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『核内ＲＮＰ相分離構造体によるゲノム制御』
研究代表者：山崎 智弘（北海道大学・遺伝子病制御研究所・講師）

ゲノムから産生される多数の長鎖ノンコーディングRNA（lncRNA）は、ゲノムの特定の位置か
ら転写されることで、遺伝子発現・ゲノム制御因子として重要な機能を有していると考えられてい
ます。RNAは基本的に転写に伴いすぐに機能分子として働き、多数のRNA結合タンパク質を局所的
に集約できる性質を持ち得るため、lncRNAのうち一群のものは、種々の相分離構造体を誘導するこ
とが明らかになっています。さらにRNAの発現により相分離構造体の形成・消失が時空間的に制御
できることから、このような構造体は、ゲノムの広範な領域での遺伝子発現やゲノム動態の制御に
重要な役割を持つことが示唆されています。しかしながら、現在のところ、その詳細な分子メカニ
ズムは明らかではありません。そこで、本研究ではNEAT1 lncRNAにより誘導される核内相分離構
造体パラスペックルに焦点を当て、その背景にある分子メカニズムを明らかにすることを目指しま
す。具体的には、NEAT1の発現を変動させ、パラスペックルを形成・消失させた際の遺伝子発現や
ゲノム動態の時空間制御をゲノムワイドな解析手法やイメージング技術などを用いて詳細に解析し
ます。さらに、その分子実体についても解析を進めます。これらの解析を領域内での共同研究も活
かしながら進めることで、クロマチンポテンシャルにおける核内RNP相分離構造体の役割を明らか
にします。

1. 公募研究紹介



『生体内ニューロン分化過程におけるクロマチンポテンシャルの解析』
研究代表者：岸 雄介（東京大学・薬学系・分子生物学・講師）

幹細胞が機能細胞に分化する過程では、必要な遺伝子や不要な遺伝子のクロマチン構造が次々に
変化し、その後の遺伝子発現を制御します。そのため、そのときのクロマチン構造がその後の遺伝
子発現変化にどういった影響を与えるのか、すなわちクロマチンポテンシャルを明らかにするため
には幹細胞が機能細胞に分化していく過程が最も適したモデル系であると考えています。
脳の中心素子であるニューロンは神経幹細胞から産生されますが、その分化課程は脳室帯から脳

表層への長距離の移動に始まり、その後外界からの刺激などに応じて、長く複雑な神経突起形成や
シナプス形成などの大きな機能的、形態的な変化を伴います。この過程において、約2万ある遺伝
子のうちおよそ8千もの遺伝子が有意に発現変化します。これまでのニューロン分化過程における
クロマチン構造変化については、主に培養ニューロンを用いた研究が主でした。本研究では、実際
に我々の脳の中で起きている現象を明らかにすべく、生体内ニューロンを用いて、その分化過程に
おいてクロマチンポテンシャルがどのように形成されて、その能力がどのようにして発揮されてい
くかを明らかにすることを目指します。



『ヒストン変異誘導により明らかにするクロマチン制御の生理学的意義』
研究代表者：石内 崇士（九州大学・生体防御医学研究所・助教）

近年、ヒストン修飾経路の破綻がヒト疾患の原因となることがわかり、ヒストン修飾制御の重要
性は基礎研究とともに臨床研究においても強く認識されています。骨腫瘍の一つである軟骨芽細胞
腫（Chondroblastoma）では、患者の9 割以上において、ヒストンH3.3 分子の36 番目のリジン
残基がメチオニンへと変化する点変異（H3.3K36M）が見つかっており、そのH3.3K36M 点変異は、
H3K36 をターゲットとするメチル化修飾酵素の触媒活性を広範囲に阻害するドミナントネガティ
ブ様の性質をもつことが知られています。このような知見から、われわれはマウス個体レベルでヒ
ストン分子に対して点変異を誘導することで、クロマチン制御の生理学的意義ならびに病態発症機
構の解明に貢献できると考え、ヒストンH3.3のK36に対して組織特異的に点変異を誘発することが
可能なマウスを複数作製しました。この研究の中では、四肢軟骨細胞におけるK36Mの点変異の誘
導が、H3K36me2のゲノムワイドな消失を引き起こすとともに、他のヒストン修飾の分布変化、軟
骨細胞の分化異常、そして四肢形成不全を生じさせることが明らかとなりました。新規領域が採択
されたことにより本課題は中止となりますが、引き続き複数の点変異誘導マウスの解析を通じて、
クロマチン制御の生理学的な役割を明確にしていきたいと考えています。



