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INTRODUCTION

　遺伝学研究所は遺伝に関する基礎的研究をつかさどり，

あわせて遺伝学の指導，連絡及び促進を図ることを本務

として，1949年（昭和24年）に設置され，創立以来47年

になりました。12年前（昭和59年）には大学共同利用機

関に改組されました。この間，本研究所は客員研究部門

を含めて15研究部門及び5研究施設を擁するまでに成長

し，国内外から数多くの研究者を受け入れて共同研究の

成果をあげるとともに，毎年十数件の研究集会を開催し

て研究交流を促進しています。さらに1988年（昭和63年）

には7つの大学共同利用機関を母体とする総合研究大学

院大学の開学に伴い，生命科学研究科の遺伝学専攻を担

当することとなり，現在では30人を超える博士課程の学

生を受け入れるに至りました。

　本研究所は，創設以来積み重ねられた多くの優れた研

究実績によって，我が国の遺伝学研究の中心となるとと

もに，世界的にも特徴のある重要な研究所として広く知

られるようになりました。近年，遺伝学は急速な展開を

示し，新しい考え方と研究方法を通じて，生物学に大き

な変革をもたらしました。本研究所はそれに対応して研

究部門を充実するとともに，生体高分子の構造と機能の

研究のための部門やDNA情報の研究と利用のための部門

を整備し，また系統生物の保存を研究する部門を拡充し

て，国内外の研究活動の支援を図ってまいりました。私

どもは，学問の流れや社会の要講を考慮しつつ，しかも

主体的に研究や事業を進め，研究所の一・層の発展を〔指

したいと思います。皆様方のご理解とご協力をお願いす

る次第です。

　　　　　　　　　　　　所　長

　　　　　　　　　　　　・姦舞施一

　The　National　lnstitute　of　Genetics　is　located　on　the

outskirts　of　the　city　of　Mishima　near　the　Fuji－Hakone－

lzu　National　Park．　lt　was　established　in　1949，　primarily　as

the　centra川nstitute　for　studies　in　the　various　branches

of　genetics　in　Japan．　ln　the　47　years　since　its　establish－

ment，　the　lnstitute　has　made　many　sign而cant　contribu－

tions　to　the　progress　of　genetics　and　has　become　wide－

Iy　known　throughout　the　international　scientific　commu－

nity．　During　this　perbd，　genetics　has　played　an　increas－

ingly　important　role　in　the　development　of　modern　life　scト

ence．　Accordingly　it　became　necessary　to　promote　col－

laborative　studies　among　scientists　of　different　disci－

plines　from　various　institutions．　Therefore，　in　April　1984

the　lnstitute　was　reorganized　into　an　inter－university　re－

search　institute．　Upon　establishment　of　the　Graduate　Uni－

versity　for　Advanced　Studies　in　April　1988，　the　lnstト

tute　together　with　six　other　national　research　institutes

shares　the　research　and　educational　activities　of　the　unト

versity，　operating　as　its　Department　of　Genetics．　ln　ad－

dition　to　a　modern　research　department，　the　lnstitute　has

facilities　for　unique　genetic　stocks，　structural　biology　and

aDNA　data　bank．　Through　these　activities　the　lnsti－

tute　will　continue　to　contribute　to　the　development　of　ge－

netics　and　related　sciences　not　only　in　Japan　but　through－

out　the　world．

　　　　　　　　　　　Director－General

　　　　　　　　　　　J3』ケω一

二〆締慨曳
TOMIZAWA，　Jun－ichi

Research　field：Molecular　biology

Career：Head，　Dept．　of　Chemistry，　National　lnstitute　of　Health，

Japan　（1961・1968）；Professor　of　Biology，　Faculty　of　Scト

ence，　Osaka　University（1966－1971）：Chief，　Section　on　Molec－

ular　Genetics，　Laboratory　of　Molecular　Biology，　NIDDK，　Na－

tiona川nstitutes　of　Health，　U．S．A．（1971－1989）；Director－Gen－

era1，　National　lnstitute　of　Genetics（1989－　）；Editor－in－ChieC

Genes　to　Cells（1995－　）

Awards：Genetics　Society　of　Japan　Award（1962）：Mat－

sunaga　Award（1970）；Asahi　Press　Award（1986）

Membership：The　Japan　Academy（1990）

Honorary　membership：The　American　Society　of　Biologi’

cal　Chemists（1970）：The　American　Academy　of　Arts　and

Sciences（1971）；The　National　Academy　of　Sciences　of　the

U．S．A．（1995）
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A研究本館
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B図書館
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C研究実験棟
　Laboratory　building

D講　堂
　Lecture　Hall

F放射線実験室
　Radiation　laboratory

G構造遺伝学研究センター
　Structural　blology　center

HRI実験棟
　Radlαsotope　laboratory

J内部照射実験棟
　lnternal　radiation　laboratory

　Bird　hatchery

　Main　machine　room

　Computer　building

N蚕　室
　Sllkworm　room

Pネズミ飼育舎
　Mouse　breeding　bulldlng　I

Q研究員宿泊施設
　Lodglng　for　researchers

R遺伝実験生物保存研究センター
　Genetlc　stock　research　center

Sカイコ附属棟
　Attached　silkworm　building

T微生物研究棟
　Microbial　research　building
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　Mouse　breedlng　building　ll
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昭和24年6月1日

　　　　8月10日

昭和28年1月10

　　　　8月1日

昭和29年7月1日

昭和30年9月15日

　　　　10月10

昭和35年4月30日

日召不037年4．月　1　U

昭和39年4月1日

H召不044生F4月1目

昭和49年4月1日

昭和50年3月1U
　　　　10月1日

ll召和51年10月1］

昭不ll58年10月1日

1昭和59年4月12il

‖召不060勾三4月1日

昭和62年1月12日

∬召不063付三4月8U

10月ll1

平成元年10月1日

平成5年4月ユU

平j」文6年6月24目

平成7年4月1U

平成8年5月11］

文部省所轄研究所として設置。庶務

部及び3研究部で発足

小熊　桿　初代所長就任

研究部を形質遺伝部，細胞遺伝部，

生理遺伝部に改組

生化学遺伝部設置

応用遺伝部設置

変異遺伝部設置

木原均第2代所長就任
人類遺伝部設置

微生物遺伝部設置

集団遺伝部設置

森脇大五郎　第3代所長就任，分子

遺伝部設置

植物保存研究室設置

田島彌太郎　第4代所長就任

遺伝実験生物保存研究施設動物保存

研究室を設置

遺伝実験生物保存研究施設微生物保

存研究室を設置

松永　英　第5代所長就任

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

0）2イ済多毛室），　実験1甫｜》易設置

遺伝情報研究センターに合成・遺伝

情報分析の2研究室を設置

日本DNAデータバンク稼働

放射線・アイソトープセンター設概

遺伝情報研究センターに遺伝r・ライ

ブラリー研究室を設置

総合研究大学院大学生命科学研究科

遺伝学専攻設置

富澤純一　第6代所長就任

遺伝実験生物保存研究センターに発

生工学研究室を設置

遺伝情報研究センターに遺伝f’機能

研究室を設置

生命情報研究センター設置

　（大量遺伝情報・分子分類の2研究

室新設，遺伝情報分析・遺伝子機能

の2研究室振替）

構造遺伝学研究センター設置（遺伝

情報研究センターの改組）

　（生体高分了・研究室新設，超分子機

能・構造制御・超分子構造・遺伝∫・

回路θ）4研究室振替）

4

1949June　l　Established　under　the　jurisdiction　of　the　Ministry　of

　　　　　　Education，　Science　and　Culture．　Started　with　an　ad－

　　　　　　ministrative　department　and　three　research　depart－

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

1953Jan．　1　Three　research　departments　were　reorganized　as

　　　　　　the　Departments　of　Morphological　Genetics，　Cyto－

　　　　　　logical　Genetics　and　Physiological　Genetics．

　　Aug．　　Department　of　Biochemical　Genetics　was　added．

1954July　　　Department　of　Applied　Genetics　was　added．

1955Sept．15　Department　of　lnduced　Mutation　was　added．

　　Oct．　1　Prof．　Hitoshi　Kihara　was　elected　the　2nd　Director．

1960Apr．30　Department　of　Human　Genetics　was　added．

1962Apr．　　Department　of　Microbial　Genetics　was　added．

1964Apr．　　Department　of　Population　Genetics　was　added．

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

　　　　　　tor．　Department　of　Molecular　Biobgy　was　added．

1974Apr、　1　Plant　Section　of　the　Genetic　Stock　Center　was　es－

　　　　　　tablished．

1975Mar．　　Dr．　Yataro　Tazima　was　elected　the　4th　Director．

　　Oct．　　　Animal　Section　in　the　Genetic　Stock　Center　was

　　　　　　added．
19760ct，　1　Microbial　Section　in　the　Genetic　Stock　Center　was

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

1984Apr，　12　Reorganized　as　an　inter－university　research　insti－

　　　　　　tute　for　joint　use　by　universities．　The　DNA　Re・

　　　　　　search　Center（DNA　Structure　and　Recombinant

　　　　　　DNA　Laboratories）and　the　Experimental　Farm　were

　　　　　　established．　The　Genetic　Stock　Research　Center

　　　　　　was　expanded　into　five　laboratories：the　Genetic

　　　　　　Resources　Laboratory　was　added　and　the　Animal

　　　　　　Section　was　divided　into　the　Mammalian　and　lnver－

　　　　　　tebrate　Laboratories．

1985Apr．　1　The　DNA　Synthesis　and　DNA　Data　Analysis　Labo・

　　　　　　ratories　were　added　in　the　DNA　Research　Center．

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

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

　　　　　　Gene　Library　Laboratory　was　added　in　the　DNA　Re・

　　　　　　search　Center．

　　Oct．　1　The　Graduate　University　for　Advanced　Studies　was

　　　　　　established．　The　Genetics　Program，　School　of　Life

　　　　　　Science　of　the　University　started．

19890ct．　　　Dr．　Jun－ichi　Tomizawa　was　elected　the　6th　Direc－

　　　　　　tor，
1993Apr．　1　The　Mammalian　Development　Laboratory　was

　　　　　　added　in　the　Genetic　Stock　Research　Center，

1994June　24　The　Gene　Function　Research　Laboratory　was

　　　　　　added　in　the　DNA　Research　Center．

1995Apr．　1　The　Center　for　lnformation　Biology　was　estab－

　　　　　　lished．　Gene・Product　lnformatics　and　Molecular

　　　　　　Class而cation　Laboratories　were　added　and　DNA

　　　　　　Data　Analysis　and　Gene　Function　Laboratories　were

　　　　　　transferred　from　the　DNA　Research　Center．

1996May　ll　The　DNA　Research　Center　was　reorganized　as　the

　　　　　　Structural　Biology　Center　consisting　of　51aborato・

　　　　　　ries（Biological　Macromolecules，　Molecular　Bio・

　　　　　　mechanism，　Multicellular　Organization，　Biomo－

　　　　　　lecular　Structure　and　Gene　Network），
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OUTLINE

　遺伝学研究所は遺伝学の基礎とその応用に関する総合

的研究を行い，学術研究の発展に資することを目的とし

て設置された大学共同利用機関である。

　This　institute　carries　out　comprehensive　genetic　re－

search　to　advance　the　knowledge　of　basic　and　applied

genetics　as　one　of　the　inter－university　institutes．

■　　　　■
器：

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

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

【に百

　総合研究大学院大学生命科学研究科の遺伝学専攻を担

当し，大学院学生の教育を行う。また，その他の大学の

大学院教育に協力する。

　This　institute　admits　graduate　students　for　The　Ge－

netics　Program，　School　of　Life　Science，　Graduate　Uni－

versity　for　Advanced　Studies，　and　also　participates　in　the

education　of　the　students　from　other　universities．

自1艘　◆　’

　遺伝学の分野で国際的な学術交流を活発化するため，

研究者の交流や国際シンポジウム等を開催する。

　This　institute　strives　to　promote　international　scien－

tific　exchanges　by　sponsoring　international　symposia　and

through　the　exchange　of　researchers．

　大学共同利用機関の研究所としてlll滑な運営を行うた

め，事業計画その他の管理運営に関する重要事項につい

て，所長に助言する評議員会を欄くとともに，研究所の

運営に関する重要事項について所長の諮問に応じる運営

協議員会を置く。また，所長の求めに応じ必要な事項に

ついて調査・検討を行うため各種委員会を置く。

　To　manage　this　institute　as　an　inter－university　re－

search　center，　there　is　a　council　that　advises　the　Direc－

tor－General　about　principles　and　policies．　There　is　also

an　Advisory　Committee　that　provides　information　and　ad－

vice　on　research　and　administrative　affairs　to　the　Direc－

tor－General，

5



1川

機

構

ORGAMZATION

評議員会
Council

所　　長
Director－

General

運営協議員会
Advisory

Committee

企画調整主幹
　（副所長）

Vice－Director

管　　理
Administration

分子遺伝研究系
　　Molecular

　　Genetics

細胞遺伝研究系
　Cell　Genetics

個体遺伝研究系
Developmental
Genetics

集団遺伝研究系
　Population
　Genetics

総合遺伝研究系
　　lntegrated

　　Genetics

　研究施設
一Research－
　Facilities

部一

　　　分子遺伝研究部門
⊥
　　　変異遺伝研究部門

　　　核酸化学研究部門

　　　細胞遺伝研究部門一［

　　　微生物遺伝研究部門

　　　細胞質遺伝研究部門

　　　発生遺伝研究部門
⊥
　　　形質遺伝研究部門

　　　生理遺伝研究部門

　　　集団遺伝研究部門
⊥
　　　進化遺伝研究部門

　　　理論遺伝研究部門

　　　人類遺伝研究部門
⊥
　　　育種遺伝研究部門

　　　応用遺伝研究部門

　　　技　　術　　課

遺伝実験生物保存

研究センター
Genetic　Stock

Research　Center

構造遺伝学
研究センター
Structural　Biology

Center

生　命　情　報
研究センター
Center　for　lnfor－

mation　Biology

General　Affairs　Section

Finance　Section

Molecular　Genetics

Mutagenesis

Nucleic　Acid　Chemistry＊

Cytogenetics

Microbial　Genetics

Cytoplasmic　Genetics＊

Developmental　Genetics

Gene　Expression

Physiological　Genetics＊

Population　Genetics

Evolutionary　Genetics

Theoretical　Genetics＊

Human　Genetics

Agricultural　Genetics

Applied　Genetics＊

Technical　Section

哺乳動物保存研究室

無脊椎動物保存研究室

植物保存研究室

微生物保存研究室

遺伝資源研究室

発生工学研究室

一生体高分子研究室

超分子機能研究室

構造制御研究室

一超分子構造研究室

遺伝子回路研究室

一遺伝情報分析研究室

大量遺伝情報研究室

遺伝子機能研究室

分子分類研究室

．放射線・アイソトープセンター

Radioisotope　Center

実験圃場
Experimental　Farm

Mammalian　Genetics

lnvertebrate　Genetics

Plant　Genetics

Microbial　Genetics

Genetic　Resources

Mammalian　Development

Biological　Macromolecules

Molecular　Biomechanism

Multicellular　Organization

Biomolecular　Structure

Gene　Network

DNA　Data　Analysis

Gene－Product　lnformatics

Gene　Function

Molecular　Classification

　客員研究部門
＊

Adjunct

6
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MANAGEMENT

【評議員会】

　研究所の事業計画その他の管理運営に関する重要事項

について，所長に助言する。

岩

大

大

加

京

菅

杉

高

竹

田

豊

野

原

平

廣

松

宮

毛

山

槻

崎

澤

藤

極

野

村

浪

内

中

島

島

紗

田

原

浦

本

利

内

邦

省

延

好

晴

郁

隆

男

仁

夫

正

夫

隆

満

夫

荘

久真男

庄　七

ひろ子

多賀男

榮　治

謙　　・

言i墾i－一一良1～

美沙イ・

秀　雄

一一・

立教大学理学部教授

日本学術振興会理事長

㈱生命誌研究館顧問

名古屋大学長

大阪大学蛋白質研究所教授

㈱癌研究会癌研究所名誉研究所長

東邦大学長

醐かずさ1）NA研究所長

岡崎国、γ共同研究機構長

広島市立大学長

大阪府立成人病センター総長

東京大学：名誉教授

お茶の水女r大学ジェンダー研究センター教授

人阪府立大学長

総合研究大学院大学長

大阪大学細胞生体11学センター教授

学習院大学生命分r科学研究所長

日本女子大学長

岡崎国立共同研究機構基礎生物学研究所長

（lu）　H本生物科学研究所ll任｛iJP究員

【Council】

　　There　is　a　Council　which　gives　advice　to　the　Direc－

tor－General　regarding　the　principles　and　policies　of　the

lnstitute．

lWATSUKI，　Kunio　Professor，　Rikkyo　University

OSAKI，　Hitoshi　盟綴譜（苔6ciety　for　the　promotion　of　science

OSAWA，　Shozo　Adviser，　Biohistory　Research　Hall

KATOH，　Nobuo　President，　Nagoya　University

KYOGOKU，　YOShimaSa　；留篇習；iJ£當1；te　fo「P「otein　Resea「ch・

SUGANO，　Haruo　Director　Emeritus，　Cancer　lnstitute

SUGIMURA，　Takashi　President，　Toho　University

TAKANAMI，　Mitsuru　Director，　Kazusa　DNA　Research　lnstitute

TAKEUCH1，　lkuo　President，　Okazaki　National　Research　lnstitutes

TANAKA，　Ryuso　President，　Hiroshima　City　University

TOYOSHIMA，　KUmaO　早驚si82忠も，　fo，　Adult　Diseases．　osaka

NOJIMA，　Shoshichi　Professor　Emeritus，　Tokyo　University

HARA，　Hiroko　8割言篇㌫izT6i二忠ξr：織Gende「studies・

HIRASA，　Takao　President，　Osaka　Prefectural　University

HIROTA，日ji　ζ隠si8㌫5bate　universlty　b，　Ad∨anced　studies

MATSUBARA，　Ken・ichiε留1願ご（琶i；12S銑u鵠泉a惚；緩鴇｛yand

MIURA，　Kin・iChirO　8紫6忠畠i！鞭｝萬据r』鳥Biom°lecula「sclence’

MIYAMOTO，　Misako　President，　Nihon　Women’s　University

MOHRI，　HideO　R砦認溜偏：｛浩皇’fo，　Ba8ic　Biology

YAMANOUCHI，　KaZUya　自鵠2矯諮賠｛IC　f§Pak／ioiogicai　science

【運営協議員会】

　共同研究計画に関する事項その他の研究所の運営に関

する重要事項で，所長が必要と認めるものについて，所

長の諮問に応じる，，

伊

磯

岡

勝

郷

関

田

花

u

堀

イi

小

堀

廣

藤

野

田

木

ll

嶋

岡

「句

田

浜

川

内

瀬

維

克

益

元

通

睦

文

文

康

凱

智

賢

昭

己

11

G

也
∫・

夫

生

雄
11

樹

明

r’

介

進

原田（太田）朋子

池　村　淑　道

今　村　　　孝

沖野（森島）啓子

中　辻　憲　夫

桂　　　　　勲

五條堀　　　孝

京都大学ウイルス研究所教授

神戸大学理学部教授

筑波人学名誉教授

東京大学医科学研究所教授

名占帰人学人学院理学研究科教授

福岡歯科大学歯学部教授

4［京大学大学院理♪？’：系研究科教授

大阪大学細胞生体r学センター教授

東北大学農学部教授

東京大学人学院理学系研究科教授

分r遺伝研究系教授

細胞遺伝研究系教授

細胞遺伝研究系教授

個体遺伝研究系教授

集団遺伝研究系教授

集団遺伝研究系教授

総合遺伝研究系教授

総合遺伝研究系教授

遺伝実験生物保存研究センター教授

構造遺伝学研究センター教授

生命情報研究センター教授

【Advisory　Committee】

　　There　is　an　Advisory　Committee　which　gives　ad－

vice　to　the　Director－General　on　administrative　affairs　in－

cluding　joint　research　programs．

lTO，　KOreaki　艮瓢6『留；V㌫ζll6」te『°「∨i「us　Resea「ch’

ISONO，　Katsumi　Professor，　Faculty　of　Science，　Kobe　University

OKADA，　Masukichi　Professor　Emeritus，　University　of　Tsukuba

KATSUK1，　Motoya　宇ぼ稽旨㌫r；i忠（曽卑部膓もof　Medi田l　scie「’c；　（t’　・

GO，　MitikO　C題8菖（）r，Gradしlate　SchooUniver＄ity｜o’f　science・

SEKIGUCHI，　Mutsuo　Professor，　Fukuoka　Dental　College

TAJIMA，　FUmiO　宇隠e漂瀧r黙8留a粍艮鉛ool　of　science’

HANAOKA，　FUmiO　邑1部罐豆08』紫；itd需v21忍▽lecula「and　cellula「

HINATA，　Kokichi　旱留8受60〔jnl5㌫㍊㍑of　Ag「icultu「e・

HOTTA，　YOShiki　ζkog『置99畠r自｛g（当a1F㌔i…C；ool　of　science’

1SHIHAMA，　Akira　Professor，　NIG

OGAWA，　Tomoko　Professor，　NIG

HORIUCHI，　Kensuke　Professor，　NIG

HIROSE，　Susumu　Professor，　NIG

HARADA・OHTA，　Tomoko　Professor，　NIG

lKEMURA，　Toshimichi　Professor，　NIG

lMAMURA，　Takashi　Professor，　NIG

OKINO・MORISHIMA，　Hiroko　Professor，　NIG

NAKATSUJ1，　Norio　Professor，　NIG

KATSURA，　lsao　Professor，　NIG

．GOJOBOR1，　Takashi　Professor，　NIG

7



1

【各種委員会】

所長の求めに応じ必要な事項について調査検討する。

　　　委　員　会　名

系統保存委員会

DNAデータ研究利用委員会

組換えDNA実験安全委員会

将来計画委員会

予算委員会

施設整備委員会

セミナー委員会

図書委員会

共通機器委員会

電子計算機委員会

　委　員　長

中　辻　憲　夫

池　村　淑　道

廣　瀬　　　進

石　浜　　　明

堀　内　賢　介

廣　瀬　　　進

齊　藤　成　也

西　川　　　建

桂　　　　　勲

五條堀　　　孝

　　　委　員　会　名

放射線安全委員会

発明委員会

データベース等取扱い委員会

動物実験委員会

排水等処理委員会

実験圃場運営委員会

宿舎委員会

厚生安全委員会

防火管理委員会

宿泊施設利用委員会

　委　員　長

堀　内　賢　介

舘　野　義　男

原田（太田）朋子

中　辻　憲　夫

舘　野　義　男

沖野（森島）啓r一

小　川　智　r一

黒　田　英　雄

黒　田　英　雄

今　村　　　孝

系統保存委員会

所外委員（五十音川頁）

岩槻邦男立教大学教授（理学部）

岡田益吉筑波大学名誉教授
木下俊郎光塩学園女偉豆期大学教授
常　脇　恒一郎　福井県立大学教授（生物資源学部）

中田篤男福山大学教授（薬学部）

野　村

水　澤

山　根

山　村

渡　辺

大　成

　　博

國　男

研

隆　夫

大阪人学教授（医学部）

剛鮒試鵜安酬ノ1物撒1概センター酬」蹴；繍室k

筑波大学教授（生物科’｝‘：系）

熊本大学教授（医学部）

京都ll芸繊維大学教授（繊維学：部）

DNAデータ研究利用委員会

所外委員（五十音順）

伊　藤i　　　彬　鮒癌研究会癌石〕｝究所物理部長

磯野克己神戸大学教授（理学部）

鵜　川　義　弘　農業生物資源研究所DNA管理情報科長

大井龍夫京都女f’大学教授（家政学部）

小野寺　夏　生　日本科学技術情報センター研究基盤情報部長

金久　實京都大学教授（化学研究所）

郷

高

高

水

ll

　　通

木　利

浪

島

川

J’・

久

満

洋

寛

名llr屋人学教授伏’γ：院∫111学ω1究不：｝）

東京ぺ1：教授（1ケミ‘：lli”｝t：liJf’負じ’り1）

（財）かずさDNA研究所艮

IKドLがんセンη一1酬・肺ん齢十酬減ヒンゲー研蜘相s

奈良先端科学技鰍学院時教授（バけサイ・ン・・研究1：1）

組換えDNA実験安全委員会

所外委員（五十音順）

青木久尚口本大学教授（国際関係学部）

大泉光一日本大学教授（国際関係学部）
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予
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STAFF

