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『小分子RNAが制御するクロマチンポテンシャルと遺伝子発現』
研究代表者：岩崎 由香（慶應義塾大学・医学部・准教授）

タンパク質に翻訳されない小さなRNA（小分子RNA）が、様々な遺伝子の転写・翻訳、RNAの安定
性維持などに寄与し、これらの機能が正常な細胞活動を維持するうえで重要な役割を果たします。そ
うした小さなRNAの１グループであるpiRNAは、生殖組織特異的に発現するPiwiタンパク質と複合体
を形成し、個体発生や生命の次世代継承にとって重大な脅威となるトランスポゾンの転写抑制を行う
ことが知られています。このpiRNAによるトランスポゾンの制御が正常に働かない個体は、不妊の表
現型を示すことが哺乳類を含む幅広い生物種で報告されています。私たちはこれまでの研究を通して、
piRNAによるトランスポゾンの転写抑制が、ヒストン修飾やクロマチン凝集状態の変化を介したヘテ
ロクロマチン形成によるものであることを明らかにしてきました。これらのことから、piRNAはゲノ
ムの三次元構造やクロマチンの核内配置の制御を介したクロマチンポテンシャルの変化によってその
機能を発揮する可能性が考えられます。本研究では、piRNAが形成するクロマチン状態の包括的な解
析と関連因子のスクリーニングをオミクス解析技術により行い、さらに、個々の因子の詳細な機能解
析を分子生物学実験により行うことで、piRNAによるクロマチンポテンシャルと遺伝子発現の制御メ
カニズムを明らかにします。

1. 公募研究紹介



『クロマチンによる外的環境記憶と老化速度制御機構』
研究代表者：早野 元詞（慶應義塾大学・医学部・講師）

加齢に伴って出芽酵母からマウスまでH3K56acやH4K16ac、H3K4me3、H3K27acなど様々なヒ
ストン修飾やDNAのメチル化が変化することや、H3K4me3形成修飾酵素のset-2, ash-2などの遺
伝子欠損によって線虫の寿命が延伸されるなど、エピゲノム修飾と寿命に関する報告が多くなされ
ています。一方でWerner症候群のように30歳前後で急激な老化が始まる難病が報告されており、
老化の開始タイミング、速度の分子機構が明らかになっていません。本研究ではDNA損傷誘導型の
新規早老症モデルICE(Induced Changed in Epigenome)マウスを用いて以下の３つを明らかにす
ることを目指しています。(1)DNA損傷によるクロマチン変化と老化誘導に必要な因子やDNA配列
の特定。(2)老化を誘導する「ドライバー」と「記憶」機構の検討。(3)クロマチン編集による老化
の可逆性のproof of conceptの確立。ICEマウスではマウスが4〜6ヶ月齢の際に３週間だけI-PpoI
を誘導することで、DNA損傷とエピゲノム変化が生じて記憶、筋力、骨、代謝など様々な臓器に影
響が徐々に生じます。一方、２週間のDNA損傷では老化が誘導されてこないため、DNA損傷の量や
誘導するタイミングを変化させることで、どのようなエピゲノム変化に違いが見られるのか、自然
老化マウスを含めて検討する予定です。またICEマウスはCas9 tgマウスとの掛け合わせが完了して
おり、In Vivo Target Gene Activationなどを用いたエピゲノム編集と老化制御といったチャレン
ジングな課題にもトライしていきたいと考えています。
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『転写装置によるクロマチン動態制御の解明』
研究代表者：前島 一博（国立遺伝学研究所・ゲノムダイナミクス研究室･教授）
研究協力者 日比野佳代（国立遺伝学研究所・ゲノムダイナミクス研究室･助教）

クロマチン構造や動態は遺伝子発現制御と密接に関係すると考えられています。転写は、従来オー
プンでダイナミックなクロマチン領域で起こると考えられてきましたが、最近、私たちは、転写阻
害剤DRBによる処理がクロマチンの動きを核全体においてグローバルに上昇させることを見出しま
した（Nozaki et al. 2017）。転写反応はどのようにしてグローバルなクロマチン動態に影響を及
ぼしているのでしょうか？私たちはRNAポリメラーゼIIを含む巨大な転写装置をハブとしたグロー
バルなクロマチンネットワークが存在し、これを介してクロマチン動態と転写が密接に制御されて
いるという仮説を立てました(図、Nagashima et al. 2019)。つまり、通常状態ではこのネット
ワークがプロモーター･エンハンサーを含むクロマチンの動きをグルーバルに抑制しており、転写装
置のハブを阻害または除去すると、このネットワークが失われてクロマチンの動きが上昇するとい
うわけです。本研究課題では、超解像顕微鏡技術、単一ヌクレオソームイメージング、計算機シ
ミュレーション、HiC法を組み合わせ、ヒト生細胞における様々な転写条件下でのクロマチン動態
さらには構造をゲノムワイドに調べ、この仮説を検証します。



『DNA損傷による幹細胞化を制御するクロマチンポテンシャルの解明』
研究代表者：玉田 洋介 （宇都宮大学・工学部・准教授）

DNAの損傷はゲノムの安定性や細胞の生存に対してマイナスに作用します。しかしながら、我々は
予期せぬことに、分化細胞にゲノムワイドなDNA損傷を与えることで、細胞リプログラミングを介
した幹細胞化を誘導しうることを基部陸上植物ヒメツリガネゴケにおいて発見しました。そこで本
研究は、クロマチンポテンシャルの視点からDNA損傷による幹細胞化の基盤となる分子機構を解明
することを目的とします。具体的には、DNA損傷の修復のためにヘテロクロマチンがユークロマチ
ン化され、幹細胞化因子を含む多数の遺伝子の発現が脱抑制されることで幹細胞化が誘導されると
いう仮説を立てました。これを「DNA損傷によるクロマチンポテンシャルの開放」と名づけ、DNA
損傷による幹細胞化過程の細胞を用いたChIL-seqやATAC-seq、および細胞核イメージングによっ
て、この仮説を実証します。また、DNA損傷による幹細胞化に必要な因子を同定することで、クロ
マチンポテンシャル開放前後のシグナル経路を解明します。以上に加えて、生きた組織の深部を観
察しようとすればするほど生体構造によって光が乱れ、得られる像が劣化する問題を解決するため、
天文学にて発展してきた補償光学を顕微鏡系に導入します。それによって、乱れた光を実時間で補
正し、生組織深部の細胞核を高解像度で観察します。