『転写リプログラミングにおけるクロマチン構造変化の階層的理解』
研究代表者：宮本 圭（近畿大学・生物理工学部・講師）

生殖細胞系列や胚発生初期に発現が誘導される遺伝子の多くは、成体の細胞においてその発現が
強固に抑制されています。この遺伝子発現抑制は、クロマチンレベルで制御されていることが知ら
れています。クロマチンレベルでの発現抑制機構は細胞の分化過程で獲得され、安定して維持され
ることが知られています。しかし、体細胞核を卵細胞に移植することにより、この発現抑制制御が
消失し、遺伝子の活性化が誘導されます。これを転写リプログラミングといいますが、詳細な分子
機構については多くが謎に包まれています。そこで本研究では、卵細胞への体細胞核移植系を用い
て、転写リプログラミングが引き起こされるまでに、遺伝子発現抑制機構が初期化される過程を精
査してきました。具体的には、核移植後から転写リプログラミング誘導までの期間（24時間以内）
を初期、中期、後期と分け、それぞれの時期におけるクロマチン構造の階層的な変化を、ヘテロク
ロマチンあるいはユークロマチンの形成に関わるタンパク質の局在に着目してライブセルイメージ
ングで観察しました。これらの実験を通じ、リプログラミングに伴うヘテロクロマチンの消失過程
を明らかにしました。新規領域が採択されたことにより本研究課題は中止となりますが、引き続き
ヘテロクロマチンの急激な消失を可能とする分子機構と転写活性化との関係性について研究を進め
ていく予定です。



2. 第2回 領域会議・総括班会議
第1回 クロマチン潜在能ワークショップレポート

代表から領域の狙いや課題について改めて説明されました。そして、「計画研究課題については、
計画した研究を推進するとともに、大局的・長期的視点に立って独創性の高い研究を進める」よう
に、また、「公募研究課題については、領域内共同研究を積極的に推進するとともに、面白い研究
を進めてほしい」旨の挨拶がありました。
その後、３日間にわたり、計画研究代表者、計画研究分担者、公募研究代表者全員が口頭発表を行
い、進捗状況を報告しました（合計４１演題）。また、同時開催となった第１回クロマチン潜在能
ワークショップにおいては、領域に参加する研究グループの若手研究者を中心にポスター３７演題
の発表がありました。生きた細胞内でのクロマチン状態を可視化・定量化することによって、遺伝
子制御のポテンシャルの実体と役割を明らかにする、という領域の共通のゴールに向かって、先端
的なイメージング技術、理論と実験を高度に融合させたアプローチも含めて、多様なアプローチの
研究発表が行われました。すべての発表について、予定時間をオーバーするほどの活発な質疑応答
が行われました。最後には全員の投票により、次の5名のポスターが選ばれました。

2019年6月20日(木)－22日(土)、ホテル竹島
（愛知県蒲郡市）において、中山潤一さん・小
布施力史さんのオーガナイズにより、本新学術
領域の第２回領域会議、および第１回クロマチ
ン潜在能ワークショップが開催されました。本
領域の計画研究および公募研究の代表者・分担
者・研究協力者に、領域評価者・助言者の先生
方にも加わっていただき、総勢９７名の参加が
ありました。今回は、本年度から採択された公
募研究課題の代表者が参加するはじめての領域
会議ということもあり、会議冒頭に木村宏領域