　所　　長　　薬　博

Director－General

企欝麟幹農博

Vice－Director

　　　富澤純　一
TOMiZAWA，　Jun－ichi，　D．　Pha．

　　　沖野（森島）啓J’・

OKINO－MORISHIMA，　Hiroko，　D．　Ag．

所　長
cirector

教　授
orofessor

@20（5）

助教授
`ssociate
orofessor　　　　　－

@17（5）

助　手
qesearch
`ssociate．一一…一．－

@　36

　小　計
rub　total

|一一．．一一一・－

@7・1（10）

事務官
nfficial

@22

技　官
sechnical

@　l8

合　計
sotal

?i｜o）1

iD　　）内の数川客日川’ゲll部ll｜1山『守く’1’1r’放（外数）：ある

　　）AdjUlld　mc，nil）vrs

BUDGET
・ILJ」k（］8fl・）ilt．当iCj）　（」ピリ　川’3jilitlI

　　人　f］　費　　　　S｜1川2
　Personnel　expel）s　es，

　物　件　W　　　　2コ92、｛152

　EquiPmenls　an（l　materials

　　㌦　　vl　　　3、003、951

　Total
　　　　　　　　　　（　　i　i　i＿　f

lt Y　　　 ：　　　　　1　 －　1　1　j　 ）

　　　　　　　　　　（・1，000yen）

　　　　ミシマザクラピニ鳥桜）
P　×vいd（戊い川Sls　MatSum．　Cv．　Mishlma！akura
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Department　of　Molecular　Genetics

研究主幹（併）石浜　明
　　Head　ISHIHAMA，　Akira

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

御の機構」を分fの水準で研究しています。特に，転写酵素RNAボリラーゼが転写をする遺伝子

を選択し認識する仕組み，またその選択する遺伝子を変えることで転写パターンが変化する機構

の解明で，顕暑：な成果が得られています。

2．変異遺伝研究部門では，真核生物の「細胞周期制御」機構」を分r一レベルで解明することを日

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

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

研究が行われていますcj

3．核酸化学研究部門で1ま，複製・転写・翻訳などの遺伝現象を物理学・化学の立場から解明す

ることを目指した研究が行われています，，現在は，遺伝情報伝達過不1｝！の酵素反応の化学的基盤の

研究，この過程に関り・する分f機械の、1／二体構造i解明の研究が実施されています。

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

each　division．

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

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

polymerase．

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

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

3．Division　of　Nucleic　Acid　Chemistry：Structure　and　function　of　the　molecular　machineries　in－

volved　in　replication，　transcription　and　translation．

シグマ因子

RNAポリメラーゼ・コア酵素

転写因子

転写対象遺伝子群

・⇒

・⇒

・⇒

　　　　　転写装置

（RNAポリメラーゼ転写因子複合体）

RNAポリメラーゼ・ホロ酵素

大腸菌RNAポリメラーゼの遺伝子選択特性変’換

　　●
　●●●
●●●●
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　遺伝子は，細菌などの原核生物では数千，酵母など単

細胞真核生物では1万程度，ヒトなどの多細胞真核生物

ではその10～数10倍といわれていますが，普段発現され

ている遺伝子は，その内，細菌で数10％以下，ヒトでは

1％以下に過ぎません。転写酵素RNAポリメラーゼが，

転写をする遺伝子を選択しているようです。その仕組み

を解明することを目標に，以下の研究を行っています。

1．原核生物の転写制御の研究：RNAポリメラーゼが，

さまざまの転写因子やDNA転写調節シグナルと相互作用

をして，遺伝子選択の特性を変える機構を調べています。

大腸菌に存在する約100種類の転写因子のすべてについて，

RNAポリメラーゼ上での接点を同定することを目標に，

大規模な国際共同研究を実施しています。

2．真核生物の転写制御の研究：真核生物の数千の転写

調節因子がRNAポリメラーゼによる転写をどのような仕

組みで制御しているかを解明することを目標に，分裂酵

母RNAポリメラーゼのサブユニット間，サブユニットと

転写因子間の相互作用のネットワークの解析を行ってい

ます。

3．ウイルスの転写制御の研究：RNAウイルスのRNAポ

リメラーゼは，転写もゲノム複製もする，多機能酵素で

す。各機能を支える素構造の同定，感染細胞中での機能

変換機構の解明を日指した，分子解剖を行っています。

クラス　ゆ　　　

［　＝　＝　＝＝＝＝　＝＝＝　＝＝i”－i［”

αサブユニット

倉

　▲‘▲▲

’一；

σサブユニット 蚊

酵素

プロモーター（－35｝

P翻転ぷ・
　　Vl”

　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　A　A　i　i　A
　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　一

　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　クラスll転写因子

RNAポリメラーゼ上のDNAシグナル及び転写因子識別部位

ISHIHAMA，　Akira，　D．　Sc．，　Professor

FUJITA，　Nobuyuki，　D．　Sc．

MITSUZAWA，　Hiroshi，　D．　Sc．

KIMURA，　Makoto，　D．　sc．

　　Gene　expression　is　controlled　in　most　cases　at　the

step　of　transcription．　Research　in　this　division　is　focused

on　the　molecular　mechanisms　and　regulations　of　gene

transcription　in　prokaryotes，　eukaryotes　and　viruses．

1．Transcription　regulation　in　prokaryotes：The　RNA

polymerase　core　enzyme　of　Escherichia　co〃with　the

subunit　structureα2ββ’is　interconvertible　among　var－

ious　holoenzyme　forms　by　binding　one　of　the　multiple

molecular　species　of　theσsubunit．　The　promoter　selec－

tivity　of　each　holoenzyme　is　being　analyzed　using　an　in

vitro　promoter－mixed　transcription　system．　The　holoen－

zyme　is　further　specialized　into　a　multiple　transcription

apparatus　through　interaction　with　various　transcrip－

tion　factors．　Mapping　of　the　transcription　factor　con－

tact　sites　on　RNA　polymerase　subunits　is　being　car－

ried　out　as　part　of　an　international　collaborative　net－

work．　Alteration　of　the　promoter　recognition　proper－

ties　after　interaction　with　transcription　factors　is　also　ex－

amined　in　vitro．

2．Transcription　apParatus　in　eukaryotes：RNA　poly－

merase　ll　of　the　fission　yeast　Schizosaccharomyces

ρombe　responsible　for　transcription　of　protein－coding

genes　is　composed　of　more　than　10　polypeptides．　ln

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

transcriPtion，　several　lines　of　research　are　being　car

ried　out，　including　the　establishment　of　an　ln　vitro　re－

constitution　system　of　RNA　polymerase　ll　from　isolat－

ed　individual　subunits，　the　mapping　of　the　protelnっroteln

contact　network　among　subunits　and　between　sub－

units　and　transcription　factors，　and　the　isolation　of

temperature－sensitive　mutations　in　each　subunit　gene

and　their　suppressors．

3．Molecular　anatomy　of　viral　RNA　polymerase：Tran・

scription　and　replication　of　the　RNA　genome　is　catalyz－

ed　by　a　single　species　of　RNA　polymerase」nfluenza　vト

rus　RNA　polymerase　is　composed　of　three　viral　proteins，

and　catalyzes　multiple　reactions　including　cleavage　of

host　cell　capped　RNA，　capped　RNA－primed　transcrlp

tion　initiation，　RNA　chain　elongation　and　poly（A）addi－

tion　for　transcription，　and　de　novo　initiation　of　RNA　syn・

thesis　using　viral　RNA　and　complementary　RNA　tem－・

plates　and　synthesis　of　template－sized　RNA　for　rep‖ca－

tion．　Mapping　of　various　catalytic　sites　and　subunit－sub－

　unit　contact　sites　on　each　subunit　is　being　carried　out．

　ln　parallel，　the　search　for　a　host　factor（s）involved　in　the

interconversion　between　transcriptase　and　replicase　is

　ln　progress．
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YAMAO，　Fumiaki，　D．　Sc．，　Associate　Professor

KISHI，　Tsutomu，　D．　Eng．

SEINO，　Hiroaki，　D．　sc．
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客員教授理博水本清久
　北里大学薬学部教授

客員教授薬博森川取右
　㈱生物分子工学研究所第一研究部部長

MIZUMOTO，　Kiyohisa，　D．　Sc．，　Adjunct　Professor

　（Kitasato　University）

MORIKAWA，　Kousuke，　D．　Pharm．，　Adjunct　Professor

　（Biomolecular　Engineering　Research　lnstitute）

　遺伝子の複製・転写・翻訳の分子レベルでの本質的理

解を目指して，機構論的・構造論的研究を行っています。

1．DNAおよびRNAゲノムの転写・翻訳の分子機構を，

主として以下の課題を中心に，i7z　vitrv反応系を用いて解

析しています。

1）真核細胞mRNA5’一末端キャッピング酵素機構，な

らびにキャップ形成の遺伝子発現過程における意義の解

明。

2）マイナス鎖RNAウイルスゲノムの転写・複製機構，

特にセンダイウイルス転写に要求される宿主因子の精製

をその機能，およびインフルエンザmRNA合成における

RNAプライミングの機構の解明。

2．DNAの複製・転写・修復は，蛋白質と核酸を含む複

雑な分子機械によって担われています。それら分・子機械

の構造を基盤として遺伝情報伝達過程を理解することを

目標に，幾つかの重要な蛋白質　DNA複合体に焦点を絞

り，X線結晶構造解析による・㌦1体構造の解明を目指して

います。

1．Molecular　mechanisms　of　transcription　and　transla－

tion　of　the　DNA　and　RNA　genomes　are　being　studied

mainly　using　in　vitro　reaction　systems．　At　present，　the

research　is　focused　on　the　following　two　subjects：（i）the

enzyme　mechanism　of　the　5’－terminal　capping　of

eukaryotic　mRNA，　and　the　role　of　mRNA　capping　in　gene

expression；and（ii）transcription　and　replication　mech－

anisms　of　negative－strand　RNA　viruses　and　the　roles　of

host　factors　lnvolved　in　these　processes．

2．Replication，　transcription　and　repair　of　DNA　are　cen－

tral　subjects　in　biology．　These　reactions　are　carried　out

by　complicated　molecular　machineries　generally　com－

posed　of　proteins　and　nucleic　acids．　Three－dimensional

structures　of　some　important　proteins　and　DNA－protein

complexes　in　these　machineries　are　being　analyzed　by

X－ray　crystallography．

　　　Ruvc　　　　　　　　　　　　　　　　RNaseHl

大腸菌RuvCエンドヌクレアーゼとボヌクレアーゼHlの
X線結晶構造

艦s

鰯’・

㌦＿i潔｛脚…；leecapsid

　　　　　センダイウイルス（HVJ）の核蛋白コア
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Department　of　Cell　Genetics

研究主幹（併）堀内賢介
Head　HORIUCHI，　Kensuke

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

り，無細胞系による研究と細胞を用いた研究が平行して行われています。

　各部門で，次のような研究が進行中です。

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

析しています。特に，両親に由来する遺伝因子の分配にかかわる遺伝的組み換えの機構とその制

御を，関与する遺伝子の機能，染色体の構造，生体組織の成り立ちを解析することによって明ら

かにしようとしています。

2．微生物遺伝研究部門では，大腸菌及びそのファージにおけるDNA複製の開始と終結，染色体

の分配，細胞分裂の機構，ペプチドグリカンの生合成，染色体上の遺伝子の配列と構造，SOS応

答の機構などの解析を通じて，DNA複製と細胞複製の制御機構の解明を目指しています。

3．細胞質遺伝客員研究部門では細胞質因子及び細胞内構造を研究し，それを利用して遺伝子の

機能と構造を解明しようとしています。

　　This　department　investigates　fundamental　genetic　phenomena　such　as　genetic　recombina－

tion，　genome　replication　and　cell　division，　which　are　required　for　the　conservation　of　species　and

maintenance　of　life，　We　try　to　analyze　them　both　in　living　ceils　and　in　celLfree　in　vitro　sys－

tems，　since　our　aim　is　to　explain　phenomena　observed　at　the　cellular　level　in　molecular　terms．

　　ln　the　division　of　cytogenetics，　the　mechanism　and　regulation　of　genetic　recombination　are

being　studied　through　studies　on　the　function　of　relevant　genes　and　on　the　structure　of

chromosomes．
　　The　major　subject　in　the　division　of　microbial　genetics　is　the　regulatory　mechanisms　of　DNA

replication　and　cell　division　in　Escherichia　coli．　Special　emphasis　is　being　given　to　the　involve－

ment　of　molecular　chaperones　and　stress　responses　in　the　regulation　of　cell　proliferation．　Studies

on　the　detailed　mechanisms　of　initiation　of　filamentous　phage　DNA　replication　is　also　under　way．

　　In　the　adjunct　division　of　cytoplasmic　genetics，　studies　on　cytoplasmic　genetic　elements　and

subcellular　structures　are　currently　in　progress．

1ご㌧：墨慧＿＝　　　　　＋　　　＋　　＋　　　　　　　　　　1　知’

　　　　　　－35　　　　　　　　　　　　　　　　　　1－10

　　　　　　　1　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　｜

e←co為蟹でTAGT6仁゜℃田墾みcG6c為ee■o●Acooo為」hA為」鬼

　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　．曽田書書唇●Φ
　　　　　　　　　　　　　c　　　　　　　　　　　　e
　　　　　　　　　　　　　c　　　　　　　　　　　　●
　　　　　　　　　　　　　■　　　　　　　　　　　　c
　　　　　　　　　　　　　■　　　　　　　　　　　　o
　　　　　　　　　　　　　■　　　　　　　　　　　　o
　　　　　　　　　　　　　c　　　　　　　　　　　　讐
　　　　　　　　　　　　　o　　　　　　　　　　　口
　　　　　　　　　　　　　5．　　　　　　　　　　ゴ

　　・・．。c。。。。．。，。。燗。　C

c　　工　　一一一一一一一一2
A●

C
T
A
G

　　　　棚
　　　　◆88B
◆8晴拍◆hdoCIOXi

◆999◆holO（30x）

◆●68柏0鴨（30幻
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繊維状バクテリオファージのDNA複製開始点へのRNAポ
リメラーゼの結合と，その認識機構を示す模式図
Footprinting　analysis　of　RNA　polymerase　binding　to　the

minus－strand　repiication　origin　of　filamentous　phage　f1，

and　a　schematic　presentation　of　the　recognized　struc’

tures　as　revealed　by　mutational　analyses．
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OGAWA，　Tomoko，　D．　Pha．，　Professor

lMAI，　Hirotami　T．，　D．　Sc．，　Associate　Professor

TANAKA，　Shigeo，　D．　Med．

OHTA，　Tsutomu，　D．　Med．

GOTOH，　Hideo，　D．　Ag．

　遺伝的組み換え機構は生物全般に共通に存在し，子孫

の安定な保存と生命維持に必須な過程，たとえば，減数

分裂や抗体産生，DNA傷害の修復などにかかわっていま

す。特に，減数分裂期組み換えは種の多様性と保存に関

わる重要な機能を担っていることから，本部門では，減

数分裂期の組み換え機構を，関与する複合体の解析と，

染色体上の組み換え蛋白質の局在を染色体構造の変化と

の関連で調べています。

　酵母を材料に用いて，組み換えを行う複合体を単離し，

その機能を知るために複合体に含まれる個々の蛋白質の

機能と複合体形成過程を明らかにしようとしています。

また，組み換え開始時に組み換えのホットスポット領域

にクロマチン構造の変化があるのかどうかをDNAレベル

で解析し，そこに関与する遺伝子の同定を目指していま

す。

　組み換えに関与する遺伝子はDNA傷害の修復に関与す

るものがあります。これらの遺伝子の発現はDNA傷害や，

DNAの複製時に生じる間違いで誘導されます。この細胞

の応答反応機構を担う因子の同定，また，これら遺伝子

の調節領域のクロマチン構造の解析を進めています。

　ユリやマウスの減数分裂期細胞を用いて，組み換えに

直接関与する蛋白質が局在する場所を，染色体構造の変

化との関連で明らかにしました。その結果，減数分裂期

の初期で起こる染色体の相同性の検索，対合に共同で働

く蛋白質が同定され，その後，あるものは染色体交換反

応に関与し，また，あるものはテロメア領域の組み換え，

または，染色体分配に関与することを示唆しました。こ

のように，組み換え蛋白質は第一減数分裂期の過程を通

して他のいくつかの蛋白質と相互作用することで働きを

変えていると考えられ，複合体形成に伴う蛋白質機能の

制御機構の存在が示唆されました。

zygotene

chromo80m6

pachytene diplotene

＼／ch「罐n　l
l＝28㌫　　s酬：；mal　・・、d51・・．15

第一減数分裂期の染色体構造の変化に伴って
変化する組み換え蛋白質の分布
ザイゴテン期，パキテン期とディプロテン期
に於けるRad51蛋白質とLim15蛋白質の分布

　In　meiosis，　haploid　gametes　are　produced　from　dip－

loid　parent　cells．　ln　most　organisms，　this　reductional　seg－

regation　of　chromosomes　accompanies　genetic　recom－

bination　between　homologous　chromosomes．　The　re－

combination　that　occurs　in　meiotic　prophase　l　provides

for　proper　distribution　of　chromosomes　and　for　gener－

ation　of　genomic　diversity．

　During　meiosis，　chromosomes　synapse　and　recom－

bine　using　various　complexes　formed　by　recombina－

tion　proteins　and　show　a　series　of　morphological　chan－

ges．　To　understand　the　mechanisms　of　recombina－

tion，　we　are　studying　the　action　of　each　protein　in　the

complexes　involved　in　recombination　and　repair　of

damaged　DNA　in　yeast．

　By　using　mouse　and　lily　chromosomes　in　meiosis，　we

studied　the　relationships　between　morphological　chan－

ges　of　chromosomes　and　the　localization　of　the　recom・

bination　proteins．　We　found　that　the　Rad51　and　Lim15

proteins，　which　have　general　properties　for　search・

ing　and　pairing　of　homologous　DNA　sequences，　locaト

ize　at　specific　positions　at　specific　times．　Both　proteins

on　the　meiotic　chromosomes　of　lily　showed　that　these

proteins　participate　in　searching　for　homologous　chro・

mosomes　at　the　leptotene　stage　and　lead　to　chromo－

some　pairing　in　the　zygotene　Stage．　In　mouse　meiotiC

chromosomes，　the　Rad51　protein　becomes　a　compo・

nent　of　the　synaptonemal　complex　core　in　pachytene

chromosomes　and　is　involved　in　chiasma　formation　in　the

diplotene　stage．　On　the　other　hand，　the　Lim15　protein　is

present　only　at　both　ends　of　cores　in　pachytene　through

diplotene　chromosomes　and　even　in　diakinesis．　The

Lim15　protein　is　not　involved　in　chiasma　formation　and

instead，　is　involved　in　recombination　in　the　telomeric　re－

gion　and　in　segregation　of　paired　chromosomes　in

prophase　1．Thus，　it　is　evident　that　Rad51　and　Lim15　play

different　roles　in　the　late　stages　of　meiotic　recombina－

tion．

　　　　　　　　　　　ノ

Localization　of　recom・

bination　proteins，　Rad

51and　Lim15，0n　the
cores　of　mouse　ChrO

mosomes．　Chromo
SOmes　at　the　diplOtene

stage　were　treated
with　DNase∬to　elim
inate　chromatin　loOpS．

Then　the　localization

of　the　Rad51　protein
（left）or　that　of　the　Lim15　protein（right）was　examined　by　im’

muno　staining　to　green．　The　cores　were　also　stained　with　DAPl

to　red．　The　regions　stained　with　both　produced　a　yellow　color．
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　細胞が増殖するとき，染色体DNAの複製と細胞分裂は

1対1に対応して起こり，一組の完全なゲノムが各細胞

に分配されます。本研究部門では，現在までに最も詳し

く調べられた細胞である大腸菌を材料として，DNA複製

及び細胞分裂の制御機構を解析しています。

　以下のような研究が進行中です。

1）DNA複製の詳細な仕組みを，大腸菌のバクテリオフ

ァージ（細菌に感染するウイルス）をモデル系として研

究しています。複製はDNA上の決まった一点から始まり，

この際，複製にあずかる諸蛋白質が，DNA上の複製開始

点の周辺部に正しく結合し，高次構造が作られます。DNA・

蛋白質問の特異的な相互作用の解析から，複製がいかに

開始され制御されるかを研究しています。

2）大腸菌の染色体複製は，“oric”と呼ばれる特定の

DNA領城から開始されます。この反応の制御機構を研究

しています。特に，DnaKなどのシャペロン蛋白質が複製

開始に関与するメカニズムについて研究中です。

3）大腸菌の細胞分裂の際に隔壁の形成にあずかるペニ

シリン結合蛋白質3に着日し，その構造，発現及び他の

蛋白質との相．互作用について研究しています。また細胞

分裂阻害蛋白質（SulA）の構造と機能についても研究を

進めています。

　以上の方向からの研究を推進することにより，細胞が

整然と成長し，分裂する全過程を，分子レベルで明らか

にすることを究極の目的とします。

、へ
_

　　　♪、、 　　　■’　“

　　The　major　subject　of　research　in　this　dMsion　is　the

molecular　mechanisms　of　DNA　replication　and　cell　divi－

sion　in　Escherichia　coli．

　Replication　of而lamentous　phage　DNA．　We　are　study－

ing　the　recognition　mechanisms　of　the　minus－strand　or－

igin　by　host　RNA　polymerase．　We　are　also　studying　spe－

cific　interactions　among　the　plus－strand　origin，　phage・・en－

coded　initiator　protein，　and　host－encoded　integration　host

factor，　which　lead　to　the　assembly　of　the　initiation　com－

plex，　a　higher－order，　multi－protein－DNA　structure．

　　lnitiation　of　E．　co‖chromosome　replication．　Repiica－

tion　of　E．　coli　chromosome　starts　at　a　spec而c　site（oriC），

where　the　DnaA　protein　spec而cally　binds　to　initiate　a　se・

ries　of　events　that　leads　to　DNA　replication．　To　under－

stand　the　control　mechanisms　of　replication，　we　are

studying　protein　factors，　including　molecular　chaperones

such　as　DnaK，　that　interact　with　this　key　protein．

　　Cell　division　and　SOS　response．　DNA　damage　in　bac－

teria　results　in　the　induction　of　at　least　15　SOS　genes，

many　of　which　are　involved　in　DNA　repair．　Using　mutants

of　a　single－stranded　DNA　phage，　we　have　shown　in　vivo

that　single－stranded　DNA　is　the　primary　signal　for　SOS

induction．　One　of　the　SOS　genes，　sulA，　codes　for　an　in－

hibitor　of　cell　division，　and　prevents　premature　segrega－

tion　of　the　damaged　DNA　into　daughter　cells．　We　are　in－

vestigating　the　nature　of　the　interaction　between　SulA

and　FtsZ，　a　protein　which　plays　a　central　role　in　cell　di－

vision．

　　Penicillin－binding　protein　3．　The　target　of　the　lethal　ac－

tion　of　penicillin　on　E．　co旧s　a　membrane　protein　called

penicillin－binding　protein　3（PBP－3）．　The　protein　func－

tions　in　the　formation　of　a　septum　of　peptidoglycan　sac－

culus　and　hence　is　essential　for　cell　division．　Analysis　of

the　structure－function　relationship　in　PBP－3　is　in　prog－

ress　to　elucidate　the　mechanism　regulating　septum　for－

mation．

GFP（green　fluorescent　protein）に融合した細胞分裂蛋
白質FtsZを過剰生産している大腸菌
Fluorescent　micrograph　of　E．　coli　cells　overproducing　a

cell　division　protein　FtsZ　fused　to　GPF（green　fluores－

cent　protein）．
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教授（併）医博山村研一
　熊本大学医学部附属遺伝発生医学研究施設教授