2. 第3回 領域会議・総括班会議レポート

2020年5月11日(月)-13日(水)に開催されま
した第3回領域会議に参加させていただきまし
た。場所は大阪の予定だったのですが、新型
コロナウイルスの流行を受け、オンライン
ミーティングアプリZoomを用いた開催となり
ました。計画研究代表者、計画研究分担者、
公募研究代表者総勢41名の先生方が、未発表
データを含めた研究内容を熱く発表してくだ
さいました。会議の前は、私自身は神経幹細
胞でのクロマチン研究を行っているため、
「クロマチン」といっても組織レベルでの

クロマチンのことばかりイメージしていました。しかしこの領域では、1分子レベルに着目してイメー
ジングを行う研究やクロマチン状態を数理モデルによって説明する研究など多岐に渡る内容が集まっ
ており、クロマチン研究の幅広さを実感しました。普段馴染みのない理論分野の先生も発表の中で実
験系の自分にもわかりやすいように丁寧に話してくださったおかげで理解を深めることができました。
特に印象的だったのは、多くの方が新しい技術の開発を行われていた点です。解き明かしたいと思

う生命現象があっても「今の技術では現実的に難しいだろう」と諦めがちな私にとって「既存の技術
でダメなら、新しい技術を作ろう！」という方が多かったのは刺激になりました。会議後も本領域の
様々な研究者と共同研究を行うことで、新しい技術の開発から新しい生命現象への理解へとつなげて
いきたいと思います。
今回はオンラインでの会議となり残念な思いもありましたが、私たちのような学生もたくさん参加

することができたり、チャット機能によって時間を過ぎても質疑ができたりするなどオンライン会議
ならではの恩恵も多くありました。とはいえ、今年度コロナがおさまってオンサイトでの若手の会な

どが開催されましたら、ぜひ皆様と顔を
合わせて熱いディスカッションができる
ことを楽しみにしています。
(東京大学薬学系研究科分子生物学教室・
D2桑山尚大/D3坂井星辰/D3衛藤光)

正井先生の発表の様子

前島先生の発表の様子

■ レポートNo.1



2020年5月11日から13日まで開催された本新学術領域の第三回領域会議は、新型コロナウイルス
感染症の拡大を受けて、ビデオ会議ソフトウェアZoomを用いたオンラインでの開催となりました。
オンラインでの領域会議の開催は本学術領域でも初めての試みでしたが、最大約170人が参加する
（大）盛況となり、活発な議論がかわされました。十分な準備のもと円滑なコミュニケーションがで
きたことに、オーガナイザーの中山潤一氏・小布施力史氏をはじめ、企画・運営された方々に感謝し
たいと思います。
領域会議は領域代表の木村宏氏のあいさつと領域全体の概観から始まり、計画研究代表者・分担

者・公募研究代表者の総計41人がそれぞれの研究の進捗と今後の方針について講演しました。各発
表後には、Zoomのチャット機能を併用しつつ多くの質疑応答が行われました。オンライン開催とい
うことで、現地開催の時のような会議後の議論の場を多く取ることは難しい状況でしたが、代わりに
休憩時間の講演内容に関する立ち入った議論を聞くことができるという、基礎物理という他分野から
参入した身としてはちょっとありがたい収穫もありました。
個人的には、モデル生物や培養細胞を用いた実験から、生化学的な手法やMDシミュレーションを

用いた研究、理論物理や観察技術の開発に至るまで、幅広い分野の方々が様々なモチベーションで研
究されているにもかかわらず、全体として様々なコラボレーションが有機的に生み出され続けている
ことに改めて感銘を受ける研究会でした。領域内の共同研究がとても充実しているという点は、研究
会の終わりにいただいた領域評価者・助言者の先生方のコメントでも強調されていたように思います。
また、領域評価者の田代聡氏がコメントとして触れられたように、新しい計測技術が開発され、物理
的・数理的なモデリングでも興味深い進展がみられるなど、新しい方法論が生まれつつあると感じま
す。木村氏が最後に述べられたように「基礎研究の積み重ねがいざとうときに役に立つ」ということ
をふまえつつ、物理的視点が
どのような側面の理解に役に
立つのか、どのような共有で
きるモチベーションがあるか、
自分にできる方向性を考えて
いきたいという思いを新たに
しました。先行きが読めない
社会情勢ではありますが、今
年度・来年度の研究会を楽し
みにしつつ、筆を置きたいと
思います。
(理化学研究所・深井洋佑) 最後に参加者の記念写真撮影

（ごく一部です）

■ レポートNo.2



3. 成果紹介

†*Konno D, Kishida C, Maehara K, Ohkawa Y, Kiyonari H, Okada S, *Matsuzaki F.
Development. 2019 Aug 13. doi: 10.1242/dev.174243.
https://dev.biologists.org/content/146/15/dev174243.long

■今野大治郎公募研究代表、大川恭行計画研究分担らの論文がDevelopment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。
Dmrt factors determine the positional information of cerebral cortical progenitors via 
differential suppression of homeobox genes 

哺乳類における大脳皮質の発生過程において、神経幹細胞は“大脳皮質”としての運命（アイデンティ
ティー）を獲得した後、発生時間および位置情報に依存してその性質を変化させながら適切な種類のニュー
ロンを適切な数、適切な場所に正確に生み出すことが知られている。本論文で我々は、胎生期大脳皮質神経
幹細胞に特異的に発現するZinc finger型転写因子であるDmrt3, Dmrta2, Dmrta1が相互補完的に機能し、
大脳神経幹細胞において「位置情報」に依存したアイデンティティーの制御分子として機能していることを
見出した。
少しだけ研究の思い出話をしたい。この研究を始めた当初、Dmrt因子の脳発生における役割は発生工学的