ポスター賞
滝沢 由政 (東京大学定量生命科学研究所)
藤田 理紗 (東京大学定量生命科学研究所)
福田 龍人 (近畿大学生物理工学研究科)
原田 哲仁 (九州大学生体防御医学研究所)
藤城 新 (名古屋大学大学院工学研究科応用物理学）

木村宏領域代表による冒頭挨拶



また、総括班会議も行われました。発足当時
に計画していた国際連携、広報、領域会議、
サイトビジット、技術支援、若手支援などの
総括班活動の進捗状況と今後の計画について、
領域代表及び各担当から説明がありました。
順調な進捗が確認されたとともに、今後の進
め方について意見交換がなされました。
本会議には領域評価者・助言者として、白髭
克彦先生（東京大学）、田代聡先生（広島大

学）、徳永万喜洋先生（東京工業大学）に参加いただきました。講評として、「公募計画研究代表
者は若い研究者も多いが、この世代の研究者がのびのびと研究できる環境を領域として作っている
と感じた」「10年、20年後に評価されるようなスケールの大きな研究をしてほしい」「機器などが
高額化し研究予算的に厳しい面もあるかもしれないが、頭を使ったアイディアで補い、領域を盛り
上げてほしい」「様々な分野、特に理論・モデリング研究が増えてきたのは喜ばしい。世界的にす
すんでいる４Dヌクレオームプロジェクトでもモデリングと計測が重要な要素である」「世界を
リードする研究を行うには、一人の能力だけでは限界があるかもしれないが、領域の枠組みを活用
して良い研究をしてほしい」「前身のクロマチンの新学術領域の会議と比べて、発表に対する質問
者の顔ぶれが新しくなった印象を受ける。この分野の活発な新陳代謝を感じる」「多様なテーマ、
アプローチを有する研究者が集まっているのは、この分野の領域の良い伝統となっている。多様性
が尊重されているのは領域代表の懐の深さによるものだろう」「過去のクロマチンの領域でも公募
研究代表者が活躍して、次の領域の礎を開拓してきた。公募研究者は”お客さん”ではない。次の変
革領域で中心的な役割を担うことを目指してほしい」、といった評価や激励の言葉が寄せられまし
た。次回の領域会議は来年度5月に開催を予定しています。 （国立遺伝学研究所・木村暁）

ポスター賞授賞式

竹島を背景に全員集合



3. ミーティングレポート

2019年6月23日、理化学研究所BDR オー
ディトリアムにて、Susan Gasserさん・平谷
伊智朗さん・岡田由紀さん・斉藤典子さんの
オーガナイズにより、International 
Symposium for Female Researchers in 
Chromatin Biology 2019 & EMBO 
Laboratory Leadership Training Courseが開
催されました。前半のシンポジウムは国内外の
クロマチン研究者による研究発表、スピーカー
は全て女性。どれもレベルの高い研究発表の中
で、光栄なことに私もショートトークをさせて
頂きました。Susan GasserさんやMaria Elena

■International Symposium for Female Researchers in Chromatin  
Biology 2019/EMBO Laboratory Leadership Training Course

Torres-Padillaさんは、私自身も興味を持って解析を進めているLamin Associated Domainに関する発
表をされ、コーヒーブレイクなどには私の研究にアドバイスを頂く機会もあり、とても励みになりまし
た。なお、重要なことにオーガナイザーやモデレーターには男性の先生方も尽力されており、参加者全
体では男女が半々程度でした。
通常ですと前半の研究発表で終わってしまうところ、後半では、実際にこのようなレベルの高い研究

をされている方々がどのように研究に向き合ってきたか、ラボを運営されているか、といった点に
フォーカスしたコース（EMBO Course）が、未来のPIをエンカレッジする目的で開催されました。コー

