　

教　授 上田　龍
助　教 近藤　周

■無脊椎動物遺伝研究室　

教　授 仁木宏典
助　教 青木敬太
遺伝研博士研究員 岡本　尚
博士研究員 塩見大輔
博士研究員 野崎晋五

■原核生物遺伝研究室　

教授 小原雄治
助教 安達佳樹
特任研究員 平木秀明
特任研究員 植田ゆみ子
博士研究員 金野宏之

教　授 高木利久
博士研究員 永井啓一
博士研究員 奥田喜弘
特任研究員 宗像善久

教　授 中村保一
助　教 神沼英里
博士研究員 長崎英樹
特任研究員 藤澤貴智
遺伝研博士研究員 猿橋　智

■生物遺伝資源情報研究室　

■データベース運用開発研究室　

■大量遺伝情報研究室　

構造遺伝学研究センター

生命情報研究センター

センター長（兼） 荒木弘之

センター長（兼） 大久保公策

教　授 前島一博
助　教 平谷伊智朗
総研大 D5
（学振特別研究員） 日原さえら

教　授 澤　斉
助　教 伊原伸治
遺伝研博士研究員 中山創平
博士研究員 杉岡賢史
博士研究員 宗　修平
総研大 D4 吉田直樹
総研大 D2 上村恭平

教　授 五條堀　孝
准教授 池尾一穂
助　教 野澤昌文
博士研究員 金城その子
博士研究員 佐藤行人
博士研究員 佐々木直文
博士研究員 森　隆久
日本学術振興会特別研究員 吉田真明
研究員 村岡正文
総研大 D4 石川昌和

准教授 白木原康雄
助　教 伊藤　啓

■生体高分子研究室　

■多細胞構築研究室　

■遺伝情報分析研究室　

■超分子構造研究室　

准教授 鈴木えみ子
助　教 來栖光彦
博士研究員 小林百合

■遺伝子回路研究室　

准教授 山﨑由紀子

■系統情報研究室　

准教授 木村　暁
博士研究員 荒井律子
博士研究員 菅原武志

■細胞建築研究室　

教　授 大久保公策
助　教 小笠原　理
特任研究員 原　一夫

■遺伝子発現解析研究室　
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新領域融合研究センター

放射線・アイソトープセンター

センター長（兼） 仁木宏典

DDBJセンター

センター長（兼） 高木利久

情報基盤ユニット

ユニット長（兼） 藤山秋佐夫

マウス研究支援ユニット

ユニット長（兼） 小出　剛

教　授（兼） 藤山秋佐夫
特任准教授（兼） 豊田　敦
特任准教授 野口英樹
博士研究員 陳　薇
特任研究員 会津智幸
特任研究員 石﨑比奈子
特任研究員 江島史緒

教　授（兼） 中村保一
教　授（兼） 大久保公策
助　教（兼） 神沼英里
助　教（兼） 小笠原　理
博士研究員 李　慶範
博士研究員 大城戸利久
博士研究員 小菅武英
博士研究員 児玉悠一
博士研究員 坂井勝呂
博士研究員 真島　淳
特任研究員 青野英雄
特任研究員 筒井波留
特任研究員 福田亜沙美

教　授（兼） 高木利久
教　授（兼） 大久保公策

先端ゲノミクス推進センター

センター長（兼） 小原雄治

実験圃場

圃場長（兼） 野々村賢一

准教授 野々村賢一
助　教 宮崎さおり
博士研究員 新濱　充
日本学術振興会特別研究員 小宮怜奈
総研大 D5 小野聖二郎
総研大 D2 琴　梨世

生物遺伝資源センター

センター長（兼） 城石俊彦

教　授（兼） 城石俊彦
教　授（兼） 川上浩一
教　授（兼） 上田　龍
教　授（兼） 仁木宏典
教　授（兼） 倉田のり
教　授（兼） 小原雄治
准教授（兼） 酒井則良
准教授（兼） 野々村賢一
准教授（兼） 山﨑由紀子
助　教（兼） 高田豊行
助　教（兼） 浅川和秀
助　教（兼） 武藤　彩
助　教（兼） 新屋みのり
助　教（兼） 近藤　周
助　教（兼） 清水　裕
助　教（兼） 青木敬太
助　教（兼） 久保貴彦
助　教（兼） 宮崎さおり

知的財産室

室　長 鈴木睦昭

■遺伝研で研究しているメンバー　

特任准教授 柳原克彦
特任准教授 馬場知哉
融合プロジェクト博士研究員 商　維昊
融合プロジェクト博士研究員 阿部玄武
融合プロジェクト博士研究員 クリュコフ, キリル
融合プロジェクト博士研究員 程　朝陽
融合プロジェクト博士研究員 木曽彩子
融合プロジェクト博士研究員 後藤達彦
融合プロジェクト博士研究員 小塚奈津美
融合プロジェクト博士研究員 春島嘉章
融合プロジェクト特任研究員 堀内陽子
融合プロジェクト博士研究員 鹿児島浩
融合プロジェクト博士研究員 木村健二
融合プロジェクト博士研究員 庭山律哉
融合プロジェクト特任研究員 望月孝子
融合プロジェクト博士研究員 辰本将司
融合プロジェクト特任研究員 松﨑肖子