手法を駆使することで順調に進んでいた。作用機序についても解析を進め、Dmrt因子はintertwined CCHC 
and HCCC と呼ばれるDNA結合Zinc finger モチーフを有していたことから、九州大学・大川恭行先生のご
協力を得てChIP-seq解析を実施し、早々にゲノム中での結合部位を同定出来た。しかしここからが茨の道で、
各種機能アッセイや結合タンパク質同定などの手法を駆使してもなかなか作用機序の解明には辿り着けず、
悶々とした日々が続いた。そこで大川先生からの助言にヒントを得て、一旦Dmrt因子それ自体の解析から離
れ、野生型マウス大脳における各種ヒストン修飾（H3K4me, H3K4me3, H3K27ac, H3K27me3）を網羅
的に解析することで、Dmrt因子が結合するゲノム領域に共通する特徴がないかを探索した。その結果、最終
的にDmrt因子は複数のホメオボックス遺伝子のエンハンサー領域に直接結合し、その活性をDmrt因子の発
現量依存的に負に調節していることを見出した。これらの研究はクロマチンポテンシャルからDNA結合因子
の機能を探るという試みが非常に強力な手法であることを示しており、本研究領域における公募研究課題の

アイディアにも繋がった。本論文では上記の解析に
加え、神経幹細胞においてDmrt因子の発現量を人工
的に増減させることにより、大脳皮質領域サイズの
コントロールにも成功した。本研究成果は、Dmrt因
子の獲得およびその発現量の厳格な制御が、下流遺
伝子のエンハンサー活性の調節を介して大脳皮質の
出現およびサイズの調節に必須であることを示して
おり、大脳発生・進化研究へ新しい視点を提供する
ものと期待される。

https://dev.biologists.org/content/146/15/dev174243.long


再発乳がんモデル細胞のLTED細胞では、非コードRNAの１つであるエレノアRNAが発現し、エレノ
アRNAが転写されたクロマチン領域に集積していることが、これまでの斉藤計画研究代表らの研究によ
り明らかにされていた。実際に、エレノアRNAは、自身が集積したクロマチン領域近傍の遺伝子発現を
活性化する。しかし、そのメカニズムは不明であった。
本論文では、エレノアRNAによるクロマチンの構造への影響に着目した。エレノアRNAは一群の非コー
ドRNAの総称である。FAIRE-seqの公開データから、LTED細胞では、エレノアRNAの転写領域のクロ
マチンが、DNAへのアクセスが容易な状態（オープンクロマチン）に変換されていることが示唆された。
このことから、エレノアRNAの集積が、クロマチンの基本単位であるヌクレオソームの脱離を誘導して
いる可能性が考えられた。そこで、エレノアRNAの１つであるEleanor2 RNAを調製し、再構成したヌ
クレオソームを用いて生化学的解析を行なった。その結果、エレノアRNA存在下では、ヌクレオソーム
中のヒストンH2A-H2Bの脱離が促進されることを発見した。エレノアRNA以外のRNAでも同様の活性
が見られた。一方で、二次構造を形成しないpoly(U)RNAやDNAでは、ヌクレオソーム中のヒストン
H2A-H2Bの脱離の促進が見られなかった。また、細胞を用いたFAIRE-qPCRやATAC-seqの解析から、
エレノアRNAのノックダウンが、エレノアRNAの集積によってオープンクロマチン化した領域上に、ヌ
クレオソームの形成が誘導されることを明らかにした。以上の結果から、クロマチンに集積するRNAは、
クロマチンの構造変化を引き起こすことで転写制御に機能するという新しいパラダイムを提案すること
ができた。

Nucleosome destabilization by nuclear non-coding RNAs

Commun Biol. 2020 Feb 11. doi: 10.1038/s42003-020-0784-9.
https://www.nature.com/articles/s42003-020-0784-9

■胡桃坂仁志計画研究代表、斉藤典子計画研究代表らの論文がCommunications
Biology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。

†Fujita R, †Yamamoto T, Arimura Y, Fujiwara S, Tachiwana H, Ichikawa Y, Sakata Y, Yang L, 
Maruyama R, Hamada M, Nakao M, *Saitoh N, *Kurumizaka H.

以下、プレスリリース情報です。
http://www.iam.u-
tokyo.ac.jp/news/20200304/ （東京大学）

https://www.jfcr.or.jp/laboratory/news/7247
.html（がん研究会がん研究所）

https://www.waseda.jp/top/news/68577
（早稲田大学）

https://www.kumamoto-
u.ac.jp/whatsnew/seimei/20200303
（熊本大学）

https://www.nature.com/articles/s42003-020-0784-9
http://www.iam.u-tokyo.ac.jp/news/20200304/
https://www.jfcr.or.jp/laboratory/news/7247.html
https://www.waseda.jp/top/news/68577
https://www.kumamoto-u.ac.jp/whatsnew/seimei/20200303


Fluid-like chromatin: Toward understanding the real chromatin organization present in 
the cell

■前島一博公募研究代表の論文が、Current Opinion in Cell Biology 誌に掲載されまし
た。

*Maeshima K, Tamura S, Hansen J C, Itoh Y.
Curr Opin Cell Biol. 2020 June doi: 10.1016/j.ceb.2020.02.016.
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0955067420300399

図 細胞核内のクロマチン階層構造の模式図
DNAはヒストン八量体に巻き付き、ヌクレオ
ソームを形成している。10-nmクロマチン線
維は、コヒーシンや他のタンパク質によって
形成されるループ構造をとっている。ヌクレ
オソームの鎖はコンパクトなクロマチンの塊
(ドメイン) を形成し、ドメイン同士が相互作
用することでコンパートメントができる。コ
ンパートメントAとBはそれぞれ、転写がアク
ティブなクロマチンと、転写が不活性なクロ
マチンを表すと考えられている。間期の染色
体は、染色体領域を形成する複数のコンパー
トメントからなる。この模式図は、現在考え
られているモデルを単純化して示したもので
あり、実際はもっと複雑な階層構造を形成し
ているとも考えられる。