スの内容も一方的に話を聞くだけではなく、インタ
ラクティブなプレゼンテーションやグループディス
カッションなど、双方向的なもので大変充実してい
ました。表にでてくる研究発表だけを聞いていると
超優秀な“スーパーウーマン”がバリバリ研究をして
いるというイメージを抱きがちですが、実際には当
然、彼女たちも様々な困難に直面してそれを乗り越
えながら頑張っています。例えば，Ana Pomboさ
んからは出産１ヶ月後に研究所の審査があるという
過酷な状況を体験し、現在では後進の女性研究者に
同じ思いをさせないために上層部に働きかけている
というお話がありました。

Dr. Susan Gasserの講演

EMBO courseでのテーブルディスカッション



今回のスピーカーやオーガナイザーの先生方のお話を伺う過程でも、順風満帆ではない状況でこそ前に
進める強さとともに、後進のためにアクションを起こそうという優しさも、研究をする過程で直面する困
難を乗り越える際に鍛えられているものなのかもしれないと感じました。そう考えると、辛い状況も成長
のチャンスだと思って乗り越えられるように思えてきます。
最後になりましたが、このような素晴らしいシンポジウムを企画・運営してくださった皆様に心から感

謝いたします。（慶応義塾大学・岩崎由香）

会場前で記念撮影

本会は、Susan Gasser博士（FMI、スイス）をはじめとする欧州各国の著名な女性教授、研究所長らが、
日本の女性研究者を応援、鼓舞するために結集したものです。そもそもはGasser博士を囲んだ女子会での
会話が発端になりました。「普段女性研究者は、国際学会で招待講演者として発表する機会が少ない。
我々でクロマチンに関する国際学会を開催してその場を作ろう。講演者は女性のみ、ヨーロッパと日本か
ら一流女性研究者を呼ぼう。でも女子会ではなく、男性研究者も参加したい会にしよう。」と声があがり
ました。いわば自然発生的に生まれた研究会で、発想も企画も前代未聞のものばかりです。クロマチンポ
テンシャル領域の斉藤、岡田、平谷が世話人となり、領域代表からのたゆまぬ叱咤激励をうけ、第19回蛋
白質科学会年会／第71回日本細胞生物学会大会合同年次大会のサテライトミーティングと位置付けていた
だき、EMBOや各団体、企業から多大な支援を受けて実現にいたりました。このような新しい研究会を受
け入れてくださる日本社会の柔軟な局面を垣間見、また、海外諸国と課題を共有していることをお互いに
認識しました。日本の若手女性陣の才能と活力を感じることもできました。また、今回短縮版で開催され
たEMBOリーダーシップコースがきっかけとなり、2020年以降に東大でそのフルバージョンの開催が検討
されるなど、波及効果もみられています。前述した女子会は現在WiSJ（Women in Science Japan）と
名づけられ、2020年12月5日に神戸理研にて第2回を開催することを計画しています。変わらぬご支援を
いただけますとありがたいです。（がん研究所・斉藤典子）

■International Symposium for Female Researchers in Chromatin  
Biology 2019/EMBO Laboratory Leadership Training Course (追記）



4. 領域内サイトビジット

✎共同研究打ち合わせ
2019年7月1日（月）に、平岡泰（計画研究代表者、
大阪大学）と原口徳子（山縣計画研究分担者、情報
通信研究機構） が、基礎生物学研究所内にある中
山潤一計画代表の研究室へサイトビジットしました。
減数分裂期には、2本の相同染色体が対合するこ

