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　一つの生命体である私たちは、生命とは何だろう、なぜ
我々がいるのだろう、と昔から考えてきました。どのよう
な生き物も、外部から材料を取り入れ、自分の身体を作り、
次の世代を生み出す準備をし、子孫を残して死滅していき
ます。どうしてこのような仕組みができ上がってきたので
しょうか。また動物でも植物でも ､ 近縁の生き物はお互い
によく似ていて、しかし明らかに区別できる性質をもって
います。地球上には、高温や低温であったり、塩分が濃かっ
たり、暗黒であったりと、様々な過酷な環境がありますが、
そんなところにも平気で住み着いている生き物がいます。
まさに多種多様な生物はどのようにして出現してきたので
しょうか。生命についての不思議は考え出すと切りがあり
ません。
　生命体は非生命体とは違った法則に従っていると考えら
れた時代もありましたが、生物学の研究が進んでくると、
生き物の振る舞いも基本は物理学や化学と同じ法則で理解
できることが明らかになりました。しかし生き物は、目に
見えないほどの微生物であってもその構造は精緻を極め、
体の中で起こっている化学反応は大変複雑です。一方、細
菌も、昆虫も、哺乳類も、樹木も、生き物はすべて DNA
からなる遺伝子をもち、遺伝子の総体、すなわちゲノムの

ようこそ基礎生物学研究所へ

働きでそれぞれの生き物らしさを発揮しています。ゲノム
を調べると、全ての生物は外見的な違いよりもずっと近い
親戚なのだと分かります。遺伝子をたどって行くと、生物
はみな太古の一つの生命体から生み出されたことが納得で
きます。
　基礎生物学研究所では、生物の示す様々な性質や振る舞
いに対し、なぜ、どんな仕組みでそうなっているのか、一
歩も二歩も踏み込んだ解答を与えようと、最先端の機器や
分析手法を使って研究しています。生命や生物について知
識を増やし、理解を深めていくことが私たちの使命です。
　基礎生物学研究所は研究の推進を最大の使命としつつ、
総合研究大学院大学を構成する一員として、次世代の研究
を担う大学院生の教育にも力を注いでいます。また大学共
同利用機関として日本各地の大学等と共同研究を進めてい
ます。
　基礎生物学研究所は学術研究と教育の中心として幅広い
活動を行っており、研究で得られた成果はもちろん、様々
な情報を発信していこうと考えています。基礎生物学研究
所の活動について、皆様のご意見をお待ちしております。

基礎生物学研究所長　山本 正幸
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生物機能解析センター

モデル生物研究センター

細胞生物学領域

発生生物学領域

神経生物学領域

進化多様性生物学領域

環境生物学領域

理論生物学領域
イメージングサイエンス研究領域

・細胞応答研究室（所長研）
・細胞動態研究部門（上田研）
・定量生物学研究部門（青木研）
・クロマチン制御研究部門（中山研）
・神経細胞生物学研究室（椎名研）
・幹細胞生物学研究室（坪内研）
・形態形成研究部門（上野研）
・分子発生学研究部門（高田研）
・初期発生研究部門（藤森研）
・生殖細胞研究部門（吉田研）
・統合神経生物学研究部門（野田研）
・神経行動学研究部門（東島研）
・神経生理学研究室（渡辺研）
・生物進化研究部門（長谷部研）
・共生システム研究部門（川口研）
・進化発生研究部門（新美研）
・バイオリソース研究室（成瀬研）
・構造多様性研究室（児玉研）
・多様性生物学研究室
・環境光生物学研究部門（皆川研）
・季節生物学研究部門（吉村研）
・ゲノム情報研究室（内山研）
・時空間制御研究室（野中研）

・生物機能情報分析室
・光学解析室
・情報管理解析室

・モデル動物研究支援室
・モデル植物研究支援室
・器官培養研究支援室

IBBP センター

岡崎統合事務センター

基礎生物学研究所・生理学研究所共通施設

岡崎共通研究施設 岡崎統合バイオサイエンスセンター
計算科学研究センター
動物実験センター
アイソトープ実験センター

廃棄物処理室・電子顕微鏡室・機器研究試作室

技術課

新規モデル生物開発センター

研究力強化戦略室
評価・情報グループ
国際連携グループ
広報グループ
共同利用グループ
男女共同参画推進グループ

運
営
会
議
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基礎生物学研究所が目指すもの

学術研究の推進

　基礎生物学研究所は、1977 年の創設以来、生命の営み
の基本をなす遺伝子の働きや細胞の働きを探ると共に、生
物が環境に適応し、そして多様な形と能力を持つに至った
仕組みを明らかにすることを目指して研究活動を行ってき
ました。細胞生物学、発生生物学、神経生物学、進化多様
性生物学、環境生物学、理論生物学、イメージングサイエ
ンスなどの分野にわたる研究活動を、それぞれの研究に適
した様々な生物を活用して展開しています。（→ P.14 〜）

ナショナルバイオリソース
　ナショナルバイオリソースプロジェクトは、生物学研究
に広く用いられる実験材料としてのバイオリソースのう
ち、国が特に重要と認めたものについて、体系的な収集、
保存、提供体制を整備することを目的とした国家プロジェ
クトです。基礎生物学研究所は日本発のモデル生物「メダ
カ」の中核機関を担っており、国内外にリソースの提供を
行っています。また、「アサガオ」の分担機関を担当して
います。（→ P.78） 

共同利用研究の推進

大学共同利用機関
　基礎生物学研究所は大学共同利用機関の一つです。大学
共同利用機関とは世界に誇る我が国独自の「研究者コミュ
ニティーによって運営される研究機関」であり、全国の研
究者に共同利用・共同研究の場を提供する中核拠点として
組織されました。重要な研究課題に関する先導的研究を進
めるのみならず、全国の最先端の研究者が一堂に会し、未
来の学問分野を切り拓くと共に新しい理念の創出をも目指
した活動を行う拠点として、個別の大学では実施困難な機
能と場を提供するのがその特色です。

共同利用研究
　基礎生物学研究所は大学共同利用機関として、大学・研
究機関などに所属する所外の研究者に対し、共同研究、お
よび所内の施設を利用して行われる研究課題を公募してい
ます。2010 年度には、共同利用研究を強力にサポートす
る組織として、「生物機能解析センター」（→ P.68）およ
び「モデル生物研究センター」を設置しました。（→ P.74）
2012 年度には、災害等により生物遺伝資源が失われるこ
とを防ぐための大学連携バイオバックアッププロジェクト
の中核拠点として「IBBP センター」が設置され、2013
年度より「生物遺伝資源新規保存技術開発共同利用研究」
の公募を開始しました。（→ P.76）

　大型スペクトログラフは、世界最大の超大型分光照射設
備であり、「大型スペクトログラフ共同利用実験」の公募
により国内外の多くの研究者に利用されています。その他、

「重点共同利用研究」「モデル生物・技術開発共同利用研究」
「統合ゲノミクス共同利用研究」「統合イメージング共同利
用研究」「個別共同利用研究」「研究会」などを公募してい
ます。（→ P.106）
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国際連携活動

世界各国の研究機関との国際連携活動
　欧州分子生物学研究所 (EMBL) は、欧州 19 ヶ国の出
資により運営されている研究所です。基礎生物学研究所は、
2005 年に開始された自然科学研究機構と EMBL との共
同研究の中心となって、合同会議の開催や研究者・大学院
生の相互訪問などの人的交流、および EMBL で開発された
新型顕微鏡 DSLM を基礎生物学研究所に導入するなどの技
術交流を行っています。（→ P.114）

　2010 年８月には、シンガポールのテマセク生命科学研
究所 (TLL) との学術交流協定が締結され、合同会議の開催
やプラクティカルコースの共同開催などが行われています。

（→ P.116）

基礎生物学研究所コンファレンス
(NIBB Conference)
　所内の教授等がオーガナイザーとなり、海外からの招待
講演者を交えて開催される国際会議です。研究所創立の
1977 年に開催された第１回以来、基礎生物学分野の国際
交流の貴重な機会となっています。2016 年度には第 64
回 NIBB Conference "Evolution of Seasonal Timers" 
が開催されました。

（→ P.113） 

インターナショナルプラクティカルコース
(International Practical Course)
　基礎生物学研究所が中心となって企画する国際実習コー
スです。国内外の研究者により編成された講師チームが研
究技術を指導します。（→ P.117） 

新領域の開拓

生物学国際高等コンファレンス
(Okazaki Biology Conference)　
　基礎生物学研究所は、生物学における新しい研究課題と
しての問題発掘を目指し今後生物学が取り組むべき新たな
研究分野の国際的コミュニティ形成を支援するために、生
物科学学会連合の推薦のもと、生物学国際高等コンファ
レンス（Okazaki Biology Conference、略称 OBC) を
2004 年より開催しています。（→ P.118） 

若手研究者の育成

総合研究大学院大学
　総合研究大学院大学は基礎学術分野の総合的発展を目指
した大学院教育を行うために 1988 年に国により設置さ
れた学部を持たない大学院大学です。国内 18 の学術研究
機関に学生を分散配置して教育を行います。基礎生物学研
究所は、総合研究大学院大学生命科学研究科基礎生物学専
攻の基盤機関として大学院教育を行い、次世代の生物学を
担う若手研究者の養成を行っています。５年一貫制博士課
程と博士後期編入の２つのコースがあります。（→P.94〜）

他大学の大学院教育への協力　
　基礎生物学研究所は大学共同利用機関として、国・公・
私立大学の要請に応じてそれらの大学に所属する大学院学
生を「特別共同利用研究員」として受け入れ、大学院教育
の協力を行っています。（→ P.105）

大学生のための夏の実習
　大学生向けの２泊３日の実習コースを 2011 年度より
実施しています。生物学を学び始めた学生に向けて、研究
体験の機会を提供しています。（→ P.124）

NIBB Internship Program
　基礎生物学研究所を海外の学生にも広く知ってもらい、
将来の研究交流の核となる人材を育てることを目的とし
て、海外の大学生・院生を対象に、研究体験の機会を提供
するプログラムです。（→ P.124）

ゲノムインフォマティクス・トレーニングコース
　生物情報学を必ずしも専門としない生物学研究者が、ゲ
ノムインフォマティクスを活用することによってそれぞれ
の研究を発展させるための基礎的技術・考え方を習得する
ことを目的として開催される国内向けのトレーニングコー
スです。若手研究者を中心に、毎回、多くの受講希望者の
応募があります。（→ P.120）

生物画像データ解析トレーニングコース
　顕微鏡画像に代表される生物画像のデータ解析について
のトレーニングコースを 2013 年度より開始しました。
生物学研究者と画像研究者との共同研究を生み出す場とし
ても機能しつつあります。（→ P.122）
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1962 年頃から生物学研究者の間に研究所設立の要望が高
まり、関連学会 ( 日本動物学会、日本植物学会等 ) を中心に
種々検討がなされた。

1966 年 5 月
日本学術会議は、第 46 回総会において、生物研究所 ( 仮称 ) 
並びに生物科学研究交流センター ( 仮称 ) の設立について内
閣総理大臣に勧告した。

1973 年 10 月
学術審議会は、分子科学研究所、基礎生物学研究所 ( 仮称 ) 
及び生理学研究所 ( 仮称 ) を緊急に設立すべき旨、文部大臣
に報告した。

1977 年 5 月
基礎生物学研究所 創設。生理学研究所と共に生物科学総合
研究機構を形成。桑原萬壽太郎 初代所長就任。3 研究系 ( 細
胞生物学研究系・発生生物学研究系・制御機構研究系 )、培
養育成研究施設及び技術課が設置された。創設当初は旧愛知
教育大旧図書館の建物を利用した。

1977 年 12 月
第１回 基礎生物学研究所コンファレンス 開催。

1979 年 2 月 
基礎生物学研究所 実験研究棟第１期竣工。

1981 年 4 月 
岡崎国立共同研究機構 創設。分子科学研究所及び生物科学
総合研究機構 ( 基礎生物学研究所、生理学研究所 ) は総合化
され、3 研究所は岡崎国立共同研究機構として一体的に運営
されることとなった。

1983 年 4 月
金谷晴夫 第２代所長就任。

1984 年 10 月
岡田節人 第３代所長就任。

1986 年 11 月
最先端の研究技術の国内若手研究者への普及を目指し、 第一
回バイオサイエンストレーニングコースが開催された。

年表
1987 年 5 月
創設 10 周年を記念し、記念式典と施設公開を実施した。「転
換期をむかえた生物科学」と題した 10 周年記念講演会が京
都にて開催された。

1988 年 10 月
日本初の大学院大学である、国立大学総合研究大学院大学 
創設。基礎生物学研究所には生命科学研究科分子生物機構論
専攻（３年制の博士課程 ）が設置された。

1989 年 5 月 
形質統御実験施設 設置。

1989 年 7 月 
竹内郁夫 第 4 代所長就任。

1995 年 4 月 
毛利秀雄 第５代所長就任。

1997 年 1 月 
基礎生物学研究所実験研究棟に隣接して、形質統御実験棟が
竣工した。

1997 年 5 月
創設 20 周年を迎え、記念式典が新たに竣工した岡崎コン
ファレンスセンターにて行われた。

1998 年 5 月
形質転換生物研究施設 設置。

1999 年 4 月 
生命環境科学研究センター 設置。

2000 年 4 月 
共通研究施設として、統合バイオサイエンスセンター、計算
科学研究センター、動物実験センター、アイソトープ実験セ
ンター 設置。

2001 年 4 月  
勝木元也 第６代所長就任。

1979 年の基礎生物学研究所　左手の建物が旧愛知教育大旧図書館建物

建築中の形質統御実験棟

創設１０周年記念式典
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2002 年 3 月 
山手地区に山手１号館と２号館東が竣工。以後山手地区には
2004 年 3 月までに順次、5 号館までが竣工した。

2001 年 4 月 
情報生物学研究センター 設置。

2004 年 1 月 
生物学が取り組むべき新たな研究分野の国際的コミュニ
ティー形成を支援するための国際研究集会として、第 1
回 生 物 学 国 際 高 等 コ ン フ ァ レ ン ス（Okazaki Biology 
Conference）が開催された。

2004 年 4 月 
大学共同利用機関法人自然科学研究機構 創設。国立大学法
人法の施行により、国立天文台、核融合科学研究所、基礎生
物学研究所、生理学研究所及び分子科学研究所が統合再編さ
れ、大学共同利用機関法人自然科学研究機構となった。3 研
究系の廃止とともに研究部門名を変更し、新たに研究室を設
けた。統合バイオサイエンスセンターは岡崎統合バイオサイ
エンスセンターに名称変更。総合研究大学院大学は国立大学
法人に移行。生命科学研究科分子生物機構論専攻に新たに５
年一貫制の博士課程が設置された。

2005 年 4 月 
総合研究大学院大学分子生物機構論専攻が基礎生物学専攻に
名称変更。

2005 年 7 月 
自然科学研究機構と欧州分子生物学研究所 (EMBL) との間
で共同研究協定が調印された。基礎生物学研究所と EMBL
との連携活動を開始。

2007 年 1 月
バイオサイエンストレーニングコースにかわり、国内外の若
手研究者を対象とした国際的な研究技術普及および交流活動
として、第 1 回インターナショナルプラクティカルコース
が開催された。

2007 年 4 月
岡田清孝 第 7 代所長就任。

2007 年 5 月
基礎生物学研究所は創設 30 周年を迎えた。6 月 1 日には
30 周年記念式典が開催された。

2009 年４月
基礎生物学研究所とドイツのマックス・プランク植物育種学
研究所 (MPIPZ) との間で、植物科学分野での研究推進を目
的として学術交流協定を締結。８月には第１回の合同会議が
ドイツ・ケルンで開催された。

2010 年 4 月
生物機能解析センターおよびモデル生物研究センターを設
置。

2010 年 7 月
最先端研究基盤事業「低炭素社会実現に向けた植物研究の推
進のための基盤整備」として採択された「植物科学最先端研
究拠点ネットワーク」事業を開始。

2010 年 8 月
基礎生物学研究所とシンガポールのテマセク生命科学研究所
(TLL) との間で学術交流協定が締結された。 

2012 年 7 月
災害に強い生命科学研究の実現のために、生物遺伝資源の
バックアップ体制を構築する「大学連携バイオバックアップ
プロジェクト (IBBP)」を国内７つの大学との連携により開
始。プロジェクトの中核拠点として IBBP センターを設置。

2013 年 10 月
山本正幸 第 8 代所長就任。

2013 年 10 月
研究力強化戦略室を設置。

2014 年 2 月
新規モデル生物開発センターを設置。

2016 年 12 月
大隅良典名誉教授 ノーベル生理学・医学賞受賞。

現在の山手地区

創設 30 周年記念式典

IBBP センター 生物遺伝資源保存施設
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運営

所外委員
太田 邦史 東京大学大学院 総合文化研究科 教授
粂 昭苑  東京工業大学 大学院生命理工学研究科 教授
胡桃坂 仁志 早稲田大学理工学術院 先進理工学部・研究科 教授
幸島 司郎 京都大学 野生動物研究センター 教授
月田 早智子 大阪大学大学院 生命機能研究科 教授
西谷 和彦 東北大学 大学院生命科学研究科 教授
能瀬 聡直 東京大学 大学院新領域創成科学研究科 教授
箱嶋 敏雄 奈良先端科学技術大学院大学 バイオサイエンス研究科 教授
東山 哲也 名古屋大学トランスフォーマティブ生命分子研究所 教授
山本 卓  広島大学大学院理学研究科 教授

所内委員
上野 直人 形態形成研究部門 教授
川口 正代司 共生システム研究部門 教授
高田 慎治 岡崎統合バイオサイエンスセンター 教授、分子発生学研究部門 教授
新美 輝幸 進化発生研究部門 教授
野田 昌晴 統合神経生物学研究部門 教授
長谷部 光泰 生物進化研究部門 教授
東島 眞一 岡崎統合バイオサイエンスセンター 教授、神経行動学研究部門 教授
藤森 俊彦 初期発生研究部門 教授
皆川 純  環境光生物学研究部門 教授
吉田 松生 生殖細胞研究部門 教授
吉村 崇  季節生物学研究部門 教授

運営会議委員 (2016 年度 )

○

◎

任期：平成２７年４月１日〜平成２９年３月３１日
　　　                               ◎議長　○副議長
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大隅良典名誉教授がノーベル生理学・
医学賞を受賞

　大隅良典基礎生物学研究所名誉教授が「オートファジーの仕
組みの発見」により 2016 年ノーベル生理学・医学賞を受賞
しました。

　大隅良典名誉教授は、1996 年 4 月に基礎生物学研究所の
教授に着任し、その後 2009 年 3 月までの 13 年間にわたり
研究部門を主宰し、オートファジーの仕組みに関する研究に取
り組みました。この間、酵母において同定されたオートファジー
に関与する分子の具体的な働きが次々に明らかになると共に、
哺乳類や植物においても同様の仕組みでオートファジーが生じ
ていることなどの大きな発見がありました。ノーベル賞の受賞
理由として挙げられた４報の重要論文のうちの２報が、基礎生
物学研究所における研究成果です。

　大隅名誉教授より基礎生物学研究所へ、その研究環境に感謝
を込めて、３つのみ存在するノーベル賞メダルの公式レプリカ
のうちの１つが贈られました。

NEWS

大隅良典名誉教授

Noboru Mizushima, Takeshi Noda, Tamotsu Yoshimori, 
Yae Tanaka, Tomoko Ishii, Michael D. George, Daniel J. 
Klionsky, Mariko Ohsumi and Yoshinori Ohsumi
“A protein conjugation system essential for autophagy”
Nature 395,395-398 (1998)

Yoshinobu Ichimura, Takayoshi Kirisako, Toshifumi 
Takao, Yoshinori Satomi, Yasutsugu Shimonishi, Naotada 
Ishihara, Noboru Mizushima, Isei Tanida, Eiki Kominami, 
Mariko Ohsumi, Takeshi Noda and Yoshinori Ohsumi
“A ubiquitin-like system mediates protein lipidation”
Nature 408,488-492 (2000) 

1996 年 着任当時

1998 年 大隅研集合写真

2005 年 大隅研集合写真

2008 年 実験室にて
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「精子になるか、卵になるか」を決め
るしくみの発見 
〜生殖細胞で働く性のスイッチ遺伝子を
同定〜

　基礎生物学研究所生殖遺伝学研究室の西村俊哉研究員（現 
名古屋大学 助教）と田中実准教授（現 名古屋大学 教授）ら
の研究グループは、九州大学の佐藤哲也助教、大川恭行准教
授、須山幹太教授、岡崎統合バイオサイエンスセンターの小
林悟教授（現 筑波大学 教授）との共同研究で、「精子になるか、
卵になるか」という生殖細胞の運命を決める遺伝子をメダカ
で同定し、生殖細胞の性が決まる仕組みを明らかにしました。
本研究成果は 2015 年 6 月 11 日に Science 誌に掲載され
ました。

　精子と卵は動物が子孫を残すために不可欠な細胞であり、
生殖細胞という共通の細胞から作られます。精子と卵を作り
出す器官である生殖腺は、生殖細胞とそれを取り囲む体細胞
で構成されています。一般的に脊椎動物では体細胞で性が決
まった後に、その影響を受けて生殖細胞の性が決まると考え
られてきました。しかしながら、生殖細胞の中でどのような
遺伝子がはたらき、「精子になるか、卵になるか」が決まるの
か、その仕組みは謎に包まれていました。

　西村らは、メダカを用いて、生殖細胞でオスとメスに違い
（性差）のある遺伝子の探索を行いました。この探索により、
foxl3 と呼ばれる遺伝子が、卵が作られる過程のメスの生殖
細胞で働いているのに対して、精子が作られる途中のオスの
生殖細胞では働きが抑えられていることを見いだしました。
そこで、研究グループは、この foxl3 遺伝子に注目し、foxl3
遺伝子の機能が欠損したメダカを作出して、その機能を調べ
ました。

　foxl3 の機能が欠損したメダカのメスは、通常（野生型）
のメスと同様に卵巣を作り、身体もメスであることが分かり
ました。しかし、その卵巣を調べると、驚くべきことに卵巣
の中で、精子が作られていました。さらに、卵巣の中で作ら
れた精子は受精可能で、正常なメダカが誕生しました。これ
らの結果から、foxl3 はメスの生殖細胞で働き、「精子形成を
抑制」する機能を持つことが分かりました。そして、体細胞
とは独立した、生殖細胞の性を決めるスイッチとして機能し
ていることが明らかになりました。

Toshiya Nishimura, Tetsuya Sato, Yasuhiro Yamamoto, 
Ikuko Watakabe, Yasuyuki Ohkawa, Mikita Suyama, Satoru 
Kobayashi, and Minoru Tanaka
"foxl3 is a germ cell-intrinsic factor involved in sperm-egg 
fate decision in medaka"
Science 349(6245):328-331. (2015)

西村俊哉研究員と田中実准教授

基礎生物学研究所プレスリリースより

生殖細胞の性が決まる仕組み
(A) メスでは、卵が作られる過程で、foxl3 により精子形
成が抑制されていると考えられる。(B) オスでは、DMY
の働きでオス化した体細胞により生殖細胞内の foxl3 の
働きが抑制され、精子形成が進むと考えられる。(C) メス
で foxl3 の機能が欠損すると、体細胞がメスであるため
卵巣を形成するが、その中では精子を作る。
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生物の形態を定量的に記述する画像
情報解析手法の開発

　自然科学研究機構新分野創成センターイメージングサイエ
ンス研究分野の木森義隆特任助教と基礎生物学研究所の真野
昌二助教らの研究グループは、 数理形態学に基づく画像処理
理論を用い、画像中から生物形態情報を抽出し、定量的に記
述する手法を開発しました。この成果は、2016 年 1 月 21
日に Journal of Theoretical Biology に掲載されました。
 
　生物科学の諸分野においては、解析対象の構造や動態は多
様な方法で可視化され、画像として記録されます。研究を行
うには、そのような画像データから情報を抽出して、生命現
象をより理論的に捉えることが大切であり、画像データから
解析に有用な情報を抽出し、それを数量的に表現できるよう
な画像処理・解析過程が必要になります。これまでは主として、
マニュアル操作による情報抽出が行われてきましたが、客観
性や再現性、さらには反証可能性を担保するという観点から
みると問題が残る場合もあります。また、大容量のデータ処
理や目視では識別できないような微細な構造の記述など、人
手では対応が困難な処理も多く存在します。とりわけ、生物
試料の複雑な形態情報を定量的に取り扱うことは難しく、未
だ定まった方法もありません。このような背景を踏まえ、本
研究では、数理形態学と呼ばれる数理体系を基礎とする画像
処理理論を用い、画像中から生物形態情報を抽出し、定量的
に記述する手法を開発しました。今回、この手法を用いて、
シロイヌナズナの根毛細胞における細胞骨格 ( アクチンフィ
ラメント ) の構造解析に成功しました。

　本研究では、シロイヌナズナの rhd3 変異体における細胞
骨格の形態異常を野生型と比較することにより、その差を定
量的に記述しました。まず、画像中から解析対象領域を自動
で切り出す、画像セグメンテーション手法および、フィラメ
ントの形態特徴量の抽出する手法を構築しました。形態特徴
量として、フィラメントの太さ (T: thickness)、方向性 (MOI: 
multi-orientation index) および、二次元ネットワークパター
ンの複雑さ (C: complexity) の 3 つを抽出しました。
 
　次に、以下の手法を導入し、形態特徴量を計測しまし
た。(1) フィラメントの太さ (T) の計測：数理形態学に基づ
く pattern spectrum 解析　(2) フィラメントの走行方向
(MOI) の計測：Opening 演算に基づく多方向性解析　(3) 
フィラメントのネットワークパターンの複雑さ (C) の計測：
フラクタル次元解析

　最終的には、二次元空間でのフィラメント構造の複雑
さを表す、(2) と (3) を統合してひとつの特徴量 (BFPF: 
binarized filament pattern feature) にしました。

Yoshitaka Kimori, Kazumi Hikino, Mikio Nishimura
　and Shoji Mano
"Quantifying morphological features of actin 
cytoskeletal filaments in plant cells based on 
mathematical morphology"
Journal of Theoretical Biology 389:123-131 (2016)

　　　真野昌二助教と木森義隆特任助教

基礎生物学研究所プレスリリースより

自動セグメンテーションによる細胞骨格の抽出。(a) 原画像 
( スケールバー：20 μ m)。(b) 細胞領域のセグメンテーショ
ン結果。白画素の領域が細胞領域を、灰色の画素領域が背
景を表す。(c) 細胞骨格領域の抽出。(b) をセグメンテーショ
ンマスクとして、(a) から解析対象領域を抽出した。(d) ア
クチンフィラメントのセグメンテーション結果。(e) アクチ
ンフィラメントの骨格線表示。形態特徴量であるフィラメ
ントの太さ (T)、フィラメントの走行方向 (MOI)、フィラ
メントのネットワークパターンの複雑さ (C) は、それぞれ、
画像 (c)、(d)、(e) から抽出した。
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細胞分裂方向のコントロールに関わる
“にょろにょろ”と伸びる新しい細胞内
構造を発見

　基礎生物学研究所 形態形成研究部門の根岸剛文研究員、上

野直人教授、フランス国立科学研究センターの安尾仁良グルー

プリーダーらの研究グループは、ホヤの発生過程において細胞

分裂方向のコントロールに働く、新しい細胞内構造を発見しま

した。

　研究グループは、カタユウレイボヤ胚の体を包む表皮細胞の

第１１回目の分裂に着目して研究を行いました。カタユウレイ

ボヤの表皮細胞は、受精卵から数えて正確に１１回だけ分裂す

ることが知られています。そして、１０回目の分裂までは分裂

の方向が揃っていませんが、最後の１１回目の分裂では、ほと

んどの表皮細胞が体の前後軸に沿って分裂することが知られて

います。そこで、この同一な分裂方向がどのようなメカニズム

でコントロールされているのかを調べるために詳細なライブイ

メージング観察を行い、細胞膜の一部分から胚の前方方向へ”

にょろにょろ”と伸びる構造を見つけました。

　今回の研究で、①この新しい構造は、細胞膜の一部が細胞分

裂に重要な小器官である中心体に向かって“にょろにょろ”と

伸びることで形作られること、②そして最終的に中心体を引っ

張る力を持つようになること、を見い出しました。この張力が

細胞分裂の方向を決めていると考えられます。このような細胞

分裂に関わる細胞内の膜構造は、他の動物種においてもこれま

でに報告がなく、細胞分裂制御の理解に全く新しい視点を与え

ます。この成果は、２０１６年８月９日に eLife 誌に掲載され

ました。また、注目論文として同誌の "Insights" 欄にも取り

あげられました。

Takefumi Negishi, Naoyuki Miyazaki, Kazuyoshi Murata, 
Hitoyoshi Yasuo and Naoto Ueno
“Physical association between a novel plasma-
membrane structure and centrosome orients cell 
division”
eLife 5:e16550 (2016)

基礎生物学研究所プレスリリースより

根岸剛文研究員と上野直人教授

今回発見した新しい膜構造　
左図：カタユウレイボヤ胚の前半分の様子、左が前
方（頭部）。細胞膜を GFP で標識したもの。スケー
ルバーは 30 µm。胚を包む全ての表皮細胞に膜構造
ができている。
右図：表皮細胞を高倍率でタイムラプス観察したも
の。左が前方、スケールバーは 10 µm。矢印で膜構
造を示す。赤矢印で、“角”をつくっている膜構造を
示す。

SBF-SEM による膜構造の観察
青矢印で膜構造、赤丸・青丸のペアで中心体を示す。大きな球は核。スケールバーは 10 µm。
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青色光受容体が光合成にブレーキを
かけることを発見
　〜青い光が光合成装置を守る〜

　植物は光合成によって、太陽エネルギーを生体エネルギー
に変換することが出来ます。光が強くなるほど光合成が盛んに
なると思われがちですが、実際には強すぎる光によって光合成
が暴走すると、過剰な活性酸素が発生し、光合成装置が壊れて
しまいます。これを避けるために、植物は強すぎる光を浴びた
時、そのエネルギーを熱に変換して捨てることで光合成の暴走
を防ぐ”qE クエンチング”と呼ばれる仕組みを備えています。
基礎生物学研究所 環境光生物学研究部門の皆川純教授、得津
隆太郎助教と、フランス国立科学研究センターのジョバンニ・
フィナッチ博士らを中心とした国際研究チームは、緑藻のクラ
ミドモナスを使った研究により、この光合成の暴走抑制の仕組
みを発動させるスイッチが、青色光受容体のフォトトロピンと
呼ばれるタンパク質であることを突き止めました。本研究成果
は 2016 年 9 月 14 日に Nature 誌に掲載されました。

　皆川純教授は「直射日光はヒトにとって辛いものですが、植
物にとっても辛いため、直射日光が一年中降り注ぐような環境
は植物にとって大きな負担です。光合成が盛んに行われている
状況と青色光を受け取っているという情報が組み合わさって、
光合成を抑制する”qE クエンチング”が発動することがわか
りました。そして、これまでそれぞれ別の現象であると考えら
れてきた、フォトトロピンによる青色光の受容、クロロフィル
による光合成、そして qE クエンチングによる光防御、この三
者が分子レベルで繋がっていることが明らかになりました」と
語っています。

基礎生物学研究所プレスリリースより

得津隆太郎助教と皆川純教授

本研究によって明らかになった光合成の負の
フィードバックのモデル図
１）強い青色または強い赤色の光を葉緑体の中の
光合成装置が吸収すると、過剰な光合成が起こり、
そのシグナルが細胞質に伝わる。２）弱い青色光
を青色光受容体フォトトロピンが吸収すると、そ
のシグナルが細胞質に伝わる。この２つのシグナ
ルが LHCSR3 遺伝子の発現には必要である。合
成された LHCSR3 が葉緑体に輸送され光合成装
置に結合すると、光合成装置は光を捨てはじめ（qE
クエンチング）、光合成はそれ以上進行しない。

基礎生物学研究所の大型スペクトログラフ
30 kW の光源が 250 〜 1000nm に分光され、全長
約 10 メートルの馬蹄型の焦点曲面に投射される。こ
の施設を利用して、クラミドモナス細胞を各ポジショ
ンに置き、それぞれに異なる強い単色光を照射して
LHCSR3 の合成や qE クエンチングの強度を調べた。

Dimitris Petroutsos*, Ryutaro Tokutsu*, Shinichiro 
Maruyama, Serena Flori, Andre Greiner, Leonardo 
Magneschi, Loic Cusant, Tilman Kottke, Maria Mittag, 
Peter Hegemann, Giovanni Finazzi & Jun Minagawa
“A blue-light photoreceptor mediates the feedback 
regulation of photosynthesis”
Nature 537(7621):563-566. (2016)
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細胞は、自分の周囲にある栄養素やホルモンの量をはじめ、温度や圧力なども感知
して、どのような活動を行うかを決定する。卵子や精子を生み出す細胞である生殖
細胞は、周囲の条件に応答して、染色体の数を半減させる特殊な細胞分裂である減
数分裂を開始する。本研究室では減数分裂を行う最も単純な生物である分裂酵母を
用いて、細胞が周囲の状況に応じて二分裂で増え続ける状態から減数分裂へと活動
を切り替える仕組みを調べている。

減数分裂の制御機構

Members

所長
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特任准教授
山下 朗

博士研究員
七野 悠一

日本学術振興会特別研究員
大坪 瑶子

事務支援員
坂神 真理
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特任准教授
山下 朗

生殖細胞の形成に欠かせない特殊な細胞分裂である減数分裂
　精子や卵子などの一倍体の配偶子を形成する上で欠かせ
ない減数分裂では、一度の DNA 合成の後、二度の連続した
染色体分配が行われる。この間に、高頻度の遺伝子組換え
や、相同染色体が両極に分かれる特殊な染色体分配など、体
細胞では見られない、減数分裂に特異的な興味深い現象があ
ることが知られている。本研究室は、未だ謎の多い減数分裂
の制御系を解き明かすため、単細胞真核生物である分裂酵母
Schizosaccharomyces pombe をモデル系として、細胞が
環境の変化を感知して、減数分裂を行って配偶子を形成する
までの過程を分子レベルで記載することを目標としている。

分裂酵母の有性生殖
　分裂酵母は栄養源が豊富な状態では、一倍体で体細胞分裂
を行い増殖する。培地中の栄養源が枯渇してくると、分裂酵
母は有性生殖過程へと移行する。二つの一倍体細胞が接合し
て二倍体となり、引き続いて減数分裂を行い、最終的に配偶
子に相当する胞子を形成して、環境の回復を待つ。シンプル
な生物である分裂酵母の有性生殖過程を研究することで、種
を超えて保存されている、細胞が栄養源を認識する仕組みや、
配偶子形成の根幹をなす分子機構に迫ることができると期待
される。

TOR キナーゼによる栄養源の認識
　 真 核 生 物 で 保 存 さ れ た TOR キ ナ ー ゼ (Target of 
Rapamycin) は、外界の状況を細胞内に伝えて増殖を制御
する経路において中心的な役割を果たしており、様々な疾
患との関わりからも注
目を集めている。分裂
酵母は、他の生物種と
同様に、二つのタイプ
の TOR 複合体を有し
ている。興味深いこ
とに、Tor2 キナーゼ
を含む TOR 複合体 1 
(TORC1) は有性生殖
の開始に対して負に、
Tor1 キナーゼを含む
TORC2 は正に働いて
い る ( 図 1)。当研究
室では、分裂酵母細胞

が、栄養状態を TOR 経路を介して伝達し、有性生殖を開始
する仕組みの解明に取り組んでいる。

減数分裂期の遺伝子発現制御
　細胞は、遺伝子発現を切り替えることで、環境の変化に応
答して、様々な機能を獲得していく。分裂酵母においても、
減数分裂期に入ると、数多くの遺伝子の発現が上昇すること
が知られている。我々の研究によって、減数分裂期の遺伝子
発現の上昇に、転写産物の時期特異的な分解制御が大きく寄
与していることが明らかとなってきた（図２）。当研究室では、
減数分裂遺伝子の発現制御に欠かせない、RNA 結合タンパ
ク質と非コー
ド RNA の機
能解析を進め
ることで、遺
伝子発現制御
系の新たな仕
組みを解き明
かすことを目
指している。

減数分裂の制御機構 細胞応答研究室 http://www.nibb.ac.jp/pombe/

TORC1 TORC2
Tor2 Tor1

栄養源

有性生殖過程

nuclear 
exosomeMmi1

減数分裂
特異的転

写産物

Mei2 dot

Mei2

meiRNA

図 1. 有性生殖開始を制御する二つの TOR 複合体
有性生殖の開始に対してTOR複合体1 (TORC1)
は負に、TOR 複合体 2 (TORC2) は正に作用する。

図 2. 減数分裂転写産物の選択的除去
体細胞分裂期に、一群の減数分裂特異的な転写産物は、
RNA 結合タンパク質 Mmi1 により認識されて核エクソ
ソームによる選択的な分解を受ける。減数分裂期には、
Mmi1 が Mei2 と meiRNA からなる Mei2 dot により阻
害され、転写産物は分解を免れる。
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　真核生物の細胞内には、小胞体やゴルジ体など様々なオルガネラがあり、それぞ
れが独自の機能を果たすことで生命現象が成り立っています。このオルガネラ間
では小胞や細管を介した膜交通と呼ばれるメカニズムによって物質が運ばれていま
す。膜交通の基本的なメカニズムは真核生物において広く保存されていますが、個々
の系統に注目すると、進化の洗練を受けてそれぞれが独自の膜交通の仕組みを獲得
していることが明らかになりつつあります。われわれは、シロイヌナズナとゼニゴ
ケを用いて、植物における膜交通の普遍性と独自性を明らかにするべく研究を行っ
ています。

植物の膜交通研究から探る
細胞内輸送のメカニズムと進化

（上図）　植物の液胞輸送経路の模式図。動物では、後期エンドソームを経てリソソームへタンパク質を運ぶ
経路は一種類しか知られていないが、植物では液胞へタンパク質を運ぶ経路が少なくとも３つ存在すること
が明らかとなった。これらの輸送経路は、それぞれ異なる制御因子により制御されており、それぞれの輸送
経路を介して異なるタンパク質が輸送されている（Ebine et al., Curr. Biol. 2014）。

（下図）　様々な植物のゲノムに存在する SNARE 遺伝子の数の比較。SNARE は、膜交通において輸送小
胞と目的地のオルガネラの膜との膜融合を実行する分子である。この分子の数が多いほど、その生物におい
て膜交通経路が複雑化しているものと考えられる。我々は、ゼニゴケゲノムの SNARE を網羅的に探索し、
ゼニゴケの膜交通システムの概要を明らかにした（Kanazawa et al., Plant Cell Phys., 2016）。

Members
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植物の膜交通研究から探る
植物に特徴的なオルガネラと膜交通

- 液胞輸送経路の多様化 -
　真核細胞の中には、小胞体や液胞など、機能の異なる多様
なオルガネラが存在する。膜交通は、小胞や細管状の輸送中
間体を介したオルガネラ間の物質輸送システムである。そこ
では RAB GTPase や SNARE などの鍵因子が機能してお
り、これらの因子の多様化が、オルガネラの多様化と密接に
関連していると考えられている。我々の部門では、膜交通と
オルガネラ機能の多様化の観点から、植物の膜交通の制御機
構の研究を行っている。
　液胞は、植物の細胞体積の９割以上を占める巨大なオルガ
ネラで、動物のリソソームと同様に、不要タンパク質の分解
を担っている。これに加え、植物の液胞は、タンパク質の貯
蔵や膨圧の発生など、植物に特有の機能も有している。この
ような多様な液胞機能の発現には、液胞ではたらくタンパク
質や液胞に貯蔵されるタンパク質を、正確かつ大量に液胞に
輸送する仕組みが必要である。動物のリソソームへの輸送で
は、RAB5 と RAB7 が連続してはたらくことによりタンパ
ク質が輸送されているが、シロイヌナズナの液胞輸送経路の
解析を行ったところ、動物と共通の経路の他に、RAB5 に
のみ依存する輸送経路と RAB5 にも RAB7 にも依存しな
い輸送経路が存在することが明らかになった（図 1）。これ
らの結果から、植物には少なくとも３つの液胞輸送経路があ
ることが分かった。現在、これらの液胞輸送経路の分子メカ
ニズムをより詳細に研究している。また、植物に特徴的な細
胞構造である細胞壁と膜交通の関連に注目した研究も進めて
いる。