教　授 藤山秋佐夫
特任准教授 豊田　敦
遺伝研博士研究員 福多賢太郎
特任研究員 清岡美穂
特任研究員 塚本ゆみ
特任研究員 吉田　悟

■比較ゲノム解析研究室　

研究教育職員・研究員・学生／

准教授 小出　剛
助　教 高橋阿貴
総研大 D4 田邉　彰

■マウス開発研究室　

准教授 酒井則良
助　教 新屋みのり
博士研究員 河﨑敏広

■小型魚類開発研究室　

教　授 倉田のり
助　教 久保貴彦
博士研究員 藤田雅丈
博士研究員 王　子軒
博士研究員 シェントン, マシュー

■植物遺伝研究室　

教　授 上田　龍
助　教 近藤　周

■無脊椎動物遺伝研究室　

教　授 仁木宏典
助　教 青木敬太
遺伝研博士研究員 岡本　尚
博士研究員 塩見大輔
博士研究員 野崎晋五

■原核生物遺伝研究室　

教授 小原雄治
助教 安達佳樹
特任研究員 平木秀明
特任研究員 植田ゆみ子
博士研究員 金野宏之

教　授 高木利久
博士研究員 永井啓一
博士研究員 奥田喜弘
特任研究員 宗像善久

教　授 中村保一
助　教 神沼英里
博士研究員 長崎英樹
特任研究員 藤澤貴智
遺伝研博士研究員 猿橋　智

■生物遺伝資源情報研究室　

■データベース運用開発研究室　

■大量遺伝情報研究室　

構造遺伝学研究センター

生命情報研究センター

センター長（兼） 荒木弘之

センター長（兼） 大久保公策

教　授 前島一博
助　教 平谷伊智朗
総研大 D5
（学振特別研究員） 日原さえら

教　授 澤　斉
助　教 伊原伸治
遺伝研博士研究員 中山創平
博士研究員 杉岡賢史
博士研究員 宗　修平
総研大 D4 吉田直樹
総研大 D2 上村恭平

教　授 五條堀　孝
准教授 池尾一穂
助　教 野澤昌文
博士研究員 金城その子
博士研究員 佐藤行人
博士研究員 佐々木直文
博士研究員 森　隆久
日本学術振興会特別研究員 吉田真明
研究員 村岡正文
総研大 D4 石川昌和

准教授 白木原康雄
助　教 伊藤　啓

■生体高分子研究室　

■多細胞構築研究室　

■遺伝情報分析研究室　

■超分子構造研究室　

准教授 鈴木えみ子
助　教 來栖光彦
博士研究員 小林百合

■遺伝子回路研究室　

准教授 山﨑由紀子

■系統情報研究室　

准教授 木村　暁
博士研究員 荒井律子
博士研究員 菅原武志

■細胞建築研究室　

教　授 大久保公策
助　教 小笠原　理
特任研究員 原　一夫

■遺伝子発現解析研究室　



管理部と技術課職員／

管理部　Department of Administration

技術課　Technical Section

所長 1

教授 24

准教授 12

助教 36

客員教授 10

小計 70（所長、客員教授を除く ）
管理部 18

技術課 14

合計 102（所長、客員教授を除く ）（2012年4月1日現在）

研究推進課 
課長 松永　茂
副課長 新田清隆

■ 研究推進チーム　
係長 鈴木政敏

■ 総務・教育チーム 
係長（兼） 新田清隆

管理部長 野田　潔

経営企画課 
課長 冨澤　広
副課長 引地光夫

■ 財務・監査チーム 
係長（兼） 引地光夫

■ 人事・労務チーム 
係長 渡邊　晃

■ 調達チーム 
係長 植松昌志

■ 施設チーム 

機器班 
班長（兼） 谷田勝教
技術職員 大石あかね

課長（兼） 倉田のり
課長補佐 谷田勝教

動物班 
班長 境　雅子
第一技術係長 古海弘康
第二技術係長 水品洋一
技術職員 矢野弘之
技術職員 木曾　誠
技術職員 前野哲輝
技術職員 吉岡裕輝
技術職員 山谷宣子

植物・微生物班 
第一技術係長 永口　貢
第二技術係長 宮林登志江
技術職員 坂本佐知子
技術職員 坂　季美子



沿　革／

昭和24年 ６月１日 文部省所轄研究所として設置 
庶務部及び３研究部で発足

 ８月10日 小熊　捍　初代所長就任
昭和28年 １月１日 研究部を形質遺伝部，細胞遺伝部，

生理遺伝部に改組
   ８月１日 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 田島彌太郎　第４代所長就任
 10月１日 遺伝実験生物保存研究施設動物保

存研究室設置
昭和51年 10月１日 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 大学共同利用機関に改組　遺伝実

験生物保存研究センター（哺乳動
物保存・無脊椎動物保存・植物保
存・微生物保存・遺伝資源の５研
究室），遺伝情報研究センター（構
造・組換えの２研究室），実験圃場
設置

昭和60年 ４月１日 遺伝情報研究センターに合成・遺
伝情報分析の２研究室を設置

昭和62年 １月12日 日本DNAデータバンク稼働
昭和63年 ４月８日 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

 10月１日 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 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
平成６年 ６月24日 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）

平成９年 ４月１日 系統生物研究センター設置（遺伝

管理部と技術課職員／
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係長（兼） 新田清隆

管理部長 野田　潔

経営企画課 
課長 冨澤　広
副課長 引地光夫

■ 財務・監査チーム 
係長（兼） 引地光夫

■ 人事・労務チーム 
係長 渡邊　晃

■ 調達チーム 
係長 植松昌志
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班長（兼） 谷田勝教
技術職員 大石あかね

課長（兼） 倉田のり
課長補佐 谷田勝教

動物班 
班長 境　雅子
第一技術係長 古海弘康
第二技術係長 水品洋一
技術職員 矢野弘之
技術職員 木曾　誠
技術職員 前野哲輝
技術職員 吉岡裕輝
技術職員 山谷宣子

植物・微生物班 
第一技術係長 永口　貢
第二技術係長 宮林登志江
技術職員 坂本佐知子
技術職員 坂　季美子



沿　革／

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）

 10月１日 堀田凱樹　第７代所長就任
平成10年 ４月９日 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

平成13年 ４月１日 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）

平成14年 ４月１日 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

平成15年 ４月１日 分子遺伝研究系に分子機構研究室，
系統生物研究センターに新分野創
造研究室，生物遺伝資源情報総合
センターに比較ゲノム解析研究室，
広報知財権研究室を設置

平成16年 ４月１日 大学共同利用機関法人情報・シス
テム研究機構国立遺伝学研究所設
置

 12月１日 小原雄治　第８代所長就任
平成17年 ４月１日 知的財産室を設置 

管理部に研究推進室を設置
平成18年 ４月１日 新分野創造センター設置 

（細胞系譜研究室，神経形態研究室，
細胞建築研究室設置）

平成20年 ４月１日 管理部を総務課，会計課及び研究
推進室から研究推進課及び経営企
画課に再編

平成23年 10月１日 先端ゲノミクス推進センター設置
平成24年 ４月１日 研究センターの改組、共同利用事

業センター（生物遺伝資源セン
ター、DDBJセンター）、支援セン
ター（情報基盤ユニット）を設置



予算／科学研究費／

予　算　Budget

科学研究費　Grant-in-Aid for Scientific Research

平成23年度　
研究種目 交付額／交付件数

特定領域研究 ／
新学術領域研究 ／
基盤研究（S） ／
基盤研究（A） ／ 
基盤研究（B） ／ 
基盤研究（C） ／ 
挑戦的萌芽研究 ／ 
若手研究（S） ／ 
若手研究（A） ／ 
若手研究（B） ／ 
研究活動スタート支援 ／ 
研究成果公開促進費 ／ 
特別研究員奨励費 ／ 
合計 ／ 