真核生物のクロマチンはゲノムDNA、ヒストンや他の様々なタンパク質からなる、負に帯電したポ
リマーである。その電荷に富んだ性質から、クロマチンの構造は、伸びた10-nm線維や折り畳まれた
30-nm線維、凝集体/液滴など、周囲の環境に応じて変化する。この10年新たに開発された技術に
よって、クロマチンは規則正しい構造ではなく、局所的に液体のようにダイナミックで、不規則な構
造を持つことがわかってきた。しかし、一つのイメージング (またはゲノミックス) 手法ではクロマチ
ン構造の一側面しか知ることはできない。また私たちは美しいイメージやモデルに感銘を受けがちだ
が、それらが実際はクロマチンの真の姿を示していない可能性がある。したがって、細胞内のクロマ
チンの真の姿を捉えるためには、多くの技術的アプローチに基づいた、幅広い解析を行うことが重要
である。この総説論文では、クロマチンに関する現在の知見と、その知見を得るための方法について
クリティカルに論じた。

https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0955067420300399
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Gastroenterology. 157, 1615-1629 (2019) doi: 10.1053/j.gastro.2019.08.022. († 共同筆頭著者) 



Neurological Disorder Drug Discovery from Gene Expression with Tensor Decomposition.  
*Taguchi YH, Turki T.  
Curr Pharm Des. 25:43, 4588-4598 (2019) https://doi.org/10.2174/1381612825666191 210160906 
 
Tensor Decomposition-Based Unsupervised Feature Extraction Applied to Single -Cell Gene Expression Analysis.  
*Taguchi YH, Turki T.  
Front Genet.10, 864 (2019) https://doi.org/10.3389/fgene.2019.00864  
 
Chromatin state switching in a poly mer model with mark-conformation coupling.  
*Adachi K, *Kawaguchi K.  
Phys Rev E. 100, 060401(R) (2019). doi: 10.1103/PhysRevE.100.060401  
 
Nuclear RNA export factor variant initiates piRNA ‐guided co‐transcriptional silencing.  
†Murano K, †,*Iwasaki YW, Ishizu H, Mashiko A, Kondo S, Adachi S, Saori S, Saito K, Natsume T, Siomi MC, *Siomi H.  
EMBO J. 38, e102870 (2019) doi: 10.15252/embj.2019102870 ( †共同筆頭著者)  
 
Plag1 regulates neuronal gene expr ession and neuronal differentiation of neocortical neural progenitor cells.  
†Sakai H, †Fujii Y, Kuwayama N, Kawaji K, *Gotoh Y, †*Kishi Y.  
Genes Cells. 24(10):650-666 (2019) doi: 10.1111/gtc.12718 
 
Telomere DNA length-dependent regulation of DNA replicati on timing at internal late replication origins.  
Hasegawa Y, Yamamoto M, *Kanoh J.  
Sci Rep. 9, 9946 (2019) doi: 10.1038/s41598 -019-46229-1 
 
Casein kinase 2 regulates telomere protein complex formation through Rap1 phosphorylation.  
Inoue H, Horiguchi M, Ono K, *Kanoh J.  
Nucleic Acids Res. 47, 6871-6884 (2019) doi: 10.1093/nar/gkz458  
 
Alpha satellite DNA-repeat OwlAlp1 forms centromeres in Azara’s owl monkey.  
Oizumi Y, Koga A, *Kanoh J.  
Genes Cells. 24, 511-517 (2019) doi: 10.1111/gtc.12701 
 
The actin-family protein Arp4 is a novel suppressor for the formation and functions of nuclear F -actin. 
*Yamazaki S, Gerhold C, Yamamoto K, Ueno Y, Grosse R, Miyamoto K, *Harata M.  
Cells. 9, 758 (2020) doi: 10.3390/cells9030758  
 
Perturbation of maternal PIASy  abundance disrupts zygotic genome activation and embryonic development via SUMOylation 
pathway. 
Higuchi C, Yamamoto M, Shin SW, *Miyamoto K, *Matsumoto K.  
Biol Open. 8, pii:bio048652 (2019) doi: 10.1242/bio.048652  
 
Stabilization of a straight longitudinal  dune under bimodal wind with large directional variation.  
Nakao-Kusune S, Sakaue T, Nishimori H, *Nakanishi H.  
Phys Rev E. 101, 012903:1-12 (2020) doi: 10.1103/PhysRevE.101.012903 
 
Subacute cutaneous lupus erythematosus with melanocyte elimination induced by pembroliz umab.  
Ogawa-Momohara M, *Muro Y, Goto K, Obuse C, Satoh M, Kono M, Akiyama M.  
J Dermatol. in press (2020) doi: 10.1111/1346-8138.15316 
 
Insufficiency of ciliary cholesterol in hereditary Zellweger syndrome.  
*Miyamoto T, Hosoba K, Itabashi T, Iwane AH, Akutsu AN, Ochiai H, Saito Y, Yamamoto T, *Matsuura S.  
EMBO J. e103499. (2020) doi: 10.15252/embj.2019103499.  
 
PHi-C: deciphering Hi-C data into polymer dynamics.  
*Shinkai S, Nakagawa M, Sugawara T, Togashi Y, Ochiai H, Nakato R, Taniguchi Y, *Onami S.  
NAR Genom Bioinform. 2, lqaa020 (2020) doi: 10.1093/nargab/lqaa020  
 
Identifying suitable tools for variant detection and differential gene expression using RNA -seq data. 
Dharshini ASP, Taguchi YH, *Gromiha MM. 
Genomics. 112:3, 2166-2172 (2020) https://doi.org/10.1016/j.ygeno.2019.12.011  
 
Cancer-derived UTX TPR mutations G137V and D336G impair interaction with MLL3/4 complexes and affect UTX subcellular 
localization. 
*Kato H, Asamitsu K, Sun W, Kitajima S, Yoshizawa-Sugata N, Okamoto T, Masai H, Poellinger L.  
Oncogene. (2020) doi: 10.1038/s41388 -020-1218-3 
 
Biochemical analyses revealed that Zn transporter proteins have crucial functions in alkaline phosphatase activation.  
Suzuki E, Ogawa N, Takeda T, Nishito Y, Tanaka Y, Fujiwara T, Matsunaga M, Ueda S, Kubo N, Tsuji T, Fukunaka A, Yamazaki T, Taylor 
KM, Ogra Y, Kambe T.  
J Biol Chem. (2020) doi: 10.1074/jbc.RA120.012610  
 
URH49 exports mRNA by remodeling complex formation and mediating the NXF1 -dependent pathway.  
Fujita K, Yamazaki T, Harada K, Seno S, Matsuda H, *Masuda S.  
Biochim Biophys Acta Gene Regul Mech . 1863, 194480 (2020)  
 
Generation of the Rat Monoclonal Antibody Against the Extracellular Domain of Human CD63.   
Xu L, Ihara K, Yoshimura S, Konno D, Tachibana A, Nakanishi T, Kitamura M, Tachibana T.  