植物膜交通の進化と多様化 
　陸上植物は、多細胞化や陸上化という進化上の大きなイベ
ントを経て、現在の姿となっている。その過程に、どのよう
なオルガネラ機能の多様化や膜交通経路の進化が介在したの
かを、基部陸上植物ゼニゴケとシロイヌナズナの膜交通経路
の比較解析を通して明らかにするべく研究を行っている。
　緑色植物の SNARE 遺伝子の数を比較した結果、陸上化
もしくは多細胞化に伴い、分泌経路で機能する SNARE（特
に SYP1 のメンバー）の遺伝子数が増加していることが分
かった。また、ゼニゴケの細胞内では、4 つの SYP1 メンバー
のうち 3 つが細胞膜に局在し、残る 1 つはタイ類独自のオ
ルガネラである油体を取り囲む膜に局在した（図 2）。この
局在の違いは、陸上化や多細胞化に伴う SYP1 遺伝子数の
増加が、その機能の多様化を反映していることを示唆してい
る。現在、油体への物質輸送の仕組みと油体細胞の分化機構
に注目し、さらに研究を進めている。この他にも、ゼニゴケ
の精子の形成や運動に膜交通がどのように関わっているのか
についても研究を行っている。

細胞動態研究部門

図 2. ゼニゴケ葉状体細胞にお
ける SYP1 メンバーの局在
黄色蛍光タンパク質を融合した
MpSYP13A、MpSYP13B、 
MpSYP12A は細胞膜に局在し
た の に 対 し、MpSYP12B は
油体膜を強く標識した。この
ことは、分泌経路で機能する
SNARE 分子の機能が、進化の
過程で多様化していることを示
唆している。
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http://www.nibb.ac.jp/sections/cell_biology/ueda/

図 1. 液胞輸送制御因子の変異体における液胞膜タンパク質の局在
野生型と RAB7 の活性化に異常がある変異体（sand-2）では SYP22 と
VAMP713 が共に液胞膜上に局在するが、ap-3 変異体では VAMP713 が、
RAB5 の機能に異常を持つ変異体（vps9a-2） では SYP22 が細胞膜に誤輸送
される。このことから、VAMP713 と SYP22 が異なる輸送経路で液胞に運
ばれていることがわかる。

助教
海老根 一生
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細胞は、様々な環境からの刺激や内的な状態といった「入力」を感知し、その情報
を「細胞内シグナル伝達系」により処理し、最終的に細胞の増殖や分化といった表
現型を「出力」する、いわば「入出力装置」である。この入力シグナルをデコード
し情報変換して適切に出力するシステムが「細胞内シグナル伝達系」であり、その
実態は物理化学的な反応のネットワークである。分子生物学の進展に伴い、シグナ
ル伝達分子やその経路の同定が進んだが、分子の濃度や反応速度といった定量的な
情報が圧倒的に不足している。私たちは、細胞内シグナル伝達系を構成する反応を
定量的に測定し、最終的にはコンピューターで細胞をシミュレートすることを目指
して研究している。

細胞内シグナル伝達系を定量的に理解する

増殖因子
細胞内シグナル伝達系

３つのアプローチで細胞のシステムを理解する
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細胞内のもつ入出力システム、すなわち細胞内シグナル伝達系の動作原理を、「可視化」、「定量化」、「操作」
という３つのアプローチで理解することを目指す。
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細胞内シグナル伝達系を定量的に理解する
細胞をシミュレートする
　細胞は生命の基本ユニットである。細胞は、環境や内的な
状態の変化に応答し、適切に表現型に変化させ適応する。そ
れを可能にしているのは、「細胞内シグナル伝達系」と呼ば
れる細胞内の反応ネットワークシステムである。このネット
ワークは、分子と分子の結合や酵素反応といった化学的な素
反応がいくつも連鎖して構成されている。したがって、全て
の反応を速度論的に微分方程式で記述し、コンピューターで
数値計算することで、理論上は細胞内シグナル伝達系の全て
の構成分子の動態を予測できるはずである。これは細胞内シ
グナル伝達系の理解だけでなく、抗癌剤の最適な標的分子の
探索や効果予測など臨床的にも非常に意義がある。しかしな
がら、現状はそうはうまくいっていない。その理由は、分子
の濃度や反応速度といった定量的な情報（パラメーター）が
圧倒的に不足しているからである。
　私たちは、細胞内シグナル伝達系を構成する反応とその
パラメーターを定量的に測定し、実測データを用いてコン
ピューターで細胞をシミュレートすることを目指して研究し
ている。以下に、私たちが取り組んでいることを紹介する。

可視化
　細胞内シグナル伝達系を生きた細胞内で定量的に可視化す
るためのバイオセンサーを開発している。細胞内の分子活性
の変化を１細胞レベルで経時的に捉えることができる、蛍光
共鳴エネルギー移動（FRET）の原理に基づくバイオセンサー

（文献４）（図１）や、細胞内局在を指標にしたバイオセンサー
を開発している。

定量化
　反応パラメーターを効率良く取得するための技術開発も
行っている。蛍光相互相関分光法（FCCS）を用いた解離定
数（Kd）の測定（文献２）、CRISPR/Cas9 遺伝子編集法
による内在性分子の濃度の測定、イメージングによる酵素反
応速度定数の測定などを行っている。得られたパラメーター
を基に、ボトムアップでシミュレーションモデルを作成し、
数値計算により仮説を検証する（文献 5）。

操作
　細胞内シグナル伝達系に含まれるフィードバック制御やク
ロストーク制御を理解するには、摂動による動的な変化を捉
える必要がある。薬剤や光による細胞内シグナル伝達系の摂
動法の開発にも取り組んでいる（文献 3）。

細胞増殖・分化・細胞死の定量的な理解へ
　上記の技術を利用し、細胞にとって本質的な機能である、
細胞増殖・分化・細胞死の３つの表現型に関連するシグナル
伝達系を定量的に理解することを目指している。アナログ的
でしなやかなシグナル伝達系が、デジタル的で頑強な表現型
を創発する原理に迫りたい。

定量生物学研究部門
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PKA
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PKC
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JNK

S6K

図１：リガンドで刺激したときの PKA, Akt, PKC, ERK, JNK, S6K 活性を
FRET イメージングで可視化した結果
キナーゼ活性を疑似カラーで示している。寒色が低活性、暖色が高活性を示し
ており、それぞれの色の明るさが FRET バイオセンサーの細胞内の局在を示し
ている。
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私たちの個体を形作る細胞は、それぞれ全く同じセットのゲノム DNA を持ってい
る。しかし、個々の細胞の働きは多様であり、全ての細胞が同じように DNA を使っ
ていたのでは、このような多様性を生み出すことはできない。このように、DNA
の一次配列だけでは説明できない現象は「エピジェネティクス」と呼ばれ、個体の
発生や細胞の分化だけでなく、疾患や老化のメカニズム解明の鍵を握ると考えられ
ている。私たちは DNA を取り巻く「クロマチン」という構造に着目し、そのダイ
ナミックな構造変換がどのようにエピジェネティックな現象を調節しているのか、
その分子機構の解明を目指している。

エピジェネティクスの分子機構

（上段）マウスの細胞を DAPI で染色した像。濃く染色される領域がヘテロクロマチンで、淡く染色される
領域は遺伝子発現が活発に行われているユークロマチン。（中段）ユークロマチン領域（左）では、転写の
活性化に関わるヒストンのアセチル化や、H3K4 メチル化が存在している。一方ヘテロクロマチン領域（右）
では、抑制的に働く H3K9 メチル化が存在し、進化的に保存された HP1 タンパク質が結合して高次のク
ロマチン構造が形成される。（下段）リン酸化が入らない変異 HP1（S14A）では、ヘテロクロマチンへ
の局在に異常が見られる。
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エピジェネティクスの分子機構
高次クロマチン構造形成の分子機構
真核細胞の染色体には、高度に凝集したヘテロクロマチンと
呼ばれる構造が存在しています。この高次のクロマチン構造
は、セントロメアなど、染色体の機能ドメインの形成に寄与
するとともに、エピジェネティックな遺伝子発現の制御にも
重要な役割を果たしています。分裂酵母を用いた解析から、
このヘテロクロマチンの形成に、RNA サイレンシングと呼
ばれる現象の関与が明らかにされました。しかし、高等真核
生物において、RNA
サイレンシングとヘ
テロクロマチン形成
がどのように結びつ
くのか、まだまだ数多
くの謎が残されてい
ます。私達の研究室で
は、主に分裂酵母を材
料にヘテロクロマチ
ン構造の形成メカニ
ズムの解明に取り組
んでいます。

ヒストンメチル化酵素の機能解析
クロマチンの大きな構造変化や、遺伝子発現を調節するため
には、クロマチンの基本単位であるヌクレオソームの構造を
変化させる必要があります。近年の解析から、ヌクレオソー
ムを構成するヒストンが様々な翻訳後修飾を受け、この変化
が様々な生命現象と関わる
事が明らかにされてきまし
た。特にヒストンのメチル化
修飾は、安定なエピジェネ
ティックマークとして考え
られており、そのメチル化
修飾の変化を制御している
機構の解明は、エピジェネ
ティックな遺伝子発現制御
の理解につながると期待さ
れます。私達の研究チームで
は、ヒストンのメチル化修
飾を触媒するメチル化酵素、
脱メチル化酵素の解析を進
めています。

ヒストン修飾認識の分子機構
クロモドメイン（CD）は、クロマチンの構造変化に関わる
多くのタンパク質に見いだされる、進化的に保存されたモ
チーフ構造です。ヘテロクロマチンタンパク質 HP1 を中心
とする研究によって、CD がメチル化されたヒストンを特異
的に認識して結合するモジュールであることが明らかにされ
ました。しかし、近年の解析から、CD によるメチル化ヒス
トンの認識には、近
傍の核酸結合能の
寄与や翻訳後修飾
の関与が明らかに
されてきました。私
達の研究チームで
は、哺乳類のクロマ
チンタンパク質が
どのようにクロマ
チンを標的として
いるのか、その分子
機構の解明を進め
ています。

クロマチン制御研究部門
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図１．高次クロマチンの形成機構
図３．核酸との相互作用に関わるクロモドメイン
上の残基

図２．精製したヒストン脱メチル化酵
素複合体
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私たちがものを考えたり記憶したりする時、神経ネットワークを通じて神経興奮が
伝えられている。神経ネットワークの形成には、それぞれの神経細胞から配線とな
る突起が伸び、突起どうしが然るべき相手とつながることが極めて重要である。こ
の神経ネットワーク形成の様々な局面で、突起への mRNA 輸送とそれに伴う局所
的なタンパク質合成が必要であることが明らかになりつつある。タンパク質合成は
すべての種類の細胞の生命基盤であるが、それが突起内の局所で起きるという神経
細胞の特殊性が、神経ネットワークを正しく構築する鍵を握っている。我々は、マ
ウスをモデル生物とし、神経細胞における mRNA 輸送と局所的タンパク質合成メ
カニズムを分子・細胞・個体レベルで明らかにすることを目指して研究をおこなっ
ている。

神経細胞のネットワーク形成における
mRNA 輸送と局所的タンパク質合成機構
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マウス大脳の神経培養細胞
神経細胞から伸びた 2 種類の突起、軸索 ( 緑 ) と樹状突起 ( 赤 ) が、互いにつながって神経ネットワークを
形成している。
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神経細胞のネットワーク形成における
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何がどんな mRNA を運ぶのか ?
 神経細胞からは 2 種類の突起、軸索と樹状突起が伸びてい
る。樹状突起には特定の mRNA が輸送されているが、そ
の輸送は巨大複合体“RNA 顆粒”によって担われている。
RNA 顆粒には mRNA の他、リボソームなどタンパク質合
成に必要な因子も含まれており、この RNA 顆粒が mRNA
輸送・タンパク質合成（翻訳）制御装置であることが明らか
にされてきた。
　我々は RNA 顆粒に含まれる新規の RNA 結合タンパク質
を発見し、RNG105 と名付けた（文献 5）。RNG105 遺
伝子破壊マウスの解析から、RNG105 が RNA 顆粒による
mRNA 輸送に関わることが明らかになった（図 1、文献 3）。
 RNG105 によって輸送される mRNA には様々な種類があ
り、それらを網羅的に同定すること、およびそれら mRNA
から翻訳されるタンパク質の神経細胞における機能を明らか
にすることが、今後の重要な課題である。

 

mRNA 輸送と局所的タンパク質合成はなぜ必要か ?
 樹状突起へ輸送された mRNA は、他の神経細胞軸索から
の興奮刺激を受けた部位で局所的にタンパク質に翻訳され、
その部位の軸索−樹状突起の結合 ( シナプス結合 ) の強化に
関与すると考えられている。RNG105 遺伝子破壊ホモマウ
ス（一対の遺伝子の両方を破壊）では、シナプス結合が減少
し、神経ネットワークが極めて貧弱になることを明らかにし
た ( 図 2、文献 3)。
　RNG105 遺伝子破壊ホモマウスは生後すぐに致死である
が、ヘテロマウス（片方の遺伝子を破壊）は成体まで成育し
た。ヘテロマウスの網羅的行動解析により、このマウスは社
会性の低下、目新しさへの興味の低下、状況変化への対応の
低下を示すなど、自閉症様行動を示すことが明らかになった

（文献 1）。

 現在、成体でのみ RNG105 遺伝子破壊が起こる新たなホ
モマウスの解析をおこなう他、RNG105 結合タンパク質群
にも解析を広げ、RNA 顆粒の機能が学習・記憶にどのよう
な影響を及ぼすか、また、その機能破綻が神経変性疾患など
の病気とどのような関連があるか（文献 2）についても研究
を展開している。

mRNA 輸送様式は一つだけか ?
 我 々 は RNG105 の ホ モ ロ グ RNG140 の 解 析 も 進 め
て い る。RNG140 も RNA 結 合 タ ン パ ク 質 で あ る が、
RNG105 とは全く異なる RNA 顆粒を形成して神経樹状突
起に局在することを明らかにした（文献 4）。おそらく RNA
顆粒は複数種類存在し、それぞれが異なる機能と制御メカニ
ズムを持っていると予想される。今後、RNG140 遺伝子破
壊などによる機能解析をおこなうことによって、RNA 顆粒
の多様性の解明を目指す。

神経細胞生物学研究室

図 1. RNG105 による神経
樹状突起への mRNA 輸送
野 生 型 の 神 経 細 胞 ( 上 )、
RNG105 遺 伝 子 を 破 壊
した神経細胞 ( 中 )、およ
び RNG105 を大量発現し
た神経細胞 ( 下 ) で特定の
mRNA を緑色に光らせた
(FXYD1 mRNA に緑色蛍光
タンパク質 (GFP) を結合し
ている )。細胞体 ( 白矢頭 )
から樹状突起 ( 黄矢頭 ) への
mRNA 輸 送 は、RNG105
遺伝子破壊神経では減少し、
逆に RNG105 大量発現神
経では増加している。

図 2. RNG105 遺伝子破壊による神経ネットワークの貧弱化
野生型 ( 左 ) および RNG105 遺伝子破壊 ( 右 ) マウスの大脳神経細胞を培養し
たもの。白い固まりは細胞体が複数集まったもので、そこから突起が伸びてネッ
トワークを形成している。
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多能性細胞のゲノム恒常性

胚性幹 (ES) 細胞や iPS 細胞などの多能性細胞と呼ばれる細胞群は、個体を構成す
る全ての細胞種に分化する能力を持ち、再生医療への応用が期待されている。しか
し、多能性細胞が自己複製を行う過程は特徴的で、その分子機構はよくわかってい
ない。幹細胞生物学研究室では、多能性細胞がいかにして正しいゲノム情報を娘細
胞に継承しているのかという点に着目し、マウス ES 細胞をモデルに解析を進めて
いる。また、細胞分化や多能性誘導を細胞が形質を変化させる過程におけるゲノム
の安定性を調べている。

マウス ES 細胞（右）とヒト B 細胞（左；青く染色されている）の融合細胞（赤は F-Actin; 細胞の境界を示す）。
ES 細胞と融合した B 細胞には数日以内に多能性が誘導される。我々の研究室では、この系を使って多能性
獲得過程を解析している。
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多能性細胞の自己複製
多能性細胞は、他の細胞種と異なり、DNA 複製期と分裂期
を殆ど休みなく行い短い周期で自己複製している。また、こ
の過程で、他の細胞種とは異なる戦術でゲノム恒常性を維持
していることが明らかになりつつある。私たちの研究室では、
マウス ES 細胞をモデルに、このような多能性細胞特異的な
自己複製機構とその生物学的意義を明らかにすることを目指
している。特に、以前は困難だった ES 細胞の細胞周期同調
法を確立し、特異的な細胞周期ステージに着目した解析を可
能にした。

ES 細胞と DNA 複製
我々の細胞は、絶えず外的、内的 DNA 損傷要因にさらされ
ている。特に、自己複製に必須な DNA 複製の過程ではゲノ
ムが不安定化しやすく、DNA 複製が阻害されると、１本鎖
DNA の露出や二重鎖切断を引き起こす。細胞には、通常、
これらの損傷を保護・修復し、DNA 複製を再開する機構が
備わっている。
しかし、ES 細胞では DNA 複製が阻害されると、簡単に細
胞死が引き起こされる。このことから私たちは、1. ES 細胞
の DNA 複製は不安定なのではないか、2. ES 細胞は生じた
損傷を修復しない（できない）のではないか、という二つの
可能性を検討し、DNA 複製期の異なるステージ ( 図１) を
詳細に解析している。

多能性誘導過程における DNA 複製
ES 細胞に線維芽細胞やリンパ細胞などの分化した細胞を融
合させると、非 ES 細胞の核内に多能性が誘導されることが
知られている。私たちは、この系を使って、ヒト B リンパ
細胞に多能性が誘導される過程を調べてきた。この中で、多
能性誘導の鍵を握る核内制御が、DNA 複製と密接な関係を
持つことがわかった。多能性誘導の結果得られる iPS 細胞
では、DNA 複製過程に生じたと思われるゲノム上の傷が見
つかっている。したがって、多能性誘導過程は、DNA 損傷

と生存のバランスの上に成り立っていると考えられる。私
たちは、細胞融合の系を使って、多能性誘導過程における
DNA 複製の安定性とゲノム恒常性を調べている。このこと
で多能性細胞特異的な自己複製機構をよりよく理解すると共
に効率の良い多能性誘導とより安全な再生医療への応用に貢
献できると考えている。

幹細胞生物学研究室
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図２．細胞融合を使ったリンパ細胞への多能性導入
細胞融合後、数時間以内に DNA 複製が起こり、数日以内にリンパ細胞特異的遺伝子の
抑制、ES 細胞特異的遺伝子の発現が起こる。この間、融合した細胞の核は別々に存在
する。

図１．DNA 複製の進行
ヌクレオチドアナログである EdU を取り込ませ複製中の領域を可視化すると、DNA 上

（DAPI 染色領域）の異なる領域が順次複製されることがわかる。
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動物はひとつの受精卵から細胞分裂を繰り返して細胞の数を増やし、それぞれの細
胞の性質を変えながら、生物として固有の形づくり ( 形態形成 ) を行う。その過程
には細胞同士のコミュニケーション、すなわち細胞間相互作用が重要であることが
知られている。細胞間相互作用は細胞分化、細胞運動をダイナミックに制御する。
また、細胞や組織は形を変え、運動することでさまざまな器官や生物固有の形態を
形成する。さらに、細胞・組織の形態変化・運動によって胚内に発生する様々な力
の影響を受けている。私たちはこの過程を発生ダイナミクス（動力学）として理解し、
動物種間で比較することによって、形態形成メカニズムの本質に迫りたいと考えて
いる。

形態形成メカニズムを理解する
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形態形成メカニズムを理解する
生きものの形作りに共通する分子基盤
 地球上の生き物の姿形は実に多様です。卵からこれら動物
の複雑な「かたち」はどのようにできるのか、その仕組みを
分子や細胞レベルで解き明かすのが私たちの目標です。研究
の進歩によって、一見多様に見える生物もそれらをかたちづ
くる基本の仕組み自体には大きな違いはなく、良く似た遺伝
子を少しだけ使い分けたり、使う時期や場所を変えることに
よって、多様なかたちを作りだしていることが分かってきま
した。脊椎動物とはかけ離れたかたちをもつ動物たちも形づ
くりの制御機構の共通性と多様性を使い分けてそれぞれ固有
の形に進化してきたのです。私たちは様々な動物を研究に用
いて、形づくりを支えるしくみを遺伝子や細胞および組織レ
ベルで探ろうとしています。

脊索や神経管形成のメカニズムを探る
 脊索という組織は昆虫には見られず、ヒトを含めた脊索動
物にだけ見られる特徴的な構造です ( 図１)。脊索は発生の
過程では体の中心構造としてつくられますが、将来脊椎骨に
置き換わります。私たちは脊索ができる過程で進化上どのよ
うな変化が起こったのかを研究するために、脊索を持たない
半索動物のギボシムシ、脊索を持つ最も原始的なナメクジウ
オ、尾索動物のホヤ、脊椎動物のメダカなど進化的位置の

異なるさまざまな生物に
おける遺伝子調節ネット
ワークの比較を行ってい
ます。一方、神経管 ( 図１)
は脊椎動物の発生初期に
見られる脳神経系の形成
に必須の器官ですが、魚
類、両生類、羊膜類でそ
のできかたが少しずつ異
なります。しかし、その
形成過程では神経管を構
成する細胞が大きく形を

変えたり、移動したりするという共通の特徴を持っています。
私たちは、この神経管形成における細胞のダイナミクスを力
学制御の観点を含めて理解しようとしています。

細胞極性の確立と細胞骨格
 形ができる仕組みを理解するためには、個体を構成する個々
の細胞の振る舞いを理解することも重要です。個体が正しく

形づくられるためには細胞の形や相対位置、運動の向きを決
めるための基準、すなわち「細胞極性」が必要なのです。と
くに神経細胞が正常なネットワークを形成にするためには細
胞極性が必須であることが分かってきました。私たちは、こ
の細胞極性がどのように形成されるのか、細胞がそれを読み
とって形、運動の変化、機能へと結びつけるしくみを、分子
をリアルタイムで可視化する「ライブイメージング」を取り
入れて研究しています。

胚に発生する力の役割
 この 30 年間の生物学研
究の中心は、さまざまな
生物現象が遺伝子でどの
ように調節されているか
を明らかにすることでし
た。しかし最近になって、
生物現象の理解には物理
的な力の存在が無視でき
ないことがわかってきま
した。私たちは、胚や組
織に力を加えたり、それ

らの内部に発生する力を定量したりという研究から、胚発生
における力の重要性や細胞が力を感じる仕組みについて理解
したいと思っています ( 図２)。

形態形成研究部門

図１. アフリカツメガエルの神経管と脊索
神経管は胚の背側 ( 写真上部 ) に折りたた
まれるように形成される。神経管下部に位
置する円柱状の構造が脊索。

図２. 組織の移動で生まれる力の測定
ばね定数がわかっているガラス針を用いる
ことによって、胚発生に含まれる組織の移
動が生み出す力を定量的に計測できる。
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多細胞生物の発生が魅力的である理由の一つは、たった 1 個の受精卵が刻々と変化
することによって高度に複雑化した組織や個体が形成されるダイナミズムにある。
そこでは時間的にも空間的にもよく制御されかつ柔軟性をも兼ね備えた一連の現象
が秩序立って刻々と進行する。このような見事な制御はどのようにしてなされるの
であろうか。私たちは体節と咽頭弓という発生の過程で一過的に作られる繰り返し
構造（分節構造）に焦点を当て、厳密な時間的コントロールのもとで空間的な繰り
返し構造が作られていくしくみを解析すると同時に、発生や細胞分化のコントロー
ルする分泌シグナルの時空間的な挙動制御にも焦点を当て、動物の発生のしくみの
本質を理解しようと考えている。

分節とシグナルから発生のしくみを理解する
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分節とシグナルから発生のしくみを理解する
脊椎動物に見られる反復構造の形成機構
 動物のからだには、さまざまな繰り返し構造が認められる。
例えば、脊椎は一つ一つの椎骨が連なりあってできている。
このような反復性は、もとをたどれば発生初期に一過的に形
成される体節の反復性に由来する ( 図 1)。
 脊椎動物の各体節は、発生の進行に従い頭部側から尾部側
に向けて順次作られるが、その際、体節は胚の後端に存在す
る未分節中胚葉から一定の時間間隔のもと、逐次くびれ切れ
ることにより形成される。すなわち、未分節中胚葉において
一定の時間間隔のもと繰り返し起きる変化が、体節という形
態の反復性を生み出しているわけである。このような「時間
的周期性から形態的反復性への変換」は脊椎動物の体節形成
を特徴づける大きなポイントとなっており、その変換を生み
出す分子メカニズムは興味が持たれる。

 私たちは、体節形成の分子メカニズムの解明を目指し、ゼ
ブラフィッシュという小型の熱帯魚とマウスをモデル系にし
て研究を進めている。すでに私たちの手によって体節形成に
必要なさまざまな遺伝子が同定され、一定の時間間隔で反復
的な体節の構造ができあがるしくみが次第に明らかになりつ
つある。
　一方、体節と同様に発生の時間経過とともに反復的な構造
が徐々に作られる組織に咽頭弓がある。私たちは咽頭弓の発
生機構にも興味をもち、咽頭弓の発生やその反復的な構造形
成に関わる分子機構についても研究を進めている。このよう
に、体節と咽頭弓の発生機構を比較解析することにより、動
物における反復構造の形成機構についての理解を深めて行き
たいと考えている。

Wnt タンパク質の分泌・濃度勾配形成機構
 動物の発生過程の様々な局面において、分泌性のシグナル
タンパク質は重要な役割を演じている。このようなタンパ
ク質は産生細胞自身および周囲の細胞に対して働きかける

が、その分泌距離や濃度
に応じて作用を受ける細
胞の数や反応の種類が変
わってくる。したがって、
シグナルタンパク質が細
胞外へどのように分泌さ
れ、どのようにその拡散
が制御されるのかという
問題は、動物の形態形成
機構を理解する上で不可
欠なものである。我々は
その解明に向け、分泌性
のシグナルタンパク質の

一つである Wnt に着目し、その分泌と細胞外での輸送の分
子機構を研究している。これまでの研究から Wnt の分泌に
は、脂肪酸修飾が関わる特殊なプロセスが必要であることが
明らかになってきた。そこで、このような特殊な分泌プロセ
スにおいて、Wnt タンパク質の細胞外での挙動に影響を与
えるような重要な特性がに付与されるのではないかと考え、
研究を行っている。

分子発生学研究部門

図 1. ゼブラフィッシュの体節
体節 (S) は尾部側 ( 図の右側 ) にある未分節中胚葉 (PSM) が随時くびれ切れる
ことにより形成される。A,P は各々頭部側、尾部側を表す。

図 2. Wnt タンパク質の細胞外への分泌
アフリカツメガエル胚で発現させた Wnt-
3a タンパク質 ( 赤いシグナル ) の免疫染
色像を示す。分泌された Wnt タンパク質
は細胞外タンパク質と相互作用をすること
により濃度勾配を形成しながら拡散してい
くものと考えられている。
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ほ乳類の受精卵は対称な形をしているが、細胞分裂を繰り返し発生が進むと明確な
軸をもった胚の形ができあがり、様々に分化した細胞が秩序だって配置される。受
精から体の大まかなプランが明らかになるまでの間、胚の細胞や遺伝子の挙動を観
察し、どうやって将来の体作りのプランに関する情報が形成されるかを明らかにし
たいと考えている。顕微鏡の上で胚発生を進め、それを連続的に観察する系を開発
し、発生中の胚のライブイメージングを中心的なアプローチとして研究を進めて
いる。ほ乳類の胚発生は卵管・子宮内で進むのが大きな特徴であるが、この胚発生
を支える環境としての卵管および子宮と胚との相互作用についても研究を進めてい
る。個々の細胞の振る舞いや胚の細胞の中の変化をじっくり観察しながら、組織間、
細胞間のコミュニケーションを通して作られる細胞の集団としての胚の形作りを理
解したい。

細胞の挙動を調べてほ乳類胚を考える
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マウス受精卵と、12 日
目胚
対称な形の受精卵から、
前後、背腹、左右といっ
た軸をもつ体が作られ
る。
この形はどのようにして
きめられるのだろうか。

子宮の中のマウス 6 日目胚
小さな胚の領域（右）だけでなく、子宮
の様子も発生に応じて大きく変化する。
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細胞の挙動を調べてほ乳類胚を考える
ほ乳類胚の発生
 ほ乳類の発生初期は、母親の卵管、子宮の中で進み、発生
途上の胚の解析は他の動物に比べて難しい。細胞の分裂や配
置、分化の制御などといった発生の様式が個体間で良く保存
されるモザイク的発生をする動物の胚は、これまでの発生研
究の中心的役割を果たしてきた。一方で、ほ乳類の初期発生
では、分裂パターンや細胞の配置は個体間で異なりバラエ
ティーに富んでいる。このように一見個々の細胞が自由に振
る舞っているように見えるほ乳類の胚でも、個体によらず、
ほぼ同じ胚の形が作られることから、細胞間のコミュニケー
ションが重要であることがわかる。我々は、将来の細胞分化、
体軸、細胞の配置、胚の形態に関する情報がどう生み出され
具現化されるかを明らかにしたい。マウス初期胚を主な研究
対象とし、胚の中における個々の細胞や遺伝子発現、タンパ
ク質の挙動の解析を通して、発生学でまだ十分に理解されて
いない本質的な問題を明らかにできると考えている。

連続観察によるアプローチ
 受精卵から着床前までの胚の全ての細胞の系譜を染色体を
EGFP で標識した胚の連続観察、細胞の追跡によって解析
した結果、胚盤胞における胚−非胚軸は細胞系譜に依存せず
に決まることが示唆された。タイムラプス画像を用いて解析
すると、時間軸を自由に往来しながら解析することができ、
将来の分化運命を知った上で特定の細胞がどこに由来したか
を明らかにすることが可能である。分化に重要な遺伝子発現
を蛍光タンパク質によって可視化したマウスの作製、その
胚の連続観察を
進め個々の細胞
での発現の動的
挙動を解析した。
分化形質や運命
の決まる時期に
よって、細胞の運
命の決まり方が
異なることが明らかになった。分化形質を決める為には細胞
間の相互作用も重要であるため、モノクローナル抗体作製に
より着床前後の時期に発現する細胞間相互作用に関わる分子
群を新たに同定し、それらの発生における発現や機能解析を
目指している。また、胚を形成するそれぞれの細胞が、どの
ような形をしていて細胞内小器官がどんな違いを持っている
かなども連続的に観察できる系を構築している。これらの時

間的・空間的に連続した胚発生の観察によって、更に新しい
知見が得られると期待している。

卵管・子宮の形成と、胚との相互作用
 ほ乳類発生は母親の卵管、子宮において進み、それらとの相
互作用は発生において必須であり、胚を支える環境としての
卵管・子宮の形成や機能の解析を進めている。卵管・子宮は
一様な管ではなく、それぞれの領域や胚の発生段階に応じて
その果たす役割が異なる。卵管は卵巣から放出された卵を子
宮へ向けて輸送するが、その間に受精がおき卵割期の初期の
胚発生も進行する。卵管の内腔面の上皮細胞は管の長軸に沿っ
た明確な細胞極性を有しており、それぞれの細胞がどのよう
に極性を形成・維持するかはまだ未解明であり、この点を解
明すべく研究を展開中である。更に、胚発生と平行して子宮
の組織も大きく変貌する（左ページ下図）が、胚が着床する
場所がどのように決まるか、胚との同調はどのように取られ
ていて、胚発生をどう支えているかなどは今後の課題である。

今後の研究展開
　ほ乳類初期発生における軸形成、細胞分化、形態形成の基
盤となる機構を明らかにすることを大目標に据え、マウスの
遺伝子操作、発生工学的技術、分子生物学的手法、更に顕微
鏡技術などを応用し、発生生物学の基礎的な問題を解決した
いと考えている。取得した画像データを定量的に解析し、現
象の数理的記載、モデル化を視野に入れて研究を進める。ほ
乳類胚の発生を支える環境である卵管、子宮と胚との関係を
含め、胚発生・形態形成を総合的に理解することを目指す。
ゆるやかに情報の具現化を進めるほ乳類初期胚を考えること
で、生き物の持つ高い能力の理解に近づきたい。

初期発生研究部門

図 . 栄養外胚葉の形成に必須な Cdx2 遺伝子の発現
の連続観察
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われわれほ乳類を含む多くの動物では、長期間にわたって多数の精子を生み出し、
確実に子孫を残す。一方、一つ一つの精子は、遺伝情報を正しく複製して次世代に
伝える。この、一見相反する、しかし生命にとって本質的に重要な、高い生産性と
正確性はいかに実現されているのか ? 生殖細胞研究部門では、マウス精子幹細胞の
実体と挙動を解明して、この謎に挑戦する。

世代をつなぐ精子幹細胞の謎

マウス精巣と精子形成のさまざまなイメージ。
( 左 )　精細管の立体再構成像。緑色の未分化型精原細胞は、血管（赤色）の付近に偏っている。

（右上）　分化に向かった未分化型精原細胞の染色像（茶色）。
（右中 )　精子幹細胞システムの機能的な階層性と可逆性の概念図。
（右下）　精細管の免疫染色像。異なる色に染まる様々な分化段階の細胞が入り混じっている。
図は文献 1、２、５より許諾を得て転載
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世代をつなぐ精子幹細胞の謎

Members

教授
吉田 松生

助教
北舘 祐
中川 俊徳

技術課技術職員
水口 洋子

NIBB リサーチフェロー
平 誠司

日本学術振興会特別研究員
中村 隼明

研究員
徳江 萌

総合研究大学院大学
大学院生
石坂 美穂
平野 高大

特別共同利用研究員
佐藤 俊之

（名古屋大学）

技術支援員
今 弥生
西村 慶子
丸山 亜裕美

事務支援員
久保木 悠子

精子幹細胞を探索する
　精巣で作られる精子は次の世代に命を伝える。この根源的
な営みは、精子幹細胞が支えている。幹細胞は、自己複製と
分化の絶妙なバランスをとり、精子が枯渇することも、未分
化細胞が溜ることもなく、一生にわたって精子を作り続ける。
では、精巣の中で、どの細胞が「幹細胞」で、どこで、どの
ように挙動（増殖、自己複製、分化、脱分化、死）している
のであろうか ?
　1950 年代から 1970 年代にかけて、精子形成とその幹
細胞についての組織形態学的な基礎が確立された。現在、わ
れわれは、ライブイメージングやパルス標識といった、当時
は不可能だった方法によって時間のスケールを導入し、細胞
の挙動を解析することが出来る。更に、数理モデリングなど
の方法論を用いて精子幹細胞の正体とその動態を問い直した
結果、教科書とは違う精子幹細胞の姿が見えて来た。

幹細胞は異なる状態を行き来する
　従来、幹細胞は一つ一つバラバラの「As 細胞」だけだと
考えられて来た。われわれは、As 細胞とともに２つ以上の
細胞がつながった「合胞体」も幹細胞として働くことを見出
し、幹細胞はこれらの状態を繰り返し行き来するモデルを提
唱している（文献２）。

分化に向かった細胞が逆戻り
　従来、幹細胞が分化に向かうと二度と自己複製しないと考
えられて来た。われわれは、ある分化段階までは幹細胞の潜
在能力を維持し、組織が障害を受けると高頻度で幹細胞に戻
ることを明らかにした。また、可逆性を維持しつつ分化に向
かう分子機構を解明した ( 文献１、４、６)。

幹細胞を維持するニッチ
　精巣の中で精子形成が起こる精細管は、特別な構造を持た
ない管で、幹細胞ニッチの正体は不明であった。われわれは、
精細管の血管に近接する部分に幹細胞が偏って存在すること
を発見した ( 文献２、５)。この領域が幹細胞を維持する機
構の解析を進めている。

幹細胞は動き回る
　一般に幹細胞は、特定の場所に留まって動かないと考えら
れて来た。われわれは、幹細胞が上記の領域で活発に動き回
るダイナミックな存在であることを発見した（文献２、５）。

幹細胞の周期的分化
　興味深いことに、幹細胞は、8.6 日ごとに同調して分化す
る。われわれは、レチノイン酸の合成が周期的に起こること
が引き金となって、この周期的分化が起こるというモデルを
提唱している（文献３）。

幹細胞システムの全体像を理解する
　このように、精子幹細胞の新しい姿が垣間見えつつある。
われわれの目下の課題は、以上のような断片的な知識を総合
して幹細胞システムの全体像を理解することである。ライブ
イメージングやパルス標識実験、数理生物学的解析、培養細
胞を用いた解析、突
然変異体の解析な
ど、そのために有効
な方法論は取り入
れている。
　幹細胞たちは、こ
れからどんな素顔
を見せてくれるだ
ろうか ? 