客員助教授（併）理博平岡泰
　郵政省通信総合研究所関西支所生物情報研究室室長

1．あらゆる種類の細胞に分化できるES細胞を用いて，

形態形成に関与する遺伝子の発見を試みています。ここ

で用いる方法は，遺伝子トラップ法といわれるものです。

発現調節領域を持たないマーカー遺伝子を挿入したトラ

ップベクターをES細胞に導入すると，マウスの内在性遺

伝子の下流に組み込まれたときにのみマーカー遺伝子は

発現します。マーカー遺伝子の発現は，その上流にかな

らずマウス内在性遺伝子があることを意味しています。

このようにして未知の形態形成遺伝子を見つけ，その機

能の解析を行うことをR指しています。

2．細胞外からの刺激が細胞内の情報伝達を経て染色体

に到着し，細胞機能を制御します。当研究室では，こう

した一連の過程を生きた細胞を使って研究するために，

コンピュータと連動した光学顕微鏡を開発して細胞内の

特定の分子を三次元的に観察し，細胞の構造と機能を画

像化します。この三次元蛍光顕微鏡システムは，顕微鏡

焦点を一定間隔で段階的に動かしながらCCD上に撮像し，

コンピュータ画像処理により高解像度の立体画像を得ま

す。このような顕微鏡システムを用いて，培養i細胞およ

び分裂酵母で染色体と細胞核の機能構造を研究していま

す。

YAMAMURA，　Ken－ichi，　D．　Med．，　Adjunct　Professor

　（Kumamoto　University）

HIRAOKA，　Yasushi，　D．　Sc．，　Adjunct　Associate　Professor

　（Communications　Research　Laboratory）

1．In　order　to　search　for　genes　involved　in　murine　devel－

opment，　we　are　using　the　gene　trap　method．　For　this　pur－

pose　we　made　a　new　trap　vector　containing　the　loxP　se－

quence　to　remove　extra　copies　of　vectors　after　integra－

tion．　ES　cells　were　electroporated　using　a　gene　trap　vec－

tor　containing　promoter－less　lacZ　gene．　ES　cells　are　cut－

tured　in　suspension　to　induce　the　formation　of　an

embryoid　body　structure．　Those　Es　cells　expressing　the

lacZ　gene　in　the　embryoid　body　are　selected　and　used

for　chimeric　mouse　production．　Chimeric　mice　are

mated　to　obtain　FI　mice　and　FI　mice　are　mated　to　pro－

duce　knock－out　mice．　ES　cells　are　also　being　used　for

isolation　of　mouse　endogenous　genes．

2．We　have　been　studying　the　spatial　organization　and

dynamics　of　chromosomes　and　nuclear　structures　using

acomputer－controlled　fluorescence　microscope　sVs－

tem．　Cellular　events　are　accomplished　by　the　coor－

dinated　interactions　of　molecular　components　within　the

three－・dimensional　context　of　a　cell．

　　Simultaneous　observation　of　multiple　components

in　three　dimensions　is　essential　for　understanding　such

interactions．　Toward　this　end，　we　have　developed　a

computerized　fluorescence　microscope　workstation

fOr　three－dimenSiOnal　imaging　Of　mUltiple　Cel1Ular　COm－

ponents　in　living　cells．　Using　these　techniques　with　fis・・

sion　yeast　and　mammalian　cells，　we　are　studying　the　dy－

namics　of　chromosomes　and　nuclear　structures　dur

ing　mitosis　and　meiosis．
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助教授PhD．藤澤敏孝
助手工博清水裕
助手博（理）服田昌之

　　ヒドラはlll筒状のllt純な体制を1寺ち，川筒の　・端にfl！1｛

f：と日を持シ）頭，他端に足があります，，ヒドラはまた強

い再生力を持つことで知られています，、例えば，ヒドラ

の頭と足を切り除くと，残った体の部分の必ず1、と頭の
k）！ノブこノノ’カ・じブ1ノ頁カミ，　　戊止しり、｛7）一ノ／こノノ’カ・ビノ」／dカミllj：ノi・1し、：1ミ’・J’．‘

この現象を極性と1卜fびます，，極性は生物の形作りの1、ll本

〔（ミー？」一／、　こオしづミー（r“（ノ）イiJliプヒカ1し㌦1：ilJj’IVI三C〔斤多∫産」「ZIJklJくl　j”しノ）沈㌧11二どf／・J

配であると考えられてい．ます‘，

　　私たちは形態形1」覧因1’・がペプチドであり得ると汚えて，

全く新しい方法でヒドラ（ノ）ぺ’tノ．チド性シグナル分1’・（ノ）人

規模スクリ・一ニングを行りてい，「長す、、これまで、ヒドラ

の発生・分化に関i∫・する2っの’ノァミリ・一一（各7柿と’1

種のペゾチドかt’）なる）と形態形成因」’・である1：汚ズ，ら

れる1／）のペゾチド（Ilvm．ll・16）が得らILていrlCす　今
K‘z　，　　　　　ljl　C，こ　　 多　　 一く　　 び　）　 ｜　巨　 r要　ノ▲こ　｝：隻『r｜ヒ　 を　1：j」：　一　　 ）　一一一く　’　ノ　　 ー∫－　　 1ミー　つ∫　　　 」’一　力　・｛　11，」－　　t、）　オ　

1

ると期待川来ます、，

ヒドブ

ヒドラの内生

FUJISAWA，　Toshitaka，　Ph、　D．，　Associate　Professor

SHIMIZU，　Hiroshi，　D．　Eng．

HATTA，　Masayuki，　D．　Sc．

　　ln　order　to　isolate　peptide　signal　molecules　in

volved　in　regulating　the　developmental　processes　in　hy

dra，　a　novel　screening　project　was　initiated．　Peptides

were　extracted　from　Hydra　ma9∫ハiρ乏iρi〃a｛a，and　9．　ystem

atically　purified　by　HPLC　without　involving　any　function

al　assays．　A　fraction　of　each　purified　peptide　was　ex

amined　by　Differential　Display　PCR　for　ability　to　affect

gene　expression　in　hydra．　Another　fraction　was　used　to

determine　the　tentative　structure　using　an　automated

amino　acid　sequencer　and、”or　a　mass　spectrometer．

Based　on　the　results，　peptides　of　potential　interesl　were

selected『or　chemical　synthesis，　followed　by　confirma

tion　of　the　identity　of　synthetic　and　native　Peptides　usit’、9

HPLC．　Using　lhis　approach，286　peptides　wer（｝purili（Yl

from　hydra　extracts．　Tentative　amin（）acid　seqllerlces

have　been　obtained　for　9401　then『1｜，　and　22　synthetic　pep

tides　identical　to　native　ones　were　prodllced　lo　exam

ine　their　biological　fL」nctions、

　　The　synthetic　peplides　ex「｜ibited　a　variel＞ol　bi（．）logi

cal　lunctions．　Hym　54（GPMTGLWamide），　a　mernber　c）1

7structurally　related　peptides（LWal｜｜ide　lamily），　d〔）m

onstrated　two　lunclions：indu（）tiol1（：）l　metalnorPhosis

frorn　a　Planula　larva　to　a　P⊂）lyp　ir「1／－lydt’tl（）〃’）’i｝f；い”（，1～」，and

rnUSCIe　Contra（）tiOn　in　hydra　｛）olyps　and　sea　an（．｝lnone

（An〃）oρ／e〃ra　t｛ノ，s’Covit』1（ガs）．　Hym　33H（AALpW）、　one　ol

4struc【urally　reklted　Per）tides（1⊃W　lamily），　inhibited∩erve

Cell　di「lerentitモtiOn　lrO｜n　lhe　irlterStilial　CellS　in　hydra，

Hym　346（22　amin（一）acids｛・）eptidf〕）showed　an　ability　l（）

ir｜（」し」（〕e　f（）Ot　t（）rrrlatiOn　in　｝・1y（jr三」．

　　　These　reSultS　Stlggest　thal　hydra　contaills　a　large

nun『｜ber（　・400）of　peptide　si｛，Lnal　nloleCuleミ～involved　in

re呂111ating　dev（｝loPnlen【an（i　olher　proces：ses．　A‖　lhOse

peptides　can　be　isolated　と）V　lhe　proselll　new　ap

prOaCh．

Foot　Regeneration　Examjnod　by
　　　Stalnlng　with　Mab・03

Cont「o｜ Treated　w“h　Hyd－46

　　日oHM）

ヒドラの足部再生を促違」一（、／）　H＞m346の

効果，足部特異的モノクロ　ン抗休によ
り，　」’」．1、｝’ll～チ杉J）．ta　fJS’㌧」．え　《）
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教　授

助教授

助　手
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HIROSE，　Susumu，　D．　Sc，　Professor

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

MINATO，　Kiyoshi，　M．　sc．

YAMADA，　Masa－aki，　D．　Ag．

UEDA，　Hitoshi，　D．　Ag．

　高等生物の体は1個の受精卵から始まり，これが細胞

分裂を繰り返し多くの細胞となり，種々の異なった組織

や器官に分化します。形質遺伝研究部門では，細胞分化

の仕組みや胚発生における遺伝r一発現さらに，成長・変

態・加齢などの後胚発生を支配する遺伝子について研究

しています，，

1．」世伝∫・発現制御のtiJf究：発生と糸田胞分イヒに伴う遺伝

了・発現の制御機構を解明する日的で，DNAの高次構造や

ホルモンが遺伝∫・発現に果たす役割についてショウジョ

ウバエとカイコを川いて研究しています。

2．生活史関連形質の」21伝学的研’究：カイコの胚休眠性，

脱皮llll数，寿命などが異なる諸系統について遺伝学的解

析を進めています一

3．発生における母↑ノ｛三効果σ）遺伝学的研タヒ：ショウジョ

ウバエを川い，母性効果について遺伝学的研究を進めて

います、，

　　FTZ－Fl　was　first　identified　as　a　transcriptionai　ac－

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

isoforms，　early　and　late　FTZ－Fl，are　transcribed　from　the

same　gene．　Early　FTZ－FI　is　expressed　in　blastoderm

embryos　concomitant　with　the　ftz　gene　expression．　Late

FTZ－FI　is　only　expressed　slightly　before　each　ecdysis　and

pupation，　and　has　been　implicated　in　the　regulation　of

genes　associated　with　ecdysis　and　metamorphosis．

FTZ－Fl　activated　transcription　of　the　ftz　gene　in　vitro，

by　binding　to　the　FTZ－Fl　site　in　the　upstream　of　the　gene．

Transactivation　by　FTZ－Fl　requires　two　polypeptides

termed　MBFI　and　MBF2．　They　form　a　bridge　be－

tween　FTZ－Fl　and　general　transcription　factors，　and　me－

diate　transactivation．

　　lt　has　long　been　accepted　that　growth　and　senility

events　are　complex　inheritance　characteristics　under　the

control　of　a　number　of　genetic　factors．　Recent　studies

on　the　holometabola　lepidopteran　insect，　Bombyx　mori

（L），revealed　that　several　major　genes　underlying　the　ge－

netic　characteristics　have　been　detected　and　their　func－

tions　have　been　characterized　in　detail．1n　addition，　it　has

clearly　been　observed　that　the　phenotypic　expression　of

genetic　factors　is　affected　by　certain　neuro－endocrト

nological　regulations．　Also，　some　types　of　life　history

characteristics，　yearly　generation　times　and　larval　ec－

dysis　times，　are　modulated　to　some　extent　by　certain　en－

vironmental　variables　through　the　neuro－endocrinological

system．

TCAAGGTCG

FTZ．・Fl

MBF1 MBF2

基本転写因子　　　RNA
　　　　　　　　　　　　　ポリメラーゼ

TATA
ショウジョウバエfushi　tarazu遺伝子の転写には核内ホル
モン受容体ファミリーの転写因子FTZ－Fl，基本転写因子，
RNAポリメラーゼの他にメディエーターが必要である，，
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教授（併）医博半田
　東京工業大学生命理工学部教授

助教授（併）農博奥村克
　三重大学生物資源学部助教授

宏

純

HANDA，　Hiroshi，　D．　Med．、　Ad」llnct　Prolessor

　（’「okyo　lnstitute　of　Technolog＞）

OKUMURA，　Katsuzumi，　D．　Ag．

　（Mle　UnlverS日y）

，Adjllnct　AsSoclale　Prolいssor

　　1．’　tl核ノIJ勿（ノ）1転ノ’Jl川1」御1にCk　RNAホリメヲ・一一『ビや県1本転

写1／ミIl1一の他に，‖」異〔1勺な」’！【ii　lll酒L⊥列を認ii’i’‘｛（して1）NAに結合

する転写制il－ll因」’・が4LY・要で一・」’　最近，さらに1転”jl制〒」；1川く1

∫・ヒj占本llほ’㌦1刈1ノーび）相圧f乍川に1［メデイ．’・］一一　t．．一ノノ・一一べ・：1’プ

クチベ・一一ク…と1卜「（f』れる仲介タンハクが必要なことがll月

らカ、となり．rkし／1二．　’［1f］）十化コこでlL虫り4勿㍑汀云ゴー（力1転’学1削御1

｛：幾1：li～i（ノ）分・ゴ・レノミノレrぐ（ノ）伯～1川リ1を＞b／）‘ざし∨C、　ヒト〔ノ）事パ％ノ1川1］1川」

1人l　jノ・1寸二・1’1、1・「1べ・ノ〔＼tl、1｛、、［ニジこニーオしビ）しノ♪二1’ノ’ クーr‥／くこ一　一う／・　－C二／）し、r（、－

転”∫収ll”ソ）十幾t｜ヒ自勺活性化才〕k（♪，転”∫1／く1　j’・　1）NAl‖」とli広

”ノ：1人こl　j／P　　llし1’1ノ’ノ：1ノミ1 i’－ll「ijしノ）1；［「／llf／｛lljを’角f1：1：1「L　r⊂し、」｝三｝，i、

　　ニオ1．．ヒ、11｛行［r⊂ヒ　｜・］音養糸‖川包（ノ）li「1」1明1亥におい『C一1圧／妾『．1’

る川伝j’・の複製タでミンゲを解析Lて二1づり，遺伝j”発現

tt　l）NA複製ILI川1』〔ノ）i川伺1に’）い」〔’｛i」i：究｛r（・い］、”i　’

　　Transcriptional　regulation　ol　eukaryotic　prc）teillcod

ing　geneS　reqUireS　tranS　aCting　faCtorS　whic’h　bir）（1　to　sPe

cific　sequences　on　DNA、　in　aclditioll　to　RNA　pol＞merase

ll　and　general　transcriptiorr　lactors．　RecenU＞，　evidence

has　accumulated　which　shows　trallscriptiollal　activa

tiOn　by　many　SeqUenCe　SpeCilic　reglllators［hat｜s　lllい（ll

ated　through｛ranscription　lactors　terrned　rnedia［ors　or

coac’tivatc）rs　which　do　nol　direcll＞1）in（l　Io「）NA．・「oいlu

cidate　the　rnolecular　nコechanisnl　ol　tralls（：riPlional　rいれ

ulation，　we　have　focused　on　human　trallscriplioll　lac

tors　E4TF1，　ATF　and　lheir　coaclivat（）rs，　alld　allal＞／ed

their　functional〔lctivation，　iac　1，0r　DNA　alld　iaいtor　la（：lor

interactionS．

　　ln　addi｛ion，　we　have　also　9，　lu（lied川e　lいPll㍑｛llol日1m

ing　ol　human　genes　which　resl（ie　close　lo　ea（lh　o！hいl

in　inlerPhase　nuclei　using　FISH　anal＞sis．

ヒト6番染色休の染色バンドの境界領域に同定されたコ
スミド’プ．ローブの例（緑色のシグナル）

Cosmld　Probe（green）assign（｝（」川aband　boL｜nd川r＞rい
910n　ol　hLJrT’1［，M　chr『olnosoln（｝6
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Mulllcい1（♪r　HSI－l　o川いxk　・n（kr（

ill），UOMIS　cof；1111（1（ilor　lt・！，1いl　l

・（川　lM川C仙同1の1・1・川．　ノ

s川
　いll｝UlIl‘tllt1「lb∫咋　11t，1川｝，　　o川

1ehtirTi；mM川Crt・11，1い川

DRB　orαCKii
　　　⊥

　　　　　　　　　　　　　　　　　　｛1：’；1川’「・：・J1：・’Ili：　　　，〔♪、（、．1㍑

車ム写制徹11囚r・AT「1による転±戊：；占’凹イヒに．1よカゼインS．－J一

ゼll（CK　l1）による翌本転写［入1　j’のリン酸イ1．t“が必‘邑S：て，

この過足llよDRBや抗CK　II・iノ［，休　（t－I　CK　ll）1こ，kる1｛目「ol1’さオし

る
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Head　IKEMURA，　Toshimichi

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

における種内変異と進化の仕組みを確率過程として理解するための理論的研究および実験的研究

を行っています。特にDNA塩基配列の比較による各種理論モデルの検証やDNA多型の統計分析に

重点をおいています。

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

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

染色体進化の分子機構の研究などを行っています（下図を参照）。

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

に関する研究を進めています。特に中立説に関する理論の発展及びそれを検証するための実験デ

ータの分析やDNAデータの比較研究を行っています。また，生物進化を研究する上で必要な関連

分野の動向を調査し，進化学を支柱とした新しい学際的な分野の発展を目指しています。

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

tures　of　natural　populations．　We　are　conducting　experimental　and　theoretical　studies　to　under－

stand　genetic　variation　within　species　and　evolutionary　mechanisms　as　stochastic　processes．　ln

particular，　we　focus　on　the　examination　of　various　theoretical　models　through　comparison　of

nucleotide　sequences　and　on　statistical　analysis　of　DNA　polymorphisms．

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

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

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

methods　for　such　analyses，　and　the　molecular　mechanisms　of　chromosomal　evolution（see　the

figure　below）．

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

yses　of　population　genetic　models　and　statistical　analyses　of　experimental　data．　We　are　paricular－

ly　expanding　the　mathematical　models　on　the　neutral　theory　and　comparing　nucleotide　se－

quence　data　to　examine　the　theory．　We　are　also　investigating　the　trend　of　related　fields　neces－

sary　for　the　study　of　organismal　evolution，　and　are　trying　to　develop　a　new　interdisciplinary　field

in　which　the　study　of　evolution　is　one　of　the　main　disciplines．

9
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　　　　　　　　　PABし
く－@Class　ll◆・←Class川→一← Class　l
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高等動物のゲノムを構成するGC含量（G＋C％）の巨大モザイク構造の例。この巨大構造は染
色体バンド構造と関係するが，バンドの境界構造を解明する目的で遺伝子歩行を行ったMHC（HLA）
領域のGC含量分布図であり，　PABLはその境界近傍に見い出したXY　pseudoautosomal　bound－
ary様配列を示す。
An　example　of　the　large・scale　mosaic　structure　of　G十C　content（G十C％）that　constitutes

higher　animal　genomes．　This　large－scale　structure　is　related　to　chromosomal　band　patterns．

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

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

PABL　is　an　XY　pseudoautosomal　boundary　like　sequence　found　near　the　band　boundary．
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教授Ph．　D．理博原田（太田）朋子

助手理博高’野敏行
助手博（理）伊奈康夫

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

TAKANO，　Toshiyuki，　D．　sc．

lNA，　Yasuo，　D．　Sc．

　一つひとつの個体ではなく，それが集まってできた集

団（主として繁殖社会）を対象として，その内にどのよ

うな遺伝子がどんな割合で含まれるか，またどのような

法則の下に遺伝的組成が変化していくかを研究するのが

集団遺伝学で，種内変異や生物進化の問題とも深いかか

わりがあります。本部門ではとくに遺伝子の進化と種内

変異に関し，自然淘汰と遺伝的浮動がどのように働くか

を明らかにするため，理論および実験的研究とDNAデー

タ解析を行っています。蛋白質の進化では白然淘汰と遺

伝的浮動がともに働くとした場合の理論的予測をDNAデ

ータ解析で検証することができました。さらに分イ進化

の中立モデルを出発点として急速に進歩する分子生物学

の知識を取り入れた，より広範な集団遺伝の確率モデル

について解析を行っています。たとえば大規模な重複構

造をもつ多重遺伝子族は高等生物の染色体にかなり普遍

的に存在しますが，重複構造のもとでは遺伝的変異の保

有機構が1遺伝子座の場合とはかなり異なってきます。

一方，種内および種間に存在する遺伝的変異を実験的に

解析し，その維持および蓄積機構の解明を行っています。

　　The　mechanisms　responsible　for　the　maintenance　of

genetic　variability　and　for　genetic　change　in　natural

populations　are　being　investigated　in　this　division．　ln　con－

junction　with　the　theoretical　formulation　of　various

problems　arising　in　connection　with　molecular　biology，

extensive　analyses　are　performed　on　DNA　sequence

data．　By　incorporating　knowledge　of　gene　structure　and

organization，　various　models　of　gene　evolution　are　be－

ing　studied．　Based　on　the　results，　several　predictions　can

be　made．　For　example，　under　the　nearly－neutral　the－

ory，　evolutionary　rate　is　negatively　correlated　with　the

species　population　size　for　those　genes　whose　func－

tion　has　been　fixed　for　a　long　time，　whereas　the　corre－

lation　disappears　when　the　function　is　modified．　This　pre－

diction　was　shown　to　hold　for　mammalian　genes．　Math－

ematical　theories　are　also　being　developed　which　might

be　useful　in　understanding　the　mechanisms　involved　in

the　maintenance　of　genetic　variation　at　the　DNA　level，

by　using　the　diffusion　model，　gene　genealogy　methods

and　computer　simulation。　As　to　the　experimental　ap－

proach，　differences　among　closely　related　species　of

Drosoρわ〃a　are　under　study　using　D．　me’anogaster　as

one　parental　species．　The　goal　of　this　work　is　to　isσ

late　genes　responsible　for　developmental　defects　ob－

served　in　interspecific　hybrids，　with　a　special　interest　in

the　synthetic　lethal　interaction　between　genomes　of　dif－

ferent　species，　and　also　in　morphological　differences　be－

tween　the　species．

Star　phylogenies　of　49　genes

Synonymous　substitUtion Nonsynonymou8　sub8tltution

0．137

Primate8　　Artiodactyla　　Rodentia

0．037

Primat6s　　Artiodactyla Rodentia

No．　of　sites

compared
16747 40212

Figures　beside　each　branch　are　the　estimated　numbers　of　substitutions　per　site．
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lKEMURA，　Toshimichi，　D．　Sc．，　Professor