とが、卵子や精子を作るのに重要な働きをします。
平岡計画研究では、その対合の過程で働くタンパク
質や特殊なRNAボディについて、分裂酵母細胞を

東大
胡桃坂
仁志東工大

木村宏

がん研
斉藤典子

理研
眞貝 洋一

遺伝研
木村 暁

未来ICT研
原口徳子

計画研究分担

阪大平岡泰
研究計画代表

基生研
中山潤一

研究計画代表

用いて分子遺伝学と細胞生物学的な解析を行うこ
とで研究を進めています。サイトビジットでは、
このプロジェクトに関して、平岡計画代表と中山
計画代表で進めている共同研究の進捗について、
突っ込んだ議論を行いました。今回の議論により、
特定因子の変異体株の特性について、十分な理解
を得ることができました。また、生化学的な手段
での検証の重要性についても共通認識を持つこと
ができました。平岡と原口にとって、中山研究室
の研究員の方々とも交流が深めることができたこ
とも大きな収穫でした。今後の共同研究が加速さ
れると確信しました。写真は、中山研究室の前で
撮った写真です（左から、中山、平岡、原口）。
基生研では、地震に備えて、どんな場所にもヘル
メットが置いてあります。平岡は、直ぐにかぶっ
て安全を確保していました。
(情報通信研究機構・未来ICT研究所・原口徳子）



Asymmetrical localization of Nup107-160 subcomplex components within the nuclear 
pore complex in fission yeast

本論文は、分裂酵母の核膜孔複合体を解析し、核膜孔複合体構造の要（かなめ）となるアウター
リング構造が、これまでに知られているものとは全く異なることを発見したもの。これまでは、
「生物種によらずアウターリング構造は同じ」と考えられていた従来の説を覆す発見であった。
真核生物の細胞内では核と細胞質を隔てる核膜と呼ばれる膜構造が存在する。細胞内の分子は核と
細胞質の間を行き来する際に「核膜孔複合体」と呼ばれる核膜に空いた穴のような構造体を通過す
る。1個の核膜孔複合体は、約千個のタンパク質で出来ている。しかし、その種類は約30種類程度
と少なく、かつ構成タンパク質は真核生物の間でほぼ共通していることから、核膜孔複合体の構造
は全ての真核生物で共通と考えられてきました。特に、核膜孔複合体の土台となるアウターリング
構造は、核膜孔に最重要な構造として、その構造および機能の解明が待たれている。近年では、こ
のアウターリング構造を形成するタンパク質の変異が、ヒトの腎疾患であるネフローゼ症候群の原
因になることから、この構造のもつ特性と機能との関連が注目されている。本論文では、免疫電子
顕微鏡法（図1）および、蛍光顕微鏡による高精度測定法（図2）によって、分裂酵母の核膜孔複
合体を構成するおよそ30種類のタンパク質が核膜孔の中のどの位置にあるのかを決定した。

†*Asakawa H, Kojidani T, Yang HJ, Ohtsuki C, Osakada H, Matsuda A, Iwamoto M, 
Chikashige Y, Nagao K, Obuse C, *Hiraoka Y, * Haraguchi T.
PLoS Genetics. 2019 Jun 6. doi: 10.1371/journal.pgen.1008061.
https://journals.plos.org/plosgenetics/article?id=10.1371/journal.pgen.1008061

5. 成果紹介

■淺川東彦（大阪大・准教授）と原口徳子計画研究分担、平岡泰計画研究代表、小布施
力史計画研究分担らの論文がPLoS Genetics誌に掲載されました。本研究は、領域内共
同研究の成果です。

図 1 免疫電子顕微鏡法による
核膜孔複合体タンパク質の位置決定

https://journals.plos.org/plosgenetics/article?id=10.1371/journal.pgen.1008061


図 2 高精度蛍光顕微鏡測定法による
核膜孔複合体タンパク質間距離の測定

図 3 ヒト、出芽酵母、分裂酵母のアウターリング
複合体および核膜孔複合体のモデル図

その結果、ヒトや出芽酵母では、アウター
リングタンパク質は、それぞれ核膜孔の核内
側と細胞質側の両側に配置しているのに対し
て、分裂酵母では、一部のタンパク質は核内
側に、その他は細胞質側にと、分かれて配置
していることがわかった。この結果は、ヒト
や出芽酵母のそれとは大きく異なることから
（図3）、核膜孔複合体アウターリングの構
造は、全真核生物で必ずしも共通ではなく、
生物種によって多様な構造をとるということ
を示した。真核細胞は、進化の過程において、
核と細胞質を核膜によって区画化すると同時
に、両者の間で分子輸送をおこなうために核
膜孔という分子の通り道を作り出した。本研
究で見いだされた核膜孔アウターリング構造
の違いは、真核生物の起源の解明にも繋がる
重要な発見と言える。