生殖細胞研究部門
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図 1. 未分化型精原細胞の周期的な分化
分化した直後の細胞を青色で染色した。精細管の
場所によって分化のタイミングが異なる。
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脳は、外界の様々な情報を眼や耳などの感覚器官を使って取り入れ、統合、認識す
るとともに、それを記憶し、正しい行動を指令する働きをもつ。また、脳は、体液
中の塩分濃度や血圧、血糖値など体内の状態もモニターしており、その情報に応じ
て摂食や排泄などの制御を行っている。これらの脳の機能は、個体発生の過程で正
しい神経回路が形成されることで初めて可能となる。統合神経生物学研究部門では、
主にマウスをモデル動物として、脳のできるしくみとして主に視覚系の形成機構を、
また成体の脳機能として、体液の恒常性を保つための機構、血圧の調節機構、並び
に記憶や学習における神経伝達の制御機構を、分子、細胞から、回路、システムの
レベルまで統合的に明らかにする研究を行っている。

中枢神経の発生・分化から
成体脳機能の発現制御まで

脱水状態において体液のNaレベルが
上昇すると、マウスは水分摂取を行う
一方で塩分摂取は
避ける

体液Naレベルの感知と塩分摂取行動
制御の中枢である脳弓下器官からの
　　　　　　　　　既知の神経連絡

　　　脳弓下器官では
Nax陽性のグリア細胞

(青)の突起が神経細胞を
とり巻いている

グリア細胞の突起(青)にNaxの
存在を示すシグナルが見られる

体液Naレベルを
感知するセンサー分子、
Naxチャンネル

Na+

分子から行動にわたる統合的研究
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中枢神経の発生・分化から
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体液恒常性維持のための脳内機構
 体液恒常性を維持するため、ヒトを含む哺乳動物の脳には、
体液の Na+ レベルや浸透圧の変化をモニターしているセン
サー分子が存在している ( 図 1)。我々は、脳弓下器官、終

板脈管器官などの特
殊なグリア細胞に発
現する Nax チャンネ
ルを見出し、これが
体液中の Na+ 濃度の
上昇を検知するセン

サーであり、塩分摂取行動の制御を担っていることを明らか
にしてきた。
 現在、体液恒常性維持のための脳内機構の全容の解明を目
指して、浸透圧センサーの同定、塩分 / 水分摂取行動制御の
神経路、利尿 / 抗利尿ホルモンの産生・分泌の制御機構、及
び血圧調節との関係を明らかにする研究を展開している。

受容体型プロテインチロシンホスファターゼファミ
リーの機能的役割
 タンパク質のチロシンリン酸化の制御を介したシグナル伝
達は、生命活動の様々な局面において重要な働きをしている
が、脱リン酸化を担うプロテインチロシンホスファターゼ
(PTP) の調節機構とその生理的役割については良く判って
いない。哺乳類は 8 つのサブファミリーに分類される 20
種の受容体型 PTP (RPTP) を持っている。我々は、個々の
RPTP のリガンド、基質分子の同定、遺伝子変換マウスの
解析を通して、疾病との関わりや神経系における役割を明ら
かにする研究を展開している。
 最近、R5 RPTP サブファミリーに属する PTPRZ 活性
が、髄鞘を形成するオリゴデンドロサイト (OL) の前駆細胞
を未分化状態に留める働きをしており、髄鞘損傷時には神経
軸索から PTPRZ の阻害リガンドである pleiotrophin が分
泌され、OL の細胞分化を促すことによって髄鞘を回復させ
ることが判明した（図 2）。また PTPRZ はグリア細胞がガ
ン化した悪性腫瘍であるグリオブラストーマに発現が認め

られている。
我 々 は 創 薬
系 企 業 と 共
同で PTPRZ
の 選 択 的 阻
害 化 合 物
SCB4380

を開発し、ラット由来のグリオブラストーマ細胞移植による
腫瘍の成長を抑制することに成功した（図 3）。

脳神経系の形成を制御する分子機構
 脳神経系の神経結合の様式の１つに領域特異的投射
(topographic projection) がある。我々はこれまで、視
神経の視蓋（中脳脊側部）への領域特異的投射の系を用
いて、その基盤となる発生期における網膜内の領域特異化
(patterning) の分子機構の全容と投射制御機構を明らかに
してきた。
 現在は、移動中の神経細胞の先導突起や伸長中の神経軸索
の成長円錐、さらにシナプス前部において、外環境情報を細
胞骨格のダイナミクスに反映する細胞内情報伝達機構の解明
を目指している。最近、細胞骨格を制御する APC2 の機能
不全が、知的障害を伴う先天性奇形症候群の一つであるソ
トス症候群の原因であることを明らかにした（Cell Reports 
10, 1585-98, 2015）。

図 3. PTPRZ 阻害化合物によるグリオブラストーマに対する腫瘍抑制効果
A, 阻害剤 SCB4380 の結合構造モデル。B, C6 グリオブラストーマ細胞移植
モデル。SCB4380 を投与した群では有意に腫瘍形成が抑制されている。*P 
< 0.05。

図 2. 脱髄修復を促す pleiotrophin-PTPRZ シグナリング
多発性硬化症等の脱髄疾患患者の脳内で起こるオリゴデン
ドロサイト前駆細胞の分化による髄鞘再生の様子。

図 1. 体液恒常性維持のための脳内機構
点線で示した経路は、まだ解明されていない。
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動物の行動は生命の示す最も重要な機能の１つである。行動を作り出す際の中枢神
経系神経回路の作動様式を単一細胞レベルの解像度で明らかにすることは、神経科
学の大きな目標の１つである。本研究室では、比較的単純な神経回路を持ち、透明
で回路全体を観察することが可能なゼブラフィッシュを用いて、この課題に挑んで
いる。中枢神経系内に存在する様々なタイプの神経細胞をトランスジェニック手法
により特異的にラベルし、おのおののタイプの神経細胞の、神経回路内で果たす役
割を調べている。分子生物学、神経解剖学、電気生理学、イメージング、光遺伝学、
薬理遺伝学など、さまざまな方法論を組み合わせ、運動系神経回路の動作原理の解
明を目指している。

小型魚類を用いて、運動・行動を司どる
　　　　　神経基盤を解明する

上段：転写因子、Chx10 を発現する神経細胞を GFP で可視化したトランスジェニックフィッシュ。
中段：GFP 発現細胞からのパッチクランプ記録。電極内溶液に赤色蛍光色素が含まれており、記録細胞は
赤色蛍光を発する。
下段：GFP 発現細胞からのパッチクランプ記録。下のトレースが細胞の記録で、上のトレースは、運動ニュー
ロンの軸索からの記録。遊泳運動に伴って、運動ニューロン軸索はリズミックな活動を示す。GFP 発現細
胞もそれと同期して発火している。
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小型魚類を用いて、運動・行動を司どる
ゼブラフィッシュ幼魚を用いた、脊髄・脳幹による運
動の制御機構の解明
　中枢神経系の特徴は、きわめて多くのタイプの神経細胞が
秩序だって機能的な回路を作り上げていることである。回路
の動作様式を理解するためには、神経細胞のタイプごとにそ
の配線、および活動パターンを調べる必要がある。しかし、
哺乳類を用いた研究では、単一神経細胞レベルの解像度で上
記の課題を達成するのは難しい状況にある。神経系の全体像
を観察することを阻む神経系のサイズ的な膨大さが研究の大
きな障壁となっている。このような背景をふまえ、当研究室
では、シンプルな脊椎ゼブラフィッシュを用いて、運動・行
動が作り出される際の神経系の基本動作原理を解明すべく研
究を進めている。
　シンプルであることに加え、ゼブラフィッシュの大きな利
点は、遺伝学が強力に使えること、および、幼魚の時期は体
がほとんど透明であることである。この利点を利用して、当
研究室では様々なタイプの神経細胞をそれぞれ特異的に蛍光
タンパク質により生きたままラベルするトランスジェニック
系統を多数作製して研究を進めている。

　トランスジェニック手法により、特定のタイプの神経細胞
を同定し、それら神経細胞の活動パターン、および結合パター
ンを、電気生理学、イメージング実験法を用いて解析してい
る。また、光遺伝学手法や薬理遺伝学的手法により、特定の
クラスの神経細胞の活動を人為的に変化させ、その行動に与
える影響を調べることで、当該クラスの神経細胞の、運動系
神経回路に果たす役割を解析している。

成魚を用いた、高次の脳部位が関わる行動の神経基盤
の解明
　視索前野・視床下部は、性行動や情動行動などの本能行動
の中枢である。ところが、その重要さにもかかわらず、脳の
奥深くにあること、および、構造が複雑であることから、回
路の配線の理解が他の脳部位に比べて遅れている。当研究室
では、ゼブラフィッシュ、および、メダカ成魚を用い、トラ
ンスジェニック手法を駆使して、視索前野・視床下部の神経
回路の解剖学的、機能的解析を行っていく。

神経行動学研究部門

参考文献
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図 1. それぞれ異なったクラスの神経細胞で GFP を発現するトランスジェニッ
クフィッシュ

図 2. Chx10 陽性ニューロンと運動ニューロンとの 2 細胞同時記録
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動物は外界からの物理信号を内部情報と照合し、適切な行動を発現させることで環
境との調和を図っている。この一連の情報処理ループの中心に、ハードウェアとし
ての脳とソフトウェアとしての心が位置している。様々な感覚系の中でも、ヒトを
含めて多くの動物種では特に視覚系が重要な働きをしている。こうした視覚系の情
報処理については幅広い分野において研究が行われているが、動物行動学は刺激か
ら行動に至る過程全般を解析対象にし、認知や学習アルゴリズムの一端を明らかに
してきた。しかしながら、脳や心の情報処理アルゴリズムの核心部分は未解明のま
ま残されている。
当研究室では、動物行動学を中心とした心理物理学的な手法を用いて、脳と心の情
報処理アルゴリズムの研究を進めている。コンピュータによって擬似的な視覚世
界を動物の環境に構築することによって、電子計算機モデルによる新たな動物行動
学を試みている。ソフトウェアである電子計算機モデルをフューチャーすることに
よって、動物の心の世界の理解が進むことを期待している。

脳と心の行動生物学
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脳と心の行動生物学
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メダカの視覚
 メダカは、視覚システムを高度に発達させた脊椎動物であ
る。生殖行動、逃避行動、摂取行動、集団行動、定位行動、
縄張り行動、学習行動など様々な生活場面で、視覚システム
が利用している。当研究室では、視覚研究のモデル系として、
日本で開発が進められてきたモデル動物であるメダカを用い
ている。これまでに得られた成果は主として三つに大別でき
る。
 １）メダカのオープンフィールドテストの開発を通じて、
視覚情報による空間学習能力の存在を明らかにした ( 文献
３)。メダカは私たちヒトと同じように自分たちの周囲にあ
るオブジェクトの位置を学習できることが示唆された。
 ２）メダカはミジンコなどの動物プランクトンを餌として
捕獲するが（左ページＡ参照）、その際、ランダムに動き回
るミジンコ（左ページＢ参照）の運動パターンをハンティン
グに利用していることを明らかにした ( 文献２)。その運動
パターンの特徴は、速度成分の周波数分布がピンクノイズ
で特徴付けられるもので、電子計算機で制御された疑似餌
( バーチャルプランクトンシステム、図１) によって摂食行
動を誘発するアルゴリズムとして抽出できた。
 ３）現在、同システムによって現在集団行動や逃避行動の
アルゴリズムの研究を進めている。特に集団行動に関しては、
メダカの運動パターンを鋳型にした六点で構成したバイオロ
ジカルモーション刺激にメダカが惹きつけられることが明ら
かになっている（左ページＣと文献１参照）。この実験では、
バイオロジカルモーション刺激を様々に人工的な操作するこ
とによって、元々の自然な運動パターンが仲間を惹きつける
最適な刺激になっていることが明らかになった。現在、メダ
カがリアルタイムでメダカの３Ｄモデル（左Ｄ参照）と相互
作用できるようにシステムを発展させて、集団行動の数理モ

デル化を試みる予定である。
 電子計算機モデルを介した動物行動学は、視覚研究の新し
い展望になると考える。

ヒトの視覚
 ヒトも、視覚系を高度に発達させた動物である。当研究室
では、メダカに加えてヒトの視覚系の心理物理学的な研究を
進めている。ヒトについては、錯視を活用した心理物理学的
なアプローチ、及び、数理モデル化を試みている。
 １）ケバブ錯視と呼ぶ新規の錯視を発表した。これはフラッ
シュラグ効果（左ページＥと文献４参照）と呼ばれる錯視の
近縁種であり、運動している物体の位置がいかに正確に脳内
で予測されているかを示唆する錯視である。この錯視研究を
ベースにして、意識レベルにおける視覚認知メカニズムの包
括的な仮説である『デルタモデル』を提案した ( 左ページＦ
及び文献４を参照 )。 
 ２）ヒトの視覚メカニズムを解くツールとして、様々な
錯視を作成し、様々なメディアを通して発表をしている

（ホームページを参照）。代表的な作品としては、渡辺錯視
２０１０（別冊ニュートン誌に掲載）、棚の影錯視（図２）
などがある。
 ヒトとメダカの視覚系の研究を同時に進め、その共通性と
違いを明らかにすることで、視覚系による認知機構の生物学
的進化についても理解が進むと考える。

神経生理学研究室

図 1. バーチャルプランクトン
システム
電子計算機で制御された疑似
餌に対する魚の反応を計測す
る。

図２. 棚の影錯視
右の棚は左の棚の天地反転版で
ある。四つの棚及びその影は全
く同一の図形であるにも関わら
ず、左の影よりも、右の影のほ
うが濃く見える。本誌を逆にし
て見れば、反対の棚の影のほう
が濃くなる。第五回錯視コンテ
スト入賞作品。
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noise induces predation behaviour. Scientific Reports 2, 219.
3. Matsunaga, W., and, Watanabe, E. (2010). Habituation of medaka 
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Research 50, 2381-2390.
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生物は祖先が持っていなかった新しい形質を次々と生み出しながら進化してきた。
そして、新規形質の多くは、いくつかの性質が整って初めて有利になるような複合
形質である。新規複合形質はランダムな突然変異の蓄積だけで説明できるのか。あ
るいは未知の進化機構が存在しているのか。この問題を解くには、新規複合形質を
遺伝子のレベルに還元し、それらができあがるメカニズムを解明し、さらに、近縁
種との比較から進化過程を推定することが必要である。我々は、ゲノム解読と改変
技術の革新を助けに、モデル生物に加え、これまで分子生物学、分子遺伝学的還元
のできなかった非モデル生物を材料として、(1) 植物特有の細胞構築・動態、(2) 
多能性幹細胞形成維持機構、(3) 陸上植物の発生、(4) 植物の食虫性、(5) 植物の
運動、(6) 擬態、(7) 食草転換を個別な研究対象として、それらから得られた結果
を総合し、新規複合形質がどのように進化しうるかの全体像を描き出すことを目指
している。（詳細は http://www.nibb.ac.jp/evodevo）

何がどうかわることによって進化するのか
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何がどうかわることによって進化するのか
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動物細胞と植物細胞の違いはどうして生じたのか
 細胞の基本的性質の違いは、多細胞生物の違いを生み出す
源である。細胞分裂・伸長は微小管をはじめとする細胞骨格
系によって制御されている。タンパク質の管である微小管が
どのように生命現象へとつながっていくのか。物質と生命と
のギャップを解明したい。

分化細胞から幹細胞への転換機構
 ヒメツリガネゴケの葉は、切断すると葉細胞が幹細胞へと
転換する。この過程でたくさんの変化が必要であるが、どう
して組織だった変化ができるのだろうか。これは複合形質が
どのように進化するのかと同じ根を持つ問題に思える。分化
細胞の幹細胞化と複合形質進化を繋ぐ共通概念を知りたい。

陸上植物の発生進化
 花、枝分かれ、複相世代優占世代交代など陸上植物の進化
過程で獲得された複合形質がどのような遺伝子がどのように
変わることによって進化したのかを探索している。

食虫植物の進化
 食虫植物が進化するには捕虫葉、消化酵素、吸収機構が複
合的に進化しなければならない。フクロユキノシタとコモウ
センゴケのゲノム解読、遺伝子機能解析を通して食虫性進化
の機構を探る。

オジギソウの運動の進化
 植物の運動機構の進化も多くの形質進化が必要である。オ
ジギソウは古くから研究されているがその運動に関わる遺伝
子レベルでの研究はされていない。我々はオジギソウの形質
転換に成功したので、運動機構を遺伝子改変技術を用いて解
き明かしたい。

昆虫の擬態
 ハナカマキリのピンク色はどのように進化したのか。色素

の起源を解き明かし、進化の道筋を推定する。

クルミホソガの食草転換
 昆虫の食草転換は幼虫が新しい食草を食べられるようにな
る進化と親が新しい食草に産卵するような進化がともに起こ
らなければ進化しない。どうしてこんなことが起こるのだろ
うか。クルミホソガの QTL 解析から食草転換の原因遺伝子
特定し、進化機構解明を目指す。

陸上植物進化の最新知見を提供
 ２つのホームページで情報提供中 (http://www.nibb.
ac.jp/evodevo/tree/00_index.html と http://www.
nibb.ac.jp/plantdic/blog/）。

生物進化研究部門

図 1. タバコ培養細胞抽出液中で作らせた、分岐する微小管

図２. オジギソウの運動機構、適応的意義はまだ解明されていない
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マメ科植物は根粒菌と相互作用することによって、根毛のカーリング、感染糸形成、
皮層細胞分裂等を誘導し、根粒と呼ばれる共生窒素固定器官を形成する。一方、陸
上植物の多くはアーバスキュラー菌根菌と共生し、成長に必要なリンや水分を効率
よく吸収している。近年、マメ科植物にみられる根粒共生は、4 〜 5 億年前に起原
をもつ菌根共生に必須の遺伝子群と、茎頂メリステム (SAM) の維持に必要とされ
る遺伝子を多数流用して進化してきたことが見えてきた。
　　本研究部門では、日本に自生するマメ科のモデル植物ミヤコグサ Lotus 
japonicus とその共生微生物を用いて、共生の分子・進化メカニズムと、生物間相
互作用による共生器官誘導の発生可塑性（developmental plasticity）の分子メ
カニズムを研究している。

共生の仕組みと発生可塑性を解き明かす
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共生の仕組みと発生可塑性を解き明かす
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根粒形成過程の概要と共生遺伝子群
 根粒の形成過程では、根粒菌の感染を契機に宿主植物のこ
れまで分化した組織であった根の皮層細胞が脱分化し、根
粒原基形成に向けた新たな発生プログラムが実行される ( 図
1)。　私たちはマメ科のモデル植物ミヤコグサを用いて網
羅的な共生変異体の単離を行い、根粒菌との共生や窒素固定、
さらには根粒形成のフィードバック制御に関わる遺伝子を特
定してきた。興味深いことに、根粒形成のごく初期に関わる
遺伝子の多くは、植物にリンを与えるアーバスキュラー菌根
菌 (AM 菌 ) との共生にも必須であった（赤字で示した遺伝
子）。共生の分子メカニズムと進化、さらには共生による発
生可塑性のメカニズムの解明を目指して研究を行っている。

長距離コミュニケーションを介した根粒形成のフィー
ドバック制御
 マメ科植物は根粒菌との共生により大気中の窒素を利用す
ることができるが、窒素固定には多く生体エネルギーが消費
されるため、植物は根粒の数を適正にコントロールしている。

私たちは、ミヤコグサの根
粒超着生変異体を用いた解
析から、根粒数が根とシュー
ト間の長距離コミュニケー
ションにより制御される分
子メカニズムを解明してき
た。根からシュートへ長距離
移動すると推定される糖修
飾 CLE ペプチド、その受容
体である HAR1、さらには
シュート由来因子を受け根
で機能する TML 等の解析を
行っており、根粒形成の全身
的なフィードバック制御の

全容解明を目指している ( 図 2)。
アーバスキュラー菌根菌の絶対共生機構
 AM 菌と植物の共生は植物と微生物の最も普遍的な共生で
あり、その起源は 4 〜 5 億年前と推定されている。AM 共
生に必要とされる宿主遺伝子を複数特定し、その分子機能の
解析を進めている。一方、AM 菌は宿主との共生なくして増
殖できない絶対共生菌であり、かつ形質転換系が確立されて
ないために、その分子機構はほとんど不明である。私たちは
オミクス解析から、AM 菌の絶対共生機構の解明を目指して
いる。
植物パターン形成の数理モデル解析
 自己増殖的な茎頂分裂
組織のパターン形成、あ
るいは共生の進化ダイ
ナミクスを理解するた
めに、実験的知見に基づ
いた数理モデルを構築
し、解析している。その
シミュレーション結果
に基づいて、実験による
検証も試みている。

共生システム研究部門

図 1. 根粒形成過程の概要と根粒共生と菌根共生に必要な宿主遺伝子群

図 3. 茎頂分裂組織パターンのコンピュー
タ・ シミュレーション

図 2. 根粒形成の全身的なフィード
バック制御機構のモデル図
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圧倒的な種数の豊富さを誇る昆虫は、4 億年以上にわたる進化の歴史の中で、地球
上のあらゆる環境に適応し、それぞれの種が各々の環境に適応すべく多様化した形
質を発達させている。100 万種以上にも及ぶ昆虫は、多様性の宝庫であり、多様
性創出の進化メカニズムを解き明かすための研究材料として未知で無限の可能性を
秘めている。進化発生研究部門では、昆虫が進化の過程で獲得した新奇形質に着目
し、昆虫の多様な形質をもたらす分子基盤および進化メカニズムを解明することを
目指している。

Evo-Devo で探る昆虫の多様性
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Evo-Devo で探る昆虫の多様性
昆虫翅の起源と多様化
　翅の獲得及び多様化は、昆虫がこの地球上で最も繁栄する
動物群となる大きな要因となっている。手や足と独立に存在
する昆虫翅は、他の生物にはない昆虫固有の形質である。翅
の起源に関する仮説は２世紀も前から様々なものが提唱され
てきたが、翅の起源に関する統一見解は未だ得られていな
い。また我々は、これまで翅が存在しないと考えられてきた
前胸や腹部に翅の連続相同構造が存在することを世界で初め
て示すことに成功した。そこで、翅形成のマスター遺伝子
vestigial を解析ツールに、翅の起源構造や多様な翅連続相
同構造がもたらされる進化メカニズムを探っている。
　昆虫は、様々な環境に適応するため機能分化した翅を発達
させた。甲虫は、飛翔から体の保護へと機能転換した前翅（鞘
翅）を獲得し、全動物種の 4 分の 1 を占める圧倒的な種数
の豊富さで繁栄を極めている。甲虫の前翅と後翅の比較トラ
ンスクリプトーム解析と RNAi スクリーニングを行い、鞘
翅をもたらした遺伝子ネットワークを解明したい。

テントウムシの斑紋と擬態 
　ナミテントウの斑紋には遺伝的多型が存在し、単一遺伝子
座の複対立遺伝子による支配を受けることが知られている。
RNAi 法や形質転換ナミテントウを用いた遺伝子機能解析に
より斑紋形成メカニズムを解明する。
　テントウムシの赤色と黒色からなる目立つ斑紋は、捕食者
に対する警告色として機能する。テントウムシへの擬態によ
り捕食を回避する昆虫は様々な分類群に存在する。系統的に
遠縁であるにも関わらず、類似した擬態斑紋が形成されるメ
カニズムは依然として謎のままである。各種テントウムシや
テントウムシに擬態したヘリグロテントウノミハムシを材料
に、遺伝子機能解析を通して擬態進化の謎に挑む。

多様な角の進化 
　角は、全く異なる独立した系統で何度も獲得され、それぞ
れの系統内には多様な形態が存在する。カブトムシをモデル
に比較トランスクリプトーム解析及び RNAi 法などにより、
角形成遺伝子ネットワークを解明する。カブトムシから得ら
れた知見を、多様な角を持つ近縁種間で比較し、角の多様化
をもたらすゲノム上の変化を探る。さらに、角を独立に獲得
した種を用いて同様の比較解析を行い、角の独立進化メカニ
ズムの解明に迫りたい。

昆虫特異的な性決定メカニズムの進化
　昆虫の性決定カスケードは、性特異的なスプライシング調
節が中心的な役割を果たす点で、他の生物群には存在しない
昆虫特異的な分子メカニズムである。無変態昆虫や不完全変
態昆虫の遺伝子機能解析を通して、昆虫に特異的な性決定メ
カニズムの進化的起源の解明を目指す。

遺伝子機能解析ツールの開発
　非モデル昆虫の興味深い現象を分子レベルで解明するため
には、遺伝子機能解析ツールが必要不可欠となる。そこで、
非モデル昆虫での遺伝子機能解析を容易にするために独自に
工夫した形質転換体を利用した遺伝子機能解析系、種々の
RNAi 法やゲノム編集技術などの開発を行っている。

進化発生研究部門
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図 1. 形質転換ナミテントウ（上段）と形質転換カイコ（下段）
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 メダカは小川や水田に生息する日本在来の野生動物で、東南アジアにはメダカの近
縁種が 20 種以上分布している。また、日本オリジナルのモデル動物でもあり、近
交系や突然変異体など、これまでに様々な性質を備えた系統が作出されてきた。本
研究室では、これらの多様な生物遺伝資源（バイオリソース）を用いて、近縁種間
における性染色体・性決定遺伝子の進化、遺伝改変メダカを用いた社会性行動の分
子基盤の解明、量的形質のゲノム基盤の解明等、幅広い生命現象の理解を目指して
いる。また、本研究室はメダカバイオリソースプロジェクト（NBRP メダカ）の中
核機関として、メダカバイオリソースの整備を積極的に進めるとともに、様々なメ
ダカ系統やゲノムリソースの収集・整備を行うとともに、それを国内外の研究者に
広く提供している。

メダカを用いた遺伝子型 - 表現型相関の解明

バイオリソース研究室で維持しているメダカ系統と近縁種

Members
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メダカを用いた遺伝子型 - 表現型相関の解明
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メダカ近交系を用いた量的形質の解析
 メダカ近交系は様々な系統特異的な形質をもつ。我々は脊
椎骨数、顔貌のような形態の多様性を中心に、これらの形質
を担う染色体領域を QTL マッピングにより明らかにしてき
た。染色体領域が明らかになった形質については、染色体置
換系統を作成することでさらに領域を絞り込み、最終的には
どのようなゲノム配列の違いが形質の量的な違いをもたらす
のかを明らかにすることを目指し研究を進めている。そのた
めスピードコンジェニック法により迅速に染色体置換系統を
作成する方法の開発や高速な遺伝子タイピングシステムの開
発も行っている。
メダカ属魚類における性決定遺伝子の進化
 性染色体は分類群によって異なり、性染色体上に存在する
性決定遺伝子の実体は多くの動物において明らかにされてい
ない。このような性決定遺伝子の多様化をもたらした分子基
盤を解明するため、近縁な種間で性染色体が異なるメダカ属
魚類を用いて性決定機構の解析を行っている。これまでの研
究から、インドメダカでは Y 染色体上の Sox3 遺伝子がオ
ス決定遺伝子であることを明らかにした。哺乳類の性決定遺
伝子 Sry も Sox3 から進化したと考えられていることから、
同じ遺伝子が繰り返し性決定に利用されてきた可能性が示さ
れた。また、他の近縁種との比較から、下流の性決定カスケー
ドは種間で保存されていることも判明した。インドメダカで
は Y 染色体上の Sox3 が特定の下流遺伝子の発現を活性化
するという、新たなパスウェイを獲得することによってオス
分化を誘導することが示唆された。
遺伝子変異メダカを用いた社会性行動解析
 社会性を営む多くの動物は、求愛、攻撃、といった様々な
社会性行動を示し、こういった二者関係に着目した研究はこ
れまでに多く存在した。しかしながら、三者関係に着目した
研究は研究室内での観察が難しく、これまでにほとんど報告
がなかった。これまでの研究から、メダカのオス、オス、メ
スの三者関係において、オスはメスとライバルオスとの交配
を防ぐように、二者の間の位置を維持する ( 図 1 参照 )、配
偶者防衛行動を示すことが明らかになった。また、TILLING

法や TALEN 法といった、ゲノム編集技術を用いて遺伝子
変異メダカを作出し、その行動について検証しており、脳内
ホルモンであるバソトシンが求愛、配偶者防衛行動を制御す
ることを明らかにした。今後は他の遺伝子にも着目し、社会
性行動と遺伝子との関係を明らかにする。
メダカバイオリソースプロジェクトの推進

 基礎生物学研究所は
メダカバイオリソース
プロジェクトの中核
機関であり、我々は
このプロジェクトを
推進するための中心研
究室の役割を担ってい
る。突然変異体、遺伝
子導入系統、近縁種等
600 を越える系統に
ついてライブ及び凍結
精子として保存すると

共に、リクエストに応じて提供をおこなっている ( 図 2 参
照 )。また、131 万を越える BAC/Fosmid/cDNA/EST
クローンも保存・提供をおこなっている。2010 年からは
TILLING 法によって作製された突然変異体の同定システム
及び CRISPR-Cas9 によるゲノム編集システムを共同利用
研究者に提供することで、逆遺伝学的手法による解析の普及
を推進している。

バイオリソース研究室

図１. メダカバイオリソースプロジェクトで提
供しているメダカ系統
近交系 Hd-rR（上段）, actin-Ds-Red 遺伝子
導入系統（中段）、透明メダカ Quintet（下段）．

図 1. メダカの配偶者防衛行動
メスとライバルオスとの間に割り込むことで、メスへのライバルの接近を防ぐ
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構造多様性研究室多様な形の奥にある仕組み

准教授
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 鱗翅目昆虫 ( チョウやガ ) の翅は、幼虫期に成虫原基の形
で準備されているものが、蛹の期間に大きく面積を拡大する
とともに、その輪郭の形も変化して成虫の翅として完成する。
たとえばアゲハチョウの尾状突起も、このようにして蛹の期
間に形作られる。この輪郭の変化が、脊椎動物の指の形成過
程で知られるアポトーシス ( プログラムされた細胞死 ) と類
似のしくみによって引き起こされていることを既に報告し
た。すなわち、蛹の翅の周縁部に境界線ができ、その外側が
急速に細胞死を起こす一方、内側が鱗粉形成などの分化をし
て、成虫の翅が完成するのである。
 アポトーシスをおこした細胞は、翅を作っている 2 枚の細
胞シート ( 上皮 ) の隙間にいるマクロファージによって速や
かに貪食・除去される。その後分かったところでは、細胞死
の時期の前後で、境界線の内側でだけ翅の 2 枚の上皮間の
接着が強くなってマクロファージが入り込めなくなり、その
結果、細胞死を起こす部分にマクロファージが濃縮されて、
死んだ細胞の貪食が効率よく行われるようになっているらし
い。
 翅の形態形成の過程では、気管およびトラキオール ( 毛細
気管 ) が何度も進入して、空気供給をおこなうとともに、翅
脈の配列や斑紋パターンを形作る因子として作用しているら
しい。一部の気管の走行が、上記の細胞死の境界線と重なっ
ていることから、この過程にも注目し、終令幼虫から蛹をへ
て成虫にいたる過程で、気管やトラキオールの変化を、光顕・
電顕を併用して詳細に観察している。このような研究は、翅
脈依存性の斑紋パターンのなりたちを研究する基礎としても
重要である。
 このほかに、光学顕微鏡・電子顕微鏡などの経験を生かして、
所内の部門等と共同研究を行っている。アイソトープ実験セ

ンター及び研究力強化戦略室准教授を兼任しているため、主
にこのような共同研究の形で研究所の研究活動に寄与してい
きたいと考えている。

チョウの翅は、単層上皮の袋が封筒のようにたたまれたものであり、
幾何学的構造および構成細胞の種類のシンプルさゆえに、形態形成
過程を考えるのに適した材料である。この系を使って、成虫翅の輪
郭形成過程および、その周辺のメカニズムを調べている。

複雑な曲線を描くチョウのハネの輪郭

図 1. トラキオール ( 毛細気管 ) 細胞の透過型電子顕微鏡観察像
細胞内に既に形成されているトラキオールの断面が多数見える。細胞が移動す
るにつれて , その後ろにトラキオールが伸びていく。

特別協力研究員
吉田 昭広
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多様性生物学研究室 ( 大野 )無脊椎動物の生殖ホルモン

助教
大野 薫

生殖腺刺激ホルモンの精製、同定、解析
 まず我々は、イトマキヒトデ放射神経抽出物中に存在
することが分かっていた生殖腺刺激ホルモン (Gonad 
Stimulating Substance; GSS) を精製し、そのアミノ酸
配列を決定する事に成功した。このホルモンは、インスリン
族のペプチドで、脊椎動物で見出されていたリラキシン亜族
と、相同性があることが分かった。これを化学合成し、取出
した卵巣に投与したところ、卵の最終成熟が誘起された。ま
た、成体への投与により、産卵・放精行動が誘起され、産卵・
放精にまで至った。
 更に、相同性の検索から、アメリカムラサキウニにも、リ
ラキシン様ペプチドを見出すことに成功し、キタムラサキウ
ニ、エゾバフンウニ、バフンウニ、アカウニ、ムラサキウニ
の放射神経 cDNA からも、相同性の高い分子種を同定する
ことができた。
 ヒトデ、ウニともに、このリラキシン様遺伝子の発現は、
神経組織で極めて高く、また、発現レベルは一年を通してあ
まり変化がないことが分かった。このことから、分泌の制御
が生殖時期の制御に重要であると考えられる。
 また、インスリン族の遺伝子は、腔腸動物から脊椎動物や
節足動物に至るまで、広く存在していることが知られている
が、脊椎動物に見られるインスリン／ IGF 亜族と、リラキ
シン亜族のそれぞれに相同性を持つ遺伝子が、棘皮動物でも
存在していることが明らかとなった。
 マナマコについても、神経抽出物中に存在することがわかっ
ていた卵成熟誘起因子について、やはり精製を行い、そのア
ミノ酸配列を決定することに成功した。このペプチドは、５
残基からなるアミド化ペプチドで、僅か 10-9M の濃度で卵
の最終成熟および産卵・放精の誘起活性が見られた。更に、
その発現は、神経で極めて高く、周年変化はあまり見られな
いこともわかり、イトマキヒトデ GSS と同様に、分泌制御

の解明が、生殖時期制御の解明に重要であると考えられる。
( 文献 2)
 マガキにおいても、神経抽出物が産卵誘発活性を持つこと
を確認することができたため、精製を行っている。

神経分泌ペプチドの網羅的解析
 イトマキヒトデ、マナマコ、アカウニ、マガキの神経組織
中に、配偶子成熟や産卵行動を誘発するペプチド／タンパ
ク成分が含まれていることを見出すことができたため、因子
の同定を迅速化する目的から、対象種に対して、神経組織
の EST 解析を行い、発現遺伝子のデータベースを構築した。
特に、予想アミノ酸配列から、分泌ペプチドと考えられる発
現遺伝子については、それらの全長配列を決定した。更に、
神経抽出物中のペプチドを質量分析機で解析したデータを、
構築した EST データベースと照合することで、生殖ホルモ
ンの候補ペプチドとその遺伝子を得ることができた。現在、
それらのペプチドを化学合成し、生理活性の検証を行ってい
る。
 今回、発現・翻訳されている神経分泌ペプチドのデーター
ベースと、それらの化学合成ストックを得ることができたの
で、今後、対象種における神経分泌ペプチドの研究を活性化
する目的で、データベースを公開すると共に、希望する研究
者には、合成ペプチドストックの配布を行っていきたいと考
えている。

脊椎動物では、生殖システムの制御因子として、数多く
のホルモンが単離同定され、それらの作用機構や階層性
の解析が進んでいるが、無脊椎動物において、それらが
同定・解析されている例は多くない。我々は、水産無脊
椎動物のうち、イトマキヒトデ、アカウニ、マナマコ、
マガキなどを対象として、生殖システムを制御している
ホルモンの同定と解析を行うとともに、それらの多様性
と共通性の解明を目指している。

参考文献
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GSS 投与で誘発されたイトマキヒトデの産卵・放精 クビフリン投与で誘発
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多様性生物学研究室 ( 鎌田 )栄養環境の受容と応答

助教
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Tor を介したオートファジー誘導メカニズム
 細胞内リサイクルシステム・オートファジーは、栄養飢餓
環境下、Tor 複合体 1(TORC1) 不活性化を伴って誘導され
る。オートファジーに必須なプロテインキナーゼ Atg1 は
いくつかの Atg タンパク質と複合体を形成しているが、そ
の 1 つ Atg13 は TORC1 によりリン酸化される。リン酸
化型 Atg13 は Atg1 との結合能を失うので、TORC1 は
Atg13 のリン酸化を通じてオートファジーを負に制御して
いることが明らかになった ( 文献 5)。
 また、わたしたちは、Atg13 のリン酸化サイトを決定し、
脱リン酸化型 Atg13 変異体を作成した。この変異体を発現
させると、栄養環境に依らないオートファジー誘導が見られ
ることを発見した ( 図 1)。これにより、TORC1-Atg13 経
路がオートファジー誘導・抑制を担っていることが明らかと
なった ( 文献 1,2)。

新規の細胞周期制御に関与する Tor 経路
 TORC1 がタンパク質合成の制御を介して、細胞周期 G1
期をコントロールすることは広く知られている。わたしたち
は、TORC1 が G1 のみならず、G2/M 期の制御にも関わ
ることを世界に先駆けて見出した。G2/M 期では、TORC1
は M 期で重要な役割を果たす polo キナーゼ (Cdc5) の核

局在とそれに伴う活性化をコントロールしていることを突き
止めた ( 図 2)( 文献 3)。

Tor によるアクチン構築の制御
 わたしたちはさらに、Tor 複合体 2(TORC2) がプロテイ
ンキナーゼ Ypk2 を直接リン酸化することで Ypk2 を活性
化し、アクチン構築を制御することを発見した。活性化型
Ypk2 変異体は TORC2 の機能を完全に相補できるので、
TORC2-Ypk2 経路は TORC2 経路のメインストリームで
あることが判明した ( 文献 4)。

栄養環境に対する受容と応答は、最重要の細胞内生命現象で
ある。その任務を担うのが Tor(Target of rapamycin) 複合
体で、栄養シグナルを感知し細胞周期、オートファジーアク
チン制御など多岐に亘る現象を統括している。 当研究グルー
プは、真核細胞のモデル系・出芽酵母を用いて、新規 Tor シ
グナル経路を発掘してきた。

参考文献
1. 鎌田 芳彰 (2012). 腹が減ってからの戦 (いくさ )—オートファジー
を制御する Torシグナル経路．実験医学 30, 796-801.

2. Kamada, Y., Yoshino, K., Kondo, C., Kawamata, T., Oshiro, N., 
Yonezawa, K., and Ohsumi, Y. (2010). Tor directly controls the 
Atg1 kinase complex to regulate autophagy Mol. Cell Biol. 30, 
1049-1058.

3. Nakashima, A., Maruki, Y., Imamura, Y., Kondo, C., Kawamata, 
T., Kawanishi, I., Takata, H., Matsuura, A., Lee, K. S., Kikkawa, U., 
Ohsumi, Y., Yonezawa, K., and Kamada, Y. (2008). The yeast Tor 
signaling pathway is involved in G2/M transition via Polo-kinase. 
PLoS ONE 3, e2223.

4. Kamada, Y., Fujioka, Y., Suzuki, N.N., Inagaki, F., Wullschleger, 
S., Loewith, R., Hall, M.N., and Ohsumi, Y. (2005). TOR2 directly 
phosphorylates the AGC YPK2 to regulate actin polarization. Mol. 
Cell. Biol. 25, 7239-7248.

5. Kamada, Y., Funakoshi, T., Shintani, T., Nagano, K., Ohsumi, M., 
and Ohsumi, Y. (2000). Tor-mediated induction of autophagy via 
an Atg1 protein kinase complex. J. Cell Biol. 150, 1507-1513.

図 1. 脱リン酸化型 Atg13 によるオートファジー誘導
脱リン酸化型 Atg13 を発現させるとオートファジーによる細胞成分の分解が
見られる ( 左 )。一方、リン酸化型 ( 野生型 ) を発現させてもオートファジーは
誘導されない ( 右 )。

図 2. TORC1 による Cdc5 の
細胞内局在の制御
野生型株では Cdc5 は G2/
M 期に核に局在するが ( 左 )、
TORC1 変異株では核に局在
できず細胞周期は G2/M 期で
止まる ( 右 )。

Tor 経路は栄養シグナルを感知し、さまざまな生命活動を制御している



51

多様性生物学研究室 ( 星野 )生物の模様とゲノムの変化

助教
星野 敦

生物の模様は、ゲノム ( 遺伝情報の全体 ) が変化する
ことで生じることがある。このような変化は、生物に
個性や多様性を与えている。その理解のために、アサ
ガオの多様な模様と、模様のもとになる花色を研究し
ている。さらに、アサガオを研究する上で必要なツー
ルやリソースを開発し、ナショナルバイオリソースプ
ロジェクト・アサガオを分担する研究室として、アサ
ガオリソースの収集・保存・提供も行っている。

参考文献
1. Morita, Y., Takagi, K., Fukuchi-Mizutani, M., Ishiguro, K., Tanaka, 

Y., Nitasaka, E., Nakayama, M., Saito, N., Kagami, T., Hoshino, A., 
and Iida, S. (2014). A chalcone isomerase-like protein enhances 
flavonoid production and flower pigmentation. Plant J. 78, 294-
304.

2. Faraco, M., Spelt, C., Bliek, M., Verweij, W., Hoshino, A., 
Espen, L., Prinsi, B., Jaarsma, R., Tarhan, E., de Boer, A.H., Di 
Sansebastiano, G.P., Koes, R., and Quattrocchio, F.M. (2014). 
Hyperacidification of vacuoles by the combined action of two 
different P-ATPases in the tonoplast determines flower color. Cell 
Rep. 6, 32-43.