Monoclon Antib Immunodiagn Immunother . in press (2020) doi: 10.1089/mab.2020.0007.  



Dmrt genes participate in the development of Cajal-Retzius cells derived from the cortical hem in the telencephalon. 
Kikkawa T, Sakayori N, Yuuki H, Katsuyama Y, Matsuzaki F, Konno D, Abe T, Kiyonari H, Osumi N.  
Dev Dyn. 2020 Feb 3. doi: 10.1002/dvdy.156. 
 
Epithelial regenerative ability restricts radial glial translocation in mammalian brain development.  
Fujita I, Shitamukai A, Kusumoto F, Mase S, Suetsugu T, Kato K, Abe T, Shioi G, Konno D, Matsuzaki F.  
Nat Cell Biol. Jan;22(1):26-37. (2020) doi: 10.1038/s41556-019-0436-9. 
 
Common-path multimodal 3D fluorescence and phase imaging system.  
*Kumar M, Quan X, Awatsuji Y, Cheng C, Hasebe M, Tamada Y, *Matoba O.  
J Biomed Opt. 25, 032010 (2020) doi: 10.1117/1.JBO.25.3.032010  
 
A widespread family of heat -resistant obscure (Hero) proteins protect against protein instability and aggregation.  
*Tsuboyama K, Osaki T, Matsuura-Suzuki E, Kozuka-Hata H, Okada Y, Oyama M, Ikeuchi Y, Iwasaki S, *Tomari Y.  
PLoS Biol.18(3):e3000632. (2020) doi: 10.1371/journal.pbio.3000632.  
 
Structure of the UHRF1 Tandem Tudor Domain bound to a methylated non -histone protein, LIG1, reveals rules for binding and 
regulation. 
Kori S, Ferry L, Matano S, Jimenji T, Kodera N, Tsusaka T, Matsumura R, Oda T, Sato M, Dohmae N, Ando T, Shinkai Y, *Defossez P-A, 
*Arita K.  
Structure. 27, 1–12 (2019) doi: 10.1016/j.str.2018.11.012 
 
A truncated form of a transcription factor Mamo activates vasa in Drosophila embryos.  
Nakamura S, Hira S, Fujiwara M, Miyagata N, Tsuji T, Kondo A, Kimura H, Shinozuka Y, Hayashi M, Kobayashi S, *Mukai M.  
Commun Biol. 2, 422 (2019) doi: 10.1038/s42003 -019-0663-4 
 
Preparation of single-chain Fv antibodies in the cytoplasm of Escherichia coli by simplified and systematic chaperone 
optimization. 
Liu C, Kobashigawa Y, Yamauchi S, Toyota Y, Teramoto M, Ikeguchi Y, Fukuda N, Sato T, Sato Y, Kimura H, *Morioka H.  
J Biochem. 166, 455-462 (2019) doi: 10.1093/jb/mvz059  
 
Reduction of Rpd3 suppresses defect s in locomotive ability and neuronal morphology induced by the knockdown of 
Drosophila SLC25A46 via an epigenetic pathway.  
Suda K, Muraoka Y, Ortega-Yáñez A, Yoshida H, Kizu F, Hochin T, Kimura H, *Yamaguchi M.  
Exp Cell Res. 385, 111673 (2019) doi: 10.1016/j.yexcr.2019.111673 
 
The NSL complex maintains nuclear architecture stability via lamin A/C acetylation.  
Karoutas A, Szymanski W, Rausch T, Guhathakurta S, Rog-Zielinska EA, Peyronnet R, Seyfferth J, Chen HR, de Leeuw R, Herquel B, 
Kimura H, Mittler G, Kohl P, Medalia O, Korbel JO, *Akhtar A.  
Nat Cell Biol. 21, 1248-1260 (2019) doi: 10.1038/s41556 -019-0397-z 
 
Pathogenic Epigenetic Consequences of Genetic Alterations i n IDH-Wild-Type Diffuse Astrocytic Gliomas.  
Ohka F, Shinjo K, Deguchi S, Matsui Y, Okuno Y, Katsushima K, Suzuki M, Kato A, Ogiso N, Yamamichi A, Aoki K, Suzuki H, Sato S, 
Arul Rayan N, Prabhakar S, Göke J, Shimamura T, Maruyama R, Takahashi S, Suzumura A, Kimura H, Wakabayashi T, Zong H, 
Natsume A, Kondo Y.  
Cancer Res. 79, 4814-4827 (2019) doi: 10.1158/0008-5472.CAN-19-1272 
 
Cyclization of Single -Chain Fv Antibodies Markedly Suppressed Their Characteristic Aggregation Mediated by Inter -Chain VH-
VL Interactions. 
Yamauchi S, Kobashigawa Y, Fukuda N, Teramoto M, Toyota Y, Liu C, Ikeguchi Y, Sato T, Sato Y, Kimura H, Masuda T, Ohtsuki S, Noi K, 
Ogura T, Morioka H.  
Molecules. 24, 2620-2620 (2019) doi: 10.3390/molecules24142620  
 
Identification of a chemical modulator of EZH2 -mediated silencing by cell -based high-throughput screening assay.  
Murashima A, Shinjo K, Katsushima K, Onuki T, Kondoh Y, Osada H, Kagaya N, Shinya K, Kimura H, Yoshida M, Murakami S, Kondo Y.  
J Biochem. 166, 41-50 (2019) doi: 10.1093/jb/mvz007  
 