収入 
区分 金額

運営費交付金

補助金等収入

雑収入

産学連携等研究収入及び寄附金収入等

合計

区分 金額

教育研究経費

補助金等

産学連携等研究経費及び寄附金事業費等

合計

支出 
平成24年度　

雑収入 0.4％
補助金等 7.7％補助金等収入 7.7％

産学連携等研究収入
及び寄付金収入等

26.9％

産学連携等研究経費
及び寄付金事業費等

26.9％

教育研究経費
65.4％運営費交付金

65.0％

新学術領域研究
81.2％

特定領域研究 1.4％
若手研究（S） 0.7％
基盤研究（C） 0.6％
挑戦的萌芽研究 0.6％
研究成果公開促進費 0.6％
特別研究員奨励費 0.5％
研究活動スタート支援 0.2％

若手研究（B） 1.7％
若手研究（A） 1.8％
基盤研究（B） 2.2％

基盤研究（A）
2.6％

基盤研究（S）
5.6％

（H24.3月末現在）

沿　革／

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）

 10月１日 堀田凱樹　第７代所長就任
平成10年 ４月９日 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

平成13年 ４月１日 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）

平成14年 ４月１日 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

平成15年 ４月１日 分子遺伝研究系に分子機構研究室，
系統生物研究センターに新分野創
造研究室，生物遺伝資源情報総合
センターに比較ゲノム解析研究室，
広報知財権研究室を設置

平成16年 ４月１日 大学共同利用機関法人情報・シス
テム研究機構国立遺伝学研究所設
置

 12月１日 小原雄治　第８代所長就任
平成17年 ４月１日 知的財産室を設置 

管理部に研究推進室を設置
平成18年 ４月１日 新分野創造センター設置 

（細胞系譜研究室，神経形態研究室，
細胞建築研究室設置）

平成20年 ４月１日 管理部を総務課，会計課及び研究
推進室から研究推進課及び経営企
画課に再編

平成23年 10月１日 先端ゲノミクス推進センター設置
平成24年 ４月１日 研究センターの改組、共同利用事

業センター（生物遺伝資源セン
ター、DDBJセンター）、支援セン
ター（情報基盤ユニット）を設置
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共同研究・研究会／

共同研究・研究会

　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、大学、
他研究機関との共同研究を積極的に受け入れています。
　国内外の研究者に共同利用の機会を提供するため、従前より研究所
の研究教育職員と研究所以外の研究者による「共同研究」及び「研究会」
を実施しています。
　次頁に示すように、毎年多くの共同研究が行われており、2011年度
も計98件の共同研究と計14件の研究会を行い、着実な成果をあげて
います。

共同研究 Collaborative Research

As the central institute to study various aspects of genetics, the National 
Institute of Genetics (NIG) positively accepts collaborative research 
between NIG and universities or other institutes. In order to offer collab-
orative research opportunities to researchers, NIG has been conducting 
“Collaborative Research” and “Research Meeting” between researchers 
inside and outside of NIG.

As shown in the next page, many collaborative researches are held every 
year. In 2010, 99 Collaborative Researches and 11 Research Meetings 
have been held and achieved excellent results.

　「共同研究」とは、国立遺伝学研究所外の研究者からの申込みに基づ
き、国立遺伝学研究所内外の研究者数名により、特定の研究課題につ
いて共同して行う研究です。次の２種類に分けて募集を行っています。
　「共同研究（A）」に採択されると、実験・討論のために遺伝研を訪問す
るための旅費・滞在費が支給されます。「共同研究（B）」では旅費・滞在
費及び研究費が支給されます。

Based on the application from researchers outside NIG, NIG researchers 
collaborate with them for conducting the research on the subject of 
application. The following two categories are solicited for Collaborative 
Research: [A] and [B]. In Collaborative Research [A], travel and accommo-
dation expenses are provided to visit NIG for conducting discussion and 
experiment. In Collaborative Research [B], travel, accommodation and 
research expenses are provided.

研究会 Research Meetings

　「研究会」とは、国立遺伝学研究所外の研究者からの申込みに基づ
き、国立遺伝学研究所内外の比較的少人数で実施する研究集会です。
各研究会では、活発な討論が行われています。

Based on the application from researcher outside of NIG, Research 
Meetings in small groups are held to exchange information. In each 
meeting, researchers actively discuss their subject.

Collaborative Research

イネ花粉突然変異体の単離と解析

秋田県立大学　生物資源科学部　植物分子情報研究室

■助教 上田健治
　イネゲノム3万2千個の遺伝子のうち2万個以上が花粉を含む葯
で発現することが示されているが、機能が明らかなものは少ない。
私達は本共同研究の支援により、レトロトランスポゾン 転移に
よる花粉突然変異体を利用して、花粉形成過程で発現する遺伝子
の機能を解析している。これまでに500系統の 変異体集団
から、29系統の花粉突然変異体を単離した。そのうち2系統は、糖
代謝に関与する酵素遺伝子およびタンパク質合成関連遺伝子の変
異により花粉不稔になることが明らかになった。本研究により、花粉
形成過程で発現する遺伝子の機能が明らかになるとともに、得られ
た知見は将来的にイネの分子育種に応用されることも期待できる。

We have been working on the characterization of pollen-
expressed genes using rice retrotransposon Tos17 mutant 
lines. In NIG Collaborative Research Program, we success-
fully isolated 29 novel pollen defective mutants, and identi-
fied two important genes involved in pollen development. 
Detailed studies on these genes are currently underway.

写真1：正常型イネの花粉（I2-KI染色） 写真2：花粉突然変異体の花粉（同）
　　　黄色が変異した花粉



共同研究・研究会／

　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，大学，他研究機関との共同研究を積極的に受け入れています。「共同研究Ａ」に採択されると，実
験・討論のために遺伝研を訪問するための旅費・滞在費が支給されます。「共同研究Ｂ」では旅費・滞在費及び研究費が支給されます。

共同研究A

平成23年度 公募による共同研究 Collaborative Research
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プロテオミクスと遺伝学アプローチによる染色体機能の解明

クロマチンのストレス応答とエピジェネティック制御

染色体タンパク質群の機能・構造解析

ニワトリDT40細胞を用いたmRNA品質管理と細胞内ストレス応答とのクロストーク機構の解析

条件的ヘテロクロマチン局在蛋白質の機能解析

ヒストンバリアントH2A.Zアイソフォームによるクロマチン機能制御の解析

脊椎動物キネトコア複合体のX線結晶構造解析

ユビキチン化とSUMO化によるDNAクロスリンク修復の制御

PCNAのユビキチン化とSUMO化によるヒト複製後修復経路の制御機構

コリプレッサーSamuel/MosesとSeven-up 核内受容体の機能的相互作用に関する研究

新規遺伝子変異マウスのバレル発達、および、αキメリン変異マウスの神経回路の研究

αキメリン変異マウスを用いた中枢パターン発生器の解析

Targeted Transgenesis by Tol2 transposable element.