3. Choi, J.D.*, Hoshino, A.*, Park, K.I., Park, I.S., and Iida, S. (2007). 
Spontaneous mutations caused by a Helitron transposon, Hel-It1, 
in morning glory, Ipomoea tricolor. Plant J. 49, 924-934. (*: equal 
contribution)

4. Park, K.I., Ishikawa, N., Morita, Y., Choi, J.D., Hoshino, A., and 
Iida, S. (2007). A bHLH regulatory gene in the common morning 
glory, Ipomoea purpurea, controls anthocyanin biosynthesis in 
flowers, proanthocyanidin and phytomelanin pigmentation in 
seeds, and seed trichome formation. Plant J. 49, 641-654.

ゲノムの変化により現れるアサガオの模様

技術支援員
中村 涼子
竹内 友世
伊藤 多世

花の模様とゲノムの変化
 ゲノムの変化は、動植物の着色を決めている遺伝子の発現
を調節することで、模様の形成に関わることがある。トウモ
ロコシの種やショウジョウバエの目に現れる斑入り模様の研
究からは、ゲノムの変化や遺伝子の調節に関わっている「動
く遺伝子」や「エピジェネティクス」の存在や振る舞い方が
明らかにされてきた。一方、日本独自の園芸植物であるアサ
ガオにも多様な模様が存在する。それらができる仕組みを考
えたときに、これまでの知見では十分に説明することができ
ない模様もある。そのような模様を材料にして、ゲノムの変
化と遺伝子の発現調節について研究している。

花色の形成
 多彩な花の色は、色素の構造に加えて、細胞内外のさまざ
まな要因で決まる。アサガオが本来の青色になるためには、
青く発色する色素が合成されることと、色素が蓄えられる液
胞の中の水素イオン濃度（pH）が低くなることが重要な要
因である。これらの要因が失われると、青色以外の花が咲
く。そのようなアサガオを利用することで、色素合成や液胞
内 pH が調節される仕組みを研究している。

アサガオを研究するための基盤整備
 アサガオは実験植物として優れた特性や、ほかのモデル植
物にはない性質を持つために広く国内外で研究されている。
その研究の発展には、遺伝子導入技術やゲノム情報などの研
究基盤の整備が欠かせない。そこで、遺伝子導入技術や各種
DNA クローンの開発、データベースの作成、ゲノム解読な
どを行っている。

アサガオバイオリソースプロジェクト
 基礎生物学研究所はナショナルバイオリソースプロジェク
ト・アサガオの分担機関であり、中核機関である九州大学と

連携して、その遂行を担っている。当研究室では 200 の花
色に係わる突然変異系統、6 万の EST クローン、9 万 9 千
の BAC クローンを保存し、国内外の研究者に提供している。

図 1. 多彩なアサガオの花色
花色は色素の構造だけでなく、色素が蓄積する液胞内の pH に依存する。



52

多様性生物学研究室 ( 栂根 )トランスポゾンとゲノムの再編成

助教
栂根 一夫

ゲノムのダイナミズム
 ゲノム中には多くのトランスポゾンが存在している。例えば
ヒトではおよそ 45%、イネでは 35% がトランスポゾン様
の配列である。トランポゾンによるゲノムの再編成は、進化
の原動力一つとなっていると考えられるが、トランスポゾン
の転移は、ホストのゲノムにとって有害になるので、転移す
る能力はジェネティックやエピジェネティクに抑制されてお
り、通常の成育条件下で転移する事はまれである ( 文献 2)。
そこで転移できる DNA トランスポゾンに注目して、トラン
スポゾンによるゲノムのダイナミズムと遺伝子発現の制御機
構の解明を明らかにすることを試みている。

 高い精度でゲノム配列が決定されているイネは、トランス
ポゾンの挿入領域やゲノムの再編成を詳細に解析することが
できる。我々は自然栽培条件下で活発に転移することがで
きる DNA トランスポゾン nDart1 を同定した。nDart1 の
転移には、自律性因子 aDart1 が必要であるが、通常はエピ
ジェネテイックに抑制されている。nDart1 が活発に転移す
る時期を明らかにし ( 文献 6)、さらに、脱メチル化によっ
て aDart1 を持たないイネ系統でも転移を活性化できること
も示した ( 文献 3)。nDart1 は、GC 含量の差が大きい領域
に挿入し易い性質をもっているので、ゲノム中に存在してい
る転移の制御因子の同定に向けて研究を行っている。

イネの機能ゲノム学
 イネの 3 万個ほどの遺伝子機能を解明するために、様々
な変異系統が確立されているが、未だ十分とは言えない。
nDart1 は遺伝子領域に挿入しやすい性質であり ( 文献 6,7)、
通常では枯死してしまう変異体も選抜出来きたり（文献 2）、
優性変異体も分離する ( 図 1・文献 1)。DNA トランスポゾ
ンが優性変異の原因となる例は非常に珍しく、その原因は未
解明な部分が残されているので、優性となった変異体を選抜
して解析を行っている。

ゲノム中には多くの転移因子 ( トランスポゾン ) が存在して
いるが、その多くは転移する事ができない。しかし稀にゲノ
ムによる抑制機構をすり抜けて転移できるトランスポゾンが
存在する。どようにゲノムはトランスポゾンの制御している
のか、また転移によって引き起こされるゲノムの再編成は生
物にどんな影響を与えているのかを調べている。さらに内在
性トランスポゾンを用いてイネの遺伝子破壊系統を作出して、
機能ゲノム学的解析も試みている。

参考文献
1. Hayashi-Tsugane, M., Maekawa M., and Tsugane, K. (2015). A 

gain-of-function Bushy dwarf tiller 1 mutation in rice microRNA 
gene miR156d caused by insertion of the DNA transposon nDart1. 
Sci. Rep. 5, 14357; doi: 10.1038/srep14357

2. Hayashi-Tsugane, M., Takahara, H., Ahmed, N., Himi, E., Takagi, 
K., Iida, S., Tsugane, K., and Maekawa, M. (2014). A mutable 
albino allele in rice reveals that formation of thylakoid membranes 
requires SNOW-WHITE LEAF1 gene. Plant Cell Physiol. 55, 3-15.

3. Eun, C.-H., Takagi, K., Park, K.I., Maekawa, M, Iida, S. and 
Tsugane, K. (2012). Activation and Epigenetic Regulation of DNA 
Transposon nDart1 in Rice. Plant Cell Physiol. 53, 857-868.

4. Saze, H., Tsugane, K., Kanno, T. and Nishimura, T. (2012). DNA 
methylation in plants: Relationship with small RNAs and histone 
modifications, and functions in transposon inactivation. Plant Cell 
Physiol. 53, 766-784.
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Tsugane, K. (2011). A rice mutant displaying a heterochronically 
elongated internode carries a 100 kb deletion. J. Genet. 
Genomics, 38, 123-128.

6. Hayashi-Tsugane, M., Maekawa, M., Qian, Q., Kobayashi, H., Iida, 
S. and Tsugane, K. (2011). Examination of transpositional activity 
of nDart1 at different stages of rice development. Genes Genet 
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Transposition and target preferences of an active nonautonomous 
DNA transposon nDart1 and its relatives belonging to the hAT 
superfamily in rice. Mol. Genet. Genomics 284, 343-355. 
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図 1. nDart の挿入による優性変異の原因の解明

自然栽培条件下で DNA トランスポゾン nDart1 が転移するタギング系統から選抜され
たイネの snow white leaf 変異体 ( 左 ) は、アルビノ変異であるが nDart1 の脱離によっ
て生存して結実することもある。( 文献 2)。
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多様性生物学研究室 ( 定塚 )染色体構造と生物機能

染色体構造とゲノム安定性
 分裂期染色体を構成する主要なタンパク質としてカエルか
ら同定されたコンデンシンは、複数のサブユニットからなる
タンパク質複合体で、酵母からヒトに至るまで広く保存さ
れ、染色体形成とその分配に中心的な役割を果たすことが知
られている。出芽酵母でコンデンシン変異体は、リボソーム
RNA 遺伝子 (rDNA) リピート領域の娘細胞への分配に異常
が観られる。我々は、rDNA リピートの長さがコンデンシン
の変異体で顕著に短くなる特徴を見出した。リピート内での
組換え頻度が著しく上昇していることから、コピーの欠失が
頻繁に起きていると考えられる。Rad52 等の組換え酵素は
通常、rDNA が局在する核小体には進入せず、それ故リピー
トの安定性が維持されているが、コンデンシン変異体では、
染色体凝縮が始まる分裂期に入ると Rad52 が核小体に侵入
する様子が観察される。コンデンシンにより適正な染色体構
造をとることで、組換え系のアクセスを抑制して、リピート
の安定性の維持することにも貢献しているようだ。

コンデンシンのクロマチンへの作用
 出芽酵母では、多くのコンデンシンが核小体に集中してい
る様子が顕微鏡で観察できる。我々は、核小体に局在する
rDNA リピートの中にコードされている複製阻害配列 (RFB)
にコンデンシンが結合することを見出した。また遺伝学的手
法を駆使することで、コンデンシンと RFB が結合するため
に必要な、Fob1, Tof2, Csm1, Lrs4の４種のリクルーター
タンパク質を特定した。これらはいずれも RFB に結合する
因子で、しかも階層性をもってコンデンシン複合体と物理的
に相互作用することが分かってきた。さらにコンデンシンと
の相互作用が欠損した変異体では、コンデンシンの RFB へ
の結合が著しく減少することから、物理的な相互作用により
コンデンシンを RFB にリクルートしていると考えている。

 RFB 配列は、ゲノムの任意の場所に挿入しても、４種のリ
クルータータンパク質があれば、そこにコンデンシンが強く
結合することができる。すなわちゲノムの任意の場所にコン
デンシンの結合部位を幾つでも並べ、さらにはリクルーター
タンパク質の有無でコンデンシンのそれらへの結合をコント
ロールすることが可能だ。この系を利用して、コンデンシン
がクロマチン繊維をいかに折り畳んでいるのか、謎の解明を
目指している。

細胞の分裂に伴い、複製されたゲノムは正確に娘細胞に分
配される。顕微鏡で観ると太い棒状の染色体が現れ、両極
に分配されていく様子を観ることが出来る。しかしながら
わずか 2nm の細い DNA ファイバーが、光学顕微鏡で容易
に観察できる巨大な染色体へどのようにして構築されるの
か、その詳細は分かっていない。我々は出芽酵母を真核生
物のモデル系として染色体構築機構と、その構造が生物機
能のために果たす役割について研究している。

参考文献
1. Johzuka, K., Horiuchi, T. (2009). The cis element and factors 

required for condensin recruitment to chromosomes. Mol. Cell 34, 
26–35.

2. Johzuka, K., Horiuchi, T. (2007). RNA polymerase I transcription 
obstructs condensin association with 35S rRNA coding region 
and can cause contraction of long repeat in Saccharomyces 
cerevisiae. Genes Cells 12, 759–771.

3. Johzuka, K., Terasawa, M., Ogawa, H., Ogawa, T., and Horiuchi, 
T. (2006). Condensin loaded onto the replication fork barrier site 
in the rRNA gene repeats during S phase in a FOB1-dependent 
fashion to prevent contraction of a long repetitive array in 
Saccharomyces cerevisiae. Mol. Cell. Biol. 26, 2226–2236.

4. Johzuka, K., Horiuchi, T. (2002). Replication fork block protein, 
Fob1, acts as an rDNA region specif ic recombinator in 
S.cerevisiae. Genes Cells. 7, 99–113.

図 1. コンデンシン変異体における核小体への Rad52 局在
分裂期（metaphase）の細胞で核小体構成成分である Nop1 を mCherry, 
Rad52 を GFP で観察した。コンデンシン変異体 (ycs4-1) では Rad52 の緑
のシグナルが核小体（赤）に侵入して黄色くなっている様子が観える。

助教
定塚 勝樹

技術支援員
石根 直美
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多様性生物学研究室 ( 真野 )
植物の高次機能を支えるオルガネラの機能発現と形成機構

助教
真野 昌二

高等植物におけるペルオキシソーム機能発現と形成機構
 ペルオキシソームは、植物や動物、酵母など真核細胞に存
在するオルガネラで、高等植物では、脂肪酸代謝、光呼吸、ジャ
スモン酸やオーキシンの生合成、活性酸素種の除去など様々
な機能を担っている。ペルオキシソームの機能が低下すると、
種子の発芽不全、植物体の矮性化、配偶子認識異常など、植
物の生育に影響を及ぼすことから、ペルオキシソームが、植
物の一生を通じて重要な役割を果たしていることが明らかに
なりつつある。この植物の高次機能を支えるペルオキシソー
ムの機能と形成に関わる分子の同定と、その制御機構の解明
に取り組んでいる ( 文献 1, 3, 4)。
種子における貯蔵物質の集積機構
 種子は、多量の脂質やタンパク質、糖質を蓄積する。この
うち、脂質は小胞体由来のオルガネラであるオイルボディに、

タンパク質は液胞由来のオルガネラであるプロテインボディ
に蓄積する。この貯蔵物質の合成と蓄積機構の解明を目指し
ている ( 図 1、文献 2)。このほかにも、分子シャペロンで
ある HSP90 の遺伝子変異に対する緩衝作用について研究
を進めている。
植物オルガネラ画像データベースの構築
 植 物 オ ル ガ ネ ラ 研 究 の 基 盤 整 備 と し て、The Plant 
Organelles Database 3 (PODB3) を、構築している ( 文
献 5)。PODB3 には、植物オルガネラの静止画や動画、電
子顕微鏡写真、実験プロトコールが収集されている。さらに、
一般の方向けのサイト「植物オルガネラワールド」も公開し
ている。

オルガネラは、細胞の成長や分化、個体の生育環境に応答して、
機能や数、形、大きさを変化させる。こうした柔軟なオルガネラ
の機能変換や動的変動が、環境と一体化して生きている植物の高
次機能を支えている。私達は、この植物の高次機能を支えている
オルガネラの形成機構や機能発現に興味をもって、その制御機構
の解明に取り組んでいる。

参考文献
1. Kimori, Y., Hikino, K., Nishimura, M., and Mano, S. (2016). 

Quantifying morphological features of actin cytoskeletal filaments 
in plant cells based on mathematical morphology. J. Theor. Biol. 
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Biotechnol. J. 14. 1241-1250.

3. Oikawa, K., Matsunaga, S., Mano, S., Kondo, M., Yamada, K., 
Hayashi, M., Kagawa, T., Kadota, A., Sakamoto, W., Higashi, 
S., Watanabe, M., Mitsui, T., Shigemasa, A., Iino, T., Hosokawa, 
Y., and Nishimura, M. (2015). Physical interaction between 
peroxisomes and chloroplasts elucidated by in situ laser analysis. 
Nature Plants 1, 15035.

4. Goto-Yamada, S., Mano, S., Nakamori, C., Kondo, M., Yamawaki, 
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functions of LON protease 2 modulate the peroxisomal transition 
and degradation with autophagy. Plant Cell Physiol. 55, 482-496.

5. Mano, S., Nakamura, T., Kondo, M., Miwa, T., Nishikawa, S., 
Mimura, T., Nagatani, A., and Nishimura, M. (2014). The Plant 
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Cell Physiol. 55, e1.

図 1. 油脂合成期間を延長させたシロイヌナズナ種子
油脂合成に関わる WRI1 遺伝子を、FUS3 プロモーター下で発現させることに
より、油脂合成期間を延長させ、油脂含量を増加させることに成功した。この
形質転換株の種子 ( 中 ) は野生株 ( 左 ) に比べ大きくなった。貯蔵タンパク質
の蓄積を抑制した植物を用いると、さらに油脂含量が増加し、種子の大きさも
亢進した ( 右 )。バーは 0.1 mm。

シロイヌナズナの種子 ( 左 ) と緑化子葉 ( 右 ) の電子顕微鏡写真
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多様性生物学研究室 ( 木森 )形態情報の数理解析

特任助教
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医用画像における病変領域の強調処理。(a) 胸部X線画像。(b) マンモグラフィ画像。
いずれも、左側が原画像、右側が強調処理画像。病変領域を矢印で示す。コント
ラストの低い病変領域を特異的に強調することにより、診断の際の視認性を向上
させる。

多種・大量な画像データから有用な情報を抽出するた
めには、画像が内包する構造特徴を探索し、それに基
づき、論理的な手順で処理・解析を実行できるような
数理的な方法論の構築が必須である。本研究では、画
像を、Primitive 構造 ( 対象の存在定義領域の 2D サ
イズ、凹凸形状等 ) の集合と捉えることにより、集
合論の枠組みで、画像情報の取り扱いを可能とする

「Mathematical morphology」を用いて、様々な画
像処理・解析アルゴリズムを開発している。

参考文献
1. Kimori, Y., Hikino, K., Nishimura, M., and Mano, S. (2016). 

Quantifying Morphological Features of Actin Cytoskeletal 
Filaments in Plant Cells Based on Mathematical Morphology. J. 
Theor. Biol. 389:123-131. 

2. Kimori, Y. (2011). Mathematical morphology-based approach to 
the enhancement of morphological features in medical images. J. 
Clin. Bioinforma. 1:33.

Mathematical morphology に基づく新しい画像
処理・解析手法の開発
 Mathematical Morphology( 以下モルフォロジ ) の体系
は、処理対象画像と構造要素とよばれる小図形との集合演算
によって成り立っており、それに基づく非線形画像処理フィ
ルタは科学の諸分野と工学分野等で広く使用されてきた。通
常のモルフォロジフィルタを生物・医学画像に適用した場合、
構造要素の作用方向の制限により対象の微細かつ複雑な構造
が変形、破壊されるという問題が知られている。本研究では、
この問題を解決すべく、より頑健かつ汎用的な新規の演算手
法を考案した。これは、画像を任意の角度に回転させ、その
つど演算を繰り返すというものである。現在、本手法を医学・
生物学分野における様々な対象に適用し、形態情報の定量解
析を行っている。とりわけ、医用画像の定量解析は、病変領
域の早期発見や病理診断の正確さの向上ために必須な要素技
術となっている [1]。

生物画像における形態情報の抽出と定量化
 本研究では，シロイヌナズナの根毛細胞における細胞骨格
( アクチンフィラメント ) 形態の解析手法を開発し、rhd3 変
異体における細胞骨格の形態異常を野生型と比較することに
より、その差を定量的に記述した [2]。図 1a に野生型 (WT)
および変異体 (rhd3) の細胞骨格 ( アクチンフィラメント )
像をそれぞれ 3 例示す。野生型のフィラメントは、フィラ
メント径が細く，複雑なネットワーク構造をもっていること
に対し，変異体では、個々のフィラメントがバンドル化し太
く、ネットワーク構造のような複雑さはないことが見て取れ
る。本研究では、これらの表現型を定量化した。まず、画像
中から解析対象をセグメンテーションし、その特徴量の抽
出手法を開発した。特徴量として、フィラメントの太さ (T: 
thickness)、方向性 (MOI: multi-orientation index) および、
二次元ネットワークパターンの複雑さ (C: complexity) の 3
つを抽出し、計測した。最終的には、MOI と C を統合して
ひとつの特徴量 (BFPF: binarized filament pattern feature

と表す ) にした。
 解析の結果、野生型と変異体の細胞骨格フィラメントの形
態特徴量は有意差をもって異なることがわかった。特徴量 T
およびBFPF で張られる 2 次元特徴空間に解析結果をプロッ
トしてみると、変異体のフィラメント形態は 2 つのクラス
に分かれることが分かった ( 図 1b)。Class-2 ではフィラ
メントの太さの平均値は小さくかつ構造複雑性は比較的大き
い ( 野生型に近い形態特徴を呈す )。これに対し、Class-1
では、フィラメントが太く、構造複雑性が小さい。ふたつの
クラス間の差は細胞の週齢を反映しているということが示唆
されている。本手法により、目視では検出できないような微
妙な構造的差異を抽出し、定量化することができた。

図 1. シロイヌナズナの根毛細胞における細胞骨格の解析
(a) 原画像 (Bar:20 μ m)。(b) 形態解析結果。太さ T および統合量 BFPF の 2
次元特徴空間に、野生型および変異体の特徴の計測値をプロットした。野生型
および変異体のフィラメント形態は有意な差をもって区分できた。さらに変異
体のフィラメント形態は 2 つのパターンに分類することができた。
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生命現象は顕微観察など、画像情報として取得
される事が多い。これら画像をもとに、現象を
記述しうる特徴量を抽出し定量的な議論を行う
ための画像処理・解析技法の開発と運用を行っ
ている。これら手法をもとに、器官形成をはじ
めとする多細胞動態を個々の細胞運動の総和と
して解釈可能とすることを目指している。

多様性生物学研究室 ( 加藤 )生命現象理解の為の画像解析

特任助教
加藤 輝

発生過程における細胞集団の運動
　生物の器官は、胚発生期において平面状の細胞群が巧みに
折れ込む過程を経る事により、立体的かつ複雑な構造として
構築される。このような劇的な細胞集団の形態変化は、器官
原基細胞群のそれぞれの領域に特異的な運動が、適切な時点
で誘起される一連の制御過程を経た結果によるものであると
考えられる。
　これら細胞運動を記録した時系列顕微観察画像から、個別
の細胞の動態を抽出し解析する事で、器官形成の過程を担う
個々の細胞の挙動へと還元し、理解する事を目的としている。

多次元画像解析手法の開発
　近年の蛍光イメージング技術の発展に伴い、空間並びに時
間軸を併せ持ついわゆる 4D 画像を取得する事で、種々の
生物現象の時間発展を捉える事が可能となった。このような
観察系の多次元化、高精細化に伴い、そのデータは容量及び
複雑性を増している。これら大容量の画像データを効率的に
取り扱い、かつ定量的な解析を適用可能とするソフトウェア
について開発及び運用を行っている。

　細胞集団運動における個々の細胞動態を数量化し解析する
ためには、多数の細胞について状態を記録する系が必要とな
る。上皮細胞群のアピカル面を蛍光ラベルした対象の器官形
成過程を共焦点レーザ顕微鏡により 4D 観察像として捉え
たデータセットから、各々の細胞のアピカル面の輪郭とその
配置を抽出し、記録するアルゴリズムの開発と実装を行って
いる（上図）。また、これら細胞輪郭の系時変化を解析する
ことで、平面上皮が機能的な立体的器官へと変容する原動力
についての理解を試みている。

　また、時系列において不定形かつ出没や交差、分裂、融合
等を繰り広げることの多い生物現象から生物学的に意味のあ
る特徴を抽出するためには、観察者の目視による特徴の抽出

が必要となる。このため、特徴抽出作業の効率化を果たす為
の GUI アプリケーションの開発を行っている（図 1）。

　更に、個別の細胞を識別することが困難であったり、主立っ
た特徴が観察像からは得られない事例においても現象の定量
的解析を遂行するため、複数時フレームに渡り微細画像特徴
を追跡し続ける Particle Image Velocimetry (PIV) を実
装している。この系を細胞集団運動に適用する事で、器官形
成過程を軌跡として抽出し解析を行っている（図 2）。

参考文献
1. Kato, K. et al. (2016). Microtubule-dependent balanced cell 

contraction and luminal-matrix modification accelerate epithelial 
tube fusion. Nat. Commun. 7:11141 doi: 10.1038/ncomms11141.

2. Kato, K., and Hayashi, S. (2008). Practical guide of live imaging 
for developmental biologists. Dev Growth Differ. 50, 381-390.

図 1. 4D 顕微観察画像スタックの表示・定量ソフトウェア「mq」
目視により形態的な特徴ならびに輝度情報の時系列データを容易に抽出する事
ができる。

図 2. 組織変形の時間・空間的パターンの変遷
平面上皮の細胞集団様式の時系列変化を可視化している。

自然科学研究機構　　
新分野創成センター　
イメージングサイエンス研究分野
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植物は、環境の変化に自らを順化適応させることで生き残りをはかる。太陽光を集
め、利用可能なエネルギーへの変換を行う光合成においても、さまざまなレベルの
光環境適応が行われている。本部門では、単細胞緑藻クラミドモナスを中心とした
モデル藻類を用いて、生化学、分子遺伝学、分光学的手法、ライブイメージングな
どを駆使し、光合成装置がいかに効率よく光を集めるのか、そのしくみの研究を行っ
ている。また、得られた基礎的知見をもとに、サンゴやイソギンチャクと共生する
褐虫藻、北太平洋の珪藻など、環境において重要な光合成生物が生態系の中でいか
に光合成を行っているのか、その理解も目指している。

植物が光を集める仕組みを探る

新しいステート遷移モデルによるステート２状態のチラコイド膜（上）
全ての植物は光化学系 1/ 光化学系 2(PSI/PSII) と呼ばれる 2 つの光化学系を用いて、光エネルギーを電子の流れへと変
換する。ステート遷移のしくみにより、光環境が変化しても２つの光化学系はバランスよく光を吸収する。

産卵するコユビミドリイシ（下左）
サンゴは褐虫藻を細胞内に共生させ、その光合成産物を利用する。この共生が破綻した状態が環境問題として知られる“白
化”である。年に一度、夏の満月の夜にみられる一斉産卵の機会に卵と精子を採集し受精させるとプラヌラ幼生を得るこ
とができる。コユビミドリイシはこのプラヌラ幼生や、それから発生した初期ポリプ時のみ、褐虫藻を取り込む。

褐虫藻との共生体として注目されるセイタカイソギンチャク（下右）
育てやすく、褐虫藻の出し入れが可能なセイタカイソギンチャクは、動物 - 植物共生系のモデルとして注目されている。
触手の内部には、共生している褐虫藻細胞を“つぶ“状に見ることができる。

Members

教授
皆川 純

准教授
高橋 俊一

助教
得津 隆太郎

技術課技術職員
野田 千代

NIBB リサーチフェロー
相原 悠介

博士研究員
鎌田 このみ
山﨑 朋人
河合 寿子
山﨑 広顕

日本学術振興会
外国人特別研究員
Eunchul Kim

特別協力研究員
滝澤 謙二
前田 太郎
高橋 サラ

総合研究大学院大学
大学院生
Yousef Yari Kamrani
加藤 弘樹
小菅 晃太郎 
岡島　圭佑
渡邉　顕正

技術支援員
米沢 晴美
門脇 たまか
木田 絵実
 
事務支援員
小島 洋子



59

植物が光を集める仕組みを探る
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光合成装置の環境適応
 植物はどのような環境においても、その環境下で最も有利
な光合成ができるよう光合成装置を最適化する。光合成に必
要な光を集める “光のアンテナ”LHC も、環境変化にあわ
せ調節されることが知られている。本研究部門では、LHC
が自然環境の下で刻一刻と変化し続ける適応現象に注目し、
その分子レベルでの理解を目指している。単細胞緑藻である
クラミドモナス (Chlamydomonas reinhardtii) をモデルに、
光が 2 つの光化学系に何をもたらすのかを解明すべく、先
進的な生化学解析を行っている。また、蛍光寿命顕微鏡を用
いたステート遷移の可視化 ( 文献 6) をきっかけに、生細胞
を用いた中性子小角散乱解析等が進んだことでステート遷移
とチラコイド膜高次構造変化や超複合体のマクロ構造変化が
明らかとなり、従来の考え方を一新した包括モデルを提案
している（文献 1）。一方、ステート遷移時の葉緑体チラコ
イド膜から、PSI 超複合体 / シトクロム bf 複合体 / フェレ

ドキシン -NADPH 酸化還元酵素 (FNR) などで構成される
超・超複合体 (CEF supercomplex) を発見し、この超・超
複合体がサイクリック電子伝達を行うことを突き止めた ( 図
１; 文献 5)。さらに、近年大きな課題となっている植物のも
う一つの光環境適応機構、“過剰エネルギー消去”(NPQ) の
研究においては、LHCSR タンパク質が光化学系 II 超複合体
に結合しエネルギー散逸状態へ誘導することを明らかにした
( 図 2；文献 2,3)。もっとも新しい課題としては、これらの
環境適応機構が屋外環境でどのように働いているかにも注目
している（図 3）。上記環境適応機構が光合成生物にどのよ

うなメリットをもたらしているのかを明らかにしたいと考え
ている。

褐虫藻（サンゴ / イソギンチャク）の光合成
 モデル生物クラミドモナスの光合成研究で蓄積された知見
や技術を応用し、環境において重要な植物プランクトンが、
それぞれのニッチにいかに適応しているのかを明らかにした
い。特に、サンゴやイソギンチャクと細胞内共生をする褐虫
藻の研究に力を入れている。沖縄で採取したサンゴ内の褐虫
藻、単独培養した褐虫藻、モデル種であるセイタカイソギン
チャク（Aiptasia）に共生させた褐虫藻などの光合成を詳
しく調べ、熱帯海域の生態系がいかに支えられているのかそ
の理解を目指している（左頁）。

環境光生物学研究部門

図 3. レースウェイ・ポンド
澄んだ青空の強い陽射しの下、
いかにすれば光合成を効率よ
く行い生産性を上げることが
できるのか、藻類培養企業等
と協力し、研究を行っている。

図 1. サイクリック電子伝達
を担う超・超複合体
PSII から移動してきた集光
アンテナを結合した PSI は、
シトクロム bf 複合体、フェ
レドキシン -NADPH 酸化還
元酵素 (FNR) と共に超・超
複合体を形成する。この超・
超複合体上で、矢印で示すよ
うな“サイクリック電子伝達”
が行われる。

図２. 強光適応時のチラコイド膜に発見され
た PSII-LHCII-LHCSR3 超複合体
光化学系２は強すぎる光に対して特に脆弱
だが、LHCSR3 と呼ばれるタンパク質（赤）
を結合し、これがプロトン化された時、過
剰なエネルギーを安全に消去することがで
きるようになり、強光にも耐えることがで
きる。

参考文献
1. Aihara, Y., Takahashi, S., and Minagawa, J. (2016). Heat induction 

of cyclic electron flow around photosystem I in the symbiotic 
dinoflagellate Symbiodinium. Plant Physiol. 171: 522-529, 2016.

2. Minagawa, J., and Tokutsu, R. (2015). Dynamic Regulation of 
Photosynthesis in Chlamydomonas reinhardtii. Plant J., 82: 413-
428.

3. Nagy, G., Ünnep, R., Zsiros, O., Tokutsu, R., Takizawa, K., 
Porcar, L., Moyet, L., Petroutsos, D., Garab, G., Finazzi, G., 
and Minagawa, J. (2014). Chloroplast remodeling during state 
transitions in Chlamydomonas reinhardtii as revealed by non-
invasive techniques in vivo. Proc. Natl. Acad. Sci. U. S. A. 111, 
5042-5047.

4. Tokutsu, R., and Minagawa, J. (2013). Energy-dissipative 
supercomplex of photosystem II associated with LHCSR3 in 
Chlamydomonas reinhardtii. Proc. Natl. Acad. Sci. U. S. A. 110, 
10016-10021.

5. Allorent, G., Tokutsu, R., and Minagawa, J. et al. (2013). A dual 
strategy to cope with high light in Chlamydomonas reinhardtii.  
Plant Cell 25, 545-557.

6. Tokutsu, R., Kato, N., Bui, K. H., Ishikawa, T., and Minagawa, J.  
(2012). Revisiting the supramolecular organization of photosystem 
II in Chlamydomonas reinhardtii. J. Biol. Chem. 287, 31574-31581.

7. Iwai, M., Takizawa, K., Tokutsu, R., Okamuro, A., Takahashi, Y., 
and Minagawa, J. (2010). Isolation of the elusive supercomplex 
driving cyclic electron transfer in photosynthesis. Nature 464, 
1210-1213.

8. Iwai, M., Yokono, M., Inada, N., and Minagawa, J. (2010). Live 
cell imaging of photosystem II antenna dissociation during state 
transitions. Proc. Natl. Acad. Sci. USA 107, 2337-2342.

教授
皆川 純

http://www.nibb.ac.jp/photo/

准教授
高橋 俊一

助教
得津 隆太郎



60

メダカは日照時間と温度の変化に敏感に反応し、春から夏にかけて繁殖活動を行う（左上）。高緯度地方に
生息するメダカは低緯度地方に生息するメダカに比べて洗練された季節応答を示すことが知られている。本
部門では、日本各地に由来するメダカ（右、左下）の解析を通じて、動物が日照時間や温度の変化を感知し
て環境の季節変動に適応する仕組みの解明に取り組んでいる。
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春夏秋冬の季節の移ろいにともない、日の長さ（日長）や気温、降水量など、生物
をとりまく環境は刻々と変化する。動物はこの環境の変化を感知して、繁殖、渡り、
休眠、換毛など、様々な生理機能や行動を変化させているが、動物が季節の変化を
読み取る仕組みはまだ解明されていない。メダカは、日長や水温の変化を敏感に感
知し、春から夏にかけて繁殖する。また、ゲノムが解読されているだけでなく、生
息する地域によって季節の変化に対する応答性が異なることが知られている。本部
門では、日本の様々な地域で採集された野生メダカや遺伝子改変メダカを駆使して、
動物が日長や温度の変化を感知して環境の季節変化に適応する仕組みの全容の解明
を目指している。

動物が環境の季節変化を感知して
巧みに適応する仕組みを解明する
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動物が環境の季節変化を感知して
脊椎動物の季節適応機構
 動物の行動の季節変化については紀元前 300 年代のアリ
ストテレスの著書「動物誌」にも記述されているが、2300
年以上経った今日も、生き物がいかに季節を感知して、四
季の環境の変化に適応しているかは明らかにされていない。
我々はこの謎の解明に挑戦している。
 動物が季節を感知する仕組みを解明するには、四季の変化
に明瞭に応答する生き物に学ぶのが近道である。鳥類は空を
飛ぶため、可能な限り身体を軽くしており、生殖器も必要な
時期だけ発達させる。特に雄では日照時間（日長）が長くな
ると精巣重量がたった 2 週間で 100 倍以上も大きくなる。
このように生物が日長の変化に反応する現象は「光周性」と
呼ばれている。鳥類、とりわけウズラは急速かつ劇的な光周
反応を示すため、光周性の解明に最適なモデル生物として研
究に用いられてきた。そこで我々はウズラを材料として、脳
の視床下部において春に発現誘導を受ける遺伝子群を探索
し、光周性を制御する鍵遺伝子 DIO2 を単離した ( 文献 6)。
また、ゲノムワイドな遺伝子発現解析により、DIO2 遺伝子
を制御する光周性のマスターコントロール因子として下垂体
隆起部の甲状腺刺激ホルモン (TSH) を同定した（文献 4）。
哺乳類においては眼が唯一の光受容器官であるが、哺乳類
以外の脊椎動物は脳内にも光受容器を持つことが知られてい
る。我々はゲノム情報を駆使して、ウズラの脳内で日長の変
化を感知する新規な光受容分子、オプシン 5 を発見した（文
献 3）。これらの研究により、鳥類の光周性を制御する情報
伝達経路を明らかにすることができた。
 我々はさらに遺伝子改変マウスを用いて、ウズラで明らか
にした仕組みが、ヒトを含む哺乳類においても保存されてい
ることも明らかにしている（文献 1, 5）。さらに最近、サケ
科のヤマメにおいても解析を進めており、魚類特有の器官で、
機能が知られていなかった「血管嚢」が、季節を感知するセ
ンサーとして働いていることも明らかにした（文献 2）。

動物が日の長さを測る仕組みの解明に向けて
 我々のこれまでの研究によって、脊椎動物が季節の変化を
感知する情報伝達経路が明らかになってきた。しかし、ウズ
ラがどのようにして 12 時間の明期を長日と認識し、11 時
間 30 分の明期を短日と認識するのかという、「臨界日長」
の謎、すなわち、光周性の本質は明らかになっていない。メ
ダカは日本各地に生息しているが、東北地方など、高緯度地
方のメダカは沖縄などの低緯度地方のメダカに比べて、洗練

された光周反応を示すことが知られている。また、生き物が
環境温度の変化を感知して季節に適応する「温周性」の謎も、
いかなる生物においても解明されていない。メダカはこの温
周性を解明するモデルとしても優れている。本部門では、メ
ダカをモデル動物として、臨界日長と温周性の謎の解明を目
指している。

季節生物学研究部門

図 1. メダカの脳で春
に応答する遺伝子群
メダカを短日・低温
条件から長日・温暖
条件に移すと脳内で
はさまざまな遺伝子
の発現が変動する。
この中から、春を感
じる鍵遺伝子を抽出
し、機能の解析を行っ
ている。
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ゲノム情報研究室ゲノム比較から多様性理解へ

助教
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微生物ゲノム比較解析システム
 直接目に見えない微生物を研究する上で、ゲノム情報はこ
とさらに大きな価値を持つため、すでに多様な微生物のゲノ
ム配列が決定され、その数はなお急速な拡大を続けている。
こうした大量のデータに基づく比較ゲノム研究を推進するた
め、微生物ゲノム比較解析システム MBGD の構築を行って
いる。特に、比較解析を行う際に必要となるゲノム間の遺伝
子対応付け ( オーソログ分類 ) について、効率的なアルゴリ
ズムの開発を行っている。また、オーソログ分類の結果とし
て得られる系統パターン ( ある遺伝子が各ゲノム中に存在す
るかしないかというパターン ) や融合タンパク質の存在など
から遺伝子の機能推定を行える可能性が指摘されており、大
量のデータを活用することにより、その可能性を高めること
も目指している。このような解析を効率よく行うため、オー
ソログ解析に基づいて比較ゲノム解析を行う汎用ワークベン
チ RECOG の開発を行っている。

近縁ゲノムの比較解析
 原核生物の進化においては、祖先から子孫へという垂直的
な遺伝情報の流れに加えて、種を超えた水平的な遺伝情報の
移動が本質的に重要な役割を果たしていることが知られてお
り、病原性の理解などの応用面からも注目されている。しか
し、こうした複雑な微生物のゲノム進化過程を包括して理解
するための戦略はまだ確立していない。ゲノム進化過程の詳
細な解析は、類縁度の高いゲノムを比較することによって可
能になるので、MBGD のデータを活用しつつ、近縁ゲノム
比較解析の戦略確立に向けた研究を行っている。特に、ゲノ
ムの垂直的な進化プロセスをまず明確にすることを目指し
て、近縁ゲノム間で遺伝子の並び順が保存された「コア構造」
に着目した研究を進めている。

多様な生物種についてのゲノム解読が進み、それらの比較解析から生物の多様性とそれを生み出す進化プ
ロセスを理解することが可能になりつつある。当研究室では、特に多様なゲノムが蓄積している微生物の
ゲノムに着目して、比較ゲノム情報学の立場から、なるべく普遍的な視点でこの問題に取り組もうとして
いる。すなわち、多数のゲノムを比較して、その間にみられるパターンの共通性と多様性を解析すること
によって、遺伝子の集合体としてのゲノムの成り立ちを理解し、それによってゲノムの進化過程を推定し
たり、機能未知遺伝子の機能を推定したりすることを目指す。この目的のため、独自の微生物比較ゲノム
データベースを構築し、これに基づいて比較ゲノム解析の新しいアプローチの開拓を目指した研究を行っ
ている。
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図 1. 比較ゲノム解析システム RECOG で表示したオーソログ対応テーブル
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時空間制御研究室胚の体軸決定と顕微鏡技術

准教授
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発生における左右初期決定
 我々の体は、心臓が左、肝臓が右というように高度に左右
非対称なつくりをしている。発生においてこの左右を最初に
決めるのは、胚表面に一時的に現れる、ノードと呼ばれる部
位の繊毛の働きである。ノード繊毛は回転運動を行い、周囲
に胚体の左に向かう水流 ( ノード流 ) を作る。この水流の向
きが左右を決める遺伝子の非対称な発現のトリガーとなるこ
とがわかっている。一方、ノード流によって運ばれる情報の
正体が何かという問題は、いまだ決着を見ていない。これは
発生学における基本的な問題であるばかりでなく、細胞外の
水流が組織の極性を決定するという、風変わりながら近年い
くつか発見され注目を集めているシステムである。私達は全
胚培養、Ca2+ イメージング、水流の人工的改変などの手法
を用いてこの謎の解明に挑んでいる。