この論文を“Perspective”として紹介する論文がPLoS Genetics誌に掲載された。
Breaking the Y
Guillaume Holzer, Wolfram Antonin
https://journals.plos.org/plosgenetics/article?id=10.1371/journal.pgen.1008109

https://journals.plos.org/plosgenetics/article?id=10.1371/journal.pgen.1008109
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■領域内共同研究の実施状況 34件

■領域内研究室訪問実績 32件
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■領域に関与したポスドク/RA/若手研究者 就職状況 4件
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7.    今後の予定

■第57回 生物物理学会年会
日 時： 2019年9月24日(火)-26日(木)
会 場： 宮崎県・シーガイアコンベンションセンター
年会長： 永井 健治（阪大）
事前参加登録受付：2019年4月22日(月)-6月21日(金)
Homepage : https://www2.aeplan.co.jp/bsj2019/kaisai.html
当領域共催シンポジウム
「遺伝子制御の原理に迫るクロマチン動態の物理学 Physics of chromatin dynamics –

towards understanding the regulation of gene expression」
日 時： 2019年9月24日(火) 8:30-11:10 
会 場： E会場
オーガナイザー： 伊藤由馬（東工大）、木村暁（遺伝研）

■RNAフロンティアミーティング2019
日 時： 2019年9月24日(火)-26日(木)
会 場： IBM 天城ホームステッド（静岡県伊豆市）
当領域研究者世話人：岩崎由香（慶大）、尾崎遼（筑波大）、石野響子（慶大）
Homepage : https://sites.google.com/keio.jp/rnafrontier2019/

■第92回 日本生化学会大会
日 時： 2019年9月18日(水)-20日(金)
会 場： パシフィコ横浜
会 頭： 新井 洋由（医薬品医療機器総合機構 / 東大）
Homepage : https://www2.aeplan.co.jp/jbs2019/index.html
当領域研究者によるシンポジウム
「クロマチン構造上で起こる反応の生化学（2S13m）」
日 時： 2019年9月19日(木) 9：00-11：00 
座 長： 立和名 博昭（がん研)、小山 昌子（東大）

https://www2.aeplan.co.jp/bsj2019/kaisai.html
https://sites.google.com/keio.jp/rnafrontier2019/
https://www2.aeplan.co.jp/jbs2019/index.html


■クロマチン潜在能若手企画
「近大 X クロマチン潜在能若手シンポジウム」
クロマチン潜在能と近畿大学のクロマチン研究者やその大学院生が研究発表を行います。
日 時： 2019年10月1日(火)
会 場： 近畿大学生物理工学部アリーナ
世話人（問い合わせ先）：山縣一夫（yamagata@waka.kindai.ac.jp)

■第25回 DNA複製・組換え・修復ワークショップ(当領域研究 共催）
日 時： 2019年11月9日(土)-11日(月)
会 場： 奈良春日野国際フォーラム甍 (http://www.i-ra-ka.jp/welcome/)
宿 泊： ホテルタマル (http://www.nara-tamaru.com/index.html)
世話人： 松嵜健一郎、篠原美紀（近大）
参加費：一般 30,000円、学生 25,000円（予定）
参加登録締め切り：2019年9月9日(月)
参加登録フォーム :
https://docs.google.com/forms/d/e/1FAIpQLSdqlFqN9IW4Dcx0Ue4GtEfnEbvMVnybVfPjU_L3ATPjQuJvXg/viewform