系統ネットワーク法を用いたABO遺伝子の組換え機構の解析

ゴールドシュミット文庫所蔵文献から見た遺伝学者のネットワーキング

遺伝子発現制御を司る相互作用ネットワークの多様性と進化

昆虫ゲノム中に保持される連鎖不平衡の種間・個体群間比較

多因子疾患原因遺伝子の進化学的研究

棘皮動物ウミシダの外部形態と分子系統関係の再検討

メダカコンソミック系統の作成

転写共役因子HRを介したエネルギー代謝制御の解析

細胞核における染色体テリトリー・遺伝子領域の核内配置解析

X線CTを用いたメダカ近交系の形態計測

日本産野生マウス由来のMSM系統を用いた、マウス肺腫瘍発生関連遺伝子のマッピング

常温冬眠療法による脳保護法の開発

網羅的マウス表現型解析方法とそのデータベースの標準化

Lfngは細胞間カップリングを介して体節時計の同調した振動を制御する

プロセシング酵素による形態形成の制御

VNTRを介したドーパミントランスポーター発現に対する転写因子HESRファミリーの効果

HMIマウス系統型ミューオピオイド受容体遺伝子の機能解析

オープンフィールド行動の個体差に関わる遺伝因子の探索：高・低活動系分離におけるセロトニン神経系の関与

MSMコンソミックマウス系統におけるオス求愛歌の解析

社会的ストレス負荷マウスの行動遺伝学的解析

C57BL/6J-MSM/Ms亜種間コンジェニックマウスを用いた新規睡眠遺伝子の単離・同定

コンソミックマウス系統による行動解析プロトコルの開発

琵琶湖固有魚類における細胞株の樹立

魚類における環境適応能力に関する遺伝子の探索

海産魚類の精原幹細胞培養技術開発

メダカ精原細胞の単離法の確立と精原幹細胞株の樹立

Conservation of regulatory information content across orthologous Myb4 transcription factors of Oryza species.

イネの種間交雑における胚乳崩壊現象の解析
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筑波大学大学院　人間総合科学研究科

National Taiwan University Institute of zoology
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奈良先端科学技術大学院大学　バイオサイエンス研究科

研究課題 研究代表者

共同研究・研究会／

共同研究・研究会

　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、大学、
他研究機関との共同研究を積極的に受け入れています。
　国内外の研究者に共同利用の機会を提供するため、従前より研究所
の研究教育職員と研究所以外の研究者による「共同研究」及び「研究会」
を実施しています。
　次頁に示すように、毎年多くの共同研究が行われており、2011年度
も計98件の共同研究と計14件の研究会を行い、着実な成果をあげて
います。

共同研究 Collaborative Research

As the central institute to study various aspects of genetics, the National 
Institute of Genetics (NIG) positively accepts collaborative research 
between NIG and universities or other institutes. In order to offer collab-
orative research opportunities to researchers, NIG has been conducting 
“Collaborative Research” and “Research Meeting” between researchers 
inside and outside of NIG.

As shown in the next page, many collaborative researches are held every 
year. In 2010, 99 Collaborative Researches and 11 Research Meetings 
have been held and achieved excellent results.

　「共同研究」とは、国立遺伝学研究所外の研究者からの申込みに基づ
き、国立遺伝学研究所内外の研究者数名により、特定の研究課題につ
いて共同して行う研究です。次の２種類に分けて募集を行っています。
　「共同研究（A）」に採択されると、実験・討論のために遺伝研を訪問す
るための旅費・滞在費が支給されます。「共同研究（B）」では旅費・滞在
費及び研究費が支給されます。

Based on the application from researchers outside NIG, NIG researchers 
collaborate with them for conducting the research on the subject of 
application. The following two categories are solicited for Collaborative 
Research: [A] and [B]. In Collaborative Research [A], travel and accommo-
dation expenses are provided to visit NIG for conducting discussion and 
experiment. In Collaborative Research [B], travel, accommodation and 
research expenses are provided.

研究会 Research Meetings

　「研究会」とは、国立遺伝学研究所外の研究者からの申込みに基づ
き、国立遺伝学研究所内外の比較的少人数で実施する研究集会です。
各研究会では、活発な討論が行われています。

Based on the application from researcher outside of NIG, Research 
Meetings in small groups are held to exchange information. In each 
meeting, researchers actively discuss their subject.

Collaborative Research

イネ花粉突然変異体の単離と解析

秋田県立大学　生物資源科学部　植物分子情報研究室

■助教 上田健治
　イネゲノム3万2千個の遺伝子のうち2万個以上が花粉を含む葯
で発現することが示されているが、機能が明らかなものは少ない。
私達は本共同研究の支援により、レトロトランスポゾン 転移に
よる花粉突然変異体を利用して、花粉形成過程で発現する遺伝子
の機能を解析している。これまでに500系統の 変異体集団
から、29系統の花粉突然変異体を単離した。そのうち2系統は、糖
代謝に関与する酵素遺伝子およびタンパク質合成関連遺伝子の変
異により花粉不稔になることが明らかになった。本研究により、花粉
形成過程で発現する遺伝子の機能が明らかになるとともに、得られ
た知見は将来的にイネの分子育種に応用されることも期待できる。

We have been working on the characterization of pollen-
expressed genes using rice retrotransposon Tos17 mutant 
lines. In NIG Collaborative Research Program, we success-
fully isolated 29 novel pollen defective mutants, and identi-
fied two important genes involved in pollen development. 
Detailed studies on these genes are currently underway.