光シート顕微鏡の技術開発と応用
 私達は欧州分子生物学研究所 (EMBL) で開発された光シー
ト型顕微鏡 DSLM を基生研に導入、運用している。光シー
ト型顕微鏡とは、試料の横から薄いシート状に整形した励起
光を照射する蛍光顕微鏡の方法論である。この方式には、深
部到達性・高速・低褪色・低光毒性といった特徴がある。い
ずれも組織や胚を丸ごと生きたまま見るためには大きな利点
である。私達はこの顕微鏡を DSLM 共同利用実験として所
内外の研究者の研究に供するとともに、他には無い DSLM

の特徴を活かし、原腸陥入期のマウス胚の深部・長時間ライ
ブイメージング系を実現している。ひとつの胚の連続観察か
らは、たくさんの胚のスナップショットを見ただけでは決し
て分からない情報が得られる。私達はこの系を活用して組織
構築のしくみに迫っていきたいと考えている。同時に私達は、
自由運動するアメーバを 0.5 秒間隔で立体撮影できる超高
速 DSLM、２光子と組み合わせた DSLM の開発など、顕
微鏡そのものを改良していく試みも行っている。

我々の体のどちらが右でどちらが左か決めるのは、発
生の一時期、胚表面に生える繊毛が作り出す水流であ
る。時空間制御研究室では主にマウス胚を使いこのユ
ニークな現象を調べている。また光シート顕微鏡と呼
ばれる新しい顕微鏡技術の開発と生物学への応用にも
取り組んでいる。
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図 2. 生きた試料の DSLM 撮影例
左核に GFP 発現する原腸陥入期（6.5 日）マウス胚の光学断面像。
右 ３次元再構築したアメーバ運動の連続写真。

図 1. 人工的に胚の左右を逆転させる実験
チャンバー内の「たこつぼ」に胚を固定し、一定方向の水流に曝す。ノード内
の水流が右向きになるような条件下では、左側特異的な遺伝子 nodal が右側に
発現し、心臓などの形態も左右逆転する。

7.5 日マウス胚を腹側から見た走査顕微鏡写真。
中央にあるくぼみがノードで、その中の各細胞はそれぞれ 1 本の繊毛を有する。
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クロマチン動態から迫るリプログラミング機構の解明

私たちの生命は、たった１つの受精卵からスタートします。受精卵が細胞分裂を繰
り返す過程で、個々の細胞の運命が決定され、最終的には生体内の様々な組織を形
成します。私たちは、その細胞の運命決定のメカニズムを解き明かそうとしていま
す。特に、運命決定が行われる過程で「クロマチン高次構造」がどのように変化し、
クロマチンが「動く」ことがどのような役割を担っているのかを、マウスの初期胚
や ES 細胞などをモデルとして研究をおこなっています。
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クロマチン動態から迫るリプログラミング機構の解明 核内ゲノム動態
クロマチン高次構造ってナニ？ 
 ゲノム DNA はヒストンというタンパク質に巻き付くこと
でクロマチンとして折り畳まれ、直径数 µm の核内にコン
パクトに収納されています。そのクロマチン繊維は核内でラ
ンダムに存在するのではなく、階層的に組織化された構造を
とっています（図 1）。その立体的なクロマチン高次構造は、
転写や複製などの様々な核内現象に深く関与していることが
知られています。クロマチンの構造はその表現形に大きく関
与しており、生体内に存在する様々な細胞種はそれぞれ特異
的なクロマチン高次構造を有しています。

クロマチンが動くって、どういうこと？？ 
 核の中でクロマチン繊維はじっとしていません。核内で転
写や複製反応が起こる度に、クロマチンはダイナミックに動
きます。また、細胞の性質が変化するのに伴って、クロマチ
ンは動き、そして細胞特異的な核内クロマチン構造が構築さ
れます。しかし、クロマチンの動きを生み出すメカニズムや、
動きの役割は全く明らかになっていません。

細胞の運命ってどうやって決まるの？？？
 たった１つの受精卵が細胞分裂を繰り返すことによって、
私たちの体が出来上がります。その過程で、個々の細胞の運
命が決定されることで、異なる性質の組織が形成されます。
細胞の運命決定のメカニズムは謎に包まれています。私たち
は、クロマチン高次構造とその変化に着目することで、その
謎を解き明かそうとしています。

研究モデルとしてのマウス初期胚
 受精直後のマウス胚では、細胞分裂に伴って個々の細胞の
運命が決定されます。私たちはクロマチンの動きを生きたマ
ウス胚を用いてイメージングし、その変化と細胞の運命決定
との関係を研究しています。

特任准教授
宮成 悠介

岡崎統合バイオサイエンスセンター
オリオンプロジェクト
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図 1. 階層的なクロマチン高次構造
核内のクロマチンは組織化された構造をとる。

図 2. クロマチンのライブイメージング
核内でクロマチン ( 緑 ) が動くことで、細胞特異的なクロマチン高次構造が構
築される。

http://www.nibb.ac.jp/miyalab/
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発生現象を適切に進めるためには、細胞（群）の運命・役割を決める化合物を生成
したり、進行そのものの維持に関わる代謝システムを働かせたりする必要がある。
ところが、発生過程に連動した代謝システムの制御は、思いのほか理解されていな
い。そこで本研究室では、代謝システムの視点から、発生現象のより良い理解を目
指している。この目標に向かい、発生現象の研究分野に、メタボロミクス解析を積
極的に活用するのが独自の研究スタイルである。

発生と代謝のつながり

これまでシロイヌナズナの発生に関わるとして研究されてきた因子が（右上）、芽生え初期では根端で発現
していて（真中）、分岐鎖アミノ酸代謝に関与することが示唆され始めている（左下）。このような発生と代
謝のつながりが、当研究室のキーワードである。

Members

特任准教授
川出 健介

博士研究員
野崎 守

特別共同利用研究員
友井 拓実

（北海道大学）

技術支援員
山口 千波
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発生と代謝のつながり
発生と代謝の未知なるつながりを探索
　これまでの分子遺伝学的な研究から、特定の発生現象に特
異的な役割をもつ代謝システムの例が、しばしば報告されて
いる。このような発生と代謝のつながりは、発生現象が代謝
システムにどのように駆動されているのか、もしくは、どの
ように維持されているのかを理解する重要な鍵になる。しか
し、代謝システムの視点から発生現象を理解しようという試
みは、これまであまり取り組まれてこなかった。その結果、
発生と代謝がどのように連関しているのかは、未だに断片的
な情報しかない。そこで、代謝システムへの摂動（代謝を担
う酵素への遺伝的変異）が、発生現象にどのような影響を与
えるのか（形態的な表現型へのアウトプット）を定量的に評
価し、発生現象と代謝システムの未知なるつながりを、体系
的に探索している
　このフェノーム解析から、特定の不飽和脂肪酸を基質とし
うる酵素が、植物の胚発生過程において、器官原基の適切な
配置に重要な役割を担っていることが分かってきた（図１）。
現在、脂肪酸に着目した GC-MS 分析系を立ち上げている
ところであり、当該変異株における脂肪酸プロファイルの変
化から、観察された形態変化を不足なく説明したいと考えて
いる。

発生と代謝がつながる機能的側面を理解 
　発生と代謝の連関で、興味深く新しい知見を生み出す可能
性のあるものについては、より詳細な解析により、連関する
仕組みや、生体内における機能的な側面の解明を目指してい
る。

　例えば、シロイヌナズナの細胞増殖に関わる遺伝子が、分
岐鎖アミノ酸代謝からＴＣＡサイクルを含む広範な一次代謝
にも関わっていることを見出してきた（図２）。また、この
遺伝子の変異株はロイシンに高感受性を示し、生育阻害が引
き起こされる。これは、発生と代謝の連関がもつ機能的な側
面を明らかにする好例になるはずである。
　そこで現在、当該変異株において、ロイシン投与に応じて
どのように代謝システムが破綻するのかをメタボロミクス解
析で明らかにしようと試みている。

メタボロミクス解析を用いた共同研究の促進 
　メタボロミクス解析に関するセミナーを開催したり、個別
の研究相談を随時受け付けることで、様々な研究分野にメタ
ボロミクス解析の積極的な活用を促している。

植物発生生理

参考文献
1. Kawade, K., and Tanimoro, H. (2015). Mobility of signaling 

molecules: the key to deciphering plant organogenesis. J. Plant 
Res. 128:17-25.

2. Kawade, K. (2014). Proliferative control of leaf cells through inter-
cell-layer AN3 signaling. Plant Morph. 26:59-63.

3. Kawade, K., Horiguchi, G., Usami, T., Hirai, Y. M., and Tsukaya, 
H. (2013). ANGUSTIFOLIA3 signaling coordinates proliferation 
between clonally distinct cells in leaves. Curr. Biol. 23: 788-792.

http://www.oib.orion.ac.jp/metabolo/

特任准教授
川出 健介

岡崎統合バイオサイエンスセンター
BIO-NEXT プロジェクト
岡崎統合バイオサイエンスセンター客員教授
塚谷 裕一

図１．脂肪酸代謝による胚発生制御
シロイヌナズナ野生株では子葉原基２カ所が盛り上がりハート型になるが、変
異株では原基を適切に配置できずカップ状になる。　Bar = 50 μ m

図２．発生関連因子による一次代謝制御
これまで‘発生関連因子’として研究されてきた遺伝子が欠損すると、生体内
におけるアミノ酸代謝から TCA 回路にわたる広範な一次代謝に異常が生じる。
野生株に対する変異株内での代謝産物量変化を Fold change で示している。
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生物機能解析センター

技術課技術職員
森 友子
牧野 由美子
山口 勝司
尾納 隆大

技術支援員
浅尾 久世
松本 美和子
秋田 朝日

事務支援員
市川 真理子

生物機能情報分析室 http://www.nibb.ac.jp/~analyins/

 生物機能情報分析室は、遺伝子・タンパク質解析の共同研究
拠点として、基礎生物学研究所および生理学研究所の分析機器
の管理・運用を行っている。超遠心機のような汎用機器から次
世代 DNA シーケンサーのような先端機器に至るまで、40 種
類 70 台にのぼる機器を備え、その多くは所外の研究者にも開
放している。特に、機能ゲノミクスに力を入れており、次世代
DNA シーケンサーと質量分析装置を利用した共同利用研究を
行っている。

1. ゲノミクス
 超高速並列 DNA シーケンサーによる次世代 DNA シーケン
シング技術の登場は、現代の生物学に革命的な変化をもたら
しつつある。生物機能情報分析室では、PacBio RS Ⅱ（パシ
フィックバイオサイエンス社）、HiSeq および MiSeq システ
ム（イルミナ社）を運用し、ライブラリ調製やデータ解析のた
めの設備も整備されている。共同利用研究の一環として「統合
ゲノミクス共同利用研究」を毎年公募し、これらを用いた次世
代ゲノム研究を所内外の研究者とともに推進している。また、
ゲノムインフォマティクス・トレーニングコースを年 3 回開
催し、実験生物学者のバイオインフォマティクスのリテラシー
向上にも貢献している。

2. プロテオミクス・メタボロミクス
 生物機能情報分析室では以下の 4 台の質量分析装置と 2 台の
プロテインシーケンサーを保有し、プロテオーム解析のみなら
ずメタボローム解析にも活用されている。

- 高 分 解 能 質 量 分 析 装 置 (Thermo Fisher Scientific 
Orbitrap Elite).

- LC-Q-TOF MS (AB SCIEX TripleTOF5600, Waters 
Q-TOF Premier)

- MALDI-TOF MS (Bruker Daltonics REFLEX III)
- プロテインシーケンサー (ABI Procise 494 HT/ 492 

cLC)

3. その他
 分光光度計、化学発光・蛍光画像解析装置、フローサイトメー
ター、リアルタイム PCR、高速液体クロマトグラフ、ガスク
ロマトグラフ、超高速遠心機など、充実した分析機器を備えて
いる。以下はリストのごく一部である。

主な機器： セルソーター (SONY SH800); バイオイメージ
アナライザー (GE FLA9000); レーザーマイク
ロダイセクションシステム (Arcturus XT); キャ
ピラリー DNA シーケンサー (ABI 3130xl); リ
アルタイム PCR (ABI7500); デジタル PCR 
(QuantStudio 3D); 超遠心機 (Beckman XL-
80XP)

次世代 DNA シーケンサー

生物機能解析センターは、生物機能を支える遺伝子やタンパク質の網羅的解析、光を用いた生物機能の解析、遺伝
子やタンパク質の配列情報の保存や利用に関するサポートを行う施設として 2010 年度に設置された組織である。

「生物機能情報分析室」「光学解析室」「情報管理解析室」の 3 つの室からなり、共同利用研究を強力にサポートする
体制を整えている。また、このような機器を利用した研究とともに、それぞれの室に所属する教員は独自の研究を
展開している。

特任准教授
重信 秀治
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センター長 : 吉田 松生 教授 ( 併任 )

技術課技術職員
近藤 真紀
斎田 美佐子

技術支援員
市川 千秋
石川 あずさ
中川 真美

光学解析室 http://www.nibb.ac.jp/lspectro/

 光学解析室は共同利用研究のために、「光」をツールとする研
究機器の管理・運営と、共同利用研究促進のために技術職員に
よる操作等の技術的側面からのサポートならびに、研究者によ
る学術的な側面からのサポートを行っている。
 設置機器は、大型スペクトログラフ、顕微鏡 ( 蛍光、実体、
LSM 等 )、画像解析ワークステーション、および特殊な顕微
鏡類がある。画像解析に関しては新分野創成センターイメージ
ングサイエンス領域との連携を進めている。

1. 大型スペクトログラフ
 大型スペクトログラフは世界最大の超大型分光照射設備で、
波長 250 〜 1000 ナノメートルの紫外・可視・赤外光を全
長約 10 メートルの馬蹄型の焦点曲面に分散させ、強い単色光
を照射することが可能である。地球上でありうる光環境を再現
できる強力な光源を使用しており、生命体が受ける光を個体レ
ベルに照射することができる。強力な単色光を多波長同時に照
射することが可能であるため、アクションスペクトル解析の強
力なツールとして植物個体の光応答の解析や、小型魚類の色覚
解析などに使用されている ( 図 1)。
 共同利用研究の「大型スペクトログラフ共同利用実験」とし
て広く利用者を公募しており、多くの大学や研究機関の研究者
と共同研究を実施している。

2. バイオイメージング機器
 光学解析室はバイオイメージングに必要な顕微鏡類および画
像解析用ワークステーションも取り揃えている。一般の共焦点
レーザー顕微鏡はもちろん、多光子顕微鏡、さらには、時空
間制御研究室の野中准教授に協力を得て高速で 3 次元画像取
得が可能な DSLM(Digital Scan Light-sheet Microscope: 
図 2)、生体内単一細胞レベルで遺伝子発現誘導を行える IR-
LEGO(Infrared Laser Evoked Gene Operator: 図 3) 顕微
鏡など、特殊な顕微鏡も設置しており、観察だけでなく顕微鏡
を使って生体を操作するようなイメージング技術 ( 次世代顕微
鏡 ) で共同研究を強力に推進している。
 共同利用研究の「統合イメージング共同利用研究」等により、
所内外の研究者との共同研究を実施している。

図 1. 大型スペクトログラフ実験風景

図 2. DSLM 実機光路図

図 3. IR-LEGO を使った実験風景

特任准教授
亀井 保博
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生物機能解析センター

技術課技術職員
三輪 朋樹
西出 浩世
中村 貴宣

技術支援員
岡 直美

情報管理解析室 http://www.nibb.ac.jp/cproom/

 情報管理解析室は、高速・大容量の計算機を利用した大規模
なデータ解析を含む生物学研究の支援を行っている。ゲノムや
遺伝子、タンパク質などのデータベースに基づいて、配列解
析、発現データ解析、画像処理解析などの解析プログラムの作
成、実行や、独自のデータベースの構築などを行い、Web を
介してその成果を全世界に向けて配信するまでの一連の処理の
サポートを行っている。合わせて、所内の超高速ネットワーク
システムの維持管理を行うと共に、計算機・ネットワークの利
用に関する相談への対応や、新しいサービスの導入なども行い、
所内外の情報交換の基盤を支えている。

生物情報解析システム
 800 core を搭載する大規模分散処理用計算クラスタと、
4TB のメインメモリを搭載する共有メモリ型計算サーバか
らなり、総容量 480TB の高速ファイルサーバと、総容量
720TB の大容量ストレージを有する。Infiniband により各
システム間を高スループットで接続している。また、BLAST/
FASTA 等の分子生物学関連アプリケーションに加えて、遺
伝子発現解析ソフトウェア GeneSpring や数値解析ソフト
ウェア MATLAB などのアプリケーションも利用できる。特に
MATLAB については、大規模分散処理用計算クラスタと連携
して並列処理が可能となっている。

ネットワークシステム
 岡崎 3 機関で構成する ORION2011 ネットワークシステム
の保守、運用に携わっている。ORION2011 ネットワーク
システムは基幹に 10 〜 100Gbps の帯域を有し、各室まで
1Gbps の情報コンセントを整備している。加えて、高スルー
プット化する分析機器用に 10Gbps 情報コンセントを整備し
て大容量化するデータの交換に対応している。また、メール
サーバ、Web サーバなどのネットワークサーバを運用してい
る。加えて、岡崎 3 機関全所に無線アクセスポイントを整備、
スパムフィルタ、ファイル便、ゲストアカウントシステムなど
のネットワークアプリケーションの提供を行い、所内における
最新の情報通信インフラ整備に貢献している。

データベース
 様々なモデル生物における遺伝子・タンパク質の配列や、画像・
動画等を載せたデータベースを、所内の研究者と共同で構築し
ている。データベースは Web で公開され、毎月数千〜数万件
のアクセスがあり、国内外の研究者に幅広く利用されている。

　・MBGD　微生物ゲノム比較解析データベース
　　　http://mbgd.nibb.ac.jp/ 
　・XDB　アフリカツメガエル cDNA データベース
　　　http://xenopus.nibb.ac.jp/ 
　・PhyscoBASE　ヒメツリガネゴケ統合データベース
　　　http://moss.nibb.ac.jp/ 
　・DaphniaBase　オオミジンコ cDNA データベース
　　　http://daphnia.nibb.ac.jp/ 
　・The Plant Organelles Database 3　植物オルガネラ

データベース
　　　http://podb.nibb.ac.jp/

微生物比較ゲノムデータベース MBGD

生物情報解析システム

助教
内山 郁夫
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特任准教授
重信 秀治

共生ゲノム学
 近年、「共生」の重要性に強い関心が持たれている。地球上
には様々な形の共生が観察されるが、われわれがこれまで考
えていた以上に、共生が生命進化や生態系において重要な役
割を果たしていることが明らかになってきたからである。身
近な例では、ヒトの体内および体表には、ヒト細胞の 10 倍
もの数の微生物が存在し、われわれはその多くと共生関係に
ある。また、細胞内小器官ミトコンドリアがかつては独立し
た細菌であった、と考える「細胞内共生説」は今や広く受入
れられている。私たちは、最先端のゲノム科学で共生を理解
する「共生ゲノム学」を開拓してきた。

 モデルとして、アブラムシと共生細菌「ブフネラ」の細胞
内共生系を研究している。半翅目昆虫アブラムシは腹部体腔
内に共生器官を持ち、その細胞内に共生細菌ブフネラを恒常
的に維持している。両者の間には絶対的な相互依存関係か
築かれ、お互い相手なしでは生存できない。アブラムシは餌
である植物の師管液に不足している栄養分 ( 必須アミノ酸な
ど ) をブフネラに完全に依存しているからである。私たちは、
宿主昆虫と共生細菌両方のゲノムを解読することに成功した
( 文献 1,4)。その結果、栄養分のアブラムシ / ブフネラ間の
ギブアンドテイクの関係が遺伝子レパートリーの相補性とい
う形で見事に表れていることか明らかになった。また、多細
胞生物としては例外的に細菌に対する免疫系の遺伝子の多く
が失われていた。

次世代シークエンサーによる非モデル生物のトランス
クリプトーム解析
 私たちは、次世代
シークエンサーを用
いた網羅的遺伝子発
現解析をアブラムシ
共生系に適用し、共
生器官特異的に発現
する新規分泌タン
パク質（BCR ファ
ミリーと命名）を同
定した ( 文献 1)。
 この過程で開発したライブラリ調製法からインフォマティ
クスに至る一連の技術を、アブラムシだけでなく他の新興モ
デル生物や非モデル生物のトランスクリプトーム解析に応用
できるように汎用化し、共同利用研究に生かしている。たと
えば、クロレラと共生するミドリゾウリムシや、シロアリの
トランスクリプトーム解析などの成果を報告している。

生命にとって「共生」はイノベーション ( 新規性創出 ) の大きな
源である。共生によって宿主単独では生存が困難な環境に適応可
能になる。アミノ酸合成、酸素呼吸、窒素固定、発光—これらの
生化学的能力を共生によって獲得した生物種は枚挙に暇がない。
私たちは、昆虫アブラムシとその共生細菌ブフネラの共生系をモ
デルに、共生を支える分子・遺伝子基盤とその進化を研究している。
最先端のゲノム科学を駆使したアプローチが特徴である。
昆虫アブラムシはブフネラと呼ばれる共生微生物を持っておりお互い相手無しでは生存不可能で
ある。( 左 ) エンドウヒゲナガアブラムシ。( 右 ) アブラムシ卵巣内で発生中の卵にブフネラ ( 内
部の小さい顆粒 ) が垂直感染する様子。スケールバーは 20 μ m。
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図 1. アミノ酸のアブラムシ / ブフネラ
間のギブアンドテイクの関係が遺伝子
レパートリーの相補性という形で表れ
ている
EAA: 必須アミノ酸、non-EAA: 可欠ア
ミノ酸

図 2. 次世代シークエンサーを用いた網羅的遺伝
子発現解析 RNA-seq は強力なポストゲノムツー
ルである
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亀井グループ観察・操作のための顕微鏡技術の開発

生体内単一細胞遺伝子発現顕微鏡
 大腸菌から動物や植物に至るほとんどすべての生物は、熱
によるストレスから細胞を守る熱ショック応答機構（上図 ) 
を持つ。この応答機構を利用し、熱ショックタンパク質遺
伝子の上流に位置する熱ショックプロモーター ( 上図黄色部
分 ) の下流に目的遺伝子を挿入して生物に導入することで、
熱ショックによる目的遺伝子の発現誘導が可能になる。一般
には遺伝子組み換え個体全体を温浴させることで全身に目的
遺伝子を発現させるが、顕微鏡を使って赤外線を局所照射し
生体内の単一細胞を温める（上図右、図１）ことで、目的の
細胞のみで目的遺伝子を発現誘導させる（操作する）ことが
できる。この手法（IR-LEGO 法 : 文献 4）を開発し、モデ
ル動物である線虫、メダカ、ゼブラフィッシュや、モデル植
物であるシロイヌナズナに応用している。そして、この技術
により所外研究者との共同研究（文献 2, 3）を多数実施し
ている。

補償光学系の顕微鏡への応用
　生物試料は、様々な物質や細胞内小器官、細胞や組織が偏
在するため、屈折率分布が不均一である。この不均一さは光
の進路を乱し、顕微鏡の結像性能は深度と共に低下する。天
文学における地上望遠鏡においても同様に大気による光の擾
乱が問題となるが、補償光学を導入することで光の屈折を補
正し、像の劣化が改善されている。生体試料観察のための顕

微鏡に補償光学を導入することで、光の擾乱を補償し、解像
度の改善が見込まれる。そこで、当研究室では所内研究者な
らびに国立天文台の研究者との共同研究のもと、「観察」の
ための顕微鏡への補償光学系の導入研究を行っている（図 2、
文献１）。同時に、補償光学の導入による光「操作」の集光
精度向上も検討し、「観察」・「操作」の両面から顕微鏡の高
度化に挑んでいる。

顕微鏡は「観察」のツールであるが、生体を光で「操作」するツー
ルにもなる。我々の研究室では光による「観察」・「操作」の
両面で生物学に貢献できる顕微鏡の開発と応用研究を進めて
いる。「操作」に関しては、遺伝子を自由に制御できる顕微鏡（生
体内局所遺伝子発現法：IR-LEGO）の改良と応用を行ってい
る。一方で、光の屈折を補正する補償光学を導入することで
生体における深部観察を可能にする新型顕微鏡の研究・開発
を行っている。また、補償光学による操作系の高精度化への
応用も検討している。
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図 1. 赤外線照射に伴う局所温度変化 ( 経時変化と三次元温度分布 )
赤外線レーザー照射に伴い焦点付近は急激に温度が上昇し、照射中は一定に保
たれる（左）。深さ方向には十数μ m の範囲が加熱される（右）。

図 2. 補償光学顕微鏡開発
すばる望遠鏡補償光学系の概念図（左）（国立天文台提供）と、植物細胞の顕微
鏡観察時の「光の擾乱」の模式図（中）、補償光学顕微鏡による像の改善（右）。
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新規モデル生物開発センター
地球上には、生命誕生以来の長い歴史の中で様々な環境に適応した多種多様な生物が存在している。近年の生物学
は、多くの生物に共通する基本原理の理解に重点が置かれ、実験室内での飼育が容易な限られた生物を「モデル生物」
として集中的に解析することによって発展してきた。そのため、生物種に特有であるがために、解析がほとんど進
んでいない興味深い生命現象が謎として多く残されており、その解明が生物学の今後の重要な課題となっている。
この謎を解明するためには、それぞれの現象の解明に適した生物を、研究に使える様に安定的に飼育し、繁殖させ、
実験操作技術を開発すると共に、ゲノム情報等の解析を進め、新たな「モデル生物」として整備することが重要である。

新規モデル生物開発センターは 2013 年度に新たに設置された組織であり、共生現象を理解するためのアブラムシ
やセイタカイソギンチャク、昆虫の進化研究のためのカブトムシなど、今まであまり研究に用いられてこなかった
生物を新たな研究モデルとして確立するための技術開発や情報整備を行っている。

センター長：上野 直人 教授（併）
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　モデル生物研究センター モデル動物研究支援室は、基礎
生物学研究に必要なモデル動物の飼育を行うと共に、形質転
換体の開発・解析・系統維持を行なうための施設である。
　施設は研究者・施設スタッフ・動物・飼育器材・機器類の
動線を明確にし、動物や作業者の健康保持と汚染防止に努め、
高い精度の動物実験を行なうという概念のもとに作られてい
る。山手地区施設は、クリーンエリアとセミクリーンエリア
を厳密に区分してＳＰＦマウスの管理が行われている。バリ
ア区域内に、ＳＰＦマウス飼育室、 胚操作実験室、行動解析
実験室を備える。遺伝子ノックアウトマウス・トランスジェ
ニックマウスなどの遺伝子操作マウスの開発・飼育維持・解
析を行ない、開発したマウス系統を受精卵凍結法により系統
保存を行っている。明大寺地区施設には、ＳＰＦマウス飼育
室、行動解析のための小型動物総合解析室、ウイルス実験の
ためのＰ３実験室を備え、遺伝子操作マウスの飼育・解析が
行われている。
　また、小型魚類・鳥類を用いた実験と飼育も行われている。
効率的な飼育が可能なように、照明と温度が制御できる小型
魚類のための自動循環水槽や大量のニワトリ卵を孵卵できる
恒温室などが装備されている。外部からの小型魚類持ち込み
に対する検疫室も山手地区には設置された。
　このような飼育施設を積極的に活用し、前身である形質
転換研究施設時代を含めて、２００２ー２００８年度まで基
礎生物学研究所はナショナルバイオリソース・マウスの実施
機関に指定され、形質転換マウスの開発を担当した。また、
２００７年度からはナショナルバイオリソース・メダカの中
核機関に指定されている。

技術課技術職員
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技術支援員
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特任教授
成瀬 清

モデル生物研究センター モデル動物研究支援室（山手地区）

モデル生物研究センター
近年の生物学は、生命現象の解析に適した生物をモデル生物として選定し、それを集中的に研究することによって、
飛躍的な発展を遂げてきた。モデル生物研究センターは 2010 年の改組により誕生した組織であり、生物学研究
の基盤となるそのようなモデル動植物等について、飼育栽培のための設備を提供するとともに、形質転換体や突
然変異体の開発や保存、さらには解析研究の支援を行っている。また、「モデル生物 ･ 技術開発共同利用研究」や「個
別共同利用研究」等により、基礎生物学研究所の共同利用研究の活動をサポートしている。

モデル動物研究支援室

松村 匡浩
藤本 大司
高柳 庄作
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センター長：藤森 俊彦 教授（併）

モデル植物研究支援室

 多様な植物の栽培と、他の施設では困難な動物の飼育を支
援している。研究棟内にはインキュベーターや恒温室を備え
ており、特殊条件下での育成や、遺伝子組換え実験に対応し
ている。また、植物科学最先端研究拠点ネットワークで整備
された Web 経由で植物を観察できる植物環境制御システム
と、限界環境下で生育させた微細藻類を対象にした光合成機
能解析装置が、広く国内の研究者に開放されている。さらに
屋外には、温室、圃場、圃場管理棟が設置されており、うち
温室 2 棟では P1P レベルの遺伝子組換え実験が可能であ
る。これらの施設では、シロイヌナズナ、ミヤコグサ、ヒメ
ツリガネゴケ、ダイズ、アサガオ、イネ、オジギソウ、食虫
植物などの植物や、ランカマキリ、カブトムシなどの動物が
育成されている。
 一方、基礎生物学研究所はナショナルバイオリソースプロ

ジェクト・アサガオの分担機関に指定されている。支援室
の施設で栽培された突然変異系統と形質転換系統や、各種
DNA クローンが国内外の研究者に提供されている。
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ネットワークカメラにより撮影した温室内部 植物環境制御システム

培養室（明大寺地区）

  単細胞生物から多細胞生物までの細胞・組織・器官等を種々
の物理的 ( 光・温度 )、化学的 ( ガスの組成 ) 環境条件のも
とで培養する。さらに、遺伝子解析システムを用いての遺伝
子のクローニングや構造解析、また遺伝子組換実験室では大
腸菌を宿主とする組換え実験をはじめ、ウィルスの分離及び
動物細胞への外来遺伝子導入などの実験が行われている。

器官培養研究支援室

准教授
渡辺 英治



76

大学連携バイオバックアッププロジェクト
大学連携バイオバックアッププロジェクト（Interuniversity  Bio-Backup  Project  for  Basic  Biology）は、
災害に強い生命科学研究の実現を目指して、生物遺伝資源のバックアップ体制を構築するためのプロジェクトであ
る。中核拠点として基礎生物学研究所に設置された IBBP センターは、各地域の大学サテライト拠点 ( 北海道大学、
東北大学、東京大学、名古屋大学、京都大学、大阪大学、九州大学 ) と協力し、全国の研究者がそれぞれの研究を
遂行するために作成・樹立してきた生物遺伝資源のバックアップ保管を行い、事故等によりサンプルが消失した際
に返却することで、迅速に研究が再開できる体制を構築する。また、新規保存技術開発の共同利用研究を行い、様々
な生物遺伝資源の長期保存技術の確立を目指す。

　大学連携バイオバックアッププロジェクト（IBBP）は国内
全ての研究者が利用可能な生物遺伝資源のバックアップ拠点形
成を目指した日本初のプロジェクトである。
　IBBP センターは、震度 7 クラスの地震にも耐えられる建
物内に、液体窒素保存容器を備え、機器監視システムやセキュ
リティシステム、非常用電源等が整っている。災害や事故によっ
て万一 IBBP センターの電気供給が断たれても、最低 3 週間
は生物遺伝資源を超低温状態で維持できる。施設には動物、植
物、微生物の培養や P1、P2 レベルの遺伝子組換え実験、超
低温保存実験を行うための最先端機器が設置されており、個別
共同利用による施設利用も可能である。
　センターには、-196  ℃まで温度を下げながらサンプルを
観察できる正立型顕微鏡やガラス転移点を計測できる DSC 
(Differential   Scanning   Calorimetry、 示差走査熱量分析 ) 
装置、プログラムフリーザーなど超低温保存研究に必要な特殊
機器が備わっている。これらの機器を用いた共同利用研究に
よって生物遺伝資源保存技術開発に関わる研究者のネットワー
クを作り、多種多様な生物遺伝資源のバックアップ保管を可能
にする新規保存技術の開発を行っている。今後、次世代シーケ
ンサーやゲノム編集技術の革新により、非モデル生物の研究が
飛躍的に進展し、重要資源が次々に現れると予想される。これ
ら新規モデル生物開発の拠点と連携し、その長期保存技術開発
を行うことで先端科学分野での安定した研究の推進と新分野の
開拓を支援する。

 バックアップ保管システム
　現在、生物遺伝資源の保管数は 163 万点に達しており、今
後も随時申請を受け付け生物遺伝資源の受け入れと保管を進
めていく。IBBP は研究者が有する研究途上の生物遺伝資源の

バップアップを目的としており、他のバンク事業と異なり第三
者への配布は目的としていない。そのため、保管委託された生
物遺伝資源に関する情報は同意なしに第三者に開示されること
はない。IBBP は文部科学省のサポートによって運営されてい
るため、バックアップ保管費用については個々の研究者に直
接負担はない。IBBP センターは、ライフサイエンスを支える
貴重な生物遺伝資源のバックアップ保存事業を拡充している。
DNA・RNA・タンパク質サンプルの保管やストローによる精
子保管も新たに開始した。また種子保存の安定性を高めるため
低温低湿保管庫を新たに導入した。バックアップ保管件数は平
成 27 年度末までの 3 年間で 137 件の申請を採択した。現在
IBBP が研究者から保管委託された サンプル数は 163 万サン

IBBP センター
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センター長 : 川口 正代司 教授（併）

http://www.nibb.ac.jp/ibbp/
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プルを超え当初の計画サ
ンプル数を超える状況と
なっている。また、基礎
生物学研究所および大学
サテライト拠点以外に所
属する研究者からの保管
割合は、平成 25 年度は
17％であったが平成 26 年度は 24％、平成 27 年度は平成
48％と次第に増加しており、本プロジェクトが研究者コミュ
ニティーに浸透してきたことがうかがえる。

共同利用研究
近年、生命科学分野では次世代シーケンサーやゲノム編集技術
の革新により、非モデル生物の研究が飛躍的に進展している。
しかしそれらは安定した長期保存法が確立していないものが多
く、それぞれの生物に適した超低温保存技術の開発が不可欠で
ある。 保存技術の開発にはガラス化や凍結のメカニズムの知
識と、材料となる生物遺伝資源の生理・生態に関する知識が必
要である。IBBP では長期保存に関する共同利用研究の公募と
研究集会の開催を行っている。

共同利用研究の成果
遺伝資源を保存するための新規保存技術開発共同利用研究 で
は平成 27 年度は 9 件を採択した。従来保存が困難であった
日本発のモデル植物ゼニゴケの超低温保存技術の樹立を行っ
ている。また、魚類精
子保存技術を応用し無
尾両生類精子の安定な
凍結保存に成功し た。
これらの保存技術を利
用したバックアップ保
管も既に開始されてい
る。

研究集会の開催
Cryopreservation conference 2015
期間：2015 年 10 月 28 日〜 29 日
会場：岡崎コンファレンスセンター
オーガナイザー：田中 大介（農業生物資源研究所） 成瀬 清
川口 正代司（基礎生物学研究所 IBBP センター）藤川 清三（北
海道大学）菊地 和弘（農業生物資源研究所）中桐 昭（鳥取大学）
Cryopreservation conference 2015（参加者：100 人口
頭発表 17 題、ポスター発表 20 題）を昨年度に引き続き開催
した。今年度は多様なバイオバンキングの現状紹介とともに、
微生物、魚類での超低温保存研究に関する研究を始め多様な分
野の研究成果が発表された。また分子発生学研究部門の協力を
得て技術講習会（ゼブラフィッシュ精子凍結保存と人工授精）
を同時開催した。超低温保存技術開発と低温生物学に関する国
内会議を定期開催するとともに、技術講習会を実施することで
保存技術開発・の中核拠点樹立を目指し活動を行っている。

2015 年度 IBBP 共同利用研究 研究代表者名・所属

シダ植物ミズワラビカルスの低温保存法の開発（ホウライシダ）植物遺伝資源の
超低温保存技術 栗山　昭 東京電機大学理工学部理工学部

植物遺伝資源の超低温保存技術の開発（ヒメツリガネゴケ、高等植物） 田中 大介 基礎生物学研究所 IBBP センター

希少霊長類遺伝資源の保存方法の確立（ニホンザル等の霊長類） 平井 啓久 京都大学霊長類研究所

平衡ガラス化法による動物の卵子 / 卵巣の凍結保存
（マウス、シロイヌナズナ） 枝重 圭祐 高知大学

教育研究部総合科学系生命環境医学部門
保存困難生物の凍結保存に向けた新規凍結保護物質の開発

（保存困難生物・細胞多種類） 松村 和明 北陸先端科学技術大学院大学マテリアルサイエ 
ンス研究科

形質転換樹木の凍結保存技術に関する基礎研究（交雑ポプラ） 荒川 圭太 北海道大学大学院農学研究科

両生類における遺伝資源を凍結保存する為の統合的な技術開発
（ネッタイツメガエル・アフリカツメガエルを始めとするカエル及び、各種両生類） 柏木 昭彦 広島大学大学院理学研究科附属両生類研究施設

シャジクモ藻類の長期超低温保存法の確立（シャジクモ、ヒメミカヅキモ） 関本 弘之 日本女子大学理学部

生産性向上に資するウシ精液の新たな超低温保存方法の開発（ウシ） 高橋 利清 秋田県畜産試験場飼料・家畜研究部
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 基礎生物学研究所は、ナショナルバイオリソースプロジェ
クト・アサガオの分担機関として、中核機関の九州大学と連
携して活動している。アサガオは日本独自のバイオリソー
スで、江戸時代の園芸ブームに起源を持つ多様な突然変異
体が存在する。実験植物として優れた性質と、花色、つる
性、鋭敏な日長感受性など、研究対象として興味深い性質も
持っている。基礎生物学研究所では、おもに突然変異系統
と各種 DNA クローンを収集して保存し、国内外の研究者に
提供している。また、複数の突然変異を併せ持つ系統が多い
ため、表現型の情報だけでなく、遺伝子レベルで鑑別した
突然変異の情報も提供している。各種 DNA クローンのうち
EST クローンは花や実生に由来する 62,000 クローンを保
有し、その配列情報をデータベース化している。BAC クロー
ンは 99,000 クローンを保存しており、必要なクローンを

選抜できるシステムも提供している。現在、アサガオの全ゲ
ノム配列が別プロジェクトで解読されつつあり、変異系統や
DNA クローンの情報を統合することで、リソースの付加価
値の向上と、利用者の増加が見込まれている。（担当：星野 敦）

NBRP アサガオ

ナショナルバイオリソースプロジェクト
ナショナルバイオリソースプロジェクト (NBRP) は、ライフサイエンス研究の基礎・基盤となるバイオリソース

（動物、植物等）について収集・保存・提供を行うとともに、バイオリソースの質の向上を目指し、保存技術等の
開発、ゲノム等解析によるバイオリソースの付加価値向上により時代の要請に応えたバイオリソースの整備を行
うプロジェクトである。基礎生物学研究所では、メダカの中核機関、およびアサガオの分担機関として、プロジェ
クトの一端を担っている。