The role of galanin in the differentiation of mucosal mast cells in mice.  
Yamaguchi T, Ikeda Y, Tashiro K, Ohkawa Y, *Kawabata K.  
Eur J Immunol. 50, 110-118 (2020) doi: 10.1002/eji.201848061  
  
Sustained expression of HeyL is critical for the proliferation of muscle stem cells in overloaded muscle.  
Fukuda S, Kaneshige A, Kaji T, Noguchi YT, Takemoto Y, Zhang L, Tsujikawa K, Kokubo H, Uezumi A, Maehara K, Harada A, Ohkawa Y, 
*Fukada SI. 
 Elife. 8, pii: e48284 (2019) doi: 10.7554/eLife.48284  
 
Anti-tumour effects of antimicrobial peptides, components of the innate immune system, against haemat opoietic tumours in 
Drosophila mxc mutants.  
Araki M, Kurihara M, Kinoshita S, Awane R, Sato T, Ohkawa Y, *Inoue YH.  
Dis Model Mech. 12, pii: dmm037721 (2019) doi: 10 .1242/dmm.037721. 
 
CLEC3A, MMP7, and LCN2 as novel markers for predicting recurrence in re sected G1 and G2 pancreatic neuroendocrine 
tumors.  
Miki M, *Oono T, Fujimori N, Takaoka T, Kawabe K, Miyasaka Y, Ohtsuka T, Saito D, Nakamura M, Ohkawa Y, Oda Y, Suyama M, Ito T, 
Ogawa Y.  
Cancer Med. 8, 3748-3760 (2019) doi: 10.1002/cam4.2232  
 
Macrophage centripetal migration drives spontaneous healing process after spinal cord injury.  
Kobayakawa K, Ohkawa Y, Yoshizaki S, Tamaru T, Saito T, Kijima K, Yokota K, Hara M, Kubota K, Matsumoto Y, Harimaya K, Ozato K, 
Masuda T, Tsuda M, Tamura T, Inoue K, Edgerton VR, Iwamoto Y, Nakashima Y, *Okada S.  
Sci Adv. 5, eaav5086 (2019)  



Identification of a Chemical Modulator of EZH2 -mediated Silencing by Cell -based High-throughput Screening Assay.  
Murashima A, Shinjo K, Katsushima K, Onuki T, Kondoh Y, Osada H, Kagaya N, Shinya K, Kimura H, Yoshida M, Murakami S, *Kondo Y.  
J Biochem. 166, 41-50 (2019) doi: 10.1093/jb/mvz007.  
 
Mouse polycomb group gene Cbx2 promotes osteoblastic but suppresses adipogenic  differentiation in postnatal long bones.  
Katoh-Fukui Y, Baba T, Sato T, Otake H, Nagakui-Noguchi Y, Shindo M, Suyama M, Ohkawa Y, Tsumura H, Morohashi KI, Fukami M.  
Bone. 120, 219-231 (2019) doi: 10.1016/j.bone.2018.10.021  
 
The Chaperone FACT and Histone H2B Ubiquitination Maintain  S. pombe Genome Architecture through Genic and Subtelomeric 
Functions. 
Murawska M, Schauer T, Matsuda A, Wilson MD, Pysik T, Wojcik F, Muir TW, Hiraoka Y, Straub T, *Ladurner AG.  
Mol Cell. 77, 501-513 (2019) doi: 10.1016/j.molcel.2019.11.016 
 
Leo1 is essential for the dynamic regulation of heterochromatin and gene expression during cellular quiescence.  
Oya E, Durand-Dubief M, Cohen A, Maksimov V, Schurra C, Nakayama J, Weisman R, Arcangioli B, *Ekwall K.  
Epigenetics Chromatin. 12, 45 (2019) doi: 10.1186/s13072-019-0292-7  
 
Normal B cell development and Pax5 expression in Thy28/ThyN1 -deficient mice. 
Kitaura F, Yuno M, Fujita T, Wakana S, Ueda J, Yamagata K, *Fujii H.  
PLoS One. 14(7), e0220199 (2019) doi: 1 0.1371/journal.pone.0220199  
 
The CHD4-related syndrome: a comprehensive investigation of the clinical spectrum, genotype -phenotype correlations, and 
molecular basis. 
*Weiss K, Lazar HP, Kurolap A, Martinez AF, Paperna T, Cohen L, Smeland MF, Wallen S, Solveig H, Keren B, Terhal P, Irving M, Takaku 
M, Roberts JD, Petrovich RM, Schrier Vergano SA, Kenney A, Hove H, DeChene E, Quinonez SC, Colin E, Ziegler A, Rumple M, Jain  M, 
Monteil D, Roeder ER, Nugent K, van Haeringen A, Gambello M, Sant ani A, Medne L, Krock B, Skraban CM, Zackai EH, Dubbs HA, Smol 
T, Ghoumid J, Parker MJ, Wright M, Turnpenny P, Clayton-Smith J, Metcalfe K, Kurumizaka H, Gelb BD, Baris Feldman H, Campeau PM, 
Muenke M, Wade PA, Lachlan K.  
Genet Med. 22, 389-397 (2019) doi: 10.1038/s41436-019-0612-0. 
 
Aberration-corrected cryogenic objective mirror with a 0.93 numerical aperture.  
Fujiwara M, Ishii T, Ishida K, Toratani Y, Furubayashi T, Matsushita M, *Fujiyoshi S.  
Appl Phys Lett.  115, 033701 (2019). doi: 10.1063/1.5110546 
 
Nanometer Accuracy in Cryogenic Far -Field Localization MIcroscopy.  
Furubayashi T, Ishida K, Kashida H, Nakta E, Morii T, Matsushita M, *Fujiyoshi S.  
J Phys Chem Lett. 10, 5841-5846 (2019) doi:  10.1021/acs.jpclett.9b02184  
 
Investigating the energy crisis in Alzheimer disease using transcriptome study.  
Dharshini SAP, Taguchi YH, *Gromiha MM.  
Sci Rep. 9, 18509 (2019) doi: 0.1038/s41598 -019-54782-y 
 