写真1：正常型イネの花粉（I2-KI染色） 写真2：花粉突然変異体の花粉（同）
　　　黄色が変異した花粉



共同研究・研究会／
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イネの栽培種、野生種を用いた、発育過程の分子遺伝学

分裂酵母接合型変換におけるドナー選択制御因子の検索

染色体構造維持の分子メカニズム

tmRNA による定常期の維持

ショウジョウバエ遺伝資源統合データベースシステムの高度化に関する研究

腹びれイルカのゲノム解析

神経回路のリモデリングと維持を支える機構

哺乳類染色体のゲノム多様性解析

放射光X線を用いたバイオイメージング

ゲノムDNAの折り畳み構造制御と生命機能

ペプチド性エリシター・クリプトゲインの立体構造解析

シクロオキシゲナーゼ -2(COX-2）と選択的阻害化合物カンナビジオール酸（CBDA)との結晶構造

プロトンモーティブフォース産生の比較構造生物学

4Åに代表される低分解能のX線構造解析

蛋白温度安定性が膜蛋白質複合体の結晶化に与える影響

タンパク質複合体の構造解析手法の検討

耐塩性グルタミナーゼの高濃度食塩適応機構に関する研究

大腸菌ECMの形態変化

ショウジョウバエの化学感覚情報処理に必須な神経経路の電子顕微鏡観察

Notch 情報伝達系の新規構成遺伝子 pecanex の小胞体形成における機能に関する研究

C型肝炎ウイルスが宿主に及ぼす影響

オミクスアプローチによる軟体動物の脳神経系の進化に関する研究

発光能を有する海洋プランクトンの分子進化

知識メディア技術による大規模生命情報データ連携方法の開発

現役とシニア世代専門家の共同作業による遺伝学関係データベースの高品質化

ゼブラフィッシュを用いた機能的脳神経回路形成の解析

外来侵入種の新規環境への適応機構

日本産トゲウオにおける適応放散の遺伝機構

胎生期脳形成時における細胞増殖・分化のフィードループ制御のシミュレーション解析

イネの発生を制御する遺伝的制御機構の解明

In vitro reconstitution and biochemical characterisation of mutant forms of polymerase epsilon from Saccharomyces cerevisiae.

クラスター型プロトカドヘリンによる皮質体性感覚野におけるバレル形成機構

The underlying genetics of dermal bone formation.

SNPデータを用いた哺乳類ゲノムの大規模解析

患者由来 iPS細胞樹立とパーソナルゲノム解析による希少難病研究の基盤整備

イネのDNAメチル化制御遺伝子のターゲティング改変体の分子レベルの機能解析

PlexinA2/A4 遺伝子改変マウスに見られる大脳皮質形成異常の解析

マウス遺伝的組換えホットスポットのエピゲノム修飾による制御

チェックポイントタンパク質Rad9のDNA損傷結合の分子遺伝解析

潰瘍性大腸炎の原因菌アドヘシンの構造遺伝子解析および分子系統解析

全ゲノム配列・トランスクリプトーム解析を利用した進化研究

アナナスショウジョウバエ単為生殖系統のゲノム解析

眼の形成におけるApt の機能と進化に関する解析

真核細胞の複製装置進行複合体の制御機構

多様な塩分環境へのトゲウオ科魚類の適応機構

メダカ属の性的二型多様化の遺伝機構
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クロマチンダイナミクスの分子機構

ユビキチン・SUMOによるDNA複製およびDNA修復系の制御

「認識と形成」研究会

小型魚類研究会

ヒト形質のゲノム発掘による新しい進化人類学の創成

分子レベルにおける種分化のメカニズム

Notchシグナル研究における今後の展開

イネ分子遺伝学の飛躍

ゲノム損傷応答研究会

単細胞生物における細胞構築と増殖制御の研究

次世代シーケンシング時代の分子進化研究

進化ゲノム学若手国際研究会

ゲノム多様性研究における革新的な知的発見のための戦略

細菌細胞の構造と機能研究会
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形態異常を示す各種突然変異マウスの解析

哺乳類における染色体・クロマチンの構造・機能・進化の解明を目指した比較ゲノム解析

生殖細胞及び精子幹細胞の発生分化機構

トランスポゾンの哺乳動物細胞への応用に関する研究

深海・地殻内環境のメタゲノム解析研究

新型シークエンサを利用した、新規ゲノム配列／転写産物配列決定手法の開発に関する研究

FANTOM5プロジェクトのための新データセットの作成

Deep/CAGE法を用いたクララ/繊毛細胞の二者択一的分化過程の時系列的解析

次世代シークエンサの定量データベースDDBJ Omics Archive（DOR）の登録補助ツール仕様構築

南米少数民族由来の細胞材料を用いた人類遺伝学的解析

メタゲノム解析による微生物叢の動態の把握及び環境評価技術の開発

メタゲノム解析による微生物叢の動態の把握及び環境評価技術の開発
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染色体接着ローダーCtf18-RFCとDNAポリメラーゼε間相互作用の出芽酵母での機能の解析

トランスジェニックゼブラフィッシュを用いた再生組織の細胞系譜解析

FRETバイオセンサーを発現するトランスジェニックマウスの作成

食性の進化に寄与する匂い物質結合タンパク質遺伝子のシスートランス共進化

環境ストレスにより活性化するトランスポゾンとゲノムの安定性

色素細胞の機能進化－色素細胞は脈絡膜の構造や機能に寄与するか？

大腸菌の染色体複製と分配を制御する新規因子のリアルタイム細胞内動態解明

動的クロマチン制御のスナップショット解析

遺伝子多様性からみたドメスティケーション過程の分子進化的研究

The Rice Microbiome Project

イネ花粉突然変異体の単離と解析
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イネの栽培種、野生種を用いた、発育過程の分子遺伝学

分裂酵母接合型変換におけるドナー選択制御因子の検索

染色体構造維持の分子メカニズム

tmRNA による定常期の維持

ショウジョウバエ遺伝資源統合データベースシステムの高度化に関する研究

腹びれイルカのゲノム解析

神経回路のリモデリングと維持を支える機構

哺乳類染色体のゲノム多様性解析

放射光X線を用いたバイオイメージング

ゲノムDNAの折り畳み構造制御と生命機能

ペプチド性エリシター・クリプトゲインの立体構造解析

シクロオキシゲナーゼ -2(COX-2）と選択的阻害化合物カンナビジオール酸（CBDA)との結晶構造

プロトンモーティブフォース産生の比較構造生物学

4Åに代表される低分解能のX線構造解析

蛋白温度安定性が膜蛋白質複合体の結晶化に与える影響

タンパク質複合体の構造解析手法の検討

耐塩性グルタミナーゼの高濃度食塩適応機構に関する研究

大腸菌ECMの形態変化

ショウジョウバエの化学感覚情報処理に必須な神経経路の電子顕微鏡観察

Notch 情報伝達系の新規構成遺伝子 pecanex の小胞体形成における機能に関する研究

C型肝炎ウイルスが宿主に及ぼす影響

オミクスアプローチによる軟体動物の脳神経系の進化に関する研究

発光能を有する海洋プランクトンの分子進化

知識メディア技術による大規模生命情報データ連携方法の開発

現役とシニア世代専門家の共同作業による遺伝学関係データベースの高品質化

ゼブラフィッシュを用いた機能的脳神経回路形成の解析

外来侵入種の新規環境への適応機構

日本産トゲウオにおける適応放散の遺伝機構

胎生期脳形成時における細胞増殖・分化のフィードループ制御のシミュレーション解析

イネの発生を制御する遺伝的制御機構の解明

In vitro reconstitution and biochemical characterisation of mutant forms of polymerase epsilon from Saccharomyces cerevisiae.