 2012 年度より始まった第 3 期 NBRP においても基礎生
物学研究所はメダカバイオリソースプロジェクト（NBRP 
Medaka）の中核機関に選定された。NBRP Medaka で
はメダカライブリソース（680 種類に及ぶ汎用系統、突然
変異系統、遺伝子導入系統、近交系、野生系統、近縁種）、
ゲノムリソース（33 種類の cDNA ライブラリーに由来す
る約 40 万の cDNA クローン（約 23,000 種類の異なっ
た配列を含む）及びメダカゲノム全体をカバーする BAC/
Fosmid クローン）、胚操作及びライブイメージングに不可
欠な孵化酵素の 3 リソースを全世界に向け提供している。
これらのバイオリソースはウェブサイト上のデータベースに
よりキーワード、配列相同性、発現プロファイルなど様々な
方法で検索することができる。また TILLING 法によって作
られた変異体ライブラリーから、High resolution melting
法により変異遺伝子をスクリーニングし、特定遺伝子の変異
体を同定するシステムとともに CRISPR/Cas9 によるゲノ
ム編集プラットフォームの提供も行っている。
 2007-2009 年度にはゲノム情報等整備プログラム「メダ
カ完全長 cDNA リソースの整備」（研究代表者：成瀬清）が
採択され、11 種類の完全長 cDNA ライブラリーに由来す
る 260,000 クローンの両端配列及び 17,000 種類の異
なったクローンの全長配列を決定した。また基盤技術整備プ

ログラム「メダカ遺伝子機能解析汎用系統の開発」（研究代
表者：田中実）も採択され、熱ショックプロモーターを用い
て CRE-recombinase を任意の細胞系列で発現させること
ができる系統が開発され、このプログラムにより樹立された
系統（TG918、TG921 等）も既に提供している。
 2010 年度ゲノム情報等整備プログラムにより近交系 5
系統のゲノム塩基配列をゲノム 100X 相当のカバー率で
リシークエンスをおこなった（「近交系リシークエンスによ
るゲノム多型情報の整備」（研究代表者：成瀬清）。さらに
2012 年度からは基盤技術整備プログラム「生殖細胞の凍
結保存と借り腹生産による系統の回復に関する技術開発」（研
究代表者：吉崎悟朗）による精巣組織のガラス化凍結による
バックアップ保存技術の開発をおこなった。

NBRP メダカ http://www.shigen.nig.ac.jp/medaka/
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植物科学最先端研究拠点ネットワーク
　二酸化炭素濃度の上昇に伴う地球温暖化、人口増加による食料不足、化石資源の減少に伴うバイオマスの需要拡
大など、私たちの地球は様々な問題に直面しています。これらの問題解決において植物科学が担うべき役割は大き
く、例えば植物に特徴的な機能である光合成機能を向上させることにより「二酸化炭素の大幅な削減 ( 低炭素社会
実現 )」への貢献が期待されます。

　「低炭素社会実現に向けた植物研究のための基盤整備」は、このような状況において文部科学省最先端研究基盤
事業の補助対象事業として 2010 年度に採択されました。同時に、世界レベルの技術基盤を有している大学・研
究所の基盤を集中整備、更に拠点間の連携強化を推進する「植物科学最先端研究拠点ネットワーク」を立ち上げ、
国内外の研究者がアクセスしやすい研究環境を提供し、幅広い研究の多様なアプローチを組織的に支援する体制を
構築しました。 研究ネットワークの強化と研究支援により、持続的食糧生産や有用なバイオマス増産および二酸
化炭素の固定化・資源化など、循環型社会に貢献しグリーン・イノベーションに資する植物科学研究を推進します。

　基礎生物学研究所は、分担機関の一つとして 2010 年度に次世代 DNA シークエンサーシステム、光合成機能
解析装置（藻類）、植物環境制御システム（画像配信型）を導入しました。利用に当たっては担当者との打ち合せ
の後に申請していただくことになります。

「次世代シークエンサーシステム」
次世代シークエンサー（HiSeq2000）を用いた変異体の
Resequencing, RNA-seq, ChIP-seq 法により、迅速な原
因遺伝子の同定や網羅的遺伝子発現プロファイル、クロマチ
ン修飾解析等を行うための共同利用研究を支援します。

「光合成機能解析」
藻類の多様な環境条件における光合成機能解析により、光合
成機能増大のための遺伝子同定や，バイオエネルギー生産へ
つながる植物代謝制御システムを明らかにするための研究を
支援します。

「植物環境制御システム」
画像データ配信システムにより、遠隔地からでも長期間の環
境応答モニタリングが可能になります。利用可能施設は、ネッ
トワークカメラ付き植物育成チャンバー 3 室で、夜間は赤
外線補助ランプによる観察も可能です。3 室のうち 1 室は、
CO2 濃度を大気中濃度〜 2,000 ppm の範囲で制御できま
す。
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NIBB リサーチフェロー
NIBB リサーチフェローは、若手研究者の育成を目的として 2009 年度よりスタートした制度で、基礎生物学研
究所の運営費によって雇用される博士研究員に与えられる称号である。特に優れた若手研究者を選考して採用し、
期間終了後は、研究者として自立していくことが期待されている。

野村 憲吾
（統合神経生物学）

相原 悠介
（環境光生物学）

小川 浩太
（生物機能情報分析室）

八杉 公基
（神経生理学）

平 誠司
（生殖細胞）

上川 泰直
（幹細胞生物学）

森田 慎一
（進化発生）

石 東博
（初期発生）

岡田 和訓
（分子発生学）

服部 雅之
（光学解析室）

2016 年度 NIBB リサーチフェロー
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研究力強化戦略室

研究力強化戦略室
副室長
特任教授 URA
西村 幹夫

研究力強化戦略室は、自然科学研究機構として採択された文部科学省研究大学強化促進事業の基礎生物学研究所に
おける活動の中心として 2013 年度に新たに設置された組織である。評価・情報グループ、国際連携グループ、広
報グループ、共同利用グループ、男女共同参画推進グループがあり、自然科学研究機構の研究力強化推進本部との
連携の基に、研究力強化のための活動を行っている。

男女共同参画推進グループ
アドバイザー
教授
高田 慎治

男女共同参画推進グループ
室員
准教授
坪内 知美

共同利用グループ
アドバイザー
教授
吉田 松生

共同利用グループ
特任准教授 URA
重信 秀治

共同利用グループ
特任准教授 URA
亀井 保博

事務支援員
市川 真理子
市川 千秋

研究力強化戦略室
室長
副所長・教授
上野 直人

基礎生物学研究所
研究力強化戦略室

評価・情報グループ

国際連携グループ

広報グループ

共同利用グループ

男女共同参画推進グループ
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研究力強化戦略室　評価・情報グループ

 基礎生物学研究所は、各研究室における基盤研究に加えて、
共同利用、国際連携、新研究領域開拓、若手研究者育成、男
女平等参画推進等の多岐にわたる活動を行っている。このよ
うな諸活動に関する実績資料を一括して整備することは、点
検評価活動において必須であるばかりでなく、研究所の活動
を外部に対して有効にアピールするためにも、また長期的な
研究所運営のための基礎資料として重要である。研究力強化
戦略室評価・情報グループはこのような資料整備を集中して
行っている。

現在行っている主な活動

1. 自己点検評価並びに外部点検評価のための資料収集と取
りまとめ

2. 外部点検評価会議開催に関する庶務
3. 研究所の年間研究業績資料としての「Annual Report」

編集・出版（広報室と連携）
4. 中期目標・中期計画並びに年度計画作成及び年度実績取

りまとめの補佐
5. 研究所の研究業績データベースの整備・維持・統括（受

付事務室と連携）
6. 研究所の歴史的資料（アーカイブズ）蓄積のための体制

整備

研究力強化戦略室評価・情報グループは、基礎生物学研究所における研究教育活動全般にわたる実績等を一括して
取りまとめ、点検評価活動や対外的なプレゼンテーション、将来計画の策定等において必要となる資料等を作成・
整備することにより、所長による研究所運営をサポートすることを主な任務としている。

評価・情報グループ
アドバイザー
教授
吉田 松生

評価・情報グループ
准教授
児玉 隆治

評価・情報グループ制作のパンフレット類

外部点検評価会議
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研究力強化戦略室　国際連携グループ（国際連携室）

　基礎生物学研究所は、基礎生物学研究所コンファレンス
（NIBB コンファレンス）、生物学国際高等コンファレンス 
(OBC)、国際実習コースなどの開催を通して、生物学研究の
最先端や新たな領域を切り開く努力を続けるとともに、海外
と日本国内の研究者を繋ぐ研究者コミュニティの形成を目指
している。また、 欧 州 分 子 生 物 学 研 究 所 (European 
Molecular Biology Laboratory, EMBL)、テマセク生命科
学研究所 (TLL、シンガポール ) などと学術交流協定を結び、
シンポジウム開催や人材・技術交流などを行っている。さら
に、所内研究者が主導して高い水準の国際共同研究を推進し、
それをコアとして研究機関間の国際共同研究への発展を目指
すボトムアップ型国際共同研究活動を展開している。

　研究力強化戦略室国際連携グループでは、これら国際会議
や実習コースの開催、研究者や学生の派遣、受入れなど共同
研究事業のサポートなどを通して、基礎生物学研究所の国際
交流活動を支えている。

現在行っている主な活動
1. 欧州分子生物学研究所との共同研究の推進と合同国際会

議の開催
2. テマセク生命科学研究所（シンガポール）との共同研究

の推進と合同国際会議や国際実習コースの開催
3. 個別の研究室の国際共同研究をコアとするボトムアップ

型国際共同研究活動の支援
4. 生 物 学 国 際 高 等 コ ン フ ァ レ ン ス (Okazaki 

Biology Conferences (OBC)) の開催支援
5. 基礎生物学研究所コンファレンス (NIBB Conference) 

の開催支援
6. 基 礎 生 物 学 研 究 所 国 際 実 習 コ ース
　 (International Practical Course) の開催支援
7. 外国人研究者や大学院生の来所時、滞在中の生活、研究

活動に対する各種支援

研究力強化戦略室国際連携グループは、基礎生物学研究所の国際的な学術交流事業の支援を行っている。主な業務は、
各種国際会議や国際実習コースの企画・運営、連携する海外研究機関などとの研究者や学生の人材交流活動やボト
ムアップ型国際共同研究の応募・審査に関わる支援、海外からの訪問研究者、インターンシップ生受入れへの対応
などである。

国際連携グループ
アドバイザー
教授
上野 直人

国際連携グループ
特任助教 URA
立松 圭

事務支援員
Kawaguchi Colin 
三城 和子
高橋 律江
西村 亜希子

第 63 回 NIBB コンファレンス開催支援

基礎生物学研究所の国際連携活動（丸は連携協定を締結している海外研究機関を示す）
赤丸：EMBL（ドイツ）、TLL（シンガポール）、プリンストン大学（アメリカ）
黄丸：韓国基礎科学支援研究所、オーストラリア国立大学、ハンガリー科学アカデミー
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研究力強化戦略室　広報グループ（広報室）

研究力強化戦略室広報グループは基礎生物学研究所の最新の研究成果や活動を、広く社会に向けて発信することを
任務としている。また、研究所のアウトリーチ活動のコーディネートを担当している。

大学共同利用機関シンポジウムでの展示

広報グループでは、基礎生物学研究所の研究成果や活動を、
様々な形で、広く発信する活動を行っている。
・報道機関に向けては、プレスリリースの発行を通じて、研
究成果や活動を、迅速かつ正確に情報発信することを目指し
ている。
・基礎生物学研究所ホームページは、大学共同利用機関とし
て、研究所を利用する研究者や学生を対象に、生物学研究に
関する情報が取り出しやすい様に工夫している。また、国際
研究拠点として、海外の研究者や学生に向けて、英語による
情報発信にも力を入れている。
・広く一般に向けた情報発信として、基礎生物学研究所
WEB マガジン（ホームページ）の運営や、「研究に情熱を
注ぐ人たち」などのリーフレット作成を行っている。
・映像を活用し、研究者自身の言葉で研究成果を伝える活動
をサポートしている。また、「モデル生物の世界」シリーズ
など、生物学研究を紹介する映像の企画を行っている。
・顕微鏡観察など体験型の展示の企画を行っている。
・次世代の研究者育成の視点から、「出前授業」などの学校
教育への協力活動を行っている。

広報グループ
アドバイザー
教授
藤森 俊彦

広報グループ
特任助教 URA
倉田 智子

事務支援員
Kawaguchi Colin
太田 京子
伴 美里

1. プレスリリースの発行
2. 研究所ホームページのコンテンツ制作
3. 要覧・パンフレットの編集
4. 基礎生物学研究所 WEB マガジンの企画・運営
5. 研究者インタビューシリーズの企画・運営 
6. 映像制作
7. 基礎生物学分野の展示の企画・運営
8. 出前授業等のアウトリーチ活動のコーディネート
9. 所内ニュースレター「基生研ニュース」の編集 

現在行っている主な活動

広報室制作のパンフレット類
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受付・事務室は、所外および所内からの問い合わせに対応し、受付窓口として来客応対、郵便物・宅配便の受取・ 
発送を主な業務としている。さらに、人事情報管理の一環として、基生研アーカイブス作成のための資料収集とと
もに、電話番号簿の作成、備品管理等を行っている。受付・事務室の業務は高田慎治主幹が統括している。

受付・事務室

1. 受付業務
来客応対、宅配便・郵便物の受取・発送、事務センターとの
連絡便の授受

2. 人事管理
電話番号簿の作成、休暇簿の保管、各種メーリングリスト管
理

3. 備品管理
物品使用簿 ( 現「個別資産台帳」) の保管、各種手続き

4. 情報収集
基生研アーカイブス作成のための資料収集、諸活動に関する
機構外への情報提供他

５. 経理
共通経費・技術課経費事務

６. その他
各種事務手続きの書類・印刷物の管理、掲示物の管理、所内
で行われる各種セミナーの対応、基生研平面図の作成、鍵の
管理、会議室等共通室の管理、ドアの看板作成

受付の主な業務

事務支援員
都築 志保子
片岡 ゆかり
宇野 智子
宮田 治子

受付・事務室 ( 明大寺地区 )
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技術課は所長に直属した技術者の組織で、専門性の高い技術を通してさまざまな分野で研究所の研究活動を支援
している。すべての技術職員は技術課に所属しているが、日常は研究施設や研究部門へ配属されて研究支援業務
を行っている。また、セミナーや研修等の技術課の活動を通して、最新の情報や技術の習得、向上に努めている。

　技術職員は、研究施設においては、遺伝子やタンパク質解
析の各種分析機器の保守管理及び測定、大型スペクトログラ
フ及び各種顕微鏡の保守管理、コンピュータネットワーク及
び生物データベースの構築や維持管理、実験動植物の飼育・
栽培や施設の管理及び形質転換生物の作製・維持、アイソトー
プ実験施設の管理等を行い、共同利用研究を支援している。
研究部門においては、研究者のもとで、実験材料の調製、遺
伝子やタンパク質等の解析、形態観察、細胞及び組織の培養、
形質転換生物の作製等を行い、幅広い高度な技術で研究を支
援している。技術課では、研究支援業務を円滑に行い、技術
の向上や幅広い知識を得るために、課内外においてさまざま
な活動や研修を行っている。
1. ミーティング : 毎月曜日に技術課長から教授会議、委員
会等の報告を受け、課の運営を議論し、日常業務の連絡や技
術的な情報交換を行っている。
2. 課内セミナー : ミーティング終了後に、配属先で携わっ
ている日常業務に関する技術について報告し、相互理解と情
報交換を行い、知識の向上に努めている。
3. 技術報告会 : 配属先での研究支援における幅広い高度な
専門技術の習得を目的に、１年間の日常業務に関する技術の

成果をまとめて発表し、討論することにより、情報交換及び
技術・知識の向上に努めている。
4. 課内研修 : 新しい技術を習得し専門技術の幅を広げるた
め、技術情報の交換、実験機器の操作や実験方法の実習及び
外部講師等による技術研修を行っている。
5. 生物学技術研究会 : 全国の大学や研究機関の生物学の研
究分野に携わる技術職員との技術交流や情報交換を目的に、
生物学技術研究会を毎年開催している。日常関わっている幅
広い分野での研究支援の成果や問題点を発表し、討論するこ
とにより資質の向上を目指している。「生物学技術研究会報
告」としてまとめ、関係機関に配布している。
6. 自然科学研究機構技術研究会 : 機構の５研究機関の技術
系職員による、自然科学研究機構技術研究会を持ち回りで毎
年開催している。多様な科学技術の交流と連携を通し、機構
内の技術系職員のネットワークの構築を目的としている。
7. 研究所への支援活動： 配属先における研究支援の他、研
究所の共通機器、プレゼンテーション用機器等の保守管理、
及び見学者の対応等の支援業務を行っている。また、各種分
野の有資格者を育成し、化学物質の管理、実験廃液の回収等、
安全衛生に関する業務を支援している。

生物学技術研究会 課内研修

技術課



87

研
究
施
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技術課長 小林 弘子 技術班長 三輪 朋樹 技術係長 近藤 真紀

技術職員 高木 知世

技術職員 西出 浩世

技術主任 澤田 薫

技術係長 田中 幸子

技術職員 内海 秀子

技術職員 中村 貴宣

技術主任 林 晃司

技術主任 壁谷 幸子

技術職員 岡 早苗

技術職員 野口 裕司 技術職員 斎田 美佐子

技術主任 牧野 由美子

技術係長 水谷 健

技術職員 飯沼 秀子技術主任 山口 勝司 技術主任 諸岡 直樹

技術主任 竹内 靖

技術職員 水口 洋子技術職員 野田 千代

技術係長 大澤 園子

技術職員 尾納 隆大

技術係長 松田 淑美

技術班長 森 友子

http://techdiv.nibb.ac.jp

技術支援員
市川 真理子
市川 千秋
高木 由香利
岡 直美
西村 紀子
柴田 恵美子

小谷 慶子
杉永 友美

事務支援員
片岡 ゆかり
都築 志保子
宇野 智子
宮田 治子

研
究
系
技
術
班
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岡崎共通研究施設

　岡崎統合バイオサイエンスセンターは２０００年に岡崎３
研究所の共通施設として設立されて以来、新たなバイオサイ
エンス分野の開拓という趣旨のもと、質の高い研究を展開し
てきた。一方、この１０年余りの間に、各種生物における全
ゲノム配列の決定などの網羅的研究手法が大きく発展し、生
命現象に関わる素子としての分子や細胞の同定を主としたこ
れまでの還元論的な方法論に加え、同定された分子や細胞群
に関する情報を統合することにより、生命現象の本質の理解
に新たに迫ることが期待されている。このことは同時に、生
命という複雑な階層構造を持つ対象を各階層に分断し，それ
ぞれを詳細に調べるという戦略に沿って進んできたこれまで
の研究に対して、階層を超えたさまざまな視点からの統合的
なアプローチによる研究方法の確立と展開が求められている
ことを意味する。このような状況は、分子科学から基礎生物
学、生理学までをカバーする幅広い分野の研究者が結集する
岡崎統合バイオサイエンスセンターの存在意義をより高める
ものであると同時に、このような学問的要請に本センターが
答えるためには、生命現象を理解する上で本質的に重要ない
くつかの問題について焦点を当て、それらに統合的な研究方
法を組み入れるとともに、階層を超えた研究協力体制を確立
することが望まれる。
　そこで、２０１３年度より、これまでの研究領域を発展
的に改組し、新たに組織した「バイオセンシング研究領域」

「生命時空間設計研究領域」「生命動秩序形成研究領域」を基
盤に研究を進めている。さらに、２０１４年度からは、東京
大学大学院理学系研究科の塚谷裕一教授との緊密な連携のも
と、メタボロミクスによる発生現象制御因子の解明に関する
研究プロジェクトがスタートした。

　「バイオセンシング研究領域」では、分子から個体までの
センシング機構を駆使して生存している生物の生命システム
のダイナミズムの解明に迫るために、環境情報の感知に関わ
るバイオセンシング機構研究を推進する。分子、細胞や個体
が環境情報を感知する機構は様々であり、異なる細胞種や生
物種におけるバイオセンシング機構の普遍性と相違性を明ら
かにするとともにセンスされた環境情報の統合機構も明らか
にする。そのために、バイオセンサーの構造解析やモデリン
グ解析、進化解析も含めた多層的なアプローチを実施する。

　「生命時空間設計研究領域」では、生命現象の諸階層にお
ける時間と空間の規定と制御に関わる仕組みを統合的に理解
することを目指す。短時間で起きる分子レベルの反応から生
物の進化までの多様な時間スケールの中で起きる生命現象
や、分子集合体から組織・個体に至る多様な空間スケールで
の大きさや空間配置の規定や制御に関わる仕組みを研究す
る。そのために、分子遺伝学、オミックスによる網羅的解析、
光学・電子顕微鏡技術を活用したイメージング、画像解析を

含む定量的計測、などによる研究を展開し、さらに数理・情
報生物学を駆使した統合的アプローチを実施する。

　「生命動秩序形成研究領域」では、生命体を構成する多数
の素子（個体を構成する細胞、あるいは細胞を構成する分子）
がダイナミックな離合集散を通じて柔軟かつロバストな高次
秩序系を創発する仕組みを理解することを目指す。そのため
に、生命システムの動秩序形成におけるミクロ - マクロ相関
の探査を可能とする物理化学的計測手法の開発を推進すると
ともに、得られるデータをもとに多階層的な生命情報学・定
量生物学・数理生物研究を展開し、さらに超分子科学・合成
生物学を統合したアプローチを実施する。

生命時空間設計研究領域
分子発生研究部門
心循環シグナル研究部門
神経分化研究部門
核内ゲノム動態研究部門
植物発生整理研究部門

バイオセンシング研究領域
細胞生理研究部門
生命環境研究部門
生物無機研究部門
生体制御シグナル研究部門

生命動秩序形成研究領域
生命分子研究部門
分子機械設計研究部門
神経細胞生物学研究部門
ナノ形態生理研究部門
構成生物学研究部門

岡崎統合バイオサイエンスセンター
所属の研究部門が集まる山手地区

岡崎統合バイオサイエンスセンター http://www.oib.orion.ac.jp/
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アイソトープ実験センター http://www.nibb.ac.jp/ricenter/

　当センターは、放射性同位元素 ( ラジオアイソトープ ) で標
識された非密封の化合物を、主に基礎生物学、生理学および分
子科学の研究に使用するための施設である。
　センター運営は、センター長 ( 併任 )、准教授 1 名、技術職
員 3 名、技術支援員 1 名で行われている。

使用承認核種は次のようになっている。

明大寺地区実験施設

 3H, 14C, 22Na, 32P, 33P, 35S, 36Cl,    
 42K, 45Ca, 125I

山手地区実験施設

 3H, 14C, 32P, 33P, 35S, 125I

技術課技術職員
松田 淑美

（放射線取扱主任者）
澤田 薫

（放射線取扱主任者）
飯沼 秀子

（放射線管理責任者）

技術支援員
神谷 清美

准教授
児玉 隆治

センター長 : 長谷部 光泰 教授（併）

施設利用者のため教育訓練 ( 平成 28 年度 RI 取扱使用者講習会 )

RI 使用室 RI 排気設備 RI 排水設備
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計算科学研究センターの大型計算機

　計算科学研究センターは、 我が国唯一の分子科学計算のため
の共同利用基盤センターとしての経験を活かし、 分子科学計算
に加えて分子科学—生物の境界領域に展開を図る岡崎共通研究
施設である。機構内の岡崎 3 研究所はもちろん、 国内外の分子
科学研究者、 バイオサイエンス研究者に対して大学等では処理
が困難な大規模な計算処理環境を提供する共同利用施設として
の基盤強化を目指している。

　実験動物の飼育と供給、 系統の保存と併せて動物実験の指
導、 条件整備等といった研究環境の一層の充実を図ることを目
指している。

計算科学研究センター

動物実験センター

https://ccportal.ims.ac.jp/

岡崎共通研究施設
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機器研究試作室

　基礎生物学研究所及び生理学研究所の研究に伴って発生す
る廃液や感染性廃棄物などを適正に分類・回収し、廃棄物処
理業者に委託処理することで、研究所内外の環境保全を行う。

　透過型、走査型電子顕微鏡や共焦点レーザー走査顕微鏡を
用いて生物細胞、組織または、生体分子の微細構造の観察を
行う。さらに、コンピュータによる、画像処理、画像計測、
画像出力も行う。

　NC 放電加工機、精密旋盤などの精密工作機械類を設備し、
大型実験装置から小型精密機器に至るまで、各種の研究実験用
機器や電子機器の製作、開発や改良、補修などを行う。

生理学研究所が担当する施設

機器研究試作室

電子顕微鏡室

廃棄物処理室

基礎生物学研究所が担当する施設

基礎生物学研究所・生理学研究所 共通施設
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 岡崎情報図書館は、岡崎 3 研究所の図書、雑誌等を収集・整理・
保存し、機構の職員、共同利用研究者等の利用に供している。

 主な機能
  ・職員証・入講証による 24 時間利用
  ・情報検索サービス
　 （Web of Science, SCOPUS,SciFinder 等）

 学術の国際的及び国内的交流を図り、機構の研究、教育の
進展に資するとともに、社会との連携、交流に寄与すること
を目的とした施設。
 大会議室 200 名、中会議室 112 名、小会議室 (2 室 ) 各
50 名の利用ができる。

 共同利用研究者等の宿泊に供するため、岡崎 3 機関の共通施
設として宿泊施設「三島ロッジ」[ 個室 51、特別個室 (1 人用 )9、
特別個室(2人用)4、夫婦室10、家族室14]および「明大寺ロッ
ジ」[ 個室 14、家族室 3] があり、共同利用研究者をはじめ外
国人研究員等に利用されている。

情報図書館 内部

岡崎コンファレンスセンター 外観 大会議室

三島ロッジ

情報図書館 外観

岡崎共通施設

岡崎共同利用研究者宿泊施設

岡崎コンファレンスセンター

岡崎情報図書館 http://www.lib.orion.ac.jp

http://www.orion.ac.jp/occ

http://www.occ.orion.ac.jp/lodge
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さくら保育園 保育室

さくら保育園

 さくら保育園は、研究と子育ての両立を支援するために設立
された機構内託児施設である。生後 57 日目からの受け入れが
可能で、研究者のスムーズな研究現場への復帰を支援している。

対象年齢：生後 57 日〜満 3 歳に達する年度末まで
定員 : 18 名
利用対象者 : 岡崎３機関に常時研究等に従事する職員、来訪研

究員、大学院生
開園日 : 月曜日〜金曜日
開園時間 : 8:00 〜 19:00 ( 最大延長 20:00)
保育形態 : 常時保育、一時保育
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基礎生物学研究所で学ぶ大学院

総合研究大学院大学 生命科学研究科 基礎生物学専攻

基礎生物学研究所は、我が国の生物学研究の中核の一つとして最先端の施設や
設備が整備されているばかりでなく、優れた創造的研究を発信し続けている教
授陣を擁し、発表論文の被引用回数は我が国だけでなく世界でもトップクラス
に位置しています。この優れた研究環境で将来の生物学におけるリーダーを養
成することを目指して、高度な大学院教育を行っています。
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専攻長からのメッセージ　　　　　　　     基礎生物学専攻長　山本 正幸

　今日の日本社会では、自然科学の研究者を志す若者は、ほとんどの
場合大学院で学びます。その一つの理由は、大学院を修了して得られ
る博士号が、研究者としての身分を保証する、世界に通用するパスポー
トとなるからでしょう。しかしより重要な理由は、現代の科学研究が
体系化、先端化、複雑化した結果、特に実験科学の場合には、知識の
集積と解析技術・設備の整った大学院の研究室に所属して、それらを
有効利用しつつ自分を研究者として育てていくことが、間違いなく最
も効率的で実り多い方式だからでしょう。確立された学問体系や技術
は、教科書や授業で身に付けることができますが、研究の真髄は、ま
だ誰も解いたことのない問題に解答を与えることにあります。自分が
今解きたい問題にどうアタックすればよいかについて、自明の方法は
なく、すぐにはその答えは見つからないかもしれません。研究室の先
生たち、また先輩の博士研究員や大学院生たちがどのように研究に立
ち向かっているかを、目で見、肌で感じ、そして彼らと議論を重ねつ
つ研究者として成長していくことが非常に大切です。

　大学院に進学する皆さんは、研究室では教育を受けるという受動的
な立場だけではありません。若者を受け入れることは、実は研究室に
とっても非常に大事なことなのです。新人のこれまでに囚われないも
のの見方が研究室の硬直しかかっていた考え方を和らげたり、素朴な
疑問が問題解決のヒントを与えてくれたりすることはしばしば起こり
ます。また先輩たちも、後輩に正しい知識、的確な技術を伝えようと
努めることで、彼ら自身が成長していきます。若い力が研究室に加わ
ることは、まさに研究室の活力の源なのです。

　基礎生物学研究所では、様々な生き物を材料にして、生物学の基本
的な問題に挑戦しています。君の疑問に答えを出し、生物学の研究者
として成長していけそうな研究室がきっと見つかると思います。本年
度も数回の大学院説明会を開催します。また数日間岡崎市に来て基生
研で先端研究を経験する体験入学も行います。これらの機会を利用し
て、君の夢をぜひ叶えて下さい。
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　国立大学法人総合研究大学院大学は、基礎学術分野の総合的発展を目指し
た大学院教育を行うために、学部を持たない大学として 1988 年に設置さ
れました。神奈川県の葉山に本部をもち、18 の学術研究機関に学生を分散
配置し大学院教育を行っています。基礎生物学研究所には、生命科学研究科
基礎生物学専攻があり、大学院生を募集しています。
 生命科学研究科は基礎生物学専攻の他、同じ岡崎にある生理学研究所の生
理科学専攻、静岡県三島市の国立遺伝学研究所の遺伝学専攻の 3 専攻によ
り構成されています。基礎生物学専攻は、分子生物学を基盤として動植物に
かかわる基本的、かつ、高次な生物現象を分子レベルまで掘り下げて解析す
る高度な研究者の養成課程です。学部卒業生を対象とする 5 年一貫制のコー
スと、修士課程修了者を対象とする博士後期編入があり、いずれも入学時期
は 4 月と 10 月の 2 回です。

　基礎生物学専攻では、生物の特徴である共通性と多様性について、普遍的
な仕組みとそれを維持する機構、および多様さを生み出す変化の仕組みにつ
いて調べています。より基本的で重要な問題を発掘することに興味を持ち、
それを実行できる研究者の養成を行います。

少数精鋭の大学院教育
　総研大は他大学に比べて、大学院生に対する教員数が非常に多く、それぞ
れの学生にあった十分な個別指導が行える体制です。現在基礎生物学専攻で
は、総研大生 36 名に対して教員数が 65 名で、まさに「マンツーマン」の
教育を行っています。また、一人の学生を複数の教員が指導をする複数教員
指導体制をとっており、所属研究室の枠を超えて指導を受けることができま
す。また研究所には教員以外にも多くの研究員が在籍しており、共同研究や
交流を行うことができます。

質の高い多くのセミナー
　基礎生物学研究所では、国内外から講師を招き、数多くのセミナーが日常
的に行われています。また、隣接する生理学研究所、分子科学研究所で行わ
れるセミナーに参加することも可能です。セミナーは研究者としての視野を
広げる良い機会となっています。

国際感覚を養う多くの機会
　基礎生物学研究所では世界各国の様々な研究機関（EMBL 欧州分子生物
学研究所や、シンガポールのテマセク生命科学研究所）と学術交流協定を結
び、連携活動を行っています。大学院生にも、連携先の研究機関を訪問する
などの学術交流の機会があります。また、基礎生物学研究所では、研究所主
催の国際会議を岡崎の地で数多く開催しています。本専攻は、このような国
際的学術交流を通じて、世界を身近に感じられる環境にあります。

総合研究大学院大学とは

基礎生物学専攻の教育基本方針

基礎生物学専攻の特色
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充実した英語教育
　研究遂行に必要となる英語力を身につけるための英語教育プログラムを実施
しています。外国人講師による、2 つのコース（英会話と科学プレゼンテーショ
ン）が開講されています。実力に合わせた細やかなレベル設定の授業は学生に
大変好評です。

大学共同利用機関としての設備と環境
　基礎生物学研究所には、大学共同利用機関として全国の大学や研究所と共同
研究を進めるための十分な設備と環境が整備されています。モデル生物研究セ
ンターや生物機能解析センターなどには数多くの最新鋭の共通機器があり、専
門職員のサポートの元に利用することが出来ます。

経済的サポート
　大学院生は、リサーチアシスタントとして研究所の研究活動に参加すること
により、すべての学年で年間約 70 万円の給与を得ることができます。

高い研究者養成率 
　基礎生物学専攻では、高度な研究者養成を目標として教育活動を行っていま
す。過去 5 年間の学位取得者の 9 割以上が、助教や博士研究員などの研究者
として活躍しています。

幅広い分野にわたる学習の機会 
　総合研究大学院大学では、高い専門性とともに幅広い分野の教養を持った人
材の育成を目指しています。総研大レクチャーや海外研修など、ユニークな勉
学の機会があります。また、専攻間の交流の機会も多く用意されています。

基礎生物学専攻の入試について

基礎生物学専攻が求める学生像
　生物が示す現象に興味を持ち、現象を生み出す仕組みや要因を探ることに意
欲を持つ人。

入学者選抜の基本的な考え方
  提出書類および基礎生物学専攻の教員全員による面接によって、研究に対す
る意欲と能力を確認します。5 年一貫制の入学者については、加えて、小論文
と英語の筆記試験によって、論理的な思考をする能力と英語の基本的な読み書
きの能力を確認します。入試日程や、出願に関する詳細は、基礎生物学研究所
ホームページおよび総研大の募集要項をご覧下さい。

大学院説明会
　岡崎や東京において、大学院説明会を行っています。研究内容の紹介のほか、
カリキュラムや入試に関する説明、総研大生の生活の紹介などを行います。ま
た、岡崎で開催される説明会では、実際に研究室を見学することができます。
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生命科学リトリート

特別カリキュラム

　生命科学研究科の基礎生物学専攻、生理科学専攻、遺伝学専攻および、先導科学研究科の生命共生体進化
学専攻の、４専攻のメンバーが一堂に会して、合宿形式で行われる研究交流会です。普段は、岡崎（基礎生
物学専攻・生理科学専攻）・三島（遺伝学専攻）・葉山（生命共生体進化学専攻）に分散して研究を行ってい
る院生や教員が集い、熱い議論を繰り広げる良い機会となっています。

　総合研究大学院大学では、専攻の枠を越えたカリキュラムが開講
されており、 学生はこれらを自由に受講することが出来ます。

基礎生物学専攻で開講されている科目（抜粋）
基礎生物学専攻 専門科目

　基礎生物学概論
　細胞生物学
　発生生物学
　環境生物学
　神経生物学
　進化多様性ゲノム生物学
　生殖発生学
　基礎生物学英語口語 表現演習 I 〜 V
　基礎生物学英語筆記 表現演習 I 〜 V
　アドバンストコンファレンス I 〜 V

生命科学リトリート集合写真

生命科学研究科共通専門科目

　分子細胞生物学 I 〜 II
　発生生物学 I
　神経科学
　バイオインフォマティクス概論 
　イメージング科学
　数理生物学演習
　生命科学プログレス I 〜 V
　生命科学実験演習 I 〜 V
　生命科学論文演習 I 〜 V
　生命科学セミナー I 〜 V　など

EMBL 訪問
　基礎生物学専攻の学生は、EMBL（欧州分子生物学研究所）で開催さ
れる EMBL PhD シンポジウムに参加する機会があります。この活動は、
自然科学研究機構と EMBL の国際連携活動の一環として実施されてい
ます。

 　　　統合生命科学教育プログラム
 　　　脳科学専攻間融合プログラム

EMBL PhD シンポジウム
のポスター発表にて
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5 年一貫制博士課程 :
北海道大学 弘前大学 奥羽大学 東京大学 東京農工大学 横浜国立大学 早稲田
大学 立教大学 東京理科大学 東京農業大学 横浜薬科大学 法政大学 東海大
学 信州大学 岐阜大学 福井工業大学 静岡大学 愛知教育大学 名古屋大学 名
古屋工業大学 名古屋市立大学 三重大学 京都府立医科大学 京都工芸繊維大
学 同志社大学 神戸大学 奈良女子大学 広島大学 島根大学 新居浜工業高等専
門学校 九州大学 Bei Hua Univ. (China)  Capital Normal Univ. (China)  
China Agricultural Univ. (China)  Haerbin Inst. of Technology (China)  
Justus Liebig Univ. (Germany)  Univ. of Texas at Austin (USA)  
Univ. of Victoria (Canada)  Univ. of pécs (Hungary)
 [2006 年度 - 2016 年度 入学者 ] 

博士後期課程 :
北海道大学大学院 東北大学大学院 千葉大学大学院 東京大学大学院 東京理科
大学大学院 東京農業大学大学院 上智大学大学院 北里大学大学院 横浜国立大
学大学院 長岡科学技術大学大学院 信州大学大学院 名古屋大学大学院 名城大
学大学院 三重大学大学院 奈良先端科学技術大学院大学 奈良女子大学大学院 
大阪薬科大学大学院 岡山大学大学院 鳥取大学大学院 徳島大学大学院 Capital 
Normal Univ.（China)  [2006 年度 - 2016 年度 入学者 ] 

基礎生物学専攻入学者の出身大学

基礎生物学専攻修了者の進路
博士研究員や助教など（基礎生物学研究所 北海道大学 東京大学 東京工業大
学 慶応義塾大学 立教大学 理化学研究所 東京海洋大学 浜松医科大学 奈良先
端科学技術大学 大阪大学 九州大学 西南大学 (China)  Cold Spring Harbor 
Laboratory (USA)  Hong Kong Univ. of Science and Technology 
(China)  Inst. for Research in Biomedicine Barcelona (Spain)  IST 
Austria (Austria)  Univ. of Cambridge (UK)  Univ. of Texas （USA) ）
Univ. of Tronto(Canada), Univ. of Colorado Denver(USA)、 津山高専
講師、 高校教員、 民間企業研究員 [2006 年度 - 2015 年度 修了者 ] 

体験入学  " 研究三昧 "
　意欲ある研究者志望の学生に基礎生物学研究所での最先端研究と大学院生活
を知ってもらうため、学部学生（3 年次以上）・大学院生を対象とした体験入
学を実施しています。数日間に渡って研究所に滞在し、実験やセミナーへの参
加などを通じて、基礎生物学研究所における研究生活がどのようなものである
かを体験することができます。交通費・滞在費の補助制度があります。2015
年度は全国の大学・大学院から 37 名の参加がありました。応募方法などの詳
しい情報は基礎生物学研究所ホームページをご覧下さい。

大学生のための夏の実習
　夏休みに開催される、大学生（１年〜４年）を対象とした２泊３日の実習コー
スです。自分の興味にあったコースを選択し、基礎生物学研究所の教員の指導
の下に実習を行い、最終日には成果発表を行います。2015 年度には、11 つ
のコースに分かれて 27 名が参加しました。受講生の募集等の情報は基礎生物
学研究所ホームページをご覧下さい。



100

在校生の声
大橋 りえ　所属 : 神経細胞生物学研究室

「情熱が空回りしない」
　本気になって、ひたむきに研究に取り組む。やりたいと思ったこと
をやってみる。どちらも当たり前のようで当たり前にやることは難し
い。しかし基生研ではそれができる環境が整っている。設備や機器が
揃っているという意味においてだけでなく、学生の考え、姿勢を情熱
的かつ冷静に受け止めてくれる人がたくさんいる。それ故、モチベー
ションを維持しながら、いや、徐々に上げながら大学院生活を送るこ
とができる。自分の想いだけが停留しないという意味での居心地の良
さがある。

「研究が生活になる」
　朝、ラボへ行って、夜まで実験して、ディスカッションして、帰る。
帰ったら、お風呂に入って、寝るだけ。単調で味気のない生活のよう
にも思えるけれど…。“あ、これ面白いかもしれない”と心拍数があ
がる。こんな興奮を感じる瞬間があるだけで幸せな気持ちになる。研
究を真剣に楽しむという基生研の雰囲気が心地よい。研究を仕事とす
る人たちの中で過ごすことで、生活の中に研究が溶け込み、それが自
然の流れとして回り始めるようになる。