Discovery of a Robust Gene Regulatory Network with a Complex Transcription Factor Network on Organ Cancer Cell -line RNA 
Sequence Data. 
Kalbuaji B, Taguchi YH, *Konagaya A.  
Chem-Bio Informatics Journal . 19, 32-55 (2019) doi: 10.1273/cbij.19.32  
 
Multiomics Data Analysis Using Tensor Decomposition Based Unsupervised Feature Extraction  
–Comparison with DIABLO– 
*Taguchi YH.  
ICIC 2019. 11643, 565-574 (2019) doi: 10.1007/978 -3-030-26763-6_54 
 
Machine learning algorithms for predicting drugs –tissues relationships. 
*Turki T, Taguchi YH 
Expert Systems with Applications .127, 167-186 (2019) doi: 10.1016/j.eswa.2019.02.013  
 
Exploring the selective vulnerability in Alzheimer disease using tissue specific variant analysis.  
Dharshini SAP, Taguchi YH, *Gromiha MM.  
Genomics. 111, 936-949 (2019) doi: 10.1016/j.ygeno.2018.05.024.  
 
A large pool of actively cycling progenitors orchestrates self -renewal and injury repair of an ectodermal appendage.  
Sharir A, Marangoni P, Zilionis, Wan M, Wald T, Hu J K, Kawaguchi K, Castillo-Azofeifa D, Epstein L, Harrington K, Pagella P, Mitsiadis T, 
Siebel C W, Klein A M, Klein O D. 
Nat Cell Biol. 21, 1102 (2019) doi: 10.1038/s41556 -019-0378- 
 
Rif1 promotes self-association of G-quadruplex (G4) by its specific G4 binding and oligomerization activities.  
*Masai H, Fukatsu R, Kakusho N, Kanoh Y, Moriyama K, Ma Y, Iida K, Nagasawa K.  
Sci Rep. 9, 8618 (2019) doi: 10.1038/s41598 -019-44736-9  
 
Cdc7 kinase stimulates Aurora B kinase in M-phase. 
Ito S, Goto H, Kuniyasu K, Shindo M, Yamada M, Tanaka K, Toh G-K, Sawa S, Inagaki M, Bartek B, *Masai H.  
Sci Rep. 9, 18622 (2019) doi: 10.1038/s41598 -019-54738-2 
 
Cdc7 activates replication checkpoint by phosphorylating the Chk1 binding domain of Claspin in human cells.  
Yang C-C, Kato H, Shindo M, *Masai H.  
Elife. 8, pii: e50796 (2019) doi: 10.7554/eLife.50796  



Macrocyclic peptide -based inhibition and imaging of hepatocyte growth factor.  
Sakai K, Passioura T, Sato H, Ito K, Furuhashi H, Umitsu M, Takagi J, Kato Y, Mukai H, Warashina S, Zouda M, Watanabe Y, Yano S, 
Shibata M, *Suga H, *Matsumoto K.  
Nat Chem Biol. 15, 598-606 (2019). doi:10.1038/s41589 -019-0285-7 
 
Crystal structure of Heliorhodopsin.  
Shihoya W, Inoue K, Singh M, Konno M, Hososhima S, Yamashita K, Ikeda K, Higuchi A, Ok azaki S, Izume T, Hashimoto M, Mizutori R, 
Tomida S, Yamauchi Y, Abe-Yoshizumi R, Katayama K, P. Tsunoda S, Shibata M, Furutani Y, Pushkarev A, Béjà O, Uchihashi T, 
*Kandori H, *Nureki O.  
Nature. 574, 132-136 (2019). doi: 10.1038/s41586 -019-1604-6 
 
Nucleosome crowding in chromatin slows the diffusion but can promote target search of proteins.  
†Kanada R, †Terakawa T, Kenzaki H, *Takada S.  
Biophys J. 116, 2285-2295 (2019) doi: 10.1016/j.bpj.2019.05.007 ( †共同筆頭著者) 
 
Defining the influence of Rad51 and Dmc 1 lineage-specific amino acids on genetic recombination.  
†Steinfeld JB, †Beláň O, Kwon Y, Terakawa T, Al-Zain A, Smith MJ, Crickard JB, Qi Z, Zhao W, Rothstein R., Symington LS, Sung P., 
Boulton SJ, Greene EC.  
Genes Dev. 33, 1191-1207 (2019) doi: 10.1101/gad.328062.119 (†共同筆頭著者) 
  
Cross-Regulation between TDP -43 and Paraspeckles Promotes Pluripotency-Differentiation Transition.  
Modic M, Grosch M, Rot G, Schirge S, Lepko T, Yamazaki T, Lee FCY, Rusha E, Shaposhnikov D, Palo M, Cacchiarelli D, Rogelj B, 
Hauck SM, von Mering C, Meissner A, Lickert H, Hirose T, Ule J, Drukker M.  
Mol Cell. 74, 951-965 (2019) doi: 10.1016/j.molcel.2019.03.041.  
 
The beneficial aspects of spasticity in relation to ambulatory ability in mice with spinal cord injury.  
Yoshizaki S, Yokota K, Kubota K, Saito T, Tanaka M, Konno DJ, Maeda T, Matsumoto Y, Nakashima Y, Okada S.  
Spinal Cord. 58, 537-543 (2019) doi: 10.1038/s41393-019-0395-9. 
 
Tranexamic acid reduces heme cytotoxicity via the TLR4/TNF axis and ameliorates functional recovery after spinal cord injury. 
Yoshizaki S, Kijima K, Hara M, Saito T, Tamaru T, Tanaka M, Konno DJ, Nakashima Y, Okada S.  
J Neuroinflammation. 16, 160 (2019) doi: 10.1186/s12974-019-1536-y. 
 