SAITOU，　Naruya，　Ph．　D．，　Associate　Professor

MATSUMOTO，　Ken－ichi，　D．　Ag．

TENZEN，　Toyoaki，　D．　Ag．

　生物の進化は，遺伝子（DNA）の時間的変化が根底に

あります。従来は異なる視点から研究される傾向にあっ

た進化の諸分野を，総合的視点で研究することをめざし

ていますL，実験的研究と理論的研究を並行させ，遺伝子

塩基配列レベルの進化と染色体レベルの進化ならびに生

物機能の進化を関係づけることで，生物の進化を総合的

に理解することが可能になります。

　主要な研究テーマとしては以下のものがあります。

1．高等動物のゲノムで観察される染色体バンド構造が

GC含’量の巨大なモザイク構造よりなることを明らかにし

てきました。染色体バンドの機能Lの意味と，それらが

形成された進化機構を知る「1的で，染色体バンドの境界

と考えられるヒトMI　IC（I　ILA）領域のGC含量モザイク

境界の解析を行っています（23頁の図を参‖（O，GC含量

モザイク境界と，r）NA複製のタイミングとの明1瞭な関係

が明らかになりました，、

2．ヒトMIICクラスIII領域に我々のグル・一・一一プが見い出し

た，テネイシン様細胞外マトリックスタンパク質やNotch

様タンパク質の機能解析を行っています（下図を参照）、，

3，遺伝r・系統樹は塩基配列の白己増殖の履歴を示すの

で，進化の基本記述r’と言えます，，これら遺伝一∫・の系統

樹を復元する新しい方法を開発し，それらを実際のデー

タの分析に応川しています。

4．ほとんどの遺伝r・は中、フ：進化をしていますが，なか

にはなんらかの自然淘汰をうけている遺伝子があるはず

です，，lflL液型の遺伝子はその候補であり，これらの進化

的変化の研究を行っています。

　　Temporal　change　of　genes（DNA）is　fundamental　for

organismal　evolution．　So　far　various　aspects　of　ev－

olution　tend　to　be　studied　seParately．　Our　objective　is　to

synthesize　those　various　aspects　under　an　integrated

view．　We　conduct　both　experimental　and　theoretical

studies，　and　are　relating　the　evolution　at　the　nucleotide

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

ganismal　function　level．　The　integrated　understanding　of

organismal　evolution　is　possible　only　through　these　inter－

related　studies．　Our　main　study　objectives　are　as　fol－

10WS．

1．We　have　discovered　that　the　chromosomal　band　pat－

terns　observed　in　higher　animal　genomes　are　related　with

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

are　currently　analyzing　boundaries　of　G十C　mosaic

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

sidered　to　be　a　boundary　of　chromosomal　bands，　so　as

to　elucidate　the　functional　meaning　of　chromosomal　band

and　the　evolutionary　mechanisms　to　create　them（see

the　figure　in　p．23）．　The　mosaic　G十C　content　bound－

ary　was　found　to　be　clearly　related　with　the　timing　of　DNA

replication．

2．We　found　a　tenasin－like　extra－cellular　matrix　protein

and　a　Notch　like　protein　within　the　human　MHC　class田

region，　and　are　conducting　functional　analyses　of　those

proteins（see　the　figure　below）．

3．Phylogenetic　trees　of　genes　are　basic　descriptors　of

evolution　because　they　show　the　history　of　self　replica－

tion　of　nucleotide　sequences．　We　are　developing　new

methods　for　reconstructing　phylogenetic　trees　of　genes

as　well　as　appMng　those　for　data　analyses．

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

olution．　However，　there　must　be　genes　that　are　under

some　kind　of　natural　selection．　Genes　for　blood　group

antigens　are　such　candidates，　and　we　are　studying　the

evolutionary　change　of　those　genes．

TN－X TN－C

マウス小腸平滑筋及び柔突起において細
胞外マトリックス蛋白質テネイシンファ
ミリー（左図はテネイシンー×，右図は
テネイシンーC）の存在様式を間接蛍光
抗体法で解析1，白く蛍光を発していると
ころが，テネイシンファミリーの存在し
ている場所を示す，
Distribution　of　extraceilular　matrix　pro－

tein　tenascin　family　in　mouse　intestine

examined　by　immunofluorescence（left
side，　tanascin－X；right　side，　tenascin－C）
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教授（併）理博高畑尚之
　総合研究大学院大学教授’

教授（併）理博深田吉孝
　東京大学大学院理学系研究科教授

TAKAHATA，　Naoyuki，　D．　Sc．，　Adjunct　Professor

　（The　Graduate　University　for　Advanced　Studies）

FUKADA，　Yoshitaka，　D．　Sc，，　Adjunct　Professor

　（The　University　of　Tokyo）

　当研究部門では，分子の進化のメカニズムを探求する

目的で，DNA塩基配列の比較・解析および理論集団遺伝

学の研究を進めています。分子進化の中立説は，研究の

展開を図る上で指導的原理を与えるものとして重要な役

割をしていますが，新しいデータと照らしてその一般性

を検証するのも大切な課題です。特に，分子レベルの変

異のうち自然選択に中立な変異の割合を推定する方法を

開発しています。また，自然選択の作用が顕著な自己不

和合性遺伝子と主要組織適合性抗原遺伝子の起源と進化

を明らかにするため，DNAデータ解析と理論集団遺伝学

の研究を進めています。

　これらとは別に，分子の進化から生物の進化を探求す

ることも主要な課題研究です。特に，霊長類の分子系統

学・民勢学的研究および現代人の起源を明らかにするた

めの分子人類学的研究を展開しています。

　ln　order　to　investigate　evolutionary　mechanisms　at　the

molecular　level，　we　carry　out　theoretical　population　ge－

netics　studies　and　comparative　studies　of　DNA　sequen－

ces．　We　examine　the　consistency　of　the　neutral　the－

ory　of　molecular　evolution　with　molecular　data　and

develop　a　method　for　estimating　the　fraction　of　selec－

tively　neutral　changes　at　the　molecular　level．　Of　partic－

ular　interest　is　about　the　origin　and　evolution　of　self　in－

compatibility　genes　in　flowering　plants　and　major　his－

tocompatibility　complex　genes　in　vertebrates．　We　are

also　interested　in　reconstructing　the　evolutionary　histo－

ry　of　living　organisms　from　molecular　data．　The　cur－

rent　study　is　focused　on　the　history　of　primates　as　well

as　the　origin　of　demographic　history　of　modern　humans．

故木村資生教授の分子進化の中立説に関する重要な論文を収録した書籍。一番上
は高畑尚之により，他は高畑とJ．F．クロウ，木村およびA．　G．クラークにより共

同編集されたもの。
These　books　deals　mainly　with　the　important　works　by　the　late　Prof．　M．　Kimura

on　the　neutral　theory　of　molecular　evolution．　The　book　at　the　top　is　edited　by　N．

Takahata　and　the　others　are　coeidted　by　Takahata　with　J．　F．　Crow，　M．　Kimura

and　A．　G．　Clark．
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l．ノ＼類遺伝川：究1’i二ll川では，ヒト1こおける各種の遺伝現象を，分ゴ’・細胞・個体・集団の各レベ

ルで研究し，そ’川らを統合1γ」に理解することをめざしています　特に物質代、；射〔ノ）LliL‘常や悪性肺悦1

｛ノ）発生に関i｝一，i　一る宿ド兜収1ソ埆「“／1z，細胞の増殖．と分化の1調節｝・1隻楢に1系わる」11量伝1’ガピ変異とそオiら

に1，llづ．1活↑’llタンバ’ノ質分i‘Cノ）　’iJl“j：造と機能力こら．びに合成異常，　DNA塩1，1；配列からみた日本ノ＼集団

c7）ji旦／云白勺牛ll・1敗ノ1こy－｛二llll1して｛iHi’）’ttノ七1］止yプ．Cし、ま一rj　’

2．育柿川伝ω十ブ1：部門では、　白’月月泊物にB・1・jする遺伝学：〔白イi／ド先，特にfネノL’対象と1一て’進化！：il加，il

l：ly！］　・1、（）｜1’X’llI｜rjl〔1虫しノ）イiJt：JV’1…イ～じtj”’lwi二’し、．／三　，」ポ

3．1，“，1川jliJ　1一伝ω1・究川川では¶医学11－E／こ‘Ul　lC；：：領」或に」『；ける遺｛云学び）1志川にB　jイ系1．た阻研＞1’力f｜‖：究を

｛「一・　こ『し、．’1ミ・］’、

1’Division　ol　Human　Genetics．　This　division　is　involved　in　research　prolects　that　use　molec

ular，　cellular，　organisrnal　and　population　genetic　apProaches，　aiming　at　understanding　the　biol・

ogy　oi　human　beings．　Studies　are　concerned　wi｛h　the　molecular　basis　o「various　metabolic　ab

normalities，　the　control　mechanisms　of　growth　and　differentiation　of　blood　forming　cells　and　on

cogenesis．

　　Molecular　evc）lutionary　s山dy　is　used　to　characteri7e　genetic〔］specls　r）nhe　Japanese　pOp

ulation　at　lhe　DNA　level．

2，Division　ol　Agricullural　Genetics．　This　division　is　c〔〕ncerned　with　the（）retical　and　exper

irnenlal　studies　on　lhe　genetics　and　breeding　o（economic　piants．　Mechanisms　o川he　ev

（・）ILrtion　and　ack－］p［ati⊂）n　oi　ri（〕e　spec｝es　under　a　variety　ol　ecologl（〕al　environrηents　are　the　rrコain

10CLIS⊂）「resea「’ch．

3．Division　oi　Applied　Genetics．　This　division　is　con（）erned　with　application　of　genetic　studies　to

rnedical　research「ields　as　well　as　to　agriculturεll　studies　through　mutual　interactions　and　col－

iaborationS．

旧Sllu　hyl）ridi／alion法に，」’i．り．池18番梁’右1，休短腕1こマップ

ltれたDNAIWI　）・i，は，‘1｝t光スポットとして認識される
｝〈f　｝1　）r （　｝｛S〔　，t　1 1；　ltiv〈　）　　　（　｝X；　［r　1　｜｛ ）1（ ）　　　（　｝t　　　（　）（）SI　｜ 1i（t　　　f＞L　it ）le（：E？，i（）1　｜111　　　1　1〕壬1｛）

t　）il　ti　l，　　　t　）V　　　 I　lt　」（　）r．〔　）ts（　：c　…t　1（　：c　）　　　／’　）　　　 ssll【　」　　　 1　1＞t　）｜　 i（ii／｛　1｜　i（　）r 1．　　　｝　 lL 11　1　1； 1｜　｜

Rbanded　mel｛IPhaSe　sp「ea〈ls　wer℃h＞bridi／1）d　with
labeled　DNA　oi　a　cosmKI　SCI⊃0103A　iSOI；liC｝（l　ln　lhls　lab

oraLor＞．

，掌●増L’・　　　‘ぷ

瞬・ヨ・
，午’　　h　1　ウ晴1ぢE

，1オ7賦脚仲怜吟⇔？？甲臓？¶↑言吋・

’●¶．・に　．畠u・，‘．淳1“⑳゜“・つ．，曽・，

　舟⇔’nvコ40へ　6【’♪．i，　　1’o鴨・

　　　　　　　　　　　　・＝↓抽が・．A　楢魯蒔4が

¶t∵「9町肖il竺㌔もr¶？rrピ．°

：　　　　　　　　　　　　　　マ’

ヤ　　　　‘；．，，　：

アイソげイム’，1’i：気泳・勒｛④

甲f’tt　イ　ネ（ノ）イ‡卜t）（1）．彰JV，’1’ftる　i一Js‘i］〈・る

：Fl’．flE’（フ）　　つ

「lectrOPhor‘｝hc　pallenlol　15．；oいll

／vrl｜（ハs　　（）r1　　；l　Siillr（：tl　　flel．　　1〕i「1｛三t

ellcc　in　migriltioll　shoWs　thい｝・、e
r’奄?撃求Gpolvmo【）hlsm　ln　a　wild　rl（1い

PoPulallon，

27



教　授

助教授

助教授

助　手

医　博

理　博

医　博

博（医）

今　村　　　孝

藤　山　秋佐夫

寳　来　　　聰

出　原　賢　治

　　この部門では，ヒトの正常ならびに異常形質に係わる

遺伝現象を，遺伝子と染色体の関連のもとに，分子・細

胞・個体・集団の各レベルからアプローチして，それら

を統合的に理解することをめざしています。

　すなわち，各種のガン，白l／tlL病細胞や網膜芽細胞腫な

どを手掛かりとして，細胞の増殖・分化の調節異常なら

びに腫瘍化の成因についての分子遺伝学研究を進めてい

ます。また，分子病の遺伝要因について，ヘモグロビン，

酵素などのタンパク質の構造と機能ならびに合成の変異

をDNA塩基配列の上から研究しています。

　　ヒトのミトコンドリアには，約16，500塩基対から成る

環状DNAが含まれ，それは母系遺伝をします。このDNA

は進化速度が極めて速いことから，ヒトでも塩基配列に

顕著な個人差が見られます。世界中のいろいろな人類集

団に属する人々のミトコンドリアDNAの塩基配列を決定

し，それらの系統関係を探る研究や日本人の起源に関す

る研究を行っています。また，遺伝病に係わる変異を解

析しています。

　　さらに，今日の少産少死パターンが21世紀を通じて長

く続き自然淘汰が緩んだ場合，日本人の遺伝的健康は将

来どのように変化すると予想されるか，といった問題に

ついても考察を加えています。
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Phylogenetic　tree　showing　the　139　mtDNA　lineages
from　five　ethnic　groups　and　ancient　Japanese　bones

of　three　different　ages，　based　on　the　sequence　data

from　190　b．p．　in　the　major　non－coding　region．　Distan－

ces（D）are　expressed　by　the　number　of　nucleotide
substitutions　Per　site　per　lineage．

IMAMURA，　Takashi，　D．　Med．，　Professor

FUJIYAMA，　Asao，　D．　Sc．，　Associate　Professor

HORAI，　Satoshi，　D．　Med．，　Associate　Professor

IZUHARA，　Kenji，　D．　Med．

　　This　division　is　involved　in　a　variety　of　research

projects　focusing　on　the　molecular，　cellular　and　organis－

mal　biology　of　human　beings．

　　Hemoglobin　genes　which　cause　the　thalassemia

syndrome　are　being　characterized　to　understand　how

genetic　change　affects　protein　synthesis．　Mutations　oc－

curring　in　the　maternally　imprinted　gene　that　causes　the

Prader－Wlli　syndrome　are　being　sought　by　sequencing

mRNA－cDNA　clones　mapped　on　the　PWS　region　of　chro－

mosome　15．　Mutations　in　the　hypothalamic　receptor

genes　are　being　investigated　in　order　to　define　the　ge－

netic　factors　for　obesity，　hyperlipidemia，　glucose　intoler－

ance　and　hyperinsulinemia　which　causes　non－insulin　de－

pendent　diabetes　mellitus．　Cosmid　DNA　probe　libraries

are　being　constructed　to　locate　DNA　markers　on　the　hu－

man　chromosome　map　through　non－radioactive　flu－

orescence’η　sitし1　hybridization　analysis　of　genetic　dis－

orders　at　the　DNA　level．

　　The　protooncogene　encoding　a　ras　protein　with　an

altered　structure　was　discovered　to　possess　transform－

ing　capacity　of　NIH　3T3　cells　in　a　lung　cancer　cell　line．

The　ras　oncogene　has　a　structural　and　functional

homologue　in　yeast　Saccharomyces　cerevisiae，　and

methods　for　yeast　genetics　were　applied　to　analyze　the

role　of　covalent　mod而cations　of　the　ras　protein　impli－

cated　in　a　variety　of　human　neoplasias．　An　adjunct　pro－

ject　now　under　way　is　designed　to　analyze　the　cellular

signal　transduction　pathway　of　cytokines　such　as　inter－

leukin－4　and－13，　in　relation　to　regulation　of　tumor　cell

growth　as　well　as　to　those　of　lymphoid　cells　involved　in

the　immune　process．

　　Studies　being　conducted　on　the　origin　and　ev－

olution　of　Homo　sapiens　are　using　sequence　determi－

nation　of　mitochondrial　DNA　fragments．　A　cumulative

phylogenetic　tree　is　being　constructed　from　genetic　dis－

tances　among　mitochondrial　DNA　types　of　various　sour－

ces，　indicating　that　at　least　two　distinct　clones　exist　in

the　Japanese　population，　and　that　the　ancestral　hu－

man　population　was　already　polymorphic　in　the　mito－

chondrial　genome　before　divergence　of　the　three　ma－

jor　races．

28



教授農博　沖野（森島）啓子

助手農博才　宏偉

OKINO－MORISHIMA，　Hiroko，　D．　Ag，　Professor

CAI，　Hong－Wei，　D．　Ag．

　私達の部門は，主にイネを材料として遺伝と育種に関

する基礎研究を行っています。育種（品種改良）とは人

間の手による小進化であるという考えから，私達は研究

の巾心を小進化のしくみを明らかにすることにおいてき

ました。現在のスタッフが取り組んでいる主な課題は，

次のようなものです。

1．進化や適応に関わる遺伝r・の探索：野生イネと栽培

イネの違いや栽培イネの中のH本型とインド型の違いを

もたらしている形質は，効果の小さい複数の遺伝子に支

配されている場合が多く，今まではつかまえることが難

しかったのですが，イネゲノム研究の進展のおかげで利

用できるようになった沢山の分子的標識を手がかりにし

て，それらの遺伝r’を実体のあるものとしてゲノムの上

に位置づけようとしています。

2．野生イネの適応と分化：世界各地に分布している多

様な野生イネを材料として，遺伝変異の分布，交配様式

や繁殖様式，集団の遺伝的構造などから適応と分化の仕

組みを理解することをめざしています。ドの写貞に示す

ように，野生イネの花は他殖に都合のよい大きな雄しべ

と雌しべを持つ風媒花で，この性質が野生イネの集団の

多様性を保つことに大きく役立っていることなどを明ら

かにしてきました。

3．保全生物学をめざして：野生イネは未利用の有用遺

伝fを多数持っているので人類にとって重要な遺伝資源

ですが，環境開発のためその白生地では急速に絶滅しつ

つあります、、私達はタイで野生イネの「定点観測」を続

けながら，絶滅にいたるプロセスやそれらの保全に関す

る基礎研究を遺伝学的、‘万場から行っています。

　　The　evolutionary　genetics　of　rice　has　been　the　cen－

tral　subject　in　our　division　in　recent　years．　Genetic　im－

provement　of　economic　organisms　is　in　other　words

microevolution　under　man’s　contro1．　ln　this　context，　ev－

olutionary　study　is　a　science　not　only　for　tracing　the　past

but　also　for　predicting　the　fate　of　organisms　which　man噺

iS　manipUlating．

　　The　main　subjects　undertaken　by　the　present　staff

are．

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

sponsible　for　evolutionary　change　are　mostly　quantita－

tive　traits　and　their　genetic　basis　has　been　hardly　ana－

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

however，　enabled　us　to　identify　some　QTL　We　are　try－

ing　to　map　QTL　responsible　for　differentiation　and　adap－

tation　and　elucidate　their　network　on　the　rice　genome．

2．Genetic　diversity　of　wild　rice　species：Anumber　of

natural　populations　of　wild　rice　are　being　investigated

at　various　levels　ranging　from　phenotypic　characters

to　molecular　markers．　The　genetic　mechanisms　of　in－－

ter－and　intra－specific　differentiation　is　the　target　of　this

study．

3．Towards　conservation　biology：We　have　been　fur－

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

nus　Oryza）．　To　complement　ex　situ（in　gene　bank）con－

servation，　in　sitしJ（in　original　habitat）conservation　is　ur－

gently　needed．　We　are　continuing　field　observation　and

monitoring　of　genetic　variation　of　wild　rice　populations

in　Thailand，　we　are　investigating　their　life　history，　pop－

ulation　dynamics，　and　extinction　processes　which　are

essential　when　considering　conservation　strategies．

開花中の野生イネ（左，他殖性）と栽培イネ（右，
自殖性）

Flowers　of　outbreeding　wild（left）and　inbreed－

ing　cultivated（right）rice
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教授（併）農博島本義也
　北海道大学農学部教授

助教授（併）医博　佐々木　裕　之

　九州大学遺伝情報実験施設助教授

SHIMAMOTO，　Yoshiya，　D．　Ag，　Adjunct　Professor

　（Hokkaido　University）

SASAKI，　Hiroyuki，　D．　Med．

　（Kyushu　University）

Adjunct　Associate　Professor

1．この部門では，医学領域における遺伝学の応用に関

する研究として，ヒトを含む哺乳類におけるゲノム・イ

ンプリント（刷り込み現象）の機構を明らかにする研究

を行っています。相同染色体上のある領域が，ゲノム・

インプリントの仕組みにより父親に由来するか母親に由

来するかをマークされると，その領域に含まれる対立遺

伝・臼ま同一一の遺’伝情報を担っているにもかかわらず，個

体発生の過程や成体内において発現の仕方が大いに異な

ります。哺乳類にはこのような遺伝子が相当数存在する

と考えられています。最近，マウスで5種，ヒトでも数

種類が明らかにされています。これらは，ゲノム，イン

プリントの仕組みにより，個体発生のみならず，ヒトの

遺伝病や染色体異常症，発がんにも係わると考えられて

います。

　また，新しいインプリント遺伝子の探索とともに，DNA

のメチル化反応と染色体クロマチンの構造変化との関連

性など，医学領域で重要な遺伝子のゲノム・インプリン

トの分f機構を解明する研究も進めています。

2．農学領域における研究としては，植物遺伝資源に関

する基礎的研究が行われています，，現在のスタッフの課

題は，野生植物の集団が持つ遺伝変異のありようと，ど

んなしくみでその変異が保たれているかを明らかにする

ことです。この研究は，集団遺伝学や進化遺伝学の基本

的問題であるばかりでなく，遺伝資源を実際に収集する

際，種々の制約条件の下でいかに効率的に多様な遺伝変

．異を収集するか，そしていかに保存するか，という実用

的に’重要な問題にも関係します。口本にも分布するダイ

ズの祖先種である野生ダイズを材料にして，表現形質・

アイソザイム・ミトコンドリアDNAなどの変異に基づい

て，これらの問題を明らかにしようとしています。また

野生イネを材料にした生態遺伝学的研究では，育種遺伝

研究部門と長年共同研究を続けています。

償

1．This　division　is　involved　in　studies　aimiing　at　under－

standing　the　molecular　mechanisms　that　leave　a　gene

with　an　imprint　from　the　mother　or　father．　Mammals　in－

herit　two　complete　sets　of　chromosomes　from　their

parents　and　thus　two　copies　of　every　autosomal　gene．

Normally　both　copies　are　expressed，　but，　in　a　minority

of　cases，　a　mechanism　known　as　genomic　imprinting

causes　the　expression　of　a　gene　to　vary　according　to　its

maternal　or　paternal　origin．　Of　particular　interest　is　the

fact　that　genomic　imprinting　is　implicated　in　an　increas－

ing　number　of　diseases，　not　all　of　them　rare　or　exotic．

Examples　range　from　uniparental　disomy　in　Prader－Wlli

syndrome　to　preferential　allele　loss　in　recessive　Wilms’

tumours，　and　to　preferential　transmission　of　paternal　or

maternal　predisposing　alleles　in　diabetes　and　asthma．　Re－

ciprocal　chromosome　translocations　in　haematological

malignancies　have　been　added　to　this　list　as　a　major　cat－

egory．

　　Analyses　of　endogenous　imprinted　genes　i＄olated　in

the　last　5　years　support　previous　links　between　imprint－

ing　and　DNA　methylation．　The　strongest　links　have　been

demonstrated　using　transgenic　mice．　Genetic　analyses

in　mice　predict　that　only　a　small　number　of　genes　are

imprinted．　Although　these　genes　likely　act　during　embry－

onic　development，　the　cellular　transcription　machinery

must　be　able　to　discriminate　between　the　maternal　and

paternal　gene　copy．　An　increasing　effort　is　being　put　into

understanding　the　molecular　mechanism　of　recognL

tion　of　a　sequence　element，　known　as　an　imprinting　box，

at　the　gene　locus，　and　modification　of　this　sequence　by

imprinting　factors．

2．Another　subject　under　study　in　this　division　is　a　bas－

ic　research　on　plant　genetic　resources．　The　geograph－

ical　distribution　and　population　structure　of　genetic　var－

iation　involved　in　natural　populations　are　important　sub－

jects　not　only　for　population　genetics　and　evolutionary

genetics　but　also　for　field　collection　and　management

of　genetic　resources．　The　study－target　of　the　present

staff　is　wild　soybean．　The　above　problems　are　being

investigated　on　three　levels，1．　e．　phenotypic　charac－

ters，　isozymes　and　mitochondrial　DNA．　Further，　cooper－

ative　work　on　ecological　genetics　of　wild　rice　with　the

staff　of　Agricultural　Genetics　Division　is　continuing．

開発の進むメコンデルタで，絶滅しつつある野生イネ
Natural　populations　of　wild　rice　are　threatened　by　en－

vironmental　development　　Mekong　delta
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Genetic　Stock　Research　Center