「まわりは研究のプロばかり」
　学生は少ないが、研究者はたくさんいる。だから、指導が濃い。研
究の進め方、考え方、実験手法、論文の読み方・書き方、プレゼンの
方法、等々…ラボのボスは学生のために多くの時間を費やしてくれる。
他のラボの先生とのディスカッションの機会もある。その中で日頃か
ら思考回路を鍛える訓練ができるのは非常に幸せな環境。もちろん、
へこんで、悩んで、迷うことは日常茶飯事。でもプロの思考に触れ続
ける刺激と、その結果自分の中に生じる危機感が、前に進むための一
歩を踏み出す力になりうる。毎日がこの繰り返し。

「学生同士が遠いけれど近い」
　大学と比較すると研究所には学生が圧倒的に少ない分、ラボ、学年
を超えて交流がある。自分とは異なる研究分野に取り組む同世代との
関わりが深いことは、単純に面白く、刺激的。また、ここにいる学生
は研究者を目指しているという点で共通項がある。顔を合わせる機会
や言葉を交わす頻度という意味では大学よりも少し遠く、けれど研究
に対する価値観といった部分では近さを感じる学生同士の不思議な距
離感は、互いにプラスに作用する。

「憧れから目標に」
研究者に対する漠然とした憧れを、具体的な目標へと変えることがで
きる。大学院生から PI に至るまで、研究という世界に身を置く様々
な人たちがいる。自分に足りないものは何か…、目指すものと今の自
分との差が明確に見えてくる。研究者としてきちんと独り立ちするた
めに、大学院生の自分は今何に重きをおくべきか、常に意識できる環
境であることに感謝している。

大橋 りえ
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修了生の声
米原 圭祐　統合神経生物学研究部門　2007 年度修了

　当時、東京大学の獣医学科の学部生だった私は、最先端の分生生物学を学びながら
神経発生の研究を行いたいと思っていました。将来は研究者として生きて行きたいの
で、どうせやるなら凄い先生の下で勉強したいと思い、日本中の大学院４−５カ所を
尋ねて歩いた結果、基礎生物学研究所の野田昌晴先生の研究室に博士後期課程の学
生として参加することに決めました。野田先生は基生研に来られる前には京都大学
の沼正作先生とともに数々の神経ペプチドやチャネル、受容体の配列構造を決定し、
Nature に数えきれないほどの論文を出し、世界の分子生物学を牽引して来られた研
究者でした。基生研でも網膜の領域化や Na+ チャネルの生理機能の研究で多くの一
流の業績をあげておられました。私もそのような先生に教えを請えば研究者として生
き抜くための知恵と技術を授けてもらえるのではないかとの期待を胸に興奮しながら
岡崎に来たことを覚えています。それと当時に、一流の研究を行っていた研究室の皆
さんについていけるか心配だったことも覚えています。野田研では新谷先生や作田先
生、その他多くの先生 / ポスドクの方々に、昼夜の別もなく親身な指導をして頂きま
して、最初は一つのプラスミドを作るのに半年もかかっていた始末でしたが、徐々に
研究者として必要な基礎を身につけていきました。野田先生には、沼研時代の逸話な
ど、多くの示唆に満ちた教訓を頂きました。御陰さまで、卒業する頃には入学した頃
の甘かった自分とはまるで別人の、自立した研究者に成長することができたような充
実感を感じました。具体的には、大学生の頃は（クイズ王の様に）知識があることと
早く答えを出せることだけが頭の良さ = 優秀さを決めると勘違いしていましたが、物
の考え方の基本的な枠組み ( マインドセット )、精神的な態度、コミュニケーション
能力など、それまで自分に決定的に欠けていた能力群が研究者として上手くやるため
に重要であることに気付かされました。ハードワークももちろん重要です。大学とは
違って、基生研のようにプロの研究者に囲まれて研究したからこそ、そのような成長
の手応えを感じることができたのだと思います。総研大の同期の友人達とは、週末に
車で鳥羽まで行ってバーベキューや花火をしたり、公園で缶蹴りをしたり、飲みに行っ
たりと、楽しく過ごしました。岡崎に最初来た時は、東京と比べて退屈そうで生きて
いけるか心配でしたが、研究生活に没頭するにはとても適した環境だと気づくのに時
間はかかりませんでした。中古の軽自動車でよく気晴らしに蒲郡や豊橋までドライブ
に行っていました。イオンでの買い物はもちろん外せません。週末は喫茶店でモーニ
ングを取りながら実験や論文の構成についてうんうんと考えるのが好きな時間の過ご
し方でした。

　博士取得後、９ヶ月ほど野田研で研究員をした後に、新たに電気生理学と二光子イ
メージングを習いながら神経回路の発達と機能の研究を行いたいと思い、スイスの
バーゼルにある Friedrich Miescher Institute の、視覚神経回路及び網膜機能回復
の研究で世界の第一人者としての名を確立しつつあった Botond Roska 博士の研究
室にポスドクとして参加しました。Friedrich Miescher Institute はバーゼルに本社
を持つノバルティスに資金援助を受けている基礎医学研究所で、約２４の研究室がエ
ピジェネティクス、ガン、神経生物の３部門に分かれて研究を行っています。研究所
は基生研よりも大分狭くて驚きましたが、毎月の様に CNS やその姉妹紙が出て、廊
下を歩けば CNS ホルダーに何度も肩がぶつかります。特筆すべきは大変充実したファ
シリティーで、FACS、マイクロアレイや RNA シークエンス、組織染色などもサン
プルを渡せば PhD を持った専任科学者が無料で実験してデータを渡してくれます。
ですので、ポスドクは自分にしかできないような重要な実験に集中することができま
す。各研究室は毎年約７千万円程度の研究費を研究所から支給されている上に、外部
から多くのグラントを獲得しています。このような、企業が運営する優れた基礎研究
所が日本にもっとあれば素晴らしいと思います。野田研で解析していた GFP ノック

米原 圭祐
DANDRITE 

- Danish Research Institute of 
Translational Institute/Nordic 

EMBL/Aarhus University
グループリーダー / 准教授
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インマウスを野田先生が快く持ち出しを許可して頂きましたので、このマウスを用い
てバーゼルで解析を引き続き行いました。一年目は Roska 博士のグラントで雇って
もらっていましたが、バーゼルに来てから色々と奨学金にアプライし始め、結果とし
て EMBO Long-Term Fellowship と海外学振からそれぞれ２年ずつ援助をして頂き
ました。Roska 博士はもともとプロのチェロ演奏者としてスタートしたハンガリー
人なのですが、怪我のせいで研究者に転向したという異色の経歴を持ちます。怪我の
後、数学科と医学部をモグリで同時に主席卒業し、バークレーで博士取得後、ハーバー
ド大学の名誉ある Harvard Society Fellow に選出されて研究を行った後バーゼルで
独立されました。世界の科学者の中でも有数の頭脳を持つのではないかと思うほど頭
が良く、いまだに論文執筆能力ではまったく頭が上がりません。

　バーゼルに来てからも数年間は日本にいた時の様に午前９時から午前１-2 時くらい
まで土日もなく夢中で実験していました。ヨーロッパ人は基本的には午後６時くらい
には大体家に帰ってしまい、土日は来ませんので、文字通り他人の２倍の時間働いて
いました。ただ、特にドイツ人は労働時間は短いのですがその分昼間はもの凄い効率
で働くので、大きな成果を出している人が多くいて、これは日本では見かけなかった
労働スタイルだと感じ、大変勉強になりました。( ちなみに私は今ではヨーロッパス
タイルに切り替えて研究を行っています。) 当初は英語でしゃべるのに苦労していま
したが、半年もするといつの間にか苦労しない様になっていました。基生研が提供し
ていた英語教育（無料のクラスや TOEIC 受験）が語学力の素地をつくる上で大変役
に立ったのだと思います。一般に、ヨーロッパ人研究者は英語を流暢に話しますが、
英語を書く段になると文法ミスが多く、逆に平均的な日本人のほうが正しい文法で書
けるぐらいです。ポスドクとして海外に来たばかりの頃の主要な仕事は実験や論文の
読み書きだと思いますので、すぐに流暢な英語を話せる必要はなく、後々のジョブハ
ンティングなど話し英語を磨く必要がある時期までに徐々に上達させるくらいで良い
かと思います。バーゼルでは日本人研究者は勤勉で優秀だと認識されていました（余
談ですが、Friedrich Miescher Institute では日本人学生だけ給料を上げるという案
が教授会でほぼ決定されかけたのですが、１人いた日本人教授の強い拒否により否決
されたそうです）。皆さんも海外でポスドクをしてみたいと思うなら博士号取得前後
から思い切ってアプライしてみるといいと思います。今の時代、ネットサーフィンで
必要な情報はいくらでも検索できるはずです。パソコンの前に座れば日本も海外も関
係ありませんし、国境を超える心的障壁はかつてないほど小さくなって来ています。
海外での安定した生活基盤を確保するためには、和食食材を確保するための努力は惜
しまない方がよいです。

　野田研で受けた教育のお陰もあり、バーゼルでのプロジェクトは上手く進み、開始
から２年以内に夢だった Nature にアクセプトすることができました。その後も論文
を出し、ポスドク５年目を迎える前くらいから、兼ねてからの目標であった海外で研
究室を主宰するためにジョブハンティングを始めました。 Nature や Science のオ
ンライン広告や学会のホームページを見て応募先を探し、アメリカに４０カ所、ヨー
ロッパに１０カ所、応募を送りました。その全てに野田先生に推薦状を添えて頂いた
ことに大変感謝しております。アメリカから２カ所、ヨーロッパから５カ所、インタ
ビューに呼ばれました。インタビューに呼ばれるためには業績は大事ですが、一旦呼
ばれるとそこからはトークが大事だと Roska 博士にアドバイスを受けましたので、
自分のトークをビデオで撮って何度も練習したり、Roska 博士を含めたラボの皆に
何度も練習トークにつき合ってもらいました。その甲斐あってか、結果としてヨーロッ
パの４カ所（イギリス、ドイツ x2、デンマーク）からオファーを頂きました。ヨーロッ
パからより好意的に評価された理由はまだはっきりとはしませんが、自分がヨーロッ
パをベースに活動していたことと当然無関係ではないと思います。ドイツでのインタ
ビューでは、沼先生や野田先生のことをよく知っている研究者が予想以上に多くいる
ことに驚き、往時両先生方の名前がドイツで鳴り響いていたことを再認識しました。
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　独立後も高価な二光子顕微鏡を用いた実験をしたかったので、スタートアップの
額を重視した結果、デンマークの DANDRITE - Danish Research Institute of 
Translational Neuroscience のオファーを受諾しました。DANDRITE は 2013
年に新しく設立された EMBL の北欧パートナーの研究所であり、デンマークで製
薬会社を保有する Lundbeck Foundation からも潤沢な資金援助を受けています。
オーフス大学の中にありますが、教育の義務はありません。グループリーダーは公
募により世界中から集められており、８人のグループリーダーが揃ったばかりです。
更に、幸いにもラボの立ち上げに際して European Research Council から ERC 
Starting Grant を頂くことが出来ました。５年間で１５０万ユーロという大きな額
です。ERC Starting Grant に応募できるのは博士取得後７年以内の研究者だけです
し、例えばドイツ内のいくつかのスタートアップグラントは博士取得後４年以内しか
応募できませんので、将来ヨーロッパで独立を目指すのでしたら博士号取得後に早め
に海外へ出た方が有利だと思います。これを逃すと、よりシニアの研究者向けのグラ
ントに応募しなくてはならず、競争は激化します。まるで馬の目の前に垂らす人参の
ように、５年毎くらいに次のステージのグラントが用意されているので、それを目指
して研究者はしのぎを削って研究することになります。競争力を維持するための良く
出来たシステムだと思います。

　２０１５年２月から DANDRITE にて研究室を立ち上げました。マウスの視覚神
経回路をモデルとして用いて、神経細胞同士の相互作用が神経演算を生み出す仕組
み、またそれら神経結合を形成する分子細胞機構などを明らかにしていきます。今

（２０１５年３月現在）はテクニシャン（デンマーク人）と私の２人だけのラボですが、
今年中に３人のポスドク（アメリカ人、ポルトガル人、ハンガリー人）が参加するこ
とが決まっています。熱意あるポスドクはいつでも募集しています。スイスと同様に
GDP per capita の高いデンマークではポスドクに大変高額の給料が支払われます。
今はモレキュラー実験室にはピペットマンと椅子しかなく、毎日の様に器械や試薬、
マウスを注文している最中です。生理実験室には二光子顕微鏡２台（１台は exo vivo
網膜実験用、もう１台は in vivo 実験用）、レーザー１台、それに Multielectrode 
array のシステムを近々設置する予定です。発音が難しいとされるデンマーク語を習
うのは既に諦めていますので（笑）注文はテクニシャンに頼っていますが、今の時代
は Google Translate があるので非英語書類の読解にはそこまで困りません。研究所
内は英語が公用語です。一年後にはどんな研究室になっているのだろうと考えると、
心が躍ります。

　基生研を飛び出てから６年が経過したばかりでまだまだ駆け出しですが、基生研で
始めた研究を一貫して行ってきて、野田先生や Roska 博士といった研究と人格に優
れた指導者にも恵まれ、次々と新しい発見に出会い、幸運にも自分なりのアプローチ
で問題に挑戦する機会を得ることができました。DANDRITE での任期は EMBL のス
タイルに準じた５-9 年で更新はありませんので、この限られた期間に研究成果を出せ
る様に皆で頑張っていきたいと思います。人生の中のどの決断が正しかったのかは、
後になってみないと分からない難しさがあります。基生研に行かなかったら、今の私
のキャリアパスは間違いなく異なったものになっていました。私に出来ることは、後
で“しなかったこと“を後悔しないために、適切なタイミングで新しいステージに挑
戦していくことだと思っています。また、ここまで私が研究者として生き延びて来ら
れたのも、家族が助けてくれたお陰であることを記したいと思います。皆様の今後の
研究生活が成功と興奮に満ちたものになることをお祈りいたします。
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大学院生が第一著者の発表論文例 (2012 - )
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大学院教育協力
基礎生物学研究所では、全国の大学の要請に応じて、それらの大学に所属する大学院生を「特別共同利用研究員」
として受け入れ、併せて研究指導を行い、大学院教育の協力を行っています。

受け入れ対象 
 大学院に在学中の者 ( 基礎生物学及び関連分野の専攻者 ) と
します。所属大学院は、国立大学法人、公立大、私立大を問
いません。ただし、修士課程 ( 博士課程 ( 前期 )) の学生につ
いては、当該大学院における授業・単位取得等に支障のない
者に限ります。応募にあたっては所属する大学院の指導教員
の推薦書、研究科長からの委託書が必要です。

2015 年度 特別共同利用研究員

氏　　名 所属 研究題目

Gu, Nan College of Life Science and Technology,
Huazhong Agricultural University The function of TOP1 in Moss (Physcomitrella patens)

寺田 晋一郎 京都大学大学院
生命科学研究科統合生命科学専攻

２光子イメージングを用いた脳内生成情報と外世界情報の統合による行動発現
機構の解析

岸本 真理子 名古屋大学大学院
理学研究科生命理学専攻 褐虫藻と刺胞動物の共生成立と破綻の研究

足立 大輔 名古屋大学大学院
生命農学研究科応用分子生命科学専攻 メダカにおける季節応答の種内変異に関する研究

下  貴行 名古屋大学大学院
生命農学研究科応用分子生命科学専攻 メダカの季節応答のトランスクリプトーム解析

中務 真愛 名古屋大学大学院
生命農学研究科応用分子生命科学専攻 脊椎動物の冬への適応機構

遠山 早紀 静岡県立大学大学院
薬食生命科学総合学府環境科学専攻 魚類エストロゲン受容体サブタイプ（α , β１, β２）の機能解析

小西 勇輔 名古屋大学大学院
生命農学研究科生物機構・機能科学専攻 昆虫の性決定カスケードに関する研究

湯崎 加梨 名古屋大学大学院
生命農学研究科生物機構・機能科学専攻 カブトムシの角の多様性創出メカニズムに関する研究

間瀬 睦月 名古屋大学大学院
生命農学研究科生物機構・機能科学専攻 カブトムシの角形成に関する研究

彌富 丈一郎 名古屋大学大学院
生命農学研究科生物機構・機能科学専攻 テントウムシの斑紋形成に関する研究

垣塚 太志 大阪大学大学院
生命機能研究科生命機能専攻 幹細胞におけるクロマチン動態の解析

費用 
 基礎生物学研究所に対し費用を納付する必要はありません。
( 授業料などは所属大学に収めることになります。)

RA 制度による大学院生の支援 
 基礎生物学研究所では、所内で研究活動を行う大学院生を
RA( リサーチアシスタント ) 制度によって経済的に支援して
います。特別共同利用研究員に対してもこの制度を適用し、
年齢・国籍を問わずに援助しています。
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2015 年度　重点共同利用研究 研究代表者名・所属

哺乳類着床前胚の発生動態解析システムの構築とその応用 小林 徹也 東京大学 生産技術研究所

microRNA の始原機能を探る〜次世代シーケンサーによる単細胞真核生物の
miRNA 機能解析〜 山崎 朋人 高知工科大学 環境理工学群

2015 年度　モデル生物・技術開発共同利用研究 研究代表者名・所属

社会組織化の分子機構とその進化過程解明のモデル昆虫「シロアリ」のゲノム科
学的研究基盤の構築 三浦 徹 北海道大学 大学院地球環境科学研究院

ホタルの全ゲノム解析による発光形質の分子機能・発生 ･ 生態・進化の理解と、
国際なホタルゲノムコミュニティーの形成 大場 裕一 名古屋大学 大学院生命農学研究科

環境生物学の新興モデル生物アブラムシの研究者コミュニティ形成とポストゲノ
ム研究基盤構築 重信 秀治 自然科学研究機構 基礎生物学研究所

共同利用研究
基礎生物学研究所は大学共同利用機関として、大学・研究機関などに所属する所外の研究者に対し、所内の研究部門・
研究室との共同研究、および所内の施設を利用して行われる研究課題を公募しています。

重点共同利用研究
　生物学の基盤研究をさらに強化発展させ、独創的で世界を先
導する研究を創成し、発展させるため、他の研究機関の研究者
と所内の教授、准教授又は助教が共同して行う複数のグループ
からなる研究。1 年以上、3 年を超えない期間で実施されます。
１件あたり年間上限 300 万円の研究費を助成します。

モデル生物・技術開発共同利用研究
　生物学研究に有用な新しいモデル生物の確立および解析技術
開発に向けて、他研究機関の研究者と所内の教授、准教授又は
助教が共同して行う研究。1 年以上 5 年を超えない期間で実
施されます。１件あたり年間上限 100 万円の研究費を助成し
ます。

個別共同利用研究
　他の研究機関の研究者が、所内の教授、准教授又は助教と協
力して行う個別プロジェクト研究。1 年以内で実施されます。
共同利用研究の実施に必要な基礎生物学研究所までの交通費、
日当、宿泊料を支給します。

統合ゲノミクス共同利用研究
　基礎生物学研究所が運用している次世代 DNA シーケンサー
を使用したハイスループット遺伝子解析、および、大規模計算
機システム（生物情報解析システム）を活用したゲノム関連デー
タ解析を中心に、他研究機関の研究者あるいは所内の研究者が、
生物機能解析センターと共同して行う研究です。これは、ゲノ
ミクス研究の目覚ましい発展とともに変化する共同利用研究の
ニーズに応えるために、従来の次世代 DNA シーケンサー共同
利用実験と大規模計算機システムを用いた共同利用実験を統合
して、2016 年度から開始するものです。

統合イメージング共同利用研究
　基礎生物学研究所が運用している特色ある先端光学機器を用
いた実験・研究を行うとともに、生物画像処理・解析に関する

ニーズや課題を解決することを目的とします。他研究機関の研
究者あるいは所内の研究者が、基礎生物学研究所の教員（当
研究所を併任する、新分野創成センター・イメージングサイ
エンス研究分野の専任教員を含む）と共同して行う研究です。
2015 年度まで DSLM 共同利用実験、生物画像処理・解析共
同利用研究、および個別共同利用研究として運用されて来たバ
イオイメージングに関する共同利用実験を「統合イメージング
共同利用研究」に統合し、最先端の光学機器と最先端の解析技
術による共同研究を幅広くサポートします。

研究会
　基礎生物学分野において重要な課題を対象とした比較的少人
数の研究討論集会。研究会における発表者の基礎生物学研究所
までの交通費、日当、宿泊料を支給します。

大型スペクトログラフ共同利用実験
　大型スペクトログラフを使用して、本研究所が設定した実験
課題について行われる実験・研究。生物の多様な機能を制御す
る各種の光受容系の機構の解明を行うため、共同利用実験の課
題として「光情報による細胞機能の制御」「光エネルギー変換」

「生物における空間認識・明暗認識」「紫外線による生体機能損
傷と光回復」の 4 つの研究テーマが設定されています。共同
利用実験の実施に必要な基礎生物学研究所までの交通費、日当、
宿泊料を支給します。

トレーニングコース実施
　基礎生物学に関連する研究技術の普及を目的としたトレーニ
ングコースの開催のための実習室の利用。トレーニングコース
開催における講師及び補助者の基礎生物学研究所までの交通
費、日当、宿泊料、また実施に必要な試薬等の消耗品費を支給
します。

共同利用研究申請に関する詳しい情報は、基礎生物学研究所
ホームページをご覧下さい。
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2015 年度　個別共同利用研究 研究代表者名・所属

アフリカツメガエルはどのようにして異質四倍体化したか 平良 眞規 東京大学 大学院理学系研究科附属臨海実験所

マウス卵管における器官の非対称性と細胞極性をつなぐ機構の解析 上村 匡 京都大学 大学院生命科学研究科

イセハナビ属植物を用いた周期的一斉開花の進化研究 吉村 仁 静岡大学 創造科学技術大学院

花弁形態形成に関わるワックス合成酵素様タンパク質の活性測定 武田 征士 京都府立大学 大学院生命環境科学研究科

３型分泌装置を用いて宿主自身のタンパク質を根粒菌からマメ科植物へ注入する
試み 佐伯 和彦 奈良女子大学 研究院自然科学系

窒素固定能が増加するミヤコグサ突然変異体の検定及びマッピング 野村 美加 香川大学 農学部

ミジンコのゲノム編集基盤の確立 蛭田 千鶴江 岩手医科大学 全学教育推進機構

胎生真骨魚類の母仔間栄養供給における性ホルモンの役割を解析する 飯田 敦夫 京都大学 再生医科学研究所

ミネラルコルチコイド受容体ノックアウトメダカ及びステロイドホルモンの応答
を可視化できるメダカから明かにするホルモンの本質的機能 坂本 浩隆 岡山大学 大学院自然科学研究科

ネッタイツメガエルの生殖腺分化に対するアンドロゲン暴露の影響 高瀬 稔 広島大学 大学院理学研究科

低音環境下で生じる徐脈性不整脈の責任遺伝子の同定と変異体メダカの作出 三谷 啓志 東京大学 大学院新領域創成科学研究科

種内多様性を有する頭蓋顔面形態の遺伝学的解析 新屋 みのり 慶応義塾大学 商学部生物学教室

メダカ属の孵化酵素の至適塩濃度と生息環境への適応 川口 眞理 上智大学 理工学部

大脳皮質発生時の網羅的細胞挙動可視化 宮田 卓樹 名古屋大学 大学院医学系研究科

２光子励起光シート顕微鏡のがんイメージングへの応用 大嶋 佑介 愛媛大学 大学院医学系研究科

機能性菌体外多糖の生合成に関与するペプチドの解析 西村 順子 八戸工業大学 工学部バイオ環境工学科

送粉適応した花形質の進化：夜咲きの遺伝子基盤と進化過程の解明 矢原 徹一 九州大学 大学院理学研究院

発光魚キンメモドキとハダカイワシの発光形質に関わる遺伝子の同定 大場 裕一 名古屋大学 大学院生命農学研究科

アリ類の長期間にわたる大量の精子貯蔵メカニズムとその進化の解明 後藤 彩子 甲南大学 理工学部

植物と動物に共通の共生細菌維持機構の解明 内海 俊樹 鹿児島大学 大学院理工学研究科

フキバッタ亜科昆虫のゲノムサイズ推定と染色体レース判別に向けた細胞生物学
的解析 立田 晴記 琉球大学 農学部

アフリカツメガエルの四肢再生の研究に対する IR-LEGO の適用 横山 仁 弘前大学 農学生命科学部

IR-LEGO 法による、器官再生過程の細胞系譜長期追跡実験系の開発 田村 宏治 東北大学 大学院生命科学研究科

IR-LEGO を利用した分子シャペロン依存の極核融合過程の解析 西川 周一 新潟大学 理学部

光遺伝学を用いた、小脳機能的神経回路の形成機構の解析 津田 佐知子 埼玉大学 研究機構研究企画推進室

シロイヌナズナの根の伸長に対するオートファジーの影響 井上 悠子 埼玉大学 大学院理工学研究科

IR-LEGO を用いた局所的熱誘導系による補償作用メカニズムの解明 塚谷 裕一 東京大学 大学院理学系研究科

ナマコ神経系の発生の可視化と棘皮動物の五放射相称形成過程の解析 近藤 真理子 東京大学 大学院理学系研究科附属臨海実験所

R-Avr 認識後の細胞間防御応答シグナルの解析 別役 重之 東京大学 大学院理学系研究科

IR-LEGO 法を用いたメダカ脳の部分機能修飾法の確立 竹内 秀明 岡山大学 大学院自然科学研究科

外部形態の背側化を制御するメダカ zic １/zic ４の発現境界維持機構の解析 島田 敦子 東京大学 大学院理学系研究科

植物プロセッシングボディーの局所ストレス下における解析 渡邊 雄一郎 東京大学 大学院総合文化研究科

霊長類大脳皮質ニューロンの樹状突起スパインの構造解析 一戸 紀孝 国立精神・神経医療研究センター 神経研究所

始原新口動物のボディプランに関する研究 倉石 立 慶応義塾大学 文学部

zmpste ２４遺伝子欠損メダカの解析 谷口 善仁 杏林大学 医学部

メダカの色素細胞をモデルとした細胞運命決定の分子メカニズムの解析 橋本 寿史 名古屋大学 生物機能開発利用研究センター

タンパク質架橋化酵素ファミリー遺伝子産物の生理的意義の解明 人見 清隆 名古屋大学 大学院創薬科学研究科

モデル小型魚類利用によるシアル酸代謝とその機能解明研究 北島 健 名古屋大学 生物機能開発利用研究センター

種子オルガネラの形成と分解の制御機構 林 誠 長浜バイオ大学 バイオサイエンス学部

光学的アプローチによる非侵襲的時期 ･ 空間特異的細胞除去法による細胞機能解
析と生体内成長因子の動態解析 瀬原 淳子 京都大学 再生医科学研究所

メダカ Parkin 遺伝子構造と発現の詳細な解析と Conditional KO 系統の樹立 木下 政人 京都大学 大学院農学研究科

温度感受性新規蛍光タンパク質と IR-LEGO を用いた細胞内温度計測システムの
開発と細胞内外の微小環境制御 中野 雅裕 大阪大学 産業科学研究所

IR-LEGO と分子遺伝学を基盤とする植物の低温環境感覚の可視化への挑戦 古本 強 龍谷大学 農学部

２型糖尿病モデルメダカのためのモノクローナル抗体の作製 松山 誠 重井医学研究所 分子遺伝部門

IR-LEGO によるイモリの局所的誘導型 Cre-loxP 組換え系の構築 林 利憲 鳥取大学 医学部

アリールスルファターゼのメダカ形態形成における機能解析 中坪 敬子 広島大学 大学院理学研究科

IR-LEGO 技術を利用した“がんの初動メカニズム”の解析 石谷 太 九州大学 生体防御医学研究所
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赤外レーザー顕微鏡を用いたメダカにおける温度依存的性決定機構の解析 北野 健 熊本大学 大学院自然科学研究科

Tor キナーゼとその標的因子の細胞内動態を介した細胞増殖の制御機構 松浦 彰 千葉大学 大学院融合科学研究科

植物の代謝調節と効率的な物質生産機構の解明 中山 亨 東北大学 大学院工学研究科

イネのビタミン要求変異株を用いた種子形成における胚と胚乳の相互作用の役割
に関する解析 佐藤 豊 名古屋大学 大学院生命農学研究科

シロイヌナズナのペルオキシソーム形成変異体 apem6 の解析 森 仁志 名古屋大学 大学院生命農学研究科

RECOG と MAPLE システムの融合による新たなメタゲノム解析手法の開発 高見 英人 海洋研究開発機構 海底資源研究開発センター

赤潮原因藻の遺伝子情報構築と機能解析技術の開発 紫加田 知幸 水産総合研究センター瀬戸内海区水産研究所

Rhizobium radiobacter(syn.Agrobacterium tumefaciens) のゲノム分化と
根頭癌腫病原性との相関に関する解析 鈴木 克周 広島大学 大学院理学研究科

ブドウ球菌属間のゲノム比較に関する研究 菅井 基行 広島大学 大学院医歯薬保健学研究科

イネにおける DNA 倍加の抑制機構 伊藤 正樹 名古屋大学 大学院生命農学研究科

種内多数近縁ゲノム比較による適応進化過程の解析 小林 一三 東京大学 大学院新領域創成科学研究科

DNA トランスポゾンによる優性変異体の解析と挿入領域の網羅的解析法の開発 前川 雅彦 岡山大学 資源植物科学研究所

褐虫藻と刺胞動物の共生成立と破綻に関わる遺伝子の解析 丸山 真一朗 東北大学 大学院生命科学研究科

メダカ属における新規 DNA 型トランスポゾン albatross の進化 島田 敦子 東京大学 大学院理学系研究科

マウス雌性生殖腺の遺伝子発現に対する周生期性ホルモン投与の影響 佐藤 友美 横浜市立大学 大学院生命ナノシステム科学研究科

トゲウオ脂肪酸代謝能力の変異の遺伝基盤 北野 潤 情報システム研究機構 国立遺伝学研究所

ゼブラフィッシュ視神経損傷後に発現する再生関連分子に関する研究 杉谷 加代 金沢大学 医薬保健研究域

水頭 / 無脳症様の表現型を示すメダカ変異体の原因遺伝子の同定 殿山 泰弘 長浜バイオ大学 バイオサイエンス学部

魚類の視覚認知における情報処理過程の解析 細川 浩 京都大学 大学院情報学研究科

実用珪藻キートセラスの比較ゲノム解析とゲノムデータベースの構築 伊福 健太郎 京都大学 大学院生命科学研究科

オオミジンコの性決定臨界期における遺伝子発現の網羅的解析 加藤 泰彦 大阪大学 大学院工学研究科

メダカ初期胚を用いた教材の開発 中村 依子 愛媛大学 教育学部

シロイヌナズナ CY ０１遺伝子高発現による Stay-green 化の解析 島田 裕士 広島大学 大学院理学研究科

バーチャルリアリティー映像技術による放流魚の捕食回避行動学習法の開発 征矢野 清 長崎大学 大学院水産・環境科学総合研究科

開花関連遺伝子 LjEMF ２と LjE １がミヤコグサ（マメ科）の開花所要日数に及
ぼす影響の評価 瀬戸口 浩彰 京都大学 大学院人間・環境学研究科

軸策性リボソームのライブイメージング 荒木 功人 岩手大学 工学部

世代交代を司る転写因子の細胞内相互作用の解析 西山 智明 金沢大学 学際科学実験センター

ミジンコを使用した新規環境モニタリング手法の確立 宮川 一志 宇都宮大学 バイオサイエンス教育研究センター

イネ DPD １遺伝子に nDart が挿入された株の単離と解析 坂本 亘 岡山大学 資源植物科学研究所

アフリカツメガエル発生・再生過程における核内構造変化の解析 鈴木 賢一 広島大学 大学院理学研究科

新生児期化学物質暴露による甲状腺ホルモン系攪乱作用の分子機構の解明 藤本 成明 広島大学 原爆放射線医科学研究所

根粒形成および茎頂分裂組織維持の遺伝的制御機構の解析 寿崎 拓也 筑波大学 生命環境系

透過型電子顕微鏡を用いた根粒内部構造の観察 寿崎 拓也 筑波大学 生命環境系

両生類の前腎再生過程での遺伝子破壊を目的とした IR-LEGO の適用 越智 陽城 山形大学 医学部

ゼノパス脊髄における細胞新生を担う細胞の証明 北田 容章 東北大学 大学院医学系研究科

カワカイメン骨片骨格形成及び芽球形成過程の細胞レベルでの解析 船山 典子 京都大学 大学院理学研究科

体細胞を用いた棘皮動物のゲノムサイズ測定法の確立 入江 直樹 東京大学 大学院理学系研究科

Xiphophorus 属の魚類の性決定機構の解明を目指したゲノム fosmid ライブラ
リの構築 近藤 真理子 東京大学 大学院理学系研究科

植物における細胞骨格と代謝に関する研究 濱田 隆宏 東京大学 大学院総合文化研究科

Development and application of the system of Fighting Fish into a 
variety of medical care by understanding the behavior and disease in 
terms of gene expression and proteomics

岡田 典弘 国立成功大学 生命科学系

味覚依存的な行動を規定する神経内分泌系の解析 藍原 祥子 神戸大学 大学院農学研究科

神経上皮組織動態の定量的解析法の確立 宮田 卓樹 名古屋大学 大学院医学系研究科

細胞収縮力可視化技術の開発 出口 真次 名古屋工業大学 大学院工学研究科

上皮性管構造の構築原理の解明を目的とした新規の画像処理・解析手法の開発研究 鈴木 誠 自然科学研究機構 基礎生物学研究所

３Ｄイメージ解析を用いた細胞キラリティの形成機構 松野 健治 大阪大学 大学院理学研究科

生後マウス脳における新生ニューロンの移動方向推定に向けた新規解析手法の開発 根本 知己 北海道大学 電子科学研究所

皮膚組織における色素細胞（黒 ･ 黄・白）の自動抽出による体色定量法の開発 深町 昌司 日本女子大学 理学部　
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家族性拡張型心筋症モデルの心筋における構造・機能相関の検討 呉林 なごみ 順天堂大学 医学部

電子顕微鏡連続断面画像を用いた細胞内膜性オルガネラの半自動的解析手法の開発 大野 伸彦 山梨大学 大学院総合研究部医学域

ショウジョウバエ始原生殖細胞の定量的画像解析法の確立 林 良樹 筑波大学 生命領域学際研究センター

植物細胞内構造物の定量化の試み 真野 昌二 自然科学研究機構 基礎生物学研究所

前軟骨凝集塊の核間距離の解析 鈴木 孝幸 名古屋大学 大学院理学研究科

植物細胞の小胞体を中心とした内膜系構造の画像処理による定量解析 西村 いくこ 京都大学 大学院理学研究科

X 線マイクロ CT の３D 画像からの植物種子を構成する細胞と間隙の抽出法の検討 峰雪 芳宣 兵庫県立大学 大学院生命理学研究科

共焦点顕微鏡３次元像の焦点深度依存ボケ復元手法の開発 寺西 大 広島工業大学 情報学部

2015 年度　研究会 研究代表者名・所属

物理学は生物現象の謎を解けるか 佐野 雅己 東京大学 大学院理学系研究科

次世代両生類研究会 鈴木 賢一 広島大学 大学院理学研究科

ユニークな少数派実験動物を扱う若手が最先端アプローチを勉強する会 飯田 敦夫 京都大学 再生医科学研究所

プロテインホスファターゼ研究の現状と将来 野田 昌晴 自然科学研究機構 基礎生物学研究所

幹細胞の基本原理と特異性〜植物と動物の比較から〜 梅田 正明 奈良先端科学技術大学院大学 バイオサイエンス
研究科

水生動物を用いたヒト疾患モデル・Toxicology に関する国際シンポジウム 成瀬 清 自然科学研究機構 基礎生物学研究所

2015 年度　大型スペクトログラフ共同利用実験 研究代表者名・所属

マウス皮膚における紫外線誘発突然変異の作用スペクトル解析：皮膚特異的変異
誘発抑制応答の機構解明 池畑 広伸 東北大学 大学院医学系研究科

メダカの交尾前生殖隔離行動に必要なスペクトル情報の取得 深町 昌司 日本女子大学 理学部　

エダアシクラゲの配偶子放出を誘起する光刺激に関わる遺伝子の解析 立花 和則 東京工業大学 バイオ研究基盤支援総合センター

南極の気生緑藻 Prasiola crispa の光合成の波長依存特性 小池 裕幸 中央大学 理工学部

シアノバクテリアの光色応答の解析 広瀬 侑 豊橋技術科学大学 環境生命工学系

構造用複合材料における光劣化メカニズムⅣ 永田 謙二 名古屋工業大学 大学院工学研究科

紫外線単独、ならびに化学物質共存下での突然変異・DNA 損傷誘起に関する研究 有元 佐賀惠 岡山大学 大学院医歯薬学総合研究科

有害赤潮鞭毛藻類における走光性の作用スペクトル取得 紫加田 知幸 水産総合研究センター 瀬戸内海区水産研究所

effect of photoreceptors on photoprotection in microalgae FINAZZI, 
Giovanni CEA Grenoble(France) 

サンゴに共生する褐虫藻の走行性の特性と意義 高橋 俊一 自然科学研究機構 基礎生物学研究所

2015 年度　DSLM 共同利用実験 研究代表者名・所属

DSLM による血管形成過程の形態学的解析 木村 英二 岩手医科大学 医学部

DSLM によるメダカ終脳の 3D 細胞系譜解析 竹内 秀明 東京大学 大学院理学系研究科

デジタルスキャン光シート顕微鏡を用いた透明化生体試料の深部観察 小野寺 宏 東京大学 大学院工学系研究科

光シート顕微鏡における電気式焦点可変レンズ制御系構築及び評価 広井 賀子 慶応義塾大学 理工学部

３次元組織工学・３次元生体材料の３次元観測の基礎実験（DSLM による 3 次
元観測とその発展を探る） 中村 真人 富山大学 大学院理工学研究部

ゼブラフィッシュ胚における分化誘導シグナルの時間変化の解析 近藤 晶子 藤田保健衛生大学 総合医科学研究所

海産甲殻類ウミクワガタ科における大顎の内部構造の解明 楠岡 泰 滋賀県立琵琶湖博物館 水域生態学研究室

マウス胚の頭尾パターニングにおける細胞移動の観察 高岡 勝吉 大阪大学 大学院生命機能研究科

アメーバ運動に伴う細胞膜のダイナミクス 園部 誠司 兵庫県立大学 大学院生命理学研究科

細胞を遊走させるストレスファイバの回転の直接観察 岩楯 好昭 山口大学 大学院医学系研究科

ゼブラフィッシュ網膜における錐体視細胞の規則的格子状配置パターンの形成機構 政井 一郎 沖縄科学技術大学院大学 神経発生ユニット

2015 年度　次世代 DNA シーケンサー共同利用実験 研究代表者名・所属

カメムシ類における共生器官形態形成に関わる遺伝的基盤の解明 菊池 義智 産業技術総合研究所 生物プロセス研究部門

プラナリア Dugesia ryukyuensis における有性化機構の解明 小林 一也 弘前大学 農学生命科学部

半翅目昆虫と共生細菌の相互作用に関する網羅的遺伝子発現解析 深津 武馬 産業技術総合研究所 生物プロセス研究部門

非モデル海産生物を用いた鞭毛繊毛多様化機構の基盤情報の取得 稲葉 一男 筑波大学 下田臨海実験センター

ラン科植物における菌従属栄養性の獲得に関与する遺伝子群の探索 大和 政秀 千葉大学 教育学部
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冬眠可能状態を規定する遺伝子発現状態の記述 山口 良文 東京大学 大学院薬学系研究科