発表申し込み：要旨見本についてはShinoharalab.kindai@gmail.comまでお問い合わせください。

7.    今後の予定～続き

■第78回 日本癌学会学術総会
日 時： 2019年9月26日(木)-28日(土)
会 場： 国立京都国際会館
学術会長： 石川 冬木（京大）
Homepage : http://www.c-linkage.co.jp/jca2019/index.html
当領域研究者によるインターナショナルセッション
「ノンコーティングRNAによるエピジェネティクスの制御（IS12）」
日 時： 2019年9月28日(土) 13：30-16：00 
座 長：斉藤 典子（がん研)、Kim Myoung Hee（Yonsei Univ. College of Med.)

mailto:yamagata@waka.kindai.ac.jp
http://www.i-ra-ka.jp/welcome/
http://www.nara-tamaru.com/index.html
https://docs.google.com/forms/d/e/1FAIpQLSdqlFqN9IW4Dcx0Ue4GtEfnEbvMVnybVfPjU_L3ATPjQuJvXg/viewform
mailto:Shinoharalab.kindai@gmail.com
http://www.c-linkage.co.jp/jca2019/index.html


7.    今後の予定～続き

当領域研究者によるワークショップ

1.「染色体DNA複製研究のニューフロンティア(2PW-04) 」
日 時： 2019年12月4日(水) 15:45-18:15
会 場： 第4会場（福岡国際会議場 4F 「401-403」）
オーガナイザー： 正井 久雄（東医研）、荒木 弘之（遺伝研）

2.「多層的ゲノム構造が制御する遺伝情報の流れ（2PW-08）」
日 時： 2019年12月4日(水) 15:45-18:15
会 場： 第8会場（福岡国際会議場 4F 「412」）
オーガナイザー： 岩崎 由香（慶大）、佐々木 浩（Harvard Univ）

3.「細胞核を造る -機能的な核の再構成を目指して-（3PW-17）」
日 時： 2019年12月5日(木) 15:45-18:15
会 場： 第17会場（福岡サンパレスホテル&ホール 2F 「パレスルームB」）
オーガナイザー： 山縣 一夫（近大）、原口徳子（情報通信研究機構）

当領域研究者によるフォーラム

「テンソル分解 ―ヘテロなバイオデータを繋ぐ次世代型データ解析技術―(2F-09) 」
日 時： 2019年12月4日（水） 18:30-20:00
会 場： 第9会場（福岡国際会議場 4F 「413」）
オーガナイザー： 露崎弘毅（理化学研究所）、田口善弘（中央大学）

編集後記：今号より公募班の研究紹介が始まりました。最先端の興味深い研究が展開されています。24の大所帯なので、1号あた
り3-4班のペースで紹介させていただく予定です。また今回は、初年度研究成果一覧も掲載し、ボリュームたっぷりの内容になり
ました。夏の暑さにも負けない勢いですね (NS)。猛暑の続く中、なんとかラボにたどり着いてます。梅雨が長かった分、あっと
いう間に夏が終わりそうですが、ニュースレターはまだまだ続きます(TF)。

■第42回 日本分子生物学会年会
日 時： 2019年12月3日(火)-6日(金)
会 場： 福岡国際会議場、マリンメッセ福岡
年会長： 佐々木裕之（九大）
事前参加登録受付： 2019年7月1日(月)-10月11日(金) 17:00
Homepage: https://www2.aeplan.co.jp/mbsj2019/

当領域共催ワークショップ

「遺伝子の発現されやすさはどのように決まるのか？
～クロマチンが規定する遺伝子発現制御能力～ (4W-19) 」

日 時： 2019年12月6日(金) 13:00-15:30
会 場： 第19会場（マリンメッセ福岡 2F 「大会議室」）
オーガナイザー： 大川 恭行（九大）、胡桃坂 仁志（東大）

https://www2.aeplan.co.jp/mbsj2019/
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