クラスター型プロトカドヘリンによる皮質体性感覚野におけるバレル形成機構

The underlying genetics of dermal bone formation.

SNPデータを用いた哺乳類ゲノムの大規模解析

患者由来 iPS細胞樹立とパーソナルゲノム解析による希少難病研究の基盤整備

イネのDNAメチル化制御遺伝子のターゲティング改変体の分子レベルの機能解析

PlexinA2/A4 遺伝子改変マウスに見られる大脳皮質形成異常の解析

マウス遺伝的組換えホットスポットのエピゲノム修飾による制御
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受託研究／研究開発施設共用等促進費補助金／ ／

平成23年度 受託研究 Commissioned Research

科学技術振興機構／ヘテロクロマチン修飾除去メカニズムの解析

科学技術振興機構／機械刺激受容体と神経軸索組織の構築基盤

科学技術振興機構／セントロメアを規定する新規エピジェネティックマーカーの探索と同定

科学技術振興機構／ Immortal DNA機構解明への挑戦

科学技術振興機構／X線顕微鏡を用いた細胞及び染色体の観察

科学技術振興機構／エピジェネティクス制御の多様性と進化

科学技術振興機構／グリシン作動性シナプスの活動依存的形成と臨界期の分子基盤

科学技術振興機構／三胚葉分化直前の条件的ヘテロクロマチン形成の発生生物学的意義

科学技術振興機構／高いバイオマス生産能及び環境耐性能を持つ藻類の作出

科学技術振興機構／メタゲノム解析による微生物叢の動態の把握及び環境評価技術の開発

科学技術振興機構／遺伝統計学的計算手法の開発

科学技術振興機構／微生物ゲノム基盤情報資源ならびにアノテーションリファレンスの整備と共用化

しずおか産業創造機構／がん化を促進するセントロメア機能異常を解析する実験系の開発と応用

農林水産省／イネ生殖細胞分化関連遺伝子の単離と機能解析

独立行政法人理化学研究所／メタゲノム・比較ゲノム解析研究

農林水産省／メタゲノム解析による微生物相の把握及び環境評価技術の開発

～

～

～

～

～

～

～

～

～

～

23.4.1～24.3.31

23.4.1～24.3.31

23.4.1～24.3.31

23.4.1～24.3.1

23.4.1～24.3.31

23.4.1～24.3.22

研究代表者委託者／研究課題 契約期間

助教　佐瀬英俊

JSTさきがけ研究者　和田浩則

助教　堀　哲也

助教　飯田哲史

教授　前島一博

特任准教授　北野　潤

准教授　平田普三

助教　平谷伊智朗

特任准教授　宮城島進也

教授　五條堀　孝

教授　井ノ上逸朗

教授　中村保一

助教　堀　哲也

准教授　野々村賢一

教授　五條堀　孝

教授　五條堀　孝

育種遺伝研究部門

初期発生研究部門

分子遺伝研究部門

細胞遺伝研究部門

構造遺伝学研究センター
生体高分子研究室
新分野創造センター
生態遺伝学研究室
新分野創造センター
運動神経回路研究室
構造遺伝学研究センター
生体高分子研究室
新分野創造センター
共生細胞進化研究室
生命情報・DDBJ研究センター
遺伝情報分析研究室

人類遺伝研究部門

生命情報・DDBJ研究センター
遺伝情報分析研究室

分子遺伝研究部門

実験圃場

生命情報・DDBJ研究センター
遺伝情報分析研究室
生命情報・DDBJ研究センター
遺伝情報分析研究室

革新的細胞解析研究プログラム（セルイノベーション）

文部科学省／データ解析拠点の構築と情報研究開発

文部科学省／生殖細胞及び精子幹細胞の発生分化機構

23.4.1～24.3.31

23.4.1～24.3.31

生命情報・DDBJ研究センター　遺伝情報分析研究室　教授　五條堀　孝

系統生物研究センター　発生工学研究室　教授　相賀裕美子

科学技術人材育成費補助金（テニュアトラック普及・定着事業）

文部科学省／若手研究者の自立的研究環境整備促進　生命科学の新分野創造若手育成プログラム 22.7.13～27.3.31新分野創造センター　教授　倉田のり

ナショナルバイオリソースプロジェクト

オーダーメイド医療実現化プロジェクト

文部科学省／ゲノム全域関連解析による子宮内膜症感受性遺伝子の同定（ゲノム全域SNPデータの統計遺伝学的解析） 23.4.1～24.3.31人類遺伝研究部門　教授　井ノ上逸朗