センター長（併）中辻憲夫
　Head　NAKATSUJI，　Norio

　このセンターは，遺伝学研究に有用な生物系統の収集保存や系統情報のシステム開発およびそ

れらを用いた基礎研究を行うことを目的として設立されました。遺伝的特性の分析が十分行われ

た系統，あるいは未知の遺伝子を多数持っているであろう系統を保存することは遺伝学研究の基

盤として極めて重要です。現在，哺乳動物・無脊椎動物・植物・微生物・遺伝資源・発生工学の

6研究室があり，スタッフはそれぞれの材料の重要な遺伝子とその働きに関する基礎的研究を進

めるとともに，系統の保存・分譲，実験系統の開発，情報のデータベース化などを行っています。

　The　Genetic　Stock　Research　Center　was　established　in　1974　and　it　consists　of　six　laborato－

ries．　The　functions　of　this　center　include　research　and　maintenance　of　a　variety　of　genetic　stock－

sof　animals，　piants　and　microorganisms，　which　are　useful　in　basic　genetic　research，　and　char－

acterization　of　these　stocks．

　lt　maintains　valuable　strains　of　mouse，　Drosophila，　silkworm，　rice，　Escherichia　coli，　Bacillus

subtilis，　etc．，　and　supplies　them　to　researchers　in　and　outside　Japan．　During　1994　and’95，0ver

5，000strains　of　organisms　were　supplied　to　laboratories　throughout　the　world．　The　Genetic　Stock

Research　Center　also　stores　data　bases　containing　up－to－date　information　about　various　exper－

imental　organisms　that　are　stored　in　universities　and　research　institutes　in　Japan．
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助教授理博城石、俊彦
助手医博小出　 剛

SHIROISHI，　Toshihiko，　D．　Sc．，　Associate　Professor

KOIDE，　Tsuyoshi，　D．　Med，

　現在，マウス遺伝学は，連鎖解析法や染色体物理的地

図作成法などゲノム解析技術の著しい進展によって，複

雑な個体レベルでの生命現象を制御する未知の遺伝子の

同定・単離を可能にしつつあります。哺乳動物保存研究

室では，マウス胚における形態形成を制御する遺伝子群

の同定と遺伝子間相互作用の解明を日指しています。特

に，マウス胚肢芽における前後軸形成及び中軸系の形態

形成に的を絞り研究を進めています。また，減数分裂に

おける相同染色体間組み換え機構についても分子遺伝学

的手法とゲノム解析的手法を用いて研究しています。こ

れらの研究の他に，野生マウスの遺伝的多様性に立脚し

て新しいマウス系統を開発しています。この中には，野

生マウス由来の遺伝子あるいは染色体を実験用近交系マ

ウス系統に導入したコンジェニック系統，コンソミック

系統が含まれます。また，新しい遺伝r一解析法の開発を

行い生物学・医学の幅広い研究分野に応用可能な総合的

なマウス遺伝実験系の開発を日指しています。さらに，

多数の実験用マウス系統の維持と凍結胚による保存を進

めています。これらのマウス系統は，現在国内外の研究

機関に幅広く提供されており様々な研究分野で大きく貢

献しています。

マウス突然変異を用いた四肢前後軸形成機構の解析

A
Gli3
Xt・－c裟b°㍑1。，　lnl，，，刷＿＿，＿

　　Recent　advances　in　mouse　genetics　have　facilitated

the　molecular　analysis　of　complicated　biological　func－

tions　and　morphogenesis　in　developing　embryos．　ln　par－

ticular，　it　has　made　it　possible　to　identify　and　clone　mouse

mutant　genes　using　a　positional　cloning　strategy．　ln　the

Mammalian　Genetics　Laboratory，　we　study　genetic　con－

trol　of　pattern　formation　in　mouse　development．　We　are

focusing　on　the　formation　of　the　anteroposterior　axis　in

limb　buds　and　central　axis　formation，　using　several

mouse　mutants．　We　have　started　fine　linkage　analysis　of

the　mutant　genes　toward　positional　cloning．　ln　addi－

tion，　the　molecular　mechanism　of　recombination　dur－

ing　mouse　meiosis　is　being　studied　in　this　laboratory．

Meiotic　recombination　in　mouse　is　not　random　but

clustered　at　short　chromosomal　segments　known　as

hotspots　in　the　proximal　region　of　the　major　histocom－

patibility　complex（MHC）．　The　molecular　basis　of　recom－

bination　at　the　hotspots　and　generality　of　the　hotspots

are　being　extensively　studied．

　　ln　this　laboratory，　more　than　150　strains　of　labo－

ratory　mice　such　as　standard　inbred，　H－2　congenic　and

mutants　have　been　maintained　since　the　establish－

ment　of　this　laboratory　in　1975．　A　series　of　B10．　MOL－

H－2congenic　strains　developed　by　using　Japanese　wild

mice　are　maintained　as　well．　Many　inbred　strains　estab－

lished　in　this　laboratory　from　wild　mice　were　recently

added　to　this　mouse　stock．　The　microbiological　and

genetical　quality　of　these　strains　is　periodically　monitored．

Technical　improvements　in　freezing　mouse　embryos

have　been　achieved　and　an　embryo　freezing　project　has

been　started．　Mouse　strains　are　supplied　to　resear

chers　in　this　country　and　abroad　on　request．

Xt突然変異のゲノム構造と肢芽でのShh遺伝子の異所的発現‘
XtはGli3遺伝子の機能欠失型の突然変異であり（A），肢i芽前端部
にShh遺伝子を異所的に発現する（B）、，その結果，　Xtでは前後軸

に関して鏡像対称重複肢（軸前側多指症）が形成される、，
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助教授理博林　茂生
助手博（理）後藤　 聡

HAYASHI，　Shigeo，　D．　Sci，　Associate　Professor

GOTOH，　Satoshi，　Dsc．
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　　Cell　diversification　and　cell　to　cell　communication　are

the　two　major　driving　force　ol　animal　development．　We

are　using　the　fruit「ly　Drosophila　as　a　model　system　to　in

vestigate　the　molecular　mechanism　of　development．　Our

apProach　is　to　combine　techniques　o「molecular　genet－

ics　with　observations　of　cell　behavior．　Our　current　inter

est　is　locused　on　genes　involved　in　the　l－ormation　Of　adult

limbs　such　as　the　wing　and　the　leg．　We　round　that　the

｛ranscription　factor　Escargot（Esg）and　the　related　fac

tor　Snail　play　pivotal　roles　in　wing　formation　by　stably

maintaining　the　commitment　toward　wing　cell　late．　Reg

Ulation　Of　theSf≧faCtOrs　dUring　liml）IOrr’nation　through

secreted　signalil、9　rnolecuies　is　L）eing　sluclied．　Once　irn

aginal　diSCS　a任｝IOrrned，（he＞pr（）lilerateうtO　inCreaSe　C（三ll

nUrT］ber　and　Under巳（ハ　autonornouS　pc，attern　IOrrnati（）n

events．　This　is　guarant（うed　by　the　aclivily　ol　Esg　which

preVents　irnagir〕al（liSC　CellS　irOr了｜tranSIOrrning　intO　lar

vai　epidennal（〕ells．　Another　line　ol　interest　is　the　rnech

anism　involve（l　in　lhe　f（1　rrnatior、　of　a　complex　organ．　Our

model　systen｜is　the　tracheal　system；anetwork　of　tu

bular（．：pi［h（elium　that　serves　as　the　respiratory　organ　of

insects．　lls　lormation　irコvolves　patterned　branching　o「an

epilhelial　pre（）ur－sor，　cell　lnigration　〔］nd　specific　adhe

slon　k）tar『9etsil．es，　Esg，　Pla∨s　an　essen（ial　r（）le　in　this　pro

cess　by　regul〔山ng　cell　IT）Oi，iiitY　and　adhesi（）n．　The　cell　cell

adhいsiol　l　moleCllle　DE　Cadherirlwas　idel1川ed　as　ll’）c；　rna

lor　target　ol　Esg川lhe［rach（三al　SVsteln．

　　ln　add山（）1　1，　mOre　lhlltl　ll　IhouSan（l　mUla「）t　a「1d　wil（1

1VPe　DrosoPhlla　slrains　are　l｜1ainlained　an（l　dislrlbtiled　lo

reSearchers．

接着しようとしている気管糸冊抱（ゴ1ミ）　矢印て小

した所に細胞接着う｝iカドヘリンかみられる
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助手博（農）伊藤、幸博 ITO，　Yukihiro，　D．　Ag．

　イネは作物として重要であるだけでなく，分子遺伝学

的研究に適した植物でもあります。そこで，我々はイネ

を用いて，植物の胚発生の遺伝的制御機構を調べていま

す。植物は，動物同様1つの受精卵から様々な組織，器

官，そして個体がつくられていきます。また，植物には

受精卵からだけではなく，1つの分化した細胞からも脱

分化，再分化を経て，完全な個体を作り出す性質もみら

れます。我々は，このような特徴をもった植物の発生の

なかで，受精から種子ができるまでの胚発生の研究をし

ています。胚発生の過程でどのような遺伝子が働いてい

るか，その遺伝子が機能を失うとどのような影響が出る

かを調べることにより，胚発生を制御している遺伝的プ

ログラムを明らかにしたいと考えています。

　　また，世界各地から採．集した栽培・野生イネを中心に，

系統保存事業も行っています。貴重な遺伝資源である保

存系統は，その遺伝特性を調．査し，多数の研究者に分譲，

利用されています。

　　We　are　interested　in　the　genetic　control　of　em－

bryogenesis　in　rice，　which　has　several　suitable　fea－

tures　for　molecular　genetic　studies．　To　isolate　genes　ex－

pressed　in　the　early　stages　of　embryogenesis，　we　have

constructed　three　kinds　of　cDNA　libraries　of　3　DPA　rice

embryos；ageneral　cDNA　library，　a　PCR　cDNA　library

in　which　cDNA　from　a　minute　amount　of　starting　mate－

rial　was　amplified　by　PCR，　and　a　solid－phase　cDNA　li－

brary　in　which　cDNA　was　bound　to　magnetic　beads．

Screening　of　these　cDNA　libraries　by　hybridization　with

homeobox　genes　of　rice，　maize　and　Arabidopsis　and

PCR　with　degenerated　primers　for　homeobox　genes

identified　several　homeobox　genes．　We　are　currently　ex－

amining　the　expression　patterns　of　these　genes．　This

study，　in　combination　with　the　isolation　and　character－

ization　of　mutants　defective　in　embryogenesis　and　mo－

lecular　cloning　of　such　genes，　should　reveal　genetic

mechanisms　which　control　embryogenesis　in　rice．

　　This　laboratory　is　responsible　for　the　germ　plasm

preservation　of　rice．　As　a　result　of　extensive　collec－

tions　in　tropical　countries　and　generous　donations　from

numerous　sources　since　1957，　the　size　of　the　rice　col－

lection　is　1，193　accessions（7，1781ines）of　wild　rela－

tives　in　addition　to　two　cultivated　species，　genetic　testers

and　mutants．　The　collection　has　been　used　for　studies

of　genetics　and　evolution　by　many　scientists　in　differ－

ent　countnes．

受精1日

4日

3日

5日

葉

根

・・ニド≒

25日
（完成胚）

　　　イネの胚発生

Embryogenesis　of　rice
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助教授農博西村昭子
助手博儂）金丸研吾

NISHIMURA，　Akiko，　D．　Ag．，　Associate　Professor

KANAMARU，　Kengo，　D．　Ag．

1．細胞分裂は，非常に厳密な周期的規律性をもって行

われています。たとえば大腸菌が分裂してつくられる2

個の娘細胞は，その親細胞と全く同じ性質を持っており，

この過程で無核の細胞がつくられるようなことは起こり

ません。増殖中の細胞には，「細胞構成要素の合成の進行

状況を確認しながら，分裂を実行する遺伝∫群が作動し

ている」と考えられています。このような遺伝∫・の一一一つ

に変異が生じると，たとえば染色体DNAの複製が完rす

る前に分裂が開始してしまう1ようなことが起こりますc，

このような細胞内ネットワークの研究を行っていますc，

2．細胞分裂を完成させるには，このようなネットワー

クにかかわる遺伝．∫・群の他に，分裂装構1を実際に形成す

るために必要な遺伝∫・群等，合計すると約150の遺伝∫・が

必要であることがコンピュータ解析から．r’測されていま

すt，細胞分裂の全容を明らかにするために，多数の変異

系統を分離し，この150の遺伝子のマッピングや，遺伝r’

の塩基配列の解析，変異系統の特性等を研究しています。

3．15，000系統にのぼる大腸菌変異系統の保存tll：業は，

国内外で高く評価され利JTJされています、，

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

riodic　processes　under　various　growth　speed　condi－

tions，　although　the　synthetic　patterns　of　DNA，　cytoplasm，

and　the　membrane　in　a　cell　cycle　are　completely　differ－

ent　from　each　other．　We　are　proposing　that　the　cell　must

have　mechanisms　coordinating　the　timing　of　each　event．

For　example　we　have　found　that　the　master　operon　of

the　flagellar　regulon　is　controlled　by　the　regulatory　mech－

anism　of　cell　division（Nishimura　and　Hirota，　Mol．　Gen．

Genet．1989）．　Recentiy　we　have　identified　molecular　fac－

tors　involved　in　the　coordination　between　DNA　replica－

tion　and　cell　division　in　normally　growing　cells，　by　analyz－

ing　novel　mutants　cfcA　and　cfcB，　in　which　cell　divi－

sion　occurs　earlier　in　the　cell　cycle．　Another　finding　was

that　the　synthesis　of　lipopolysaccharide，　which　is　the

main　component　of　the　outer　membrane，　is　coupled　with

cell　division．　That　is，　a　mutations　in　the　kdsA　gene　causes

adefect　in　transcription　of　the　ftsZ　gene．

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

sion　genes．　We　are　mapping　a　whole　set　of　cell　divi－

sion　genes　in　E．　coli　using　three　different　types　of　E．　coli

culture　banks　stocked　in　this　laboratory，　and　have　started

analyzing　them　systematicaily　through　collaborations　with

Several　grOUpS．

3．This　laboratory　is　also　pursuing　the　following　pro－

ject：About　15，000　mutant　strains　of　bacteria　useful　in　ge－

netic　analysis　are　preserved　and　are　provided　on　re－

quest．

過剰分裂
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助教授　理　博　山　崎　由紀子

助手工博藤田昌也
YAMAZAKI，　Yukiko，　D．　Sc．，　Associate　Professor

FUJ）TA，　Masaya，　D．　Eng．

1．知識情報の記述法に関する研究

　生命現象を分子のレベルで解明しようとする生物科学

は近年めざましく発展し，その成果は膨大な文献情報と

して蓄積されてきました。しかしながら，このような情

報の洪水の中から，目的の情報を効率艮く引き出すこと

は，た易いことではなくなってきているのも事実です。

　遺伝資源研究室では，コンピュータを利用して知識情

報を最大限に利用するためにはどうしたらよいのかにつ

いて研究を行っています。人にわかりやすい記述から，

人とコンピュータの両方に理解可能な記述法を模索して

います。このような記述法を用いた情報データベースを

構築することによって，従来とは違った理解を産み出す

ことができるかもしれないのです。

2．遺伝資源情報データバンク研究事業

　当研究室では，哺乳動物，無脊椎動物，植物，微生物

などいろいろな生物の系統に関する情報をデータベース

化し，インターネットで公開することによって，世界中

の研究者に情報を提供しています。現在は各生物種毎に

固有のフォーマットを使っていますが，近い将来には，

生物の種を超えた情報の検索などを可能にする「統一系

統情報データベース」の構築を計画しています。

　　The　first　trial　phase　of　the　Genetic　Resources　Data－

bank　Project　has　been　initiated　in　this　laboratory　this　year．

The　goal　of　this　project　is　the　collection，　design，　con－

struction，　and　online　distribution　of　an　lntegrated　Data－

base，　which　contains　genetic　resources　information　and

the　relevant　objects　of　different　organisms，　under　a　sin－

gle　logical　data　model．　Starting　from　local　stock　informa－

tion　such　as　mouse　and　drosophila　stocks，　we　have　im－

plemented　several　databases　available　via　the　World　Wide

Web（WWW）．
　　We　have　also　collaborated　with　the　Wheat　Network－

ing　Group　on　the　construction　of　an　integrated　wheat

database　called“KOMUGI－Wheat　Network　of　Japan”．

We　developed　a　data　submission　tool　to　collect　data　from

each　stock　center　and　designed　the　database　schema．

The　database　is　composed　of　nearly　50　entities　includ－

ing　the　biological　and　molecular　biological　features’ 盾

each　strain　as　well　as　bibliographical　information．　The

working　group　plans　to　continue　work　on　the　database

in　several　directions　such　as　incorporation　of　the　wheat

DNA　repository　database　and　of　image　data　and　cross

references　to　related　databases．　The　development　of　a

data　management　system　by　which　each　researcher　can

constantly　update　their　data　by　connecting　to　the　re－

mote　computer　running　the　databases　is　also　an　ongo－

lng　prOject．

系統資源情報データベース
　（Genetic　Resources　Database）

36



齢 摺　’≡

教授理博中辻憲夫
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NAKATSUJI，　Norio，　D．　Sc．，　Professor

SHIRAYOSHI，　Yasuaki，　D．　Sc．

　マウスなどの哺乳類胚の受胎から妊娠中期までは，胎

仔の体の基本的な構造が形成される時期なので，脳など

を作る中枢神経系の出現，卵子や精子を将来作り出す始

原生殖細胞の出現と卵巣や精巣への移動などの重要な現

象が起きます。この研究室では未分化幹細胞から始原生

殖細胞への細胞運命の決定，始原生殖細胞の増殖と移動

の制御機構，そして始原生殖細胞から卵子や精子形成へ

向かう細胞分化と性分化の制御機構を解析しています。

また中枢神経系や造血系組織などでは重要な細胞の運命

決定と細胞分化が起きていますが，これらの細胞分化に

関係する遺伝子を同定してその機能を解析することを目

指しています。さらに最初に出現した時期の中枢神経系

に存在するはずの初期幹細胞から細胞株を樹立して，培

養i下での細胞分化を解析すると同時に胎仔脳内へ戻した

場合の生体内での運命を解析することによって，神経系

細胞の増殖分化や脳神経系における組織形成の機構解明

を進めています。

　This　laboratory　analyzes　molecular　and　cellular　as－

pects　of　morphogenesis　and　cell　differentiation　during　the

postimplantation　period　of　normal　and　mutant　straln　mice

by　using　various　experimental　apProaches．　Particular　at－

tention　is　paid　to　the　development　of　germ　cells　and　cen－

tral　nervous　system（CNS）．　We　are　currently　using　an　in’

vitro　culture　system　of　mouse　fetal　germ　cells　to　an－

alyze　control　mechanisms　of　cell　proliferation，　growth　ar－

rest　and　differentiation　into　male　and　female　germ　cells．

We　are　also　trying　to　identify　important　genes　in　the　de－

termination　and　differentiation　of　the　CNS　and　haema－

topoietic　tissues．　Also，　we　are　studying　migration　pat－

terns　of　neuroblasts　during　brain　histogenesi＄，　and　try－

ing　to　establish　neuronal　stem　cell　lines　for　analysis　of

cell　lineages　and　differentiation　in　mouse　CNS　develop－

ment．
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　マウス胚血管系でのint－3遺伝子の発現
Expression　of　int－3　in　the　mouse　embryo
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　　　培養下で増殖した始原生殖細胞
Primordial　germ　cells　after　proliferation　in　culture
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Structural　Biology　Center

センター長（併）桂　　 勲

　　　　Head　KATSURA，　lsao

　本センターは，遺伝学への構造生物学的手法の導人のため，’F成8年4月に旧・遺伝情報研究

センターを改組拡充して設立されました，，基礎的な遺伝∫’操作技術の普及がほぼ終了し，大量の

塩基配列データが蓄積されてきた現在では，塩基配列の意味，すなわち遺伝情報をもとに生体が

作られ働く仕組みを知ることが次の課題になりました、、このためには，遺伝子改変や遺伝子導入

を行い，その結果生じた生体構造の変化を様々なレベルで解析する実験が重要です。ところが，

現在の遺伝学関係の研究室には遺伝子操作の技術はあっても生体内の構造の測定・解析技術が不

足しています。本センターは，このような状況を打破し，遺伝学の新たな発展を期するために設

立されました。

　本センターには，生体高分・∫一，超分子機能，構造制御，超分∫構造，遺伝r・回路の5研究室が

あります。これらの研究室では最先端の研究を行うとともに，X線結晶解析から光学顕微鏡まで

様々なレベルで構造生物学的手法を開発し，遺伝学に導入しています．，また，」じ同研究を通して，

所内外の研究室が新しい手法や技術を導人することにも貢献しています，、

　　The　Structural　Biology　Center　was　established　in　April　1996　through　a　reorganization　of　the

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

ogy　to　genetic　research．　The　pervasion　of　genetic　engineering　techniques　has　resulted　in　the

accumulation　of　a　huge　amount　of　genetic　information，　which，　in　turn，　has　given　us　a　new　task，

i．e．，　interpretation　of　the　DNA　sequences．　Since　the　meaning　of　DNA　sequences　resides　most－

ly　in　their　ability　to　direct　the　formation　and　actMty　of　living　organisms，　this　task　can　be　res－

tated　as　the　analysis　of　the　relation　between　genetic　information　and　biological　organisms　and

the　elucidation　of　the　mechanisms　therein．　This　can　be　accomplished　through　experiments　in

which　we　change　DNA　sequences　in　genomes　and　investigate　the　effects　in　living　organisms．

Such　experiments　require　methods　and　techniques　in　structural　biology，　and　coupled　with　re－

cent　developments　in　genetic　research，　the　establishment　of　this　Center　became　necessary．

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

Biomechanism，　Multicellular　Organization，　Biomolecular　Structure，　and　Gene　Network．　They　aim

to　maintain　high　standards　in　research．　Various　methods　and　techniques　in　structural　biology，

ranging　from　X－ray　crystallography　to　light　microscopy，　will　be　further　developed　in　these

laboratories．　They　are　also　introducing　new　methods　and　techniques　to　other　laboratories　through

collaboration．

　　情報

information
DNA→RNA→protein

構造
structure
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●
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macromolecules
　　　　　　　　　organcllcs
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Structural　Biology　Center
　　牛体高分∫・研究室　　　　　超分∫描造研究室　　　　遺伝1’・回路研究室

Bk，k，gical　Macromolccules　t．ub，　Biomoiccular　Structure　Lab．　Gcnc　Nctw｛，rk　Lab．

　　　　　　　　　　超分∫・機能研究室　　　　　　　　　構jls制御IUf究宰

　　　　　　　　　Molecular　Biomcchanism　Lab．　　Multiccllular　Organization　1，ab．
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センター長　桂 勲 Head　KATSURA，　lsao