Functional and expressional analyses of apple FLC-like in relation to dormancy progress and flower bud development.  
Nishiyama S, Matsushita MC, *Yamane H, Honda C, Okada K, Tamada Y, Moriya S, Tao R.  
Tree Physiol. tpz111 (2019) doi: 10.1093/treephys/tpz11 
 
Physcomitrella STEMIN transcription factor induces stem cell fo rmation with epigenetic reprogramming.  
*Ishikawa M, Morishita M, Higuchi Y, Ichikawa S, Ishikawa T, Nishiyama T, Kabeya Y, Hiwatashi Y, Kurata T, Kubo M, Shigenobu S, 
Tamada Y, Sato Y, *Hasebe M.  
Nat Plants. 5, 681 - 690 (2019) doi: 10.1038/s41477 -019-0464-2 
 
Loss of the small GTPase Arl8b results in abnormal development of the roof plate in mouse embryos.  
†Hashimoto K, †Yamaguchi Y, †Kishi Y, Kikko Y, Takasaki K, Maeda Y, Matsumoto Y, Oka M, Miura M, Ohata S, Katada T, *Kontani K.  
Genes Cells. 24, 436-448 (2019) doi: 10.1111/gtc.12687 
 
Single cell RNA-sequencing identified Dec2 as a suppressive factor for spermatogonial differentiation by inhibiti ng Sohlh1 
expression.  
Makino Y, Jensen NH, Yokota N, Rossner MJ, Akiyama H, Shirahige K, *Okada Y.  
Sci Rep. 9, 6063 (2019) doi: 10.1038/s41598-019-42578-z. 
 
Active fluctuations of the nuclear envelope shape the transcriptional dynamics in oocytes. 
Almonacid M, Al Jord A, El-Hayek S, Othmani A, Coulpier F, Lemoine S, Miyamoto K, Grosse R, Klein C, Piolot T, Mailly P, Voituriez R, 
*Genovesio A, *Verlhac MH.  
Dev Cell. 51, 145-157.e10 (2019) doi : 10.1016/j.devcel.2019.09.010  



■プレプリント/アーカイブ 17報

■英文総説 18報

■和文総説 35報

■書籍 10報

■特許 8件

■受賞 17件

■招待講演 110件

■学会発表 383件

■マスメディア・報道発表 93件

■社会貢献・啓蒙活動 106件

■シンポジウム・WS等のオーガナイズ 33件

■共同研究全般 315件

■領域内共同研究の実施 41件

■領域内研究室訪問実績 59件

■国際共同研究の実施 70件

■領域に関与したポスドク/RA/若手研究者の就職 14件



6.    今後の予定
■第93回 日本生化学会年会
コロナウィルスの影響により、オンラインによる開催となりました。

日 時： 2020年9月14日(月)-16日(水)
会 頭： 深見 希代子（東京薬科大学）
事前参加登録受付： 7月17日(金) 締切り
homepage： https://www2.aeplan.co.jp/jbs2020/

当領域共催シンポジウム

「クロマチンポテンシャルの階層縦断的研究」
オーガナイザー： 胡桃坂 仁志 （東大）、木村 宏 （東工大）

当領域研究者によるシンポジウム

「核内因子ネットワークによる遺伝子制御機構」
オーガナイザー： 立和名 博昭 （がん研）、佐藤 優子 （東工大）

「ゲノム反応中間体としての非B型核酸:その構造と生物学的意義」
オーガナイザー： 川上 広宣 （山口東京理科大）、正井 久雄 （東京都医学総合研究所）

5.    その他

著書タイトル：生命はデジタルでできている 情報から見た新しい生命像
著者：田口 善弘
発行：2020年5月
ISBN：978-4-06-519597-0

■田口善弘公募研究代表の本が出版されました。

■令和元年度手島精一記念研究賞 論文研究賞に
木村宏研究領域代表、胡桃坂仁志計画研究代表、大川恭行計画研究分担が
受賞されました。大変おめでとうございます。

■令和2年度文部科学大臣表彰 若手科学者賞に
岩崎由香公募研究代表が受賞されました。大変おめでとうございます。

https://www2.aeplan.co.jp/jbs2020/


編集後記：COVID-19により自粛生活を強いられましたが、徐々に解除され、“新しい生活“に移行しつつあります。”新しい研究の
しかた“もまた生まれてくるのかもしれませんね。今回のニュースレターもTFさんの頑張りで発行できました。(NS)
ロックダウン以降のニュースレター発行です。何とかこぎつけてよかったです。この先も、発行頑張りたいと思います。(TF)

■第43回 日本分子生物学会年会
６月時点の情報です。状況により変更する可能性があります。
日 時： 2020年12月2日(水)-4日(金)
会 場： 神戸ポートアイランド
年会長： 上村 匡（京都大学）
演題登録受付： 7月1日(水)-7月31日(金)
事前参加登録受付： 7月1日(水)-10月7日(水)
homepage： https://www2.aeplan.co.jp/mbsj2020/

当領域共催ワークショップ

「1細胞解析から紐解くクロマチンポテンシャル」
オーガナイザー： 平谷 伊智朗（理研）、落合 博（広大）

当領域研究者によるワークショップ

「機能性RNAによる核と染色体のダイナミクス制御」
オーガナイザー： 斉藤 典子（がん研）、岩崎 由香（慶応大）

「植物と動物の発生における非対称性創出の基盤原理の理解にむけて」
オーガナイザー： 佐藤 豊（遺伝研）、木村 暁（遺伝研）

「女性研究者の活躍がクロマチンのように生物学の最前線に広がることを目指して」
オーガナイザー： 加納 純子（東大）、岡田 由紀（東大）

「柔らかい生体分子の生物学」
オーガナイザー： 山崎 智弘（北大）、中川 真一（北大）

「今後の分子生物学で神経科学の何を明らかにするのか？」
オーガナイザー： 岸 雄介（東大）、竹内 春樹（東大）

「細胞核を造る〜再構成的アプローチによる細胞核の階層性理解〜」
オーガナイザー： 胡桃坂 仁志（東大）、山縣 一夫（近大）

当領域共催サテライトシンポジウム

第一部：International Symposium for Female Researchers in 
Chromatin Biology (ISFRCB) 2020
第二部：EMBO Laboratory Leadership Management Course

日 時： 2020年12月5日 もしくは5日〜6日午前
会 場： 理化学研究所生命機能科学研究センター オーディトリアム
オーガナイザー： 岡田 由紀（東大)、加納 純子（東大）

多田 政子（東邦大) 、平谷 伊智朗（理研BDR）
Susan Gasser (FMI, Switzerland)

https://www2.aeplan.co.jp/mbsj2020/
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