創薬等支援技術基盤プラットフォーム

文部科学省／ターゲットタンパク研究情報プラットフォームの構築運用 23.4.1～24.3.31生命情報・DDBJ研究センター　特任教授　菅原秀明

平成23年度 研究開発施設共用等促進費補助金

文部科学省 ／イネ属遺伝子資源の収集・保存・提供と高度情報化

文部科学省 ／原核生物遺伝資源（大腸菌・枯草菌）の整備と活用

文部科学省 ／情報発信体制の整備とプロジェクトの総合的推進

文部科学省 ／ゼブラフィッシュの収集・保存及び提供
（トランスポゾンTol2を用いた遺伝子改変系統の収集・保存及び提供）

文部科学省 ／ショウジョウバエ遺伝資源の収集・総合的維持管理・提供
（ショウジョウバエRNAi系統の維持管理・提供）

文部科学省 ／F344ラットの全ゲノムシークエンス解析
（次世代シーケンサー（イルミナ）を用いたゲノム解析）

23.4.1～24.3.31

23.4.1～24.3.31

23.4.1～24.3.31

23.4.1～24.3.31

23.4.1～24.3.31

23.7.1～24.3.31

課題管理者研究課題 研究期間

系統生物研究センター　植物遺伝研究室　教授　倉田のり

系統生物研究センター 原核生物遺伝研究室　教授　仁木宏典

個体遺伝研究系　初期発生研究部門　教授　川上浩一

系統生物研究センター　無脊椎動物遺伝研究室　教授　上田　龍

生物遺伝資源情報総合センター　比較ゲノム解析研究室　特任准教授　豊田　敦

生物遺伝資源情報総合センター　系統情報研究室　准教授　山﨑由紀子
生命情報・DDBJ研究センター　特任教授　菅原秀明



表彰・受賞歴／知的財産権／ ・

知的財産権取扱い状況

平成23年度 表彰・受賞歴 Awards・Honors

マルチウェルプレート

GsdmA遺伝子の機能が抑制され、癌化関連遺伝子の機能が促進または抑制された非ヒト動物

細胞内及び細胞間の微小空間計測用カンチレバーシステム

コーティング基板の製造方法、前記方法により製造されるコーティング基板、および、その用途

セントロメア局在タンパク遺伝子のノックアウト細胞

セントロメア局在タンパク遺伝子のコンディショナルノックアウト細胞

薄層斜光照明装置および顕微鏡

顕微鏡

顕微鏡対物レンズ

電動ステージの操作装置

第 4764972号

第 4742272号

第 4798454号

第 4904559号

第 4820995号

第 4787960号

第 4707089号

第 4766591号

第 4748508号

第 4694136号

発明者発明の名称 登録番号

西村昭子

城石 俊彦　　田村 勝

嶋本 伸雄

嶋本 伸雄

深川 竜郎　　堀 哲也

深川 竜郎　　堀 哲也

徳永 万喜洋　他

徳永 万喜洋　他

徳永 万喜洋

徳永 万喜洋　他

国内登録 10件

モロコ細胞株、その製造方法及び用途

真核細胞におけるタンパク質分解誘導方法

特願 2011-129549

特願 2011-252147

発明者発明の名称 出願番号

酒井 則良

鐘巻 将人

国内出願 2件

哺乳類細胞におけるタンパク質分解誘導方法 特願 2011-511193

発明者発明の名称 出願番号

鐘巻 将人

国内再出願 1件

顕微鏡装置（ドイツ）

マルチウェルインキュベーション装置及びこれを用いた分析方法（米国）

11 2004 000 126

US 8,080,412 B2

発明者発明の名称 登録番号

徳永 万喜洋　他

嶋本 伸雄

テトラサイクリン誘導型遺伝子発現細胞株および条件的遺伝子ノックアウト細胞株の
製造方法ならびにその用途（EPC指定国 :ドイツ・フランス・イギリス）

2085475柴原 慶一

国外登録 3件

平成23年度科学技術分野の文部科学大臣表彰若手科学者賞
「トゲウオ科魚類における多様性進化の遺伝機構の研究」

平成23年度日本生化学会奨励賞「運動システムの発達における神経系と筋の分化・形成」

日本遺伝学会第83回大会奨励賞「シロイヌナズナを用いた新たなDNAメチル化制御機構の研究」

日本遺伝学会83回大会Best Paper賞「ヒト染色体異常疾患４番染色体長腕部分重複症原因遺伝子の同定」

Genes and Genetic Systems Prize 2011｠"Alu-derived cis-element regulates
tumorigenesis-dependent gastric expression of GASDERMIN B (GSDMB)"

American Association for the Advancement of Science  2011 AAAS Fellows

内容 氏名

生体遺伝学研究室　特任准教授　北野　潤

運動神経回路研究室　准教授　平田普三

育種遺伝研究部門　助教　佐瀬英俊

田村勝、加藤依子、城石俊彦

Komiyama H., Aoki A., Tanaka S., Maekawa H., Kato Y., Wada R., 
Maekawa T., Tamura M., Shiroishi T.

植物遺伝研究室　教授　倉田のり

平成23年度 知的財産権 Intellectual Property Rights

国内特許出願

2

国内特許再出願

1

国内特許登録

10

国外特許登録

3

受託研究／研究開発施設共用等促進費補助金／ ／

平成23年度 受託研究 Commissioned Research

科学技術振興機構／ヘテロクロマチン修飾除去メカニズムの解析

科学技術振興機構／機械刺激受容体と神経軸索組織の構築基盤

科学技術振興機構／セントロメアを規定する新規エピジェネティックマーカーの探索と同定

科学技術振興機構／ Immortal DNA機構解明への挑戦

科学技術振興機構／X線顕微鏡を用いた細胞及び染色体の観察

科学技術振興機構／エピジェネティクス制御の多様性と進化

科学技術振興機構／グリシン作動性シナプスの活動依存的形成と臨界期の分子基盤

科学技術振興機構／三胚葉分化直前の条件的ヘテロクロマチン形成の発生生物学的意義

科学技術振興機構／高いバイオマス生産能及び環境耐性能を持つ藻類の作出

科学技術振興機構／メタゲノム解析による微生物叢の動態の把握及び環境評価技術の開発

科学技術振興機構／遺伝統計学的計算手法の開発

科学技術振興機構／微生物ゲノム基盤情報資源ならびにアノテーションリファレンスの整備と共用化

しずおか産業創造機構／がん化を促進するセントロメア機能異常を解析する実験系の開発と応用

農林水産省／イネ生殖細胞分化関連遺伝子の単離と機能解析

独立行政法人理化学研究所／メタゲノム・比較ゲノム解析研究

農林水産省／メタゲノム解析による微生物相の把握及び環境評価技術の開発

～

～

～

～

～

～

～

～

～

～

23.4.1～24.3.31

23.4.1～24.3.31

23.4.1～24.3.31

23.4.1～24.3.1

23.4.1～24.3.31

23.4.1～24.3.22

研究代表者委託者／研究課題 契約期間

助教　佐瀬英俊

JSTさきがけ研究者　和田浩則

助教　堀　哲也

助教　飯田哲史

教授　前島一博

特任准教授　北野　潤

准教授　平田普三

助教　平谷伊智朗

特任准教授　宮城島進也

教授　五條堀　孝

教授　井ノ上逸朗

教授　中村保一

助教　堀　哲也

准教授　野々村賢一

教授　五條堀　孝

教授　五條堀　孝

育種遺伝研究部門

初期発生研究部門

分子遺伝研究部門

細胞遺伝研究部門

構造遺伝学研究センター
生体高分子研究室
新分野創造センター
生態遺伝学研究室
新分野創造センター
運動神経回路研究室
構造遺伝学研究センター
生体高分子研究室
新分野創造センター
共生細胞進化研究室
生命情報・DDBJ研究センター
遺伝情報分析研究室