　本研究室は，遺伝学的に重要な蛋白質・核酸等の分子

の立体構造をX線結晶解析・核磁気共鳴等により決定し，

これを基盤に生体の構築・活動におけるその作用機構を

解明するために，平成8年4月に新設されました。

　遺伝情報による生物の形成・機能発現機構の解明のた

めに，現在，遺伝情報を改変し，その結果として起こる

生体の変化を調べる実験が行われています。しかし，こ

れだけでは原因と結果しかわからず，途中の説明がつけ

られません。この欠点の克服には，遺伝情報をもとに合

成されて生体の構築・活動に実際に働く個々の蛋白質の

作用機構を解明する必要があります、，ところが蛋白質は，

その立体構造によって鍵と鍵穴のように相丁：の分r一を識

別して働き，環境に応じて立体構造を変化させて活性の

調節をします，，そこで，作用機構iの解明には，まず立体

構造を決定し，それをもとに蛋白質等がいかにして特異

的結合・触媒作用・立体構造変化等を行って生体内での

様々な機能を達成するかを解明する必要があります。

　　This　laboratory　was　established　in　April　1996　to　de－

termine　the　three－dimensional（3D）structure　of　geneti－

cally　important　proteins　and　nucleic　acids　through　X－ray

crystallography　and　NMR　and　to　elucidate　the　mecha－

nisms　of　action　of　those　molecules．

　To　Iearn　about　the　mechanisms　of　formation　and　ac－

tion　of　living　organisms　from　genetic　information，　we　usu－

ally　perform　experiments　in　which　we　change　DNA　se－

quences　and　study　the　effect　in　living　organisms．　How－

ever，　to　understand　the　mechanisms　we　must　know，　in

addition　to　the　initial　cause　and　the　final　result，　the　inter－

mediate　steps，　especially　the　mechanisms　of　action　of

proteins，　which　are　constructed　according　to　genetic　ln－

formation　and　play　major　roles　in　building　organisms．　For

this　purpose　it　is　necessary　to　determine　the　3D　struc－

ture　of　proteins，　since　Proteins　recognize　other　mole－

cules　through　their　3D　structure　as　keys　recognize　locks

and　since　they　regulate　their　activity，　depending　on　the

environment，　by　changing　the　3D　structure．　This　is　the

reason　why　this　laboratory　was　made　in　the　National　ln－

stitute　of　Genetics．　lt　is　expected　to　perform　pioneer－

ing　research　in　this　field　by　elucidating　important　molec－

ular　mechanisms　in　genetics．

lXR繍pl1㌦、＿他＿、蹴1・・
　　　　　　　　　の精製　　　　　　　　の試亨：l

　　　　　　　　　purifienti“n《、f　　　sampLes　fωm
　　　　　　　　　Pロilcins　　　　　　　　othcr　luhs
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遺伝情報の意味解明における蛋白質の立体構造の重要性
1mprotance　of　protein　3－D　structures　in　the　elucidation

of　the　meaning　of　genetic　information
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教授理博嶋本伸雄
助手理博永井宏樹

SHIMAMOTO，　Nobuo，　D．　Sc．，　Professor

NAGA「，　Hiroki，　D．　Sc、

　遺伝r・には，生物の設計図が辞かれていますが，その

設計図から実際に生物を構築する肝心の命令は日1かれて

いません、，その命令は，遺伝r・であるDNAとタンパク質

との特別な複合体の形をとり，複合体の形成，解離，化

学変化によって川されます，，遺伝∫・の，川的に応じた発

現調節の仕組7六を解明することは，その．ような複合体の

形と動き方を明らかにすることに他ならないのです．，当

研：’先弓こで1よ，　」宣イ云1’・　Cノ）発／見‡幾↓苗（こ焦、点を当て，　形とtiJJき

を結びつけて理解するために，DNAやタンパク質の　’分
J’・び）．ｮきを観察したり，形を見たりする新しいT：段を川

いて，次川代の生物学である「ナノバでオロジー」を確
、1

m：することをめざしています、、

1分子ダイナミクスによる大腸’菌RNAポリメラーゼ分子
の軌跡（左）とその説明図（右），、ポリメラーゼ分子は蛍

光標識により顕微鏡で直接観察できるようにしてありま
す，右側の分子は，熱揺らぎを受けながら流れ（白矢印）
とともに移動しています、．左側の分子は，平行に揃えら
れたDNAのある領域で，　DNAの方向に滑っています、，こ
れがスライディング運動です．DNAの端では，垂直に固
定されたDNAの上を滑ってジャンプしています．このよ
うにして，DNA結合タンパク質のDNA上のスライディン
グ運動が証明されました、．

Traces　of　two　E．　co〃RNA　polymerase　rnolecし」les　l｜uo

rescently　labeled（Left　panel）and　their　schematic　expla

nation（Right　panel）．　The　lefthand　side　molecule　was

dri「ting　with　bulk　flow（the　open　arrow）．　Brownian　mo

tion　was　superimposed．　The　right　hand　side　molecuk・ラ

was　sliding　along　DNA．　when　it　encountered　a　DNA　m⊂）l

ecule，　which　had　been「ixed　and　extended　in　parallel．　Al

the　end　of　DNA　it　jumped　verticaiiy．　s．　uggesting　a　slid

ing　movement　along　a　DNA　molecule　verti（）ally　fixed・

The　existence　or　sliding　tnotion　of　DNA　binding　proteins

has　been　thus　proved．（Kabata　θ／　ai．　S（．｝len（こ0　262，

15611563，1993）

　　Dynamic　and　temporal　analysis　is　essential　but　unde－

veloped　in　the　study　of　molecular　mechanisms　of　gene

regulation．　We　have　been　focusing　on　the　regulation　of

transcription　initiation　in　E．　coli，　and　apPlying　nanobiologi－

cal　techniques　together　with　conventional　methods　used

in　molecular　biology．　The　new　methods　we　have　devel－

oped　include　single－molecule　dynamics，　and　immobiliz－

ing　template　techniques．　We　are　going　to　introduce　atom

ic　force　and　near－field　microscopes，　laser　tweezers，　and

surface　plasmon　resonance　for　clarifying　the　mecha

nisms　of　transcription．

DNA（invisib

゜㌦゜°

an　RNA
polymerase
molecule
drifting　with

bulk　flow

mPlng

／

O

　　By　direct　visualization　of　single　molecules　ol　E．ω〃

RNA　polymerase　and　the　P．　ptvtida　CamR　repressor，　we

have　shown　the　presence　of　a　sliding　motion　of［he　DNA

binding　proteins　along　DNA，　and　shown　that　inducer

breaks　only　the　specific　complexes　of　the　repressor．

Theoretical　analysis　clarified　the　general　role　or　sliding

in　enhancing　the　specificity　of　a　DNA　binding　prolein．

　　We　carried　out　kinetic　analysis　of　initiation　and　ear

ly　elongation　in　transcription　by　using　a　template　DNA　im

mobilized　onto　plastic　beads．　Thus　we　separated　open

complexes　from　excess　RNA　polymerase，　or　transcripts

retained　by　ternary　complexes　from　released　trans　cripts，

that　is，　abortive　transcripls．　We　lound　a　new　transcrip

tion　compiex　named　moribund　complex，　that　produces

only　abortive　transcription．　A　kinetic　study　using　the　im・

mobilized　template　packed　in　a　minute　column　proved

the　early　presence　of　moribund　compiexes．　These　re－

sults　suggest　a　model　for　the　regulatory　mechanism　of

transcription　initiation　much　simpler　than　the　convention－

al　complex　sequential　model．

40



教　授　理　博　桂

助手†専（理）石原

勲

健

KATSURA，　lsao，　D．　Sc．，　Professor

ISHIHARA，　Takeshi，　D．　sc．

　　本研究室では，多細胞生物としては非常に簡単な構造

を持つ線虫C‘イ‘響イ～〃sを川い，発生や行動，特に神経系の

斤多∫虚べ咋幾育Eカミ異？；1’オ£変yぐ体を分1』推・角糾ハrし，　」遺∫云子（ノ）役

割を調べています、、

　　イ肝’化方法としては，　（1）遺イ云r・クロ…一ニングなどにより

遺伝∫”と変’異の実体をとらえること，（2）遺伝∫一発現び川」

1「Jl　－　lv｛：1～イ、‘ノ：（ノ）決・フi三，　　ノ変I」’lt，表」：！↓Hi－t．1（ノ）f（］，fi｛↓リ「オ｝こ　、と：e、こ．｝二　tr二）　」旦イ）ミ　」㌧（ノ）

｝幾f尭を」「i　YO　II｛　一一i］　一ること，　（3）↓‖隻∫∫ヒ1’1〈JC．二ly！・」」」1一弓＾る変呈些．（ノ）分〉肉∬，

：｝n変異体の表現川；l！の解析などに．より遺伝r・川の関1系を

解明することの3つを川いています．，特に，神経系を解

析する道具として，クラゲ蛍光タンパク質遺伝J’・の」導，人

により，牛きたまま特定の神経糸川胞が蛍光を1川す種々の

線虫を作成Lました、、

　　1ハ1｝｜迫としてけ1，　上見在，　（1㍑盛’》工’hlか報処j：旧ぺ・ノヒイ本リンぐム（ニ

カ・カ・オ）る｛制御じ係，　（2）例1糸ヤ～しド糸川月k．1移璽功（ノ）1削御1様量ヨ茜，　（3ル惑’》］：

’「rl∫幸日処∫川（ノ戊刊1粕～1日llr各↑蒔」告t”　：1「｜二㍗三YEI；．イ朱ぴ）表」：見戊胆（ノ）Iy，，｜」吏，

（・1）f・・［，L々ソ）『中糸ff云i／＃勿㍗〔’受’吉f本び）発i∫見剖～イ、㌧：と紗kLl（（ノ）行劇川こ

おけ『る機能，（5）神経細胞分化・神経ll｜1路形成び）機構を川：

’ゲじし『・こし・主一，］＾．、

　　C‘’／（’，gra〃sU）kうノCモデル生物で川j題を厳密に解IVIする

T一とがヒトを理解する僧i固たる1｝ll盤になると考え，こ（7）

｝ミレr）ノト：イiJl：’プヒィノじtJ：〆・πこし、．r；三’］、、．

C．e∫egansの卿化したての幼虫（長さ：約0，3mm）の微分
干渉顕微鏡写真，生きたままで細胞核がよく見える、
DIC　micrograph　of　a　larva　of　C．　elθgans　just　after　hatch．

ing（O．3mm　in　length），　showing　cell　nuclei．

　　How　the　shape　and　behavior　of　multicellular　organ－

isms　are　determined　by　genetic　information　is　one　of　the

most　fundamental　problems　in　biology．　We　are　study－

ing　some　aspects　of　this　problem　by　isolating　and　charac－

terizing　various　mutants　of　the　nematode　Caenorhab－

ditis　e／egans．Characterization　of　mutants　includes　clon－

ing　and　expression　of　the　genes，　epistasis　experi－

ments　to　learn　the　order　o『gene　action，　isolation　of　sup－

pressor　mutations，　investigation　of　their　phenotype　using

「ight　microscopes，　etc．

　　At　present　we　are　investigating　the　following　sub－

jects．（1）Analysis　of　the　f／r　（fluoride－resistance　abnor－

maD　genes，　which　control　growth　rate，　sensory　signal

processing　and　ultradian　rhythms．（2）Regulation　of

neuroblast－migration　and　hatching　by　a　metallopro－

teinase　gene　belonging　to　the　tolloid／BMP－1　family．

（3）The　relationship　between　the　topology　of　neural　cir－

cuitry　and　synthetic　phenotypes　of　neural　mutations．

（4）Use　of　GFP（green　fluorescent　protein　of　a　jelly－

fish）markers　for　isolation　and　characterization　of　mutants

in　morphology　and　differentiation　of　neurons．（5）Studies

on　some　neurotransmitter　receptors，　including　determi－

nation　of　the　neurons　that　express　them　and　elucida－

tion　of　function　through　gene　disruption．

　　Taking　advantage　of　C．　e／egans，　in　which　all　the

cell－lineages　and　the　structure　of　the　neural　circuitry　are

known，　we　hope　to　elucidate　the　molecular　and　cellu－

lar　mechanisms　of　development　and　behavior　so　clear

ly　and　strictly　that　the　results　can　be　used　as　a　firm　ba－

sis　for　understanding　other　species　including　humans．

特定の神経細胞が緑色蛍光を出す，生きた線虫の顕微鏡写真、、4匹の虫で異なる神経伝達物質（左上：グリシン，右上：
GABA，左下：グルタミン酸右下：アセチルコリン）の受容体遺伝子のプロモーターを用いているので，蛍光を出す神経
細胞も異なる，、左下の虫は化学受容神経を赤い蛍光色素で染めてある、，
Micrographs　o「live　worms　in　which　specific　neurons　emit　green「luorescence．Since　promoters　of　different　receptor　genes

are　used（top－left：glycine，　top　right：GABA，　bottom　left：glutamate，　bottom－right：acetylcholine），　different　neurons　be

come　fluorescent．　Some　chemosensory　neurons　in　the　bottom．le「t　worm　are　stained　with　a　red　fluorescent　dye．
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助教授　理　†専　白木原　康　雄 SHIRAKIHARA，　Yasuo，　D．　Sc．　Associate　Proressor

　遺イ云にかかわる蛋ド1質，核酸など（ノ）牛fイミ高分1’一，そ・ノ）

集合体（超分r’）の・1ノ：体1：1’i造・を決定します．，遺伝学にお

ける様々な機構を分∫・レベルで理解するためには，そこ
v（r“イ重IJく1｝三ド1｝‘7，　i・亥1｝彰£び）　、㌧：体こ」・1㌔1∫jtt（ノ　）　うミl　l　l‖「｛1三70　K’　・｜］こ　㌧とと！：オ▲こ　f！乏ニノ、㌧：lI　イLご　㌧十↓

ノこ一’J］『カ、ら一C；・［＝］　一，

　　当研究室ではそ〔ノ）ためにX線結晶川折沙1を川いま寸、

戊寸1祭し二lt，　fEニダノヒf・as：　11”iつ｝・」ノ・カミL見貝ll　lピしく、）Pl／レプご糸吉llll｜1イtrl1｛

りま寸二、　汐く（こそ（ノ）糸占IWIlこXiiopを方）てて｜口1抄「1莫檎ミを，記」汰L

ます．，最後に回折模様を：ユンピコ．一ターで解析して、ン：体

朴lfj告を～∫ミ社三’し．ま寸二、

　超分J「・としてのFl－ATPase，転ノ’∫の促進因IThoBクン

ノK’ N，1転ノ’∫（ノ）拍ll倒1ノくl　jノ・CamRタンパクu）角ノr：｛：斤んじfJ：’）てし・ま

す、Fl－ATPaseぱ分r－ll㍑8力’の超分r－’C9個のリ』一／．　L．ニ

ットからなり，呼吸鎖が形成する膜を1；1㌧，1てた水素でオン

の濃度差をATPIこ変換します、　PhoB蛋白は，培」也lllの1J

ン酸の欠乏に対処するため、必要な複数の遺／zl∫・の転写

を活・性化し．ます．CamRタンパクぱ，炭素源とLて村d悩（calll

pl〕Or）をIIJUうときに必要な遺伝r・‖』’飼）転”∫を調fl↑i　Lます，

　　We　are　working　on　protein　strし」cture　determination

using　X・ray　diffraction　techniques．

　　Currently　three　proteins　are　being　investigated：the

or　［s　3　／s　sub－complex　ol　FI　ATPase，　PhoB　and　CamR．

The　cr　3β3sub－complex　of　F1－ATPase　belongs　to　the

“supramolecules”，　and　PhoB　and　CamR　are　transcrip

｛iOn　regUlatOrS．

　　FI　ATPase　is　a　catalytic　sector　of　the　nrembrane

bound　ATP　synthase　which　plays　a　central　role　in　ener

gy　conversion．　Theα：3β：｛sub　assembly　o「F1，　and　Fl

itself，　have　been　challenging　targets　for　crystallograph

ic　study　because　of　their　large　sizes（320k　Da，380k　Da

respectively）．　We　have　solved　and　have　been　re「ining

the　structure　of　the　nucleotidefree　form　oi　cr　：s　3：

sub　assembly　from　Baci〃t／s　PS3　FI　at　3．2A　resolu

tion．　We　intend　to　extend　the　structural　study　to　the

nucleotide　bound　form　ol　cr　：s　e　13　sub　assembly，　and

c（　3β3Y　subassembly　of　F1．

　　PhoB　protein　is　a　transcriptional　activator「or　the

genes　in　the　phosphate　regulon　of　E．　co〃．　We　have

started　diffraction　analysis，　to　at　least　24A　resolution，

using　crystals　o「the　C　terminal　domain　o／PhoB．　We　are

also　making　crystals　of　the　intact「orm　of　the　PhoB　pro

tein．

　　CamR　pro［ein　is　a　repressor　thal　regulates　tralrscriP

tion　ol　the　cytochrome　P　450cam　hydroxylase　operon

of　Pse（／don70nas　ρu〃da．　Previous　attempts　have　re

sulted　in　unsatisfactory　crystals．　We　are　searching　kor

better　cryg．　tallization　conditions　using　the　improved　prep

aration　of　CamR　protein．

Di「rraction　PaUerr「「rom　a　crysla｝ol　Oβ・

sub・assembly　of　FI　ATPase

q｛β］StJt）assemヒ）IV　of　Fl　ATPase
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教授理博小原雄治
助手理博安達佳樹

KOHARA，　Yuji，　D．　Sc．，　Professor

ANDACHI，　Yoshiki，　D．　Sc．

　遺伝情報はゲ’ノムDNAという1次元上に並んでいます。

’方，生物には発生，分化，老化といった時間軸，およ

び個体の中の位置や細胞系譜という複数の次元があり，

その中で遺伝情報の発現が絶妙にコントロールされてい

ます。この仕組みの全貌を理解するために，私たちは線

虫の・種C．‘，1（習砲∫を川いて，どの遺伝情報が，どの時期

に，どぴ）細胞で，読まれているかというゲノムの発現パ

ターンマップ作りを進めています，，C．　elegra　nsは細胞数は

たった1，000個ですが，神経系など動物としての基本的な

体制を持つ優れたモデル系です。受精卵から成虫までの

細胞分裂パターンが明らかにされてきましたので，個々

の細胞レベルで遺伝了・発現を研究することが可能です。

私たちは，これまでに全遺伝∫・の1／3にあたる4，500の遺

伝r・をつかまえ，500以上の発現パターンを明らかにして

きましたt、全ゲノムの1）NA塩戊IL配列が1998年末には明ら

かになるr’定でもあり，このような情報を蓄積すること

により，ゲノム軸，（発生）ll引昌噛ll，細胞系譜（空間）t舳

などのいろいろな軸での検索が縦横にできることをめざ

しています、、

　　Aiming　to　understand　ultimately　the　network　of　gene

expression　in　development　of　the　nematode　C．　elegans，

we　are　trying　to　construct　an　expression　map　of　the

100Mb　genome　through　identifying　and　characterizing　all

of　its　cDNA　species，　whose　number　is　estimated　to　be

around　13，000．　So　far，　about　20，000　random　cDNA

clones　have　been　tag－sequenced　from　both　sT　and　3’

（poly－A）ends．　The　3’－tag　sequences　were　compared

each　other　using　the　FASTA　program　and　the　cDNA

clones　were　classified　into　about　5，000　unique　groups

（genes）．　BLASTX　search　showed　that　44％of　the　cDNA

groups　gave　significant　similarities（blastx　score＞100）．

Most　of　the　groups　have　been　mapped　on　the　genome．

Currently　we　are　systematically　analyzing　the　cDNA

groups　with　respect　to　their　patterns　of　expression　dur－

ing　embryogenesis，　using　a　multi－well　version　of　in　situ

hybridization　on　whole　mount　embryos．　The　results　of

about　500　cDNA　groups　revealed　that　about　1／40f　the

groups　showed　specific　patterns　of　mRNA　distribution

tempOrally　Or　Spatially．
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Center　for　lnformation　Biology

センター長（併）五條堀孝
Head　GOJOBORI，　Takashi

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

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

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

ュータを利用した情報科学的な方法を応用することが必要です。

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

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

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

から構成されます。

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

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

提供などの重要な役割を果たしています。

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

ganisms．　The　structures　of　these　genomes　are　continually　being　discovered　through　’genome

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

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

that　make　use　of　super　computers．

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

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

formation　using　computers．

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

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

the　collection，　compi！ation，　management，　publication，　and　distribution　of　genetic　information．
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教　授

助　手

助　手

理　博

博（理）

博（理）

五條堀　　　孝

池　尾　一　穂

今　西　　　規

GOJOBORI，　Takashi，　D．　Sc．，　Professor

lKEO，　Kazuho，　D．　Sc．

IMANISHI，　Tadashi，　D．　sc．

　コンピュータによるDNA塩基配列とタンパク質アミノ

酸配列から得られる遺伝情報の解析およびデータベース

に関する研究を行っています、，特に（1）DNAデータの大量

情報解析と「生命の起源」当時の根源遺伝子の探索，（2）

セリンプロテアーゼ遺伝1”・群の機能的領域に基づく進化，

（3）Ml　IC遺伝r・からみたヒトの進化，（4）エイズウイルスや

C型肝炎ウイルス等の病原性ウィルスの進化，（5）遺伝子

の相同関係を基にした微生物のゲノム構造解析等を重点

的に研究しています。

　　We　are　studying　and　analyzing　the　genetic　informa－

tion　of　nucleotide　and　amino　acid　sequences　in　databases

using　computers．　ln　particular，　we　are　focusing　on　the

following　subjects：

1．The　analysis　of　a　large　amount　of　DNA　sequence　data

and　the　search　for　the　original　primitive　genes　at　the　time

of　the“Origin　of　life”．

2．The　molecular　evolution　of　mosaic　proteins　using

proteases　and　their　inhibitor　genes．

3．Human　evolution　studied　through　polymorphisms　in

MHC　genes．

4．The　molecular　evolution　of　pathogenic　viruses　such

as　HIV　and　HCV．

5．Analyses　of　the　structures　of　microbe　genomes　on

the　basis　of　homologous　relationships　between　genes．

宜複

クリングル・ドメインの進化

⑩祖・・

／1
Thrombinタイブ

＼入

　レセプター・タイプ

プラスミノーゲン・タイプ

／＼量a・…替・・欠失

HGF　　　アポリポプロテイン（a）

500MY

㊥一ブ
↓一失

璽一

400MY

300MY

80MY

エイズウイルス（HIV）とサルエイズ
　　ウイルス（SIV）の分子系統樹

0．2　　　　　0．1

アミノ酸置換数

）

　エイズウイルス
　HIV－2

　　　　う・・リカミト・ffル

　　　マンドリル

ンパンシー

エイズウイルス
H｜V－1
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灘羅撫

教授理博西川　 建

助手理修太田元規

難 灘灘難羅嚢錘鍛難灘慧
NISHIKAWA，　Ken，　D．　Sc．

OHTA，　Motonori，　M，　Sc．

Professor

　　、1勺茂7f卜不火1こM［i～x’．きオし／：二（xi／」・り（力11川ゴヒ弍こ’．ぐ．仁／ご1川C冷lii

整っていません．、生命↑ll報研究センクーの・『翼とLて：・1

ンヒ川．一一タに仁る人㍑デー一タの佃ll：斤，なかでも遺伝」’・1七

物とLてのクンハク質のデー剤ζ1｛析を分川L／担’．

　　クンハノノ1：丁川二あら↓工）るノヒ命～舌り功を一1’けう｛：幾ffE十生刀・j’・　＋ご一一1）『

そ∪）働きは’そルそれ，のクンハ川：肋川r川ぴ）、「ノ：体1・Illi二造を保

持する二とにLつて，ぱじめて発揮さオし土す．、’ノ1体情i造

の牛判1↓十生けニタンノ　ク質（カアミノ酸配列　（0・し・ゾごは1）NAの

」伍1、1ミ酉己列）にk’ブ⊂決定さオしていづミす，ここ1こ1次元（ノ）

遺伝情報力・ら俳物体が川：構成されるというカラクリの

jrl畠カミrζ））り　・｝三v，1’　　しカ、し今　　オノオしオ）オ1、ノ＼｜‖ICtlづミ／、こ　こ（ノ）イ1：糸IL，ノノ、

イじノ；己了こ（．二ζk角fl｛1リj　L　Cし、．rk・11’／レ．， コ’ ~ノlll酸三酉己夕rj『『〆ミご一クイじ：t

ン［　．・．・－！ノ1二．人ノ」し、　li卜’i；’i｜：1．二．k・1『（ノノンノvク’i”〔ノ）、1ノ：f・†K｛IIIiii

i告を　LC∫・測ザ’寸’る　こ　t：川、帽〔ll　く，　」ミィトソ）塘：一C「・し／，二　．i　）lf卜，

ラゴー一ノノ／ミー一ス1こTl㍑Wiさオi、ん二人’：1：↑ll戸ト艮イ’，j．躯／吏一」’る　こ　し．：1二　jl

・・てこ（ノ）∫’～川1111｜題を角f10決する方法（31）II）1去）が芦案され，

し、・（／）／）、（ノ）タンノ、ク㌔ヲ［｝（：・IJ～～二」戊、J～L二II‘《（V）．s｝ミ［／：二　 〕）オlijノオ〔しノノ

r’～貝llし、／1二1）iv　i　X・｛一ノノンノ、ク，il”　t　（Sphil）gomyelinaSe）　（ノ）ll一　ノゴノし

構造を図示／，・Eす

　　　Prediction　or　the　three　dimensional　strし」cture　of　a

protein　from　its　amino　acid　sequence　has　been　a　long

standing，　difficult　problem　in　basic　molecular　biology．　Af

ter　a　nunrber　of　unsuccess「ul　trials　over　the　years，　pro

tein　structure　prediction　was　actualized　in　the　s［ruc

ture（3D）and　sequence（1D）compatibility　approach’Thc

prediction　program　we　developed，　called　COMPASS，　has

been　applied　to　a　number　ol　proteins　of　ul〕known　slrllc

ture．　To　date，　we　have　obtained　five　c（．）nvincing　predic

tions．　Two　of　them，　for　the　spermidine・Putrescine　l．）ind

ing　protein　and　the　β　subunit　ol　FI　ATPase，　have　al

ready　been　veri　fled　thrc）ugh（）（）rnparisor’）　with　X　ray　slruc

tures　determined　later．　Another　l，ipplicaiion　t（）sphin

gomyelinase（SMas（）「rc）m　Ba（）〃／｛／s　c（ソーα／Ls　was　Pcr

formed　recently．　Our　COMPASS　program（lelecled
structural　similarity　tc）bovine　DNase　l　witF．1　a　hlgh　score，

while　the　sequence　idc）nlily　betwc　en　lhem　wlls　arol川d

10％，which　is　as　low　as　complete　rar－）dotn　malchil1巳．　Ap

Parently，　these　two　enz＞mes　se（・）lYI　q山e（川er（）ni，　one

is　for　cleaving　DNA　and　the　other　is　lor　a　phosph（っlipK」

（SphingOmyelin）．　HOwever，　lhey　are　boU川）hosPho

diesterases，　cleaving　the　pl’）osphoester　b〔）r｜d　nexl　to目1e

phosphorus　atom．　The　3D　ID　alignrneni　shows　thal〔～ev

eral　residues　functionally　il「1porlant　in　DNt・・ise　l　are　also

conserved　in　SMase．　Thcse　r（．s．　ults　il1（licate　lhaUhe

3D　ID　compatibilit．y　approE・icF’）could　st　t（’｝（；esshlll＞prい

dic｛the　protein　strしlclure　that　was　otherwise　l川

known，　and「acilitaled　the　identilicalion　ol　an（．）voluliom

ary　distant　relationships　with　a　counterP〔〕rl　oi　kr　）own

structure．

：タL） 1L）Z」ノ、「　t；　 ）（　「J・ノけ11、k」し

ノ．二S［）1川liIOn1＞（All1；ISい（ノ）i’／
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教授Ph．　D．理博舘野義男
助　手　学術博　小林（深海）　薫

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

KOBAYASHI－FUKAMI，　Kaoru，　Ph．　D．

　この研究室では，遺伝子の候補となりうるDNAの領域

の生物機能を，その塩基配列を解析することによって予

測する研究を行っています。主な解析方法は，問題とな

っている塩基配列をすでに機能がわかっている塩基配列

と分子進化学的視点で比較検討することです。

　現在，多くの遺伝了・が複数の機能を持っていて，それ

ぞれの機能はドメインやモチーフによって支配されてい

るということが知られています。また，同じ遺伝子の中

にあるこれらのドメインやモチ・一・一一フは，それぞれ異なっ

た進化の起源や歴史をもつことも明らかになってきてい

ます。したがって，問題となっている塩基配列を遺伝r一

と遺伝子の比較ではなく，ドメインとドメイン，モチー

フとモチーフという単位で比較することが煎要です、，

　塩基配列の中の新しいドメインやモチーフを発見する

ためには，まず最初にできるかぎり多くの類似塩基配列

を・緒にアライメントし，次にそのアライメントされた

配列の中から進化的に保存されている領域を探索しなけ

ればなりません、，このようにして探索された領域の生物

機能の解明には，タンパク質に関する三次構造のデータ

やPROSITEのような情報を活川することが大変重要とな

りますL，また，タンパク質モデリングの知識や技術も，

分r進化学的解SIT’結果を，より総合的に解釈するために

併川されますσ

　　同時に，1）DBJ（日本1）NAデータバンク）の研究事業i

活動にも参画しており，この活動を通して，世界の研究

室から時々刻々収集される新鮮なデータを，L記研究に

利川することができます、，

　　　　H　　　H
　　　9戸＝c
　　　　　　　　　CH3HO－？

　　　OH

cis－Propenylphosphonic　acid

H　　　H
’c＝（；“

㎡　’CH3
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　　　EpoA

　　　MmoYc

　　　　H　　　H
　　　O、C－C’

HO．昌ハb／　’CH、

　　　6H

　　　　Foslomycin

旦刀、♪

　C－－C

㎡　’CH3

Propylene　oxide

　　ln　this　laboratory　we　are　carrying　out　research　in　es－

timating　the　biological　functions　of　a　presumed　gene　or

astretch　of　DNA　by　analyzing　its　nucleotide　arrange－

ment．　Our　main　apProach　in　the　analysis　is　to　com－

pare　the　sequence　in　question　with　sequences　with

known　functions　from　the　view　point　of　molecular　ev－

01ution．

　　lt　is　now　clear　that　a　gene　often　has　multiple　func－

tions，　each　of　which　is　governed　by　a　domain　or　a　mo－

tif　in　it．　Also　it　is　believed　that　those　domains　and　motifs

in　the　same　gene　have　different　evolutionary　origins　and

histories．　Thus　it　is　important　to　take　into　account　this

aSpeCt　in　mOleCUIar　eVOIUtiOnary　analySiS；SeqUenCe

comparison　should　be　done　domain　by　domain　or　mo－

tif　by　motif　instead　of　gene　by　gene．

　　To　discover　a　motif　in　a　sequence，　we　first　align　as

many　sequences　as　possible　together　with　it，　and　then

extract　possible　candidates　by　searching　for　evolutionari－

ly　common　regions　among　the　aligned　sequences．　We

then　further　examine　biological　function　of　those　regions

using　protein　information　such　as　3D　structural　data　and

PROSITE．　Parallel　to　this，　knowledge　and　techniques　of

protein　modeling　are　incorporated　to　obtain　results　as

solid　as　possible．

　　We　also　take　part　in　DDBJ（DNA　Data　Bank　of　Ja－

pan）activities．　Thus　we　can　make　full　use　of　fresh　se－

quence　data　coming　in　from　Iaboratories　worldwide　to

pursue　our　research．
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教授工博菅原秀明
助手理修宮崎　智

SUGAWARA，　Hideaki，　D．　Eng．，　Professor

MIYAZAKI，　Satoru，　M．　Sc．

　DNAを始めとする生体高分子を多相（polyphasic）な

観点から系統的に分類することによって遺伝r一の系統関

係の解明を目指す。また，DNAや蛋白質などの分子情報

と生物学的特性を統合的に構造化する情報ベースの研究

開発を進める。さらに，DDBJの中核を成すシークエン

ス・データベースの開発と運用を行う。

藪懸薄1＿墾 撒”．簗鯉鷲鼻1ピ

COI　　αn　　CO3　　CO4　　CO5　　CO6　　CO7　　CO8　　COg　　CrO　　CII　　Cn

　　A　large　amount　of　data　on　biological　macro－molecules

including　DNA　have　been　accumulated　since　late　80’s。

lt　is　time　for　us　to　elucidate　the　relationships　among　the

molecules　and　phenotypic　characteristics．　Classifica－

tion　is　one　of　the　most　important　intellectual　activities　of

human　beings　and　is　one　of　the　best　tools　for　such　elu－

cidation．

　　This　laboratory　aims　at　fjrst　classifying　DNA　based　on

apolyphasic　apProach　in　order　to　clarify　the　phylogeny

of　genes．　ln　addition，　it　is　developing　an　informatbn　base

which　organizes　a　variety　of　molecular　and　phenotypic

data　in　order　to　help　researchers　squeeze　biological　in－

formation　and　knowledge　from　the　raw　data．　At　the　same

time，　it　maintains　and　improves　the　sequence　database

that　is　the　core　of　the　activities　of　DDBJ（DNA　Data　Bank

of　Japan）．

十　　　　　　十　　　　　　　　　　　　十　　　　　　十　　　　　　十　　　　　　十　　　　　　十　　　　　　十　　　　　　十　　　　　　十

l　l　IAI　l　↓　［、　1　＋　，　1　＋

十　　　　　　十　　　　　　十　　　　　　十　　　　　　十　　　　　　←　　　　　　十　　　　　　　　　　　　十　　　　　　十　　　　　　十

MnC∧TTAACCCATGCATCTCTA∩GTAT（AG（（ハハTC「∧T（CTGTGAA（CTC（CA（（GG（TCAII’tVXATC（6T－1’A’
AAAGATf－rAAGCCATG（：ATCTCTASK　T　ATAAG（AAATCT　AT　PK　TGr’GnA（（TG（GAACGG（TCAT“1”A島AT（A（TTA

AAAGATTA粥（CA↑GCA［rGTCTAPKT再TAAG（AAA↑（TATnCTC　TGAAS（T《】ぐGAA〔GC（TCATTAAATC砿TrA

AAACAT丁AnCCCATGCATC“rCTAAGMAACCA蒔一TAAA（GGTGハAACTCCCAATGGCTCATT（VXATCmTCA’
AA∧GA〕「TAAGCCATGCATCTCTAAG’「∧TAAG（：AA　TCTATACTarCAAACTCC6A疋GC（：TCATTAAAT（tCTTA
AAACATT∩∧6CCATGCATCTCTAnGT「「rAAGCA角　　　TAAA（CσTGAAACTG（GAATGGCTCATTAAATCACTCA
AAn6AT－rAACCCAT（iCATOTCTAAGTATAAG（AAATCT’ATAぐTC汀GAAACTC（CAACCGCTCAI「T∧AATCAGTTA
AA鴫A「rAAGCCATGCATarCTAAGTA「AAGCAAATC　T　ArA（「crCハAA（r《ICGAACGGC｜⊂Arl　AVIA’r（トva’l　l∧
AA（9t－’T　TA簡CCAT’GCATCI’CTAnc1八↑ハAGCAII－｜C｜ハ1　FrCTGT’6♪A∩（：rGCGAA〔GGCτC～1AfiAIC（G　l　rA

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

分子から表現形質まで多層な対象の分類・同定を示唆する情報デー
タベースのモデル図
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センター長　五條堀　’　孝 Head　GOJOBORI，　Takashi

　日本DNAデータバンク（略称DDBJ）では，すべての

生命現象の基盤となる莫大な遺伝情報を，コンピュータ

を使って管理しています。DDBJのDNAデータベースを

有効に利用することによって，分子生物学をはじめとす

る幅広い研究分野で，多大な成果が生み出されています。

］本DNAデータバンクは，1984年に本研究所内に設立さ

れ，1986年から本格的な活動を開始しました。そして，

1987年からは，リリースという形でのデータ配布を始め

ました。DDBJは，欧州のEBI／EMBLおよび米国のNCBI

／GenBankと共同して，国際DNAデータベースを構築し

ています。DDBJ，　EMBL，　GenBankの間では毎日デー

タを交換しており，DDBJに配列データを登録すると，

DDBJから国1際的に統一された登録番号の発行を受けられ

ます、、

　　The　DNA　Data　Bank　of　Japan（DDBJ）manages　a

huge　amount　of　DNA　sequence　data　using　com－

puters．　By　using　effectively　the　DNA　database　in　DDBJ，

much　successful　research　is　conducted　in　molecular　bi－

ology　and　many　related　research　areas．　DDBJ　was　es－

tablished　in　this　institute　in　1984，　started　its　real　activ－

ity　in　1986，　and　began　distributing　DNA　sequence　data

in　1987．　DDBJ　collaborates　with　EBI／EMBL　in　Europe　and

NCBI／GenBank　in　USA　in　constructing　the　internation－

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

change　all　new　data　daily　with　one　another．　Therefore，

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

vide　you　with　unique　accession　numbers　approved　by

the　international　DNA　database．

塩基配列データベースの国際共同構築

Europe

　　InlcrnaliOllill

　Advjs（，ry　Mccting

　　lntcrnati‘）na｜

Collaborativc　Meclin9

t

DDBJ

NIG

CIB

Japan

EMBL：European　Molecular　Biology　Laboratory
　　　　欧州分子生物学研究所
EBI　：European　Bioinformatics　lnstitute
　　　　欧州生命情報学研究所

NLM

NCBl

NIG

CIB

DDBJ

：National　Library　of　Medicine

国立医学図書館
：National　Center　for　Biotechnobgy　lnformation

国立バイオテクノロジー情報センター

：Nationa川nstitute　of　Genetics

国立遺伝学研究所
Center　for　lnformation　Biology

生命情報研究センター
：DNA　Data　Bank　of　Japan

　日本DNAデータバンク

lnternational　Advisory　Meeting

l国際諮問委員会
　　欧州・米国・日本から選出されたそれぞれ3名の委員
　　により構成され，運営や将来計画に関して公正な立場
　　で勧告・助言する組織である1、年1回開催される，
lnternational　Collaborative　Meeting

　国際実務者会議
　　データバンクの実務者で構成され，国際協調を基本と
　　し，データバンク運営上の実務的な問題を解決してい
　　くための協議会である，、最低年1回開催される、，

Intemational　Nucleotide　Data　Banks
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Radioisotope　Center

センター長（併）定家義人
助教授　理　博

Head　SADAIE，　Yoshito
D．Sc．，　Associate　professor

　当センターは放射線やラジオアイソトープ（放射性同位）t素）を，遺伝子の機能と構造の研究

に利用するための共同利用施設です、、

　当センターの研究室では放射線施設の管理運営に携わるかたわら，バクテリアを川いて遺伝r・

の発現制御と細胞分化について研究を行っていますf，

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

直ちに胞子を形成します，，ただ・ll　tlの不等分裂によって・つの細胞の中に大小1つの細胞を作り，

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

延びます。遺伝子を後世に伝える賢い方法です。

　栄養i源の枯渇はシグナル伝達を経てSpoOAと呼ばれる蛋白のリン酸化を引き起こします、、この

リン酸化された蛋白は細胞分化の開始と継続に必須の新しい転写制御1人仔群の誘導合成を弓1き起

こします。新しく出現した転写制御因子群は，周：細胞と胞r’細胞における遺伝子の発現を1剖御し，

二つの細胞の機能を分化させます。ここではもっとも簡単な細胞分化が観察されますL，

　当研究室では細胞増殖とシグナル伝達の関係，試験管内転ノ’甜ill御系の確立，不等分裂の制御な

どの研究を行っています，、

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

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

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

of　30KR／h．　The　Center　has　recently　expanded　to　accommodate　the　large　increase　in　experi－

ments　using　radioisotopes．

Molecular　biology　of　Bac’〃us　subt〃is　sporulation

　　Sporulation　of　many　gram－positive　bacilli　represents　one　of　the　simplest　system　of　differen－

tiation．　The　process　starts　with　formation　of　an　asymmetric　forespore　septum，　and　is　fol－

lowed　by　differential　gene　expression　on　the　chromosomes　separated　into　the　two　compart－

ments．

　　Multi－component　phosphorelay　transfers　sporulation　signal　to　the　regulator　protein　of　tran－

scription，　which　induces　the　expression　of　the　genes　of　RNA　polymerases　specific　to　sporula－

tion．

　　We　study　RNA　polymerases　and　various　promoters　of　growing　cells　or　sporulating　cells　to

elucidate　the　molecular　mechanism　of　promoter　selection　during　growth　and　differentiation．

染色体（chromosomの

細胞膜佃鍋brunの

細胞■
（wall）

枯草菌の胞子形成
（Sρ゜「utati°’り゜f　Bacillus　subt’”・）母柵でm。th，r・ceU）

胞子細胞
（sp㊨ne　cett）
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実
験
圃
場

Experimental　Farm

　　　実験圃場長（併）沖野（森島）啓子

Head　OKINO－MORISHIMA，　Hiroko

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

群と実験圃場管理棟を持っています‘，また，低緯度地域から採集されたイネのように口本の普通

の条件では出穂しにくい系統を出穂させるための短日処理装置や，外国から導入した植物を1隔離

栽培するための隔離温室，遺伝』戸尊入植物を完全に外部から隔離して栽培するための人工気象室

などの特徴ある施設があります。

　実験圃場では技官が中心となって，これらの施設を利用しながら，関連する部門・研究室の要

請に基づいた実験植物の栽培，管理を行い，それらの研究に協力していますE、さらに，遺伝実験

生物保存研究センター・植物保存研究室の系統保存業務に協力し，イネ保存系統の種fの増殖や

株保存も行っています、，

　　The　experimental　farm　supports　research　works　by　plant　geneticists　of　the　lnstitute．　The　area

covered　by　the　experimental　fields　is　3ha，　including　a　paddy　field　of　10a．　Seven　greenhouses　of

a　total　of　1，600m2　are　used　for　various　genetic　studies　mainly　with　rice．　They　are　for　growing　rice

plants　through　the　year　for　generation　advancement，　isolated　cultivation　of　newly　introduced　plants，

and　growing　mulberry　to　feed　silkworms　in　winter．　There　are　7　paddy　plots（26m×4．5m　each）

for　automatic　short－day　treatment　which　are　used　for　growlng　rice　plants　collected　from　trop－

ical　regions．　The　facility　is　equipped　also　with　a　phytotron　of　two　rooms　for　experiments　using

transgenic　plants．　Further，　we　are　collaborating　with　the　Genetic　Stock　Research　Center　of　the

lnstitute　in　germ　plasm　preservation　of　wijd　rice　species．

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

Short－day　equipments　for　rice　studies．　Opening　and　closing　of　each　dark　chamber　are

automatically　controlled．　Most　wild　rice　strains　are　strongly　photosensitive．　To　let　them

flower　in　Japan，　we　need　to　grow　them　in　such　equipment．
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究

COLLABORATIVE　RESEARCH

【平成8年度】1996

　　　　　　　　　研　究　課　題

1　インフルエンザウイルスRNAポリメラーゼの機能部

　　位の決定

2　増殖定常期大腸菌RNAポリメラーゼの主要シグマ因

　　子σ　iS8（rpoS遺伝子産物）の研究

3　放線菌RNAポリメラーゼの構造及び機能の解析

4　0xyR蛋白による酸化ストレス感知とシグナル伝達の

　　分子機構

5　定常期における大腸菌の加齢現象の研究

6　QBファージRNAレプリカ・一一・一ゼ宿主因子（I　IF－1）の

　　RNA複製における機能解析

7　DNA複製期細胞核微細構造形成に関与するタンパク

　　質の研究

8　新規ヒトユビキチン結合酵素の機能解析

9　相同組換え反応に関わる蛋白質と蛋白質複合体の生

　　化学的，構造学的解析

10　複製開始領域におけるDNA　蛋白質複合体の視覚化

11DNA複製開始におけるDNAルーピングおよびDNA
　　ベンディングの機能

12　イソプレノイドの「原核生物型」生合成経路の解明

13　大腸菌細胞分裂阻害蛋白質Su1Aの生体内分解機構に

　　おけるFtsl　lプロテアーゼの役割

14　DNAから見たサンゴの系統分類
15　ヒドラのペプチド性シグナル分r・の大規模スクリー

　　ニングと機能解析

16　エピトープセレクション法による、ヒドラの細胞分

　　化マーカー遺伝r一と特異的抗体の単離

17　in　vivoを反映したクロマチン再構1築系における転写

　　のメカニズムの解明

18MAR・DNA超らせんによるウニ胚遺伝r一発現調節に

　　関する研究

19　LCR結合因f・BCI　1ファミリーの試験管内転写系を用

　　いた機能解析

20　カイコの転写因子FTZ－FlとそのメディエーターMBFl

　　との相互作用についての構造学的研究

21昆虫の個体と細胞の寿命に関する遺伝学的・細胞学
　　口勺角翠｝i斤

22　家蚕における新機能遺伝子の探索

23　形態形成と生理学的適応の遺伝的関係

24　分子進化のほぼ中立モデルに関する理論的研究

25ポリオウイルスの分陥進化
26　DNAにおける一次構造と高次の折り畳み構造の相関

　　に関する研究

27　染色体バンド構造と遺伝市塩基配列との関係の解析

28　高等動物クロマチン構造と染色体GC含量分布との関

　　係の解析

29　高等動物のS期内DNA複製スイッチ部位の解析

30　CAPとIRES競合翻訳系の特性評価
31　コドン利用の差異に注目した生物の特異性の解析

32　種の分化と遺伝子の分化に関する数理的解析

33　造1血t幹細胞の増殖および単球系細胞への分化におけ

　　る遺伝子発現
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　　　　　研究代表者
豊田哲也（久留米大学医学部）