人類遺伝研究部門

生命情報・DDBJ研究センター
遺伝情報分析研究室

分子遺伝研究部門

実験圃場

生命情報・DDBJ研究センター
遺伝情報分析研究室
生命情報・DDBJ研究センター
遺伝情報分析研究室

革新的細胞解析研究プログラム（セルイノベーション）

文部科学省／データ解析拠点の構築と情報研究開発

文部科学省／生殖細胞及び精子幹細胞の発生分化機構

23.4.1～24.3.31

23.4.1～24.3.31

生命情報・DDBJ研究センター　遺伝情報分析研究室　教授　五條堀　孝

系統生物研究センター　発生工学研究室　教授　相賀裕美子

科学技術人材育成費補助金（テニュアトラック普及・定着事業）

文部科学省／若手研究者の自立的研究環境整備促進　生命科学の新分野創造若手育成プログラム 22.7.13～27.3.31新分野創造センター　教授　倉田のり

ナショナルバイオリソースプロジェクト

オーダーメイド医療実現化プロジェクト

文部科学省／ゲノム全域関連解析による子宮内膜症感受性遺伝子の同定（ゲノム全域SNPデータの統計遺伝学的解析） 23.4.1～24.3.31人類遺伝研究部門　教授　井ノ上逸朗

創薬等支援技術基盤プラットフォーム

文部科学省／ターゲットタンパク研究情報プラットフォームの構築運用 23.4.1～24.3.31生命情報・DDBJ研究センター　特任教授　菅原秀明

平成23年度 研究開発施設共用等促進費補助金

文部科学省 ／イネ属遺伝子資源の収集・保存・提供と高度情報化

文部科学省 ／原核生物遺伝資源（大腸菌・枯草菌）の整備と活用

文部科学省 ／情報発信体制の整備とプロジェクトの総合的推進

文部科学省 ／ゼブラフィッシュの収集・保存及び提供
（トランスポゾンTol2を用いた遺伝子改変系統の収集・保存及び提供）

文部科学省 ／ショウジョウバエ遺伝資源の収集・総合的維持管理・提供
（ショウジョウバエRNAi系統の維持管理・提供）

文部科学省 ／F344ラットの全ゲノムシークエンス解析
（次世代シーケンサー（イルミナ）を用いたゲノム解析）

23.4.1～24.3.31

23.4.1～24.3.31

23.4.1～24.3.31

23.4.1～24.3.31

23.4.1～24.3.31

23.7.1～24.3.31

課題管理者研究課題 研究期間

系統生物研究センター　植物遺伝研究室　教授　倉田のり

系統生物研究センター 原核生物遺伝研究室　教授　仁木宏典

個体遺伝研究系　初期発生研究部門　教授　川上浩一

系統生物研究センター　無脊椎動物遺伝研究室　教授　上田　龍

生物遺伝資源情報総合センター　比較ゲノム解析研究室　特任准教授　豊田　敦

生物遺伝資源情報総合センター　系統情報研究室　准教授　山﨑由紀子
生命情報・DDBJ研究センター　特任教授　菅原秀明



情報・システム研究機構／

国立極地研究所機構長選考会議

機　構　長

役　員　会　
経営協議会

監　　　事

理　　　事

研究所長議会

教育研究評議会

国立情報学研究所

統計数理研究所

国立遺伝学研究所

ライフサイエンス統合
データベースセンター

新領域融合研究センター

機構の理念 Philosophy and Concept

　生命、環境、情報など、21世紀の人間の変容に関わる重要課題の解決に
は、従来の学問領域の枠にとらわれない研究への取り組みが必要となって
います。
　情報・システム研究機構は、４研究所が連携することにより、生命、地球、
環境、社会などに関わる複雑な問題を情報とシステムという視点から総合
的に捉え、実験・観測による多種・大量のデータの産生とそこからの情報の
抽出、真理の発見、データベースの構築とその活用法の開発などの諸課題
に関して、分野の枠を超えた融合的な研究を通して、新分野の開拓を図るも
のです。また、その成果と新たな研究領域に対する研究基盤を広く共同利用
に供することを目的としています。
　さらに、複雑なシステムに関する情報学的研究の方法論、データベースや
ネットワークの高度利用に関する研究開発と事業を通して、学術研究に関
わる国内外の諸機関に対して、研究の機動的、効果的展開を支援するための
情報基盤を提供することも大きな使命です。
　このように、情報・システム研究機構においては、各研究所が従来から進
めてきた大学共同利用機関としての研究の充実発展に加え、これまでの研
究所の枠を超えた先端的な融合研究を新たな構想の下に推進していこう
としています。

大学共同利用機関法人

Research Organization of Information and Systems情報・システム研究機構

機構長
北川源四郎

〒105-0001
東京都港区虎ノ門4-3-13
神谷町セントラルプレイス2階
TEL（03）6402-6200
http://www.rois.ac.jp/

国立極地研究所
National Institute of Polar Research
〒190-8518 東京都立川市緑町10-3
TEL（042）512-0608
http://www.nipr.ac.jp/

国立情報学研究所
National Institute of Informatics
〒101-8430 東京都千代田区一ツ橋2-1-2
TEL（03）4212-2000
http://www.nii.ac.jp/

統計数理研究所
The Institute of Statistical Mathematics
〒190-8562 東京都立川市緑町10-3
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機構の理念 Philosophy and Concept

　生命、環境、情報など、21世紀の人間の変容に関わる重要課題の解決に
は、従来の学問領域の枠にとらわれない研究への取り組みが必要となって
います。
　情報・システム研究機構は、４研究所が連携することにより、生命、地球、
環境、社会などに関わる複雑な問題を情報とシステムという視点から総合
的に捉え、実験・観測による多種・大量のデータの産生とそこからの情報の
抽出、真理の発見、データベースの構築とその活用法の開発などの諸課題
に関して、分野の枠を超えた融合的な研究を通して、新分野の開拓を図るも
のです。また、その成果と新たな研究領域に対する研究基盤を広く共同利用
に供することを目的としています。
　さらに、複雑なシステムに関する情報学的研究の方法論、データベースや
ネットワークの高度利用に関する研究開発と事業を通して、学術研究に関
わる国内外の諸機関に対して、研究の機動的、効果的展開を支援するための
情報基盤を提供することも大きな使命です。
　このように、情報・システム研究機構においては、各研究所が従来から進
めてきた大学共同利用機関としての研究の充実発展に加え、これまでの研
究所の枠を超えた先端的な融合研究を新たな構想の下に推進していこう
としています。
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