田　中 寛（東京大学分r・細胞ノi三物学研究所）

新川英典砿島大学「学音19
培　　　　和　 之（東京大学アイソトープ総合センター）

不11　　1干1　　　　　　卜明　　（Ji（者1～人こ学人ミ♪｝∫事完∫｜ド’ン：イ班究不こ｝）

SJ己　谷　　II三　そ了　（’r‘ifJ，戊；（Aこ’、｝ξ：∫ll！　［：”y：）’flS）

矢　倉　達　夫（関西学院人学王ll！学部）

岡　野　幸　雄（岐1；吠学医’”it部）

篠原　
彰（人IS反人ご｝f：理’ツ：｝’部）

廣　川　秀　k（L智人学理に学1禍

犬塚　學（福1卜医科大学1リミ学部）

1藤　崎　真　，1　s：（東邦た学j：｝貯：部）

小　椋　　　　光（熊本ぺγ：医学部）

大　森　　　信（東京水産」，：　”7：）

宗　岡　洋二郎（広島尺学総ft科学部）

小IF川義尚仇州ぺξ・理学1紛

梅　澤　明　弘（慶胞施塾大学医’i‘：部）

赤坂甲治（12ミ，libノく”｝f：∫i爬”膓：｝痢～）

lil十嵐　　和　　彦（筑波人学」、9礎医学系）

白　川　昌　宏（奈良先端不こ｝学披術大学院．kg学）

岩　淵　喜久男（東京農「娼棚学｝819

藤i井
高　田

舘　田
ll

u　田

占　川

啓

英

研

博（ノL小1・1ノ＼’コ｝t：」望∪”Y・：1’fls）

介（信州大学理学部）

典仇州ぺ1：理学部）

リム　（国・フ：r・1坊衛生研究所）

　（名古屋大学大学ISVil　A．問情報学研究1科）

猪　　子　英　俊（東海ぺ「：医学1粉

→　川　和　英倣射線医学総合研究川）

小　平

小　畠

1二藤

植　田

仁　保

丈i江子（放射線影響研究川）

英理（東J；（Il業人ご‘γ：ノ1・命川1［．”　）；t：剖～）

i蒋　　弓ム　（lll形人学L学：部）

信太郎（東京人学人学院∫1パ∫：系研究科）

喜之仇州大学医学部）



34　自己免疫疾患におけるサイトカインレセプターの構

　　造異常の解析

35　ヒト染色体特異的Not　I断片の2次元電気泳動像の確

　　立

36　ヒト染色体DNAの2次元電気泳動法による解析
37　Restriction　Landmark　Genomic　Scanning（RLGS）

　　法を用いた、肝細胞癌特異的遺伝子変異の検索

38　インターロイキン4の細胞内情報伝達経路における

　　P47ph°xの役割の解析

39イネ属植物の種分化に関する研究一特にバンコック

　　の深水地帯に分布する変異集団について一一

40　ミトコンドリアゲノムからみたイネ属植物の進化遺

　　伝学的研究

41植物集団に発達する遺伝構造の理論的および実験的

　　解析

42細胞核内の染色体配置を決定するゲノム構造および

　　機能上の要因解析

43　分子遺伝学的手法によるイネ科植物の進化の解析

44WX遺伝子座を中心としたイネの分子遺伝学的研究
45　N性ゲノムインプリンティングによるマウス単為発

　　生胚の発生支配

46　1型糖尿病（IDDM）モデルマウスNOD系統におけ

　　る糖尿病感受性遺伝子の解析

47　中国産野生マウス集団中に発見された補体系蛋白群

　　の新しい変異体の変異様式の分子生物学的解析

48　インスリン依存性糖尿病（IDDM）の発症に関与す

　　る遺伝子の研究
49　歯胚の形態分化期の異常の．一一一つである樋状根発見メ

　　カニズムに対する分f’遺伝学的アプローチ

50　野生マウス由来の新しい系統において保持されてい

　　る腫瘍抵抗性宿主遺伝子の遺伝学的解析

51　アジア産野生マウス遺伝的分化と地理的分布の解析

52　Jackson　shaker（ノs）、およびTail　shot（Ts）遺伝

　　子のポジショナルクローニング

53　マウスの卵巣性テラトーマ形成におけるゲノムイン

　　プリンティング

54　ショウジョウバエ発生における細胞の運命決定機構

55植物の受精過程における情報伝達機構の解明

56　部位特異的組換え系と改変型GFPを利用したイネ発

　　生過程の解析

57　大腸菌の細胞分裂に関与する遺伝子群の解析

58　大腸菌の細胞分裂におけるGlycy1・tRNA合成酵素の

　　役割

59　大腸菌の細胞周期におけるAp4Aとその結合タンパク

　　質の役割

60　コムギ類遺伝解析系統の保存とそのネットワーク構

　　築に関する共同研究

61不死化遺伝子導入マウスや胚幹細胞を使った造血系

　　初期幹細胞の増殖および分化調節機構に関する研究

62　細胞移植法を用いた哺乳動物中枢神経系の発生機構

　　の解析
63　中枢神経系ニューロンの移動に関する研究

64　ヒスタミン合成酵素・L－histidine　decarboxylase欠損

　　マウスの作製

中　島 衡（九州大学医学部附属病院）

浅　川　順　一（放射線影響研究所）

松原謙一（大阪大学細胞生体工学センター）

小方則夫（新潟大学医学部附属病院）

住本英樹（九州大学医学部）

阿　部 純（北海道大学農学部）

阿部利徳（山形大学農学部）

米澤勝衛（京都産業大学L学部）

倉　田　の　　り　（農業生物資源研究所）

平　井

佐　野

河　野

篤志（東京大学農学部）

芳　雄（北梅道大学農学部）

友　宏（東京農業大学総合研究所）

若　菜　茂　晴（㎝実験動物中央研究所）

坂井俊之助（金沢大学がん研究所）

前田正人（社会保険三島刑院）

朝田芳傭（H本大学松戸歯学部）

宮　　下　僧　　泉（香川医科大学）

山口泰典（ma　1．1　i大学工学部）

米川博通（働〕艇京都臨床医学総合研究所）

野tl基子（静岡大学理学部）

蒲　生

渡　辺

丹　羽

寿1美f’（大阪府立、k学総合科学部）

正夫（東北大学農学部）

康夫（静岡県立大学）

松澤　洋（東京大学農学部）

山田優子（白治医科大学）

小　林　恭　　子（東京医科大学）

西　川　　浩　　三（木原配念横浜生命科学振興財団）

rll　j上　孝　　r・（東海大学海洋学部）

中福雅人（奈良先端科学技術大学院人学）

永田　　功（働東京都神経科学総合研究所）

十川紀夫（岡山大学歯学部）
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65　レーザー切断DNAを用いたシークエンシングに関す　　鷲　津　正

　　る研究

66　生体高分子間相互作用の構造生物学的研究　　　　　　三　木　邦

67バクテリアベん毛スイッチタンパク質の立体構造解　　大　澤　研

　　析

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

　　酵素の発現調節機構

69　C型肝炎ウィルスの進化とその修飾因子の検討　　　　熊　田　博

70　サイトカイン・レセプター・スーパーファミリーの　　中　村　正

　　進化

71　帰納推論法を用いた分子進化系統樹の構築　　　　　　田　中

72　神経冠細胞の分化に関与する遺伝子群の系統解析　　　III本　博

73　複数ドメイン構i造を持つ遺伝子・蛋白質群の分子進　　高　橋

　　化メカニズムの解明

74　塩基配列により蛋白をコードする遺伝子の生物種間　　rl1島　広

　　の分類方法の開発

75T4ファージをモデル系としたゲノム・遺伝子産i物相　　有　坂　文

　　関関係の解明

76生物分類樹データの電子化およびその利用に関する　　北　」二

　　研究

夫（成候大学工学部）

夫（京都大学大学院理学研究科）

二（名古屋大学大学院多元数理科学研究科）

潔（東京大学医科学研究所）

光（虎ノ凹病院消化器科）

孝（東京医科歯科大学）

博（刺（医科歯科大学難7台疾患研究所）

章（東北大学人学院理学研究科）

敬（島根医科大学医学部）

志（金沢大学医学部）

雄（東京11業人こ学生命理L学部）

始（広島ll泣大学情報科学部）

1

2

3

4

5

6

【研究会】

7

8

9

10

11

12

　　　　　研　究　会　名

ファージ・細菌における遺伝子の発現制御

の新視点

ヒドラの発生生物学

造血幹細胞増殖分化の機構の学際的研究

ポリジーン体系の育種戦略

植物の栄養生理と分子遺伝学

生体高次機能・形態形成遺伝子の異常に基

づく疾患原因・関連遺伝子のポジショナル

クローニング

コムギの遺伝学の課題と展望

生殖系列細胞の発生機構と発生工学

脳神経幹細胞の発生と細胞移動

C．elegans研究の将来

弱有害突然変異の遺伝子進化における意義

枯草菌の分子遺伝学に関する研究会

　　　　　研究代表者
井日　八郎（京都人学大学院理学瑚：究科）

小泉

仁保

島本

茅野

米川

　修（福岡女F大学人間∫紺克学部）

喜之（九州大学医学部）

義也（北海道大学農学部）

充男（東京大学農学部）

博通（鮪東京都臨床医学総合研究所）

西川　浩…（木原記念横浜生命科学振興財団）

中辻　憲夫（国・フ：遺伝学研究所）

池中　　一裕（岡崎国、Z共1・∫j研究機構生理学tiJl究所）

桂　　勲咽、’τ遺伝学研究所）

lil條堀　孝（liq、’r．　Jpa｛Lミ”｝t：liJ｝究∫りi）

定家　義人（国ウ：遺伝学研究所）

　　開催予定日

8．8．3～8．8．4

8．12．13～8．12．14

9．2．22

8．10．24～8．10．25

8．6．13～8．6．14

9．1．20～9．1．21

8．12．20～8．12．21

8．11．28～8．ll．29

8．9．19～8．9．20

8．7．19～8．7．20

9．3．17～9．3．18

8．IO．4～8．10．5
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研
究

受
託
研
究

JOINT　RESEARCH　WITH　THE　PRIVATE　SECTOR

【平成7年度】1995

研　　究　　課　　題 研究代表者 相手方民間機間

ウィルス増殖の分子機構の研究
分子遺伝研究系

ｳ授石　浜　　　明
株式会社創薬技術研究所

大量DNAデータの分子進化学的解析と遺伝子機能領域同

阮@の研究開発

生命情報研究センター

ｳ授五條堀　　　孝
富士通株式会社

COMMISSIONED　RESEARCH
【平成7年度】1995

委　託　者 受　託　者 研　　究　　課　　題 受　託　額

理化学研究所理事長
遺伝情報研究センター

赴ｳ授　小　原　雄　治

特異的発現を示す遺伝子のスクリーニン

O法の開発

　　　r川
Q，987

国立精神・神経センター

壕ﾘ

総合遺伝研究系

赴ｳ授賓来　　聰
筋ジストロフィー及び類縁疾患の病態と

｡療法に関する研究
1，000

農業生物資源研究所長
遺伝情報研究センター

赴ｳ授　嶋　本　伸　雄

転写における生体ナノ機構の実験系の開

ｭ
12，830

理化学研究所理事畏
遺伝実験生物保存研究センター

ｳ　授　中　辻　憲　夫

初期胚細胞系列に由来する幹細胞の制御

@構の研究
5，632

新エネルギー・産業技術

麹㈱J発機構理事長

細胞遺伝研究系

ｳ　授　小　川　智　子

遺伝的組換え機構を基礎とした遺伝子操

?Z術の確立
58，645

新エネルギー・産業技術

麹㈱J発機構理事長

分子遺伝研究系

ｳ　授　石　浜　　　明

新原理に基づく遺伝情報発現制御技術の

､究開発
31，508

新エネルギー・産業技術

麹㈱J発機構理事長

生命情報研究センター

ｳ　授　五條堀　　　孝

DNA塩基配列に基づくタンパク質の機能

¥測のための総合的方法の研究開発
22，393
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GRANT－IN－AID　FOR　SCIENTIFIC　RESEARCH

【平成8年度】1996

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

重点領域研究 　「［1
~1，000yel1

Grant－in－Aid　for　Scientific 16 194，800

Research　on　Priority　Areas

基　盤　研　究　（A）
Grant－in－Aid　for　Scientific 8 47，300

Research（A）

基　盤　研　究　（B）
Grant－in－Aid　for　Scientific 9 24，900

Research（B）

基　盤　研　究　（C）
Grant－in－Aid　for　Scientific 6 6，800

Research（C）

萌　芽　的　研　究
Grant－il1－Aid　for　Exploratory 3 5，500

Research
一一一

奨　励　研　究　（A）
Gram－in－Aid　for　Enc（）uragement 3 3，000

of　Young　Scientists

国際学術研究
Grant－in－Aid　for　Interrlational 3 14，000

Scientific　Research

　特別研究員奨励費
frant－in－Aid　for　JSPS　Fellows

3 3，300

計Total

51 299，600
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【外国人研究者の受け入れ】Admission　of　foreign　scientist

1．文部省外国人研究員制度による受け入れ

　　Admiss｜on　of　foreign　scientists（supported　by　Ministry　of　Education，　Science，　Sports　and　Culture）

所　　　属
`f刊iation

研　　究　　課　　題
@　Subject　title

受入教官

gost　advisor

期　間
oeriod

Tapas　Kumar

jUNDU

インド科学研究所
hndian　Institute　of　Scien－

モ?

転写装置の機能構造の解析
rtructure－function　relationship　of　　　■　　　　　　　■transcrlptlon　apParatus

石　浜　　　明

hSHIHAMA，
@　　　Akira

’95．9．26

@　～’96．8．31

Sen　RANJAN

インドサハ核物理学研究所
rAHA　Institute　of　Nucle－

≠秩@physics

RNAポリメラーゼの分子機械としての

ｮ的構造
cynamic　structure　of　RNA　poly－
高?窒≠唐?@as　a　molecular　machine

嶋　本　伸　雄

rHIMAMOTO，
@　　Nobuo

’95．12．4

@　～’96．11．30

Alexeev　Andrei

`LEXEEVICH
h

セントピータスブルグ核物

搖w研究所
rt．　Petersburg　Nuclear

ohysics　lnstitute

減数分裂期組換えに関与する蛋白質機

¥の解析
`nalysis　of　protein　functions　in・

魔盾撃魔?п@in　meiotic　recombination

小川　智　子
nGAWA，
@　　Tomoko

’96．5．30

@　～1’97．5．29

2．日本学術振興会による受け入れ

　　Admission　of　foreign　scientists（supported　by　JSPS）

氏　　名

mame
所　　　属，
`fnliation

研　　究　　課　　題
@　Subject　title

受入教官

gost　advisor

期　閻
oeriod

Susan

fARGES

アメリカ

送ｧがん研究所
mational　Cancer　Institute

RNAポリメラーゼの構造一機能相関の

､究
rtructure－functioll　relationship　of

qNA　polymerase

石　浜　　　明

hSHIHAMA，
@　　　Akira

’96．3．30

@　～’96，4．13

John　H，

fILLESPIE

アメリカ

Jリフォルニア大学
tniversity　of　California

遺伝子進化の機構

lechanisms　of　gene　evolution

原田（太田）朋曇子

gARAI）AOHTA，

@　　Tomoko

1’96，10．1

@　～’96．10．31

Aseem　Z，

`NSARI

アメリカ

nーバード大学
garvard　university

転写装償における蛋白分子間コミュニ

Pーション
lolecular　communications　within　　　．　　　　　　■transcrlptlon　apParatUs

　　　　　　　　「

?@本　伸　雄
rHIMAMσro，
@　　　Nobuo

’96．3．20

@　～’96．4．8

Ji　YANG

オーストラリア

＜泣{ルン大学
tniversity　of　Melbourne

RNAポリメラーゼの分子解剖
lolecular　anatomy　of　RNA　poly・
高?窒≠唐

石　浜　　　明

hS川IIAMA。
@　　　Akira

　　　　」
f96，3．29
@　～’96．5．31

3．国立遺伝学研究所外国人研究員制度による受入れ

　　Admission　of　foreign　scientists　for　NIG

氏　　名

mame
所　　　属
`fmation

研　　究　　課　　題
@　Subject　title

受入教官
gost　advisor

期　間
oeriod

才　宏偉

bAI
gong－Wei

中国　北京農業大学
aeijing　Agriculture　Uni・　　●verslty

野生稲を特徴づける遺伝子のマッピング

lapPing　of　quantitative　trait　loci
モ?≠窒≠モ狽?窒奄嘯奄獅〟@wild　rice

沖野（森勘）啓子

nKINO’MORIS川MA，

@　　　Hiroko

’95，6．9

@　～’96．3．31

【海外渡航件数】（平成7年度）1995

　国　　　名
@　Name　of

北米
morth
`merica

中南米

@Latin
`merica

欧　州
durope

アジア
`sia

大洋州
nceania

アフリカ
`frica

計Tota1

件　　　数
mumber

28 1 26 14 2 2 73
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【研究所の一般公開】

　科学技術週間における行事の一環として，各研究部門

の展示及び学術講演を行い，学術映画を上映し，研究所

の一部を公開して一般の見学に供しています。

【Visitor’s　Day】

　As　one　of　the　events　of　Science　and　Technology

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

grounds　and　facilities　to　the　public．

　Exhibits，　special　lectures　and　scient而c　movies　are

presented　as　part　of　Visitor’s　Day．

’・‘

堰E＼短

三繁1

　　　　　rll！i！1Pti．一

、⊇i←　　　　　　　輪

㌶

r

［

熟……i’ ｣
lIL　1

　　　e、ei

繊、＿L．。

【公開講演会】

　年1回，秋，東京で本研究所教官を講師として，一般

を対象に遺伝学公開講演会を開催しています。

【Public　Lecture】

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

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

chers　of　this　institute．
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ACTIVITIES　FOR　THE　PROMOTION　OF　RESEARCH

【内部交流セミナー】

　研究所内における研究経過を発表し討論する会で，盛

夏の時期を除き毎週金曜日に開かれます。

【Biological　Symposia】

　外国の研究者が来訪の際に随時開催し，講演討論を行

います。

【日本遺伝学会三島談話会】

　研究所及び三島市付近在住の会員で組織され，原則と

して月1回程度会員による研究成果発表と討論を行いま

す。

【lnstitute　Seminars】

　Seminars　are　held　in　which　the　staffs　of　the　lnsti－

tute　discuss　the　progress　of　their　research．　These　are

held　every　Friday，　except　during　mid－summer．

【Biological　Symposia】

　Special　symposia　and　seminars　are　held　through－

out　the　year　by　foreign　researchers　visiting　this　insti－

tute．

【The　Genetics　Society　of　Japan
　　　　　　　　　　／Mishima　Meeting】

　This　meeting　is　for　the　Genetics　Society　members

of　this　lnstitute　and　for　those　who　live　around　Mishima．

Results　of　research　are　announced　and　discussed　by

participants　once　a　month　as　a　rule．

「 L”黶h

内部交流セミナー　lnstitute　Seminars

GRADUATE　EDUCATION　ACTIVITIES

　国立遺伝学研究所は，遺伝学に関する総合研究の中核

として共同利用に供するとともに，他大学の大学院教育

に協力し，学生の研究指導を行い，昭和59年度からは全

国の国・公・私立大学の大学院学生を特別研究学生とし

て受け入れています。

　NIG　continues　to　play　an　important　role　as　the　cen・

ter　for　various　gentic　research　and　as　an　inter・university

site．　ln　the　area　of　training　researchers，　NIG　can　guide

students　in　their　research　in　cooperation　with　the　stu－

dents’home　universities．

　NIG　has　trained　graduate　students　from　public　and

private　universities　all　over　Japan　as　special　research　stu－

dents，　sine　1984．
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OUTLINE　OF　GENETICS　PROGRAM，　THE　GRADUATE　UNIVERSITY　FOR　ADVANCED　STUDIES

【目 的】

　総合研究大学院大学は，大学共同利用機関との緊密な

協力の下に，その優れた研究機能を活用して，高度の，

かつ国際的にも開かれた大学院の教育研究を行い，新し

い学問分野を開拓するとともに，それぞれの専門分野に

おいて学術研究の新しい流れに先導的に対応できる幅広

い視野を持つ，創造性豊かな研究者を養i成することを目

的とします。

　遺伝学専攻は，遺伝学を基礎とする生命科学の研究と

教育を通じて大学の活動の・’端を担うものです。

【教育研究の概要】

　遺伝学は，生命現象を遺伝子との関連のもとに解明す

る学問です。この学問は，従来から生物学の一分野にと

どまらず，理学・農学・医学・薬学等の隣接分野とも深

い関わりをもってきましたが，近年の分子レベルにおけ

る遺伝学の目覚ましい発展に伴って，今日では広く生命

科学の中核として重要な役割を担うようになりました。

　本専攻は，母体となる国立遺伝学研究所で進められて

いる分子・細胞・個体・集団の各研究分野およびこれら

を基盤とする応用的研究分野において，遺伝学の最先端

を学習させるとともに，高度でかつ独創性のある研究題

目について，数多くの実験生物系統と，よく整備された

DNAデータベース並びに放射線・アイソトープ装置等を

も活用して教育研究を行っています。

【Aims】

　The　Graduate　University　for　Advanced　Studies　was

established　for　creative　researchers　who　posess　the　vト

sion　to　find　answers　to　fundamental　problems　in　var－

ious　areas　of　research．　This　institute　aims　aiso　to　pro－

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

national．　The　Department　of　Genetics　will　carry　out　ac－

tivities　to　further　research　and　education　in　the　field　of

genetiCS．

【Outline　of　Research
　　　　　　　　　　　　　and　Education】

　Research　in　the　field　of　genetics　sheds　light　on　many

life　phenomena　and　is　related　to　the　fields　of　biological

sciences，　agriculture，　medicine，　and　pharmacology．　Re－

cent　remarkable　developments　in　genetic　research　at

molecular　levels　have　made　genetics　as　the　core　of　the

life　sciences．

　Students　learn　the　newest　developments　and　techni－

ques　in　genetic　research　and　can　conduct　research　with

originality．　They　have　access　to　the　well－organized　DNA

Database　and　facilities　of　Radioisotope　Center．

【教育研究の特色】

　遺伝学は独創的・先端的で高度かっ学際的学問です。

　特色ある5大講座を設置します。また，各大講座には

演習を設け，積極的な受講を促すとともに研究指導の指

針としています。

　さらに，母体となる国立遺伝学研究所において実施さ

れる研究活動（内部交流セミナー，Biological　Symposia

等）の参加を義務づけるとともに，遺伝実験生物保存研

究センター，構造遺伝学研究センター，生命情報研究セ

ンター，放射線・アイソトープセンター及び実験圃場が

持つ機能，施設・設備等を十分に活用できるようになっ

ています。

【Characteristics　of　Research
　　　　　　　　　　　　　and　Education】

　There　are　five　specialized　departments　offering　stu・

dents　optional　new，　original　and　high　level　research　and

educational　opportunities．　Each　department’s　course　of

fers　practical　experience　and　encourage　students　to　car

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

tend　periodic　scientific　activities　such　as　seminars　and

symposia　sponsored　by　NIG．　They　can　use　facilities　of

the　Genetic　Stock　Research　Center，　Structural　Biol

ogy　Center，　Center　for　lnformation　Biology，　Radioiso－

tope　Center　and　Experimental　Farm．
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【大靖座・教員研究指導分野の内容】

‘大　講　座 指導分野 分　　　野　　　の　　　内　　　容

分子構造学 遺伝物質の分子構造原理を化学的物理学的に教育研究する。

分子遺伝学 分子機能学 遺伝物質の機能とその制御を分子水準で教育研究する。

分子形成学 遺伝物質の形成原理と形成機構を分子の水準で教育研究する。

細胞遺伝学
真核生物の遺伝的組換え機構，細胞増殖機構，遺伝子及び染色体を指標とした種分化
ﾌ機構，細胞質遺伝因子の構造等を教育研究する。

細胞遺伝学 哺乳類遺伝学 哺乳動物に特有な遺伝機構を教育研究する。

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

ｷる。

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

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

行動遺伝学 動物の行動を制御する遺伝機構を教育研究する。

集団遺伝学 集団の遺伝的構成変化の法則に関して教育研究する。
：集団遺伝学

進化遺伝学 生物進化の遺伝的機構を表現型と分子の両レベルで教育研究する。

分子進化学
DNAや蛋白質の構造を理論的かつ実験的に解析し，遺伝子進化の過程と仕組みを教育
､究する。

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

応用遺伝学

植物遺伝学
有用植物の進化・適応・形質発現に関する遺伝学的研究及び遺伝資源生物の収集・保

ｶの理論と技術に関して教育研究する。

【年度別入学者数】
（定員6）

年　度 平成
ｳ年度

平　成

Q年度
平成
R年度

平　成

S年度
平成
T年度
平成
U年度

平　成

V年度
平　成

W年度

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

（）は女r・で内数

【修了要件及び学位の種類】

1．修了要件

　3年以上在学し，本専攻で定めた授業科日について，

10単位以上修得し，かつ，必要な研究指導を受けた上，

博十論文の審査及び試験に合格することとする。

　ただし，在学期間に関しては，特に優れた研究業績を

挙げた者については，短縮することがある。

2．学　　位
　博士（理学）。学位論文の内容によっては博士（学術）

が授与される。

轄8槌■鯛献輔吟生甚ξ1

P，s

【学位授与状況】

授与年度 平成
R年度
平成
S年度
平成
T年度
平成
U年度
平成
V年度

課程博士
i理学）

6 4 9 7 12

論文博士
i理学）

0 0 1 0 0
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DEPARTMENT　OF　ADMINISTRATION・TECHNICAL　SECTION

縫　　：：　誹

　　　管理部長黒田英雄
　　庶務課

　　　課　　長常麻　　均

　　　課長補佐岩城英…
　　　庶務係長酒井清人
　　　人事係長大川淑子
　　　研究協力係長lll本勉

　　　共同研究係長村松祐
　　　情報資料係長大沢il三男

会計課

　課　長田村光男
　課長補佐大野　　修

　総務係長八木悟　司

　経理係長引地光夫
　川度係長板　倉　幸　男

　管財係長　滝　川　公　 ’

　施設係長　　前　　田　　佳　　宏

　課長三田受彦
動物班

　班　 長原田和’］
　第一技術係長　深　瀬　り惣治

　第二技術係長　榊　　原　　勝　　美

植物・微生物班

　班　　 長妹尾治　r・
　第一技術係長　石　　井　　百合子

　第二技術係長杉本典夫

機器班

　班　　 長　原

　第　・技術係長　　谷　　川

　第：技術係長　原
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位置図
ACCESS　TO　THE　lNSTITUTE

三島駅からの距　　●

　　　　　所要N間
　約4km
バ　ス約15分
タクシー約10分
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シンポルマークは滅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J

（木原均、1946）を表している。

Symbol　mark　of　the　Institute，　which　de・

signs　the　metapha8e　plate　of　the　first　mei・

otic　division　and　symbOlizes　the　remark　by

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

the　earth　is　recorded　in　the　Iayers　of　its

crust：the　history　of　all　organi8m8　i6　in・

scribed　in　the　chromo60me6．”
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