クラミドモナスの新奇走光性・運動性異常突然変異株の解析 若林 憲一 東京工業大学 資源化学研究所

サケ科魚類における寿命制御機構の解析 吉崎 悟朗 東京海洋大学 大学院海洋科学技術研究科

ショウジョウバエ種群における精子形成機構の遺伝的多様性の解析 佐藤 玄 杏林大学 医学部

温帯性および亜熱帯性植物の適応分化と遺伝子流動に関する研究 三村 真紀子 玉川大学 農学部

地衣類共生系の確立に必要な遺伝子発現の網羅的探索 颯田 葉子 総合研究大学院大学 先導科学研究科

女王蜂における寿命制御機構の解明 鎌倉 昌樹 富山県立大学 工学部

マウス精子幹細胞の遺伝子発現とゲノム配列の多様性の解明 吉田 松生 自然科学研究機構 基礎生物学研究所

生物進化の分子機構の解明 玉田 洋介 自然科学研究機構 基礎生物学研究所

ヒトを含めた霊長類の脳における遺伝子発現解析およびメチル化解析 郷 康広 自然科学研究機構 新分野創成センター

昆虫新奇形質の形成メカニズムの解明 新美 輝幸 名古屋大学 大学院生命農学研究科

In vivo ビオチン化転写因子を用いた、汎用性と定量性をもった ChIP-Seq 解析
法の確立 近藤 寿人 京都産業大学 総合生命科学部

植物の低温感受の分子機構を新規 PIF ４分解不全変異体から解析する 古本 強 龍谷大学 農学部

植物の生殖器官で発現する遺伝子の解析 村瀬 浩司 奈良先端科学技術大学院大学 バイオサイエンス
研究科

サイトカイニンシグナルの制御を介した植物の器官形成機構の解明 奥島 葉子 奈良先端科学技術大学院大学 バイオサイエンス
研究科

ショウジョウバエの力応答遺伝子の RNA-seq 法を用いた探索 松野 健治 大阪大学 大学院理学研究科

腎ポドサイトに発現するノンコーディング RNA の網羅的プロファイリング 石橋 宰 大阪府立大学 大学院生命環境科学研究科

ゼニゴケ全ゲノム情報を基盤とした基部植物発生制御機構の解析 石崎 公庸 神戸大学 大学院理学研究科

クロオオアリの社会鼓動の分子基盤研究のためのゲノムおよび RNA-seq 解析 尾崎 まみこ 神戸大学 大学院理学研究科

モデル生物化と寄生的菌根共生システムの解明を目指したラン科植物シランのト
ランスクリプトーム解析 上中 弘典 鳥取大学 農学部

チャの遺伝的多様性を育種に活用するための大規模 DNA マーカー開発 荻野 暁子 農業・食品産業技術総合研究機構 野菜茶業研究所

脳の左右を決める遺伝子の同定 重本 隆一 IST Austria 

筋肉由来細胞株の形態変化における AMP activated protein kinase の役割 箕越 靖彦 自然科学研究機構 生理学研究所

スギの全ゲノム配列の解読 上野 真義 森林総合研究所 森林遺伝研究領域

トランスクリプトーム解析によるヒドラ生殖幹細胞の特質の解明 小林 悟 筑波大学 生命領域学際研究センター

次世代 DNA シーケンサーによる精神神経疾患の遺伝子解析 瀬藤 光利 浜松医科大学 解剖学講座

RNA-seq による季節繁殖の制御機構の解明 吉村 崇 自然科学研究機構 基礎生物学研究所

RAD シーケンスを用いたウズラ遺伝連鎖地図の作製と突然変異遺伝子の同定 松田 洋一 名古屋大学 大学院生命農学研究科

日本産ミヤコグサの開花時期制御の種内多型に関わる遺伝的背景の解明 瀬戸口 浩彰 京都大学 大学院人間・環境学研究科

ミズタマショウジョウバエ模様形成因子の探索 越川 滋行 京都大学 大学院理学研究科

ミドリゾウリムシとクロレラの二次共生成立機構解明のためのトランスクリプト
ーム解析 藤島 政博 山口大学 大学院理工学研究科

潮汐リズム環境下におけるマングローブの概日リズム制御 渡辺 信 琉球大学 熱帯生物圏研究センター

爬虫類及び甲殻類を用いた環境性性決定のメカニズム解析 井口 泰泉 自然科学研究機構 基礎生物学研究所

メダカ生殖細胞で発現する small RNA の網羅的解析 田中 実 自然科学研究機構 基礎生物学研究所

アーバスキュラー菌根菌における宿主依存的な胞子形成制御機構の解明 川口 正代司 自然科学研究機構 基礎生物学研究所

極限環境生物のゲノム・トランスクリプトーム解析 黄川田 隆洋 農業生物資源研究所 遺伝子組換え研究センター

植物寄生センチュウの病原性機構の解明 白須 賢 理化学研究所 環境資源科学研究センター

Vigna 属野生種の全ゲノム解読 内藤 健 農業生物資源研究所 遺伝資源センター

マウス始原生殖細胞における RNA 結合タンパク質 Dead end 1 の機能解析 鈴木 敦 横浜国立大学 大学院工学研究院

腸神経サブタイプを特異化する発生時・分化後の遺伝子コードのトランスクリプ
トームによる解明 二階堂 昌孝 兵庫県立大学 大学院生命理学研究科

植物と放線菌の相互作用に関わる二次代謝関連遺伝子の解析 白須 賢 理化学研究所 環境資源科学研究センター

2015 年度　トレーニングコース実施 研究代表者名・所属

２０１５メダカベーシックトレーニングコース 亀井 保博 自然科学研究機構 基礎生物学研究所
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受賞
2015 年度
第 4 回 自然科学研究機構 若手研究者賞
原 健士朗（生殖細胞研究部門 助教）

日本繁殖生物学会 奨励賞
中村 隼明（生殖細胞研究部門 研究員）

American Thyroid Association 2015, Van Meter 
Award
吉村 崇（季節生物学研究部門 客員教授）

井上科学振興財団 井上研究奨励賞
豊田 賢治（分子環境生物学研究部門 NIBB リサーチフェロー）

環境ホルモン学会 第 18 回研究発表会 ポスター賞
豊田 賢治（分子環境生物学研究部門 NIBB リサーチフェロー）

第 40 回 日本比較内分泌学会大会 若手研究者最優秀発表賞
豊田 賢治（分子環境生物学研究部門 NIBB リサーチフェロー）

日本比較内分泌学会 奨励賞
吉村 崇（季節生物学研究部門 客員教授）

朝日新聞文化財団 朝日賞
山本 正幸（所長）

日本植物生理学会 第 23 回 PCP 論文賞
後藤 志野　真野 昌二　近藤 真紀　西村 幹夫

アステラス病態代謝研究会 竹中奨励賞
宮成 悠介（核内ゲノム動態 特任准教授）
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プレスリリース一覧

2015 年 04 月 28 日
精子幹細胞が尽きることなく精子を作り続けるメカニズム
〜分化する細胞としない細胞はどのようにして決まるのか？〜

（基礎生物学研究所 生殖細胞研究部門）

2015 年 06 月 11 日
R3 RPTP サブファミリーがインスリン受容体の働きを抑制
している 〜糖尿病の新しい治療薬開発の可能性〜

（基礎生物学研究所 統合神経生物学研究部門）

2015 年 06 月 12 日
「精子になるか、卵になるか」を決めるしくみの発見 〜生殖細
胞で働く性のスイッチ遺伝子を同定〜

（基礎生物学研究所 生殖遺伝学研究室）

2015 年 09 月 03 日
髄鞘再生に関わる分子機構の解明 〜神経回路の絶縁シートが
回復する仕組み〜

（基礎生物学研究所 統合神経生物学研究部門）

2015 年 10 月 01 日
マウス大脳運動野を光刺激することで多様な運動パターンの脳
マップを得ることに成功

（基礎生物学研究所 光脳回路研究部門）

2015 年 10 月 06 日
女性ホルモンであるエストロゲンの受容体は膣上皮の分化を制
御する

（基礎生物学研究所 分子環境生物学研究部門）

2015 年 11 月 06 日
油脂合成に関わる遺伝子の発現時期をコントロールすることで
種の油を増やすことに成功

（基礎生物学研究所 多様性生物学研究室 真野グループ）

2015 年 11 月 18 日
魚類における男性ホルモン受容体遺伝子の新機能の獲得

（基礎生物学研究所 分子環境生物学研究部門）

2015 年 11 月 20 日
霊長類の大脳皮質で多細胞活動を長期間・同時計測 〜詳細な
脳機能マップ作製のための基盤技術を開発〜

（基礎生物学研究所 光脳回路研究部門および理化学研究所 脳
科学総合研究センター）

2015 年 12 月 24 日
温度でオスとメスが決まるミシシッピーワニの性決定の仕組み
には TRPV4 チャネルが関与する

（基礎生物学研究所 分子環境生物学研究部門）

＜ 2015 年度＞

2016 年 01 月 18 日
生物の形態を定量的に記述する画像情報解析手法の開発

（基礎生物学研究所 多様性生物学研究室 真野グループおよび
自然科学研究機構 新分野創成センター イメージングサイエン
ス研究分野）

2016 年 02 月 09 日
神経膠腫（グリオーマ）治療に向けた新たな創薬戦略：
PTPRZ 阻害剤の開発

（基礎生物学研究所 統合神経生物学研究部門）

2016 年 02 月 11 日
RNG105 (Caprin1) 遺伝子のヘテロ欠損は「社会性の低下」、

「目新しさへの反応（興味）の低下」、「状況変化への対応の低下」
を引き起こす

（基礎生物学研究所 神経細胞生物学研究室）

2016 年 02 月 16 日
着床前の胚において、決まりかけた細胞の運命が細胞間の相互
作用によって変更される様子をライブイメージングにより観察
することに成功

（基礎生物学研究所 初期発生研究部門）
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第 63 回基礎生物学研究所コンファレンス
Environment to Bioresponse

「環境と生物」

開催期間：２０１５年１１月３０日〜１２月２日
会場：岡崎コンファレンスセンター

オーガナイザー：井口 泰泉 ( 基礎生物学研究所 )

1: Developmental plasticity and ecotoxicology
2: Estrogen receptors and endocrine disruption
3: Endocrine disruptors and fish biology
4: Environmental research and approaches for future
5: Endocrine disruptions in aquatic environment

Bean Tim P. (Cefas, UK)
Blumberg Bruce (Univ. of California, USA)
Colbourne John (Univ. of Birmingham, UK)
Guillette Louis Jr. (Medical Univ. of South Carolina, USA)
Helbing Caren C. (Univ. of Victoria, Canada)
Katsiadaki Ioanna (Cefas, UK)
Kloas Werner (IGB, Germany)
Kohno Satomi (Medical Univ. of South Carolina, USA)
Lange Anke (Univ. of Exeter, UK)
McLachlan John A. (Tulane Univ., USA)
Roberts Mike (Defra, UK)
Shaw Joseph R. (Indiana Univ., USA)
Tyler Charles R. (Univ. of Exeter, UK)
有薗 幸司 ( 熊本県立大学 )
堀口 敏宏 ( 国立環境研究所 )
井口 泰泉 ( 基礎生物学研究所 )
菅野 純 
( 国立医薬品食品衛生研究所 )
勝 義直 ( 北海道大学 )
小林 亨 ( 静岡県立大学 )
三浦 徹 ( 北海道大学 )
長江 真樹 ( 長崎大学 )
新美 輝幸 ( 基礎生物学研究所 )
佐藤 朝美 ( 横浜市立大学 )
重信 秀治 ( 基礎生物学研究所 )
征矢野 清 ( 長崎大学 )
鑪迫 典久 ( 国立環境研究所 )

開催報告
オーガナイザー　井口 泰泉
( 分子環境生物学研究部門 )

　本シンポジウムは、国際的に最前線で活躍されている
研究者を交えて、「環境」と「生物」のつながりを深く
議論することを目的とした。多様な種の確立に至る進化
の分子基盤となる、生物の環境応答戦略に関する基礎生
物学研究に加え、環境化学物質のヒトや野生生物への影
響、実験動物を用いた環境化学物質の作用メカニズムに
関する諸問題について議論を進めた。カブトムシ、アリ、
アブラムシ、ミジンコ、メダカ、ゼブラフィッシュ、ロー
チ、アフリカツメガエル、アリゲーターに加えてマウス
やヒトなど、様々な動物種をもちいて、環境要因による
表現形の可塑性の変化の分子メカニズム、ホルモンや化
学物質による変態や性分化異状、生殖の低下などの分子
メカニズムについての最新の知見を元に、議論が行われ
た。15 年前に、環境中に放出されているホルモン類似
物質による魚類、両生類、爬虫類およびヒトを含めた哺
乳動物への影響をどのように解析すべきかを議論する
ために NIBB Conference を開催した。この 15 年間
の研究の進展は目を見張るものがあり、ホルモン受容体
の分子進化や機能の解明、ワニ、ミジンコ、アブラムシ
を含む各種動物種の性分化機構の解明、各種動物種のゲ
ノムの解明など基礎的な理解が進むとともに、化学物質
や環境によるエピジェネテイクスの変化、肥満を誘導す
るオベソジェンの作用機構、経世代影響、化学物質の複
合影響の研究推進の必要性が明らかとなった。基礎生物
学的なアプローチを元に、インフォマティクスを用いた
大量のデータを用いたアプローチなど幅広い分野から、
環境因子に対する生物への影響と その反応について幅
広く考える機会となった。

基礎生物学研究所コンファレンス

招待講演者

Sessions

基礎生物学研究所コンファレンスは、所内の教授等がオーガナイザーとなり、海外からの招待講演者を交えて開催
される国際会議です。研究所創立の１９７７年に開催された第１回以来、基礎生物学分野の国際交流の場として
６０回を超える会議が開催されています。最先端の研究成果発表と議論の場として、国内外から多くの研究者が参
加しています。
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欧州分子生物学研究所 (EMBL) は欧州 19 ヶ国の出資により運営されている研究所で、世界の分子生物学をリード
する高いレベルの基礎研究を総合的に行っています。基礎生物学研究所は、2005 年に締結された自然科学研究機
構と EMBL との共同研究協定に基づき、シンポジウムの開催や研究者・大学院生の相互訪問および実験機器の技術
導入などを通じて、人的交流と技術交流を行っています。

2011 年 11 月 16 日〜 19 日
The 2nd NIBB-EMBL PhD Mini-Symposium 2011 and 
The 13th International EMBL PhD Symposium

（Heidelberg Germany）

2013 年 11 月 21 日〜 23 日
The 15th International EMBL PhD Symposium への学
生派遣（Heidelberg Germany）と EMBL ラボ訪問

2015 年 10 月 22 日〜 24 日
The 17th International EMBL PhD Symposium への学
生派遣（Heidelberg Germany）と EMBL ラボ訪問

EMBL ゲストセミナー
2005 年 10 月 26 日
"A Database for Cross-species Gene Expression 
Pattern Comparisons"
Thorsten Henrich 博士

2005 年 11 月 8 日 
"Control of Proliferation and Differentiation in the
Developing  Retina" Jochen Wittbrodt 博士

2006 年 4 月 12 日 
"Assembly of an RNP Complex for Intracellular mRNA 
Transport and Translational Control"
Anne Ephrussi 博士

2006 年 6 月 24 日 
NIBB Special Lecture (for young scientists)
"A late developer; My career in science" Iain Mattaj 博
士 (EMBL 所長 )

2006 年 11 月 29 日
"A post translationally modified protein as biomarker 
for the caucasian form of moyamoya disease"
Thomas Andreas Franz 博士

2006 年 12 月 27 日
"Understanding of biological systems as dynamics"
Kota Miura 博士

2008 年 4 月 17 日 
"Light sheet based Fluorescence Microscopes (LSFM,
SPIM, DSLM) - Tools for a modern biology" Ernst 
Stelzer 博士

2008 年 7 月 29 日
"In toto reconstruction of Danio rerio embryonic 
development"
Philipp Keller 大学院生

基生研訪問
2006 年 9 月 19 日
Rudolf Walczak 大学院生
Julie Cahu 大学院生

NIBB-EMBL 合同会議
第１回　2005 年 7 月 1 日〜 2 日
Mini-symposium on Developmental Biology

（Heidelberg, Germany）

第２回　2006 年 3 月 22 日〜 23 日
Frontiers in Bioimaging（岡崎） 

第３回　2006 年 4 月 19 日〜 20 日
Monterotondo Mouse Biology Meeting

（Monterotondo, Italy）

第４回　2006 年 12 月 3 日〜 5 日
Biology of Protein Conjugation: Structure and Function

（岡崎）

第５回　2007 年 5 月 24 日〜 26 日
Cell and Developmental Biology（岡崎） 

第６回　2008 年 3 月 17 日〜 19 日
Evolution of Epigenetic Regulation

（Heidelberg, Germany）

第７回　2008 年 4 月 18 日〜 19 日
Systems Biology and Functional Genomics Workshop

（Barcelona, Spain）

第８回　2008 年 11 月 21 日〜 23 日
Evolution: Genomes, Cell Types and Shapes（岡崎） 

第９回　2009 年 4 月 20 日〜 22 日
Functional Imaging from Atoms to Organisms（岡崎）

第 10 回　2013 年 3 月 17 日〜 19 日
Quantitative  Bioimaging（岡崎）

NIBB-EMBL PhD 学生交流プログラム
2009 年 10 月 28 日〜 31 日
The 1st NIBB-EMBL PhD Mini-Symposium and 11th 
International EMBL PhD Student Symposium

（Heidelberg, Germany）

EMBL との連携活動

研究協定調印式での Iain Mattaj EMBL 所長と志村令郎前機構長
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2008 年 1 月 10 日
Thorsten Henrich 博士

EMBL 訪問
2005 年 10 月 10 日〜 22 日
斎藤大助（生殖遺伝学研究部門）
田中実（生殖遺伝学研究部門）

2013 年 12 月 4 日〜 6 日　
村田隆 （生物進化研究部門）

2015 年 3 月 10 日〜 11 日
上野直人（形態形成研究部門）
野中茂紀（時空間制御研究室）
亀井保博（光学解析室）

EMBO ミーティング参加
2013 年 6 月 26 日〜 29 日
三井優輔（分子発生研究部門）

2014 年 1 月 18 日〜 27 日
宮川一志（分子環境生物学研究部門）
角谷絵里（分子環境生物学研究部門）

2014 年 10 月 6 日〜 9 日
陳秋紅（分子発生研究部門）

2014 年 10 月 9 日〜 12 日
伊神香菜子（生殖細胞研究部門）

2015 年 5 月 6 日〜 9 日
藤森俊彦（初期発生研究部門）

共同研究
豊橋近郊の野生メダカ集団の集団遺伝学解析
成瀬清 （バイオリソース研究室）
SPIM 顕微鏡を用いたメダカ胚における特定細胞系列観察
田中実・斉藤大助 （生殖遺伝学研究室）
ライトシート型顕微鏡 DSLM の基礎生物学研究所への導入
野中茂紀・市川壮彦 （時空間制御研究室）

EMBL 学生シンポジウム参加報告
大橋 りえ

（神経細胞生物学）

　Ph.D. Symposium は、欧州のみならず世界の様々
な地域から学生が集まっており、国際色豊かなシンポジ
ウムだった。EMBL Ph.D. program 2 年目の学生た
ちで、これほどのものを主催しているということに驚か
されると同時に刺激を受けた。
　今年のテーマは”Just by Chance?”。発生、進化
から構造、バイオインフォマティクスに至るまで盛りだ
くさんの内容だった。自分にとって unfamiliar な内容
を英語でフォローするのは非常に難しく、多くのエネル
ギーをつぎ込んでも十分な理解には程遠かった。しか
し、ウェットな実験生物学とドライな情報・数理科学と
が融合して進んでいく現在の生物学の流れを凝縮した
ようなプログラムで興味深かった。
　トークとトークの間には頻繁にコーヒーブレイクが
あり、参加者同士のコミュニケーションが活発に行われ
ていた。その輪に入ろうと試みたものの、簡単な会話を
するのが精一杯で、あまりブレイクにはならなかった。
　シンポジウムではポスター発表を行った。テーマの

“Just by Chance?”にマッチしているとは言い難かっ
たが、予想以上に多くの人が聞きに来てくれた。英語で
あることに最初は緊張したが、サイエンティフィック
な話となると、食事中などの他愛もない会話よりも“通
じ合っている”ことを感じ、楽しい時間を過ごすことが
できた。
　ラボ訪問では、ショウジョウバエの胚における局所的
翻訳の研究を行っている Dr. Anne Ephrussi のラボを
訪れた。まず、ラボメンバーの前で 40 分程度の研究
紹介を行い、その後、数人のスタッフ、ポスドクの方々
から個々に研究の話を聞かせていただいた。普段、基生
研ラボ内でのプログレスは英語で行っているため、英
語で研究内容を発表することは初めてではなかったが、
その時とは異なる緊張感があった。質問を色々として
いただき嬉しかったが、リスニング能力が追い付かず、
何度も聞き返したりゆっくりと話してもらったりして、
なんとか発表を終えた。その後の個別の時間でも、英
語力の足りなさを痛感しつつ、図を書いたりして視覚
的なコミュニケーションを試みた。反省点ばかりだが、
度胸をつけるという意味も含めて意義があったと思う。
研究内容に関して貴重なアドバイスを頂いたので、今後
に生かしていきたい。
　帰国前日には、EMBL で画像解析のコーディネーター
を行っている三浦博士のオフィスを訪問させていただ
いた。三浦博士は長年ドイツにいらっしゃる方で、日本
と欧州の分子生物学の
捉え方の違いなどを聞
かせていただき、有意
義な時間となった。
　今回の EMBL 滞在を
通して強く思ったこと
――研究者としてサバ
イバルする力をつけよ
う。日本にいる時も日
頃から思っていること
だが、EMBL で 1 週間
過ごすことでもっと切
実に、危機感ともいえ
るくらいの感覚で心に
刻まれた。
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テマセク生命科学研究所との連携活動
2010 年８月、基礎生物学研究所は、シンガポールのテマセク生命科学研究所 (Temasek Life Sciences 
Laboratory, TLL) と学術交流協定を締結しました。協定に基づき、共同研究の推進、学生および研究者の交流、実
習コースの共催などを行っています。また、2015 年 8 月には、連携協定の継続期間を 5 年間延長しています。

テマセク生命科学研究所との連携活動

テマセク生命科学研究所  （TLL 提供） 第３回 NIBB-TLL-MPIPZ 合同シンポジウム
Cell Cycle and Development

 (TLL, Singapore 2011)

The NUS/TLL/NIBB joint practical workshop on "Genetics, 
Genomics and Imaging in Medaka & Zebrafish"

(Singapore 2012)

テマセク生命科学研究所訪問
2010 年 6 月 2 日〜 5 日
岡田清孝（基礎生物学研究所）
上野直人（基礎生物学研究所）
長谷部光泰（基礎生物学研究所）

基生研訪問
2010 年 11 月 16 日〜 18 日

（Plant Science Communications 2010 に参加）
Dr. Frederic Berger（TLL, Singapore）
Dr. Yu Hao（TLL, Singapore）
Dr. Toshiro Ito（TLL, Singapore）
Dr. He Yuehui（TLL, Singapore）
Dr. Zhongchao Yin（TLL, Singapore）

NIBB-TLL 合同会議
2011 年 11 月 21 日〜 22 日
The 3rd NIBB-TLL-MPIZ Joint Symposium 2011 "Cell 
Cycle and Development"（Singapore, Singapore）

2012 年 11 月 19 日〜 21 日
The 4th NIBB-MPIPZ-TLL Symposium "Arabidopsis 
and Emerging Model Systems"（岡崎）

2014 年 11 月 24 日〜 26 日
The 5th NIBB-MPIPZ-TLL Symposium "Horizons in 
Plant Biology" (Cologne, Germany)

NIBB-TLL 合同プラクティカルコース
2011 年 11 月 14 日〜 21 日 
The 6th NIBB International Practical Course and The 
1st NIBB - TLL Joint International Practical Course 
"Developmental Genetics of Medaka IV"（岡崎）

2012 年 7 月 22 日〜 31 日
The NUS/TLL/NIBB joint practical workshop on 
"Genetics, Genomics and Imaging in Medaka & 
Zebrafish"（Singapore）

2014 年 9 月 22 日〜 10 月 1 日
The 8th NIBB International Practical Course, The 
3rd NIBB-TLL-DBS/NUS Joint International Practical 
Course "Experimental Techniques using Medaka and 
Xenopus - The Merits of using both - "（岡崎） 

2016 年 8 月 18 日〜 30 日 
The 9th NIBB International  Practical  Course,  The 
4th NIBB-TLL Joint International Practical Course 
"Genetics and Imaging of Medaka and Zebrafish"（岡崎）
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インターナショナルプラクティカルコース
NIBB International Practical Course は、国内外の研究者の協力のもとに、基礎生物学研究所で行われる国際実 
習コースです。1986 年から 2005 年まで 20 回にわたり行われた国内向けの実習「バイオサイエンストレーニ
ングコース」の発展系として 2006 年度より実施されています。設定された一つのテーマに沿った数種類の手法に 
ついて、所内そして国内外の研究者を講師に迎え、基礎生物学研究所内の実習専用実験室にて実習を行います。実
習は英語で行われ、国際的な研究者交流と技術交流を促進しています。また第 6 回以降は、シンガポールのテマセ
ク生命科学研究所 (Temasek Life Sciences Laboratory, TLL) と共催で実習コースを開催しています。

第６回　2011 年 11 月 14 日〜 21 日
The 6th NIBB International Practical Course and The 
1st NIBB - TLL Joint International Practical Course 
"Developmental Genetics of Medaka IV"（岡崎）

第７回　2012 年 7 月 22 日〜 31 日
The NUS/TLL/NIBB joint practical workshop on 
"Genetics, Genomics and Imaging in Medaka & 
Zebrafish"（Singapore）

第８回　2014 年 9 月 22 日〜 10 月 1 日
The 8th NIBB International Practical Course, The 
3rd NIBB-TLL-DBS/NUS Joint International Practical 
Course "Experimental Techniques using Medaka and 
Xenopus - The Merits of using both - "（岡崎）

第９回　2016 年 8 月 18 日〜 30 日 
The 9th NIBB International  Practical  Course,  The 
4th NIBB-TLL Joint International Practical Course 
"Genetics and Imaging of Medaka and Zebrafish"（岡崎）

第１回　2007 年 1 月 15 日〜 24 日
The 1st course "Developmental Genetics of Zebrafish 
and Medaka"（Heidelberg, Germany）

第２回　2008 年 3 月 3 日〜 12 日
The 2nd course "Developmental Genetics of Zebrafish 
and Medaka II"（岡崎） 

第３回　2008 年 6 月 30 日〜 7 月 4 日
The 3rd course "The NIBB Laboratory Course and 
Workshops on Physcomitrella patens 2008" （岡崎）

第４回　2009 年 6 月 29 日〜 7 月 3 日
The 4th course "The NIBB Laboratory Course and 
Workshops on Physcomitrella patens 2009"（岡崎）

第５回　2010 年 1 月 26 日〜 2 月 2 日
The 5th course "Developmental Genetics of Zebrafish 
and Medaka Ⅲ "（岡崎）



118

第１回　2004 年 1 月 25 日〜 30 日
"The Biology of Extinction"

「絶滅の生物学」

第２回　2004 年 9 月 26 日〜 30 日
"Terra Microbiology"

「地球圏微生物学」

第３回　2006 年 3 月 12 日〜 17 日
"The Biology of Extinction 2 "

「絶滅の生物学 2」

第４回　2006 年 9 月 10 日〜 15 日
"Terra Microbiology 2 "

「地球圏微生物学 2」

第 5 回　2007 年 3 月 11 日〜 16 日
"Speciation and Adaptation -  Ecological  Genomics of 
Model Organisms and Beyond - "

「種分化と適応 : モデル生物の生態ゲノミクスとその発展」

第 6 回　2007 年 12 月 2 日〜 8 日
"Marine Biology "

「海洋生物学」

第 7 回　2010 年 1 月 11 日〜 14 日
"The Evolution of Symbiotic Systems "

「共生システムの進化」

第８回　2012 年 3 月 18 日〜 23 日
“Speciation and Adaptation II  -  Environment and 
Epigenetics –”

「種分化と適応 2: 環境とエピジェネティクス」

第９回　2012 年 10 月 14 日〜 19 日
“Marine Biology II”
「海洋生物学２」

OBC ホームページ
http://obc.nibb.ac.jp

基礎生物学研究所では、生物科学学会連合の推薦のもと、生物学における新しい研究課題としての問題発掘を目指
し、今後生物学が取り組むべき新たな研究分野の国際的コミュニティ形成を支援するための国際研究集会 Okazaki 
Biology Conference ( 生物学国際高等コンファレンス 略称 OBC) を開催しています。国内外を問わず集められ
た 数十人のトップレベルの研究者が、約一週間寝食を共にして議論をつくし、今後重要となる生物学の新たな課題
に挑戦するための戦略を検討します。既に開催されたコンファレンスからは、国際的研究者コミュニティが形成さ
れつつあります。

生物学国際高等コンファレンス Okazaki Biology Conference
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バイオイメージングフォーラム

第 10 回バイオイメージングフォーラム
「新時代のバイオイメージングの開拓」

開催期間：2016 年 2 月 16 日〜 2 月 17 日
会場：基礎生物学研究所

Organizing Committee：
亀井 保博 （基礎生物学研究所）

高見 英樹 （国立天文台）
早野 裕 （国立天文台）

武田 光夫 （宇都宮大学）
山本 裕紹 （宇都宮大学）

服部 雅之 （基礎生物学研究所）
村田 隆 （基礎生物学研究所）

野中 茂紀 （基礎生物学研究所）
玉田 洋介 （基礎生物学研究所）

講演者
松田　厚志（情報通信研究機構）
服部　雅之（基礎生物学研究所）
武田　光夫（宇都宮大学）
吉森　久（岩手大学）
三浦　則明（北見工業大学）
白井　智宏（産業技術総合研究所）
大野　良人（東北大学）
Min-Woong SEO　（静岡大学）
中屋　秀彦（国立天文台）
的場　修（神戸大学）
池田　思朗（統計数理研究所）
高見　英樹（国立天文台）

出席者 52 名

開催報告
オーガナイザー　亀井 保博

（生物機能解析センター　光学解析室）

　2016 年 2 月 16 日（火）− 17 日（水）の 2 日間、
基生研会議室にて、第 10 回となる NIBB バイオイメー
ジングフォーラムを開催した。今回はサブタイトルを「新
時代のバイオイメージングの開拓」とし、未だバイオイメー
ジングに用いられていないか、今まさに用いられようとし
ているイメージング法 についての講演を様々な分野（光
学・工学・数学・天文学・生物学）の専門家にお願いする
ことで、新しいバイオイメージングに関する異分野融合研
究の芽だしを行うことを目的とした。セッションは 5 つ
に分け、初日は、「生物学・天文学分野におけるイメージ
ングの現状と問題点」を明確化し、その後、「イメージン
グの未来を切り拓く光学理論」としてホログラフィーやコ
ヒーレンスに関する最新の光学理論を披露して頂き、「新
しいイメージング技術の創成１」としてトモグラフィーな
どの講演をして頂いた。2 日目には、「最先端の撮像素子・
機器」としてカメラの最先端技術の講演、「新しいイメー
ジング技術の創成２」としてスパースモデリング理論に関
しての講演をして頂いた。 聴衆は 52 名で、その半数は
生物学を専門とする研究者であったが、残りの半数は、光
学、工学、天文学、数学の研究者や企業からの参加者であり、
多様な分野からご参加をいただいた。こうした多様な分野
からの参加者に異分野の最先端研究に対する理解を深めて
いただくため、講演時間を 35 分と長めに取ることで基礎
から応用までじっくり講演していただくとともに、質疑応
答時間を 5 分と長めに取り（実際には 5 分を大きく超過）、
じっくりと質疑応答を行った。一日目の夕方の意見交換会
には 30 名近くの参加者があり、ざっくばらんな意見交換
が行われ、異分野共同研究についての活発な意見交換がな
された。フォーラムの最後には聴衆を含めた全員での総合
討論が行われ、分野融合の難しさとともにその必要性につ
いてコンセンサスを得ることができた。また、フォーラム
後も 30 名近くの参加者が会場に残り、各所で熱気のこ
もった議論や共同研究の相談がなされた。異分野融合によ
る新しいバイオイメージング法の確立を目的とした研究会
は国内でもあまり例を見ないが、参加者の活発な相互交流
により、本フォーラムを成功裏に開催することができた。
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ゲノムインフォマティクス・トレーニングコース
2015 秋

「RNA-seq 入門 - NGS の基礎から de novo 解析まで」

開催期間：2015 年 9 月 9 日〜 9 月 11 日
オーガナイザー：

重信 秀治 （基礎生物学研究所 生物機能解析センター） 
講師：

内山 郁夫 （基礎生物学研究所 生物機能解析センター）
佐藤 昌直 （慶應義塾大学大学院政策・メディア研究科）

山口 勝司 （基礎生物学研究所 生物機能解析センター）
西出 浩世 （基礎生物学研究所 生物機能解析センター）

概要
生物情報学を専門としない生命科学研究者を対象に、次世代
シーケンシング (NGS) 技術を使ったトランスクリプトーム
解析（RNA-seq）をどのように実験デザインし、どのよう
に膨大な遺伝子発現データから生物学的な情報を抽出するの
か、その基礎的技術と考え方を身に付けることを目的とした
コース。次世代シーケンスデータのフォーマットの理解など
の基礎的事項から、ゲノム情報のない生物種でトランスクリ
プトーム解析を可能にする de novo RNA-seq 解析などの
発展的内容までを 2 日間でカバーする。

実習内容
RNA-seq 概論
UNIX 基礎 / R 入門
NGS 基本フォーマットと NGS 基本ツール
統計学基礎 / 多変量解析
RNA-seq 解析パイプライン
実践演習

受講生　　22 名 （応募総数 68 名）

ゲノムインフォマティクス・トレーニングコース

ゲノムインフォマティクス・トレーニングコース
2016 春

「準備編－ UNIX と R の基礎」

開催期間：2016 年 2 月 25 日〜 2 月 26 日
オーガナイザー：

内山 郁夫 （基礎生物学研究所 生物機能解析センター）
講師：

重信 秀治 （基礎生物学研究所 生物機能解析センター） 
三輪 朋樹 （基礎生物学研究所 生物機能解析センター）
西出 浩世 （基礎生物学研究所 生物機能解析センター）
中村 貴宣 （基礎生物学研究所 生物機能解析センター）

概要
本コースは、これから次世代シーケンサのデータ解析を行お
うとしている生命科学研究者を対象とした準備のためのコー
ス。データ解析を行う際の共通の基盤として、Unix オペレー
ティングシステム、および統計解析パッケージ R の基本的
な使い方について、講義と実習を交えて行う。Unix や R の
コマンドを使った基本的な処理の流れを習得することを目的
とし、演習では次世代シーケンサのデータ解析を想定した例
題も扱う。

実習内容
UNIX 基礎 
R 入門
テキスト処理
シェルスクリプト
演習

受講生　　22 名 （応募総数　69 名）

ゲノムインフォマティクス・トレーニングコースは、生物情報学を必ずしも専門としない生物研究者が、ゲノムイ
ンフォマティクスを活用することによってそれぞれの研究を発展させるための基礎的技術・考え方を習得すること
を目的として開催される国内向けのコースです。講義とコンピュータを用いた演習を組み合わせて実施しています。
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ゲノムインフォマティクス・トレーニングコース
2016 春

「RNA-seq 入門 - NGS の基礎から de novo 解析まで」

開催期間：2016 年 3 月 10 日〜 3 月 11 日
オーガナイザー：

重信 秀治 （基礎生物学研究所 生物機能解析センター） 
講師：

内山 郁夫 （基礎生物学研究所 生物機能解析センター）
佐藤 昌直 （慶應義塾大学大学院政策・メディア研究科）

山口 勝司 （基礎生物学研究所 生物機能解析センター）
西出 浩世 （基礎生物学研究所 生物機能解析センター）

実習内容
RNA-seq 入門 概論
NGS 基本データフォーマット　
NGS 基 本 ツ ー ル： マ ッ ピ ン グ ツ ー ル Bowtie2、
samtools、IGV
統計学入門
RNA-seq 基礎
RNA-seq：ゲノムベース、トランスクリプトベース
多変量解析
実践演習

受講生　　21 名 （応募総数　69 名）

開催報告
ゲノムインフォマティクス・トレーニングコース
2016 春　「準備編－ UNIX と R の基礎」
内山 郁夫

（生物機能解析センター　情報管理解析室）

　このコースは、もともとゲノムインフォマティクスト
レーニングコース（以下 GITC） RNA-seq 入門の中で
行われていた Unix 入門と R 入門の講義を、今回から切
り離して、従来情報管理解析室が利用者向けに行ってい
た Unix 講習会をベースに再構成したものです。GITC
の受講者の多くにとって、Unix や R における「コマン
ドを打ち込んで様々な処理を行う」というスタイルに
は不慣れであるため、この段階で躓きを感じてしまう受
講生が少なからず存在していました。そこで今回は、特
に基本的な内容について実習や演習を含めてじっくり
と時間をかけて行いました。一方で、実際のデータ解析
において Unix の有用性を実感してもらう目的で、次世
代シーケンサデータ解析の基本的なコマンドの説明や、
それを使った簡単なシェルスクリプトの作成などのや
や高度な内容にも触れました。
　定員を大幅に上回る 69 名の応募をいただき、その
中から選考された 22 名の受講者はモチベーションが
高く、みな熱心に取り組んでいました。フロアサポート
に力を入れたこともあって、直後に行ったアンケート結
果はおおむね好評でしたが、内容を詰め込んだためか、
進行がやや早いと感じた受講者も少なからずいたよう
です。一方、２週間後の RNA-seq 入門編にも参加さ
れた受講者からは、準備編を切り分けたことに関して概
ね好評で、2 週間という間を置いたことで復習の時間
がとれ、スムーズに本編の内容に取り組むことができた
ようです。次回以降も準備編と実践編に分けて開催する
という体制を維持しつつ、運営面や内容についてより連
携を深めて効果的なトレーニングコースにしていきた
いと思っています。



122

生物画像データ解析トレーニングコース

生物画像データ解析トレーニングコース 2015

開催期間：2015 年 12 月 7 日〜 12 月 9 日
会場：基礎生物学研究所
オーガナイザー・講師：

　　代表：加藤 輝 （自然科学研究機構 新分野創成センター）
野中 茂紀 （基礎生物学研究所）

村田 隆 （基礎生物学研究所）
亀井 保博 （基礎生物学研究所）
小山 宏史 （基礎生物学研究所）

木森 義隆 （自然科学研究機構 新分野創成センター）

スーパーバイザー
上野 直人（基礎生物学研究所）
藤森 俊彦（基礎生物学研究所）

プログラム
０　はじめに（野中）
１　クイックスタート１（野中）
　　クイックスタート２（村田）
２　画像処理・解析の基礎　講義・実習（木森）

ノイズ，コントラスト，分解能の意味
画像の基礎（フーリエ変換と畳み込み演算，カーネル
の畳み込みの意味）
偽解像（エイリアス，モアレパターン）への注意
前処理の基礎（カーネル処理（線形），非線形フィル
タ（メジアン，バイラテラル））

　　　広視野と高分解能（パノラマ）
定量化（２値化（自動閾値（大津の方法）），ラベリン
グ，面積，数などの決定）

３　受講者の自己紹介
４　ImageJ マクロ講義・実習（野中）
５　画像の定量化について　講義・実習（木森，加藤，小山）

定量的生物画像解析について実践的な演習
　Intensity の定量
　動きの定量
　数の定量
　形の定量
　画像の特性（模様など）の定量

６　講義「画像解析のための顕微鏡の基礎知識」（村田）
７　講義「顕微鏡概論」（亀井）
８　顕微鏡見学会・復習
９　ディスカッション

各受講者の抱えている課題を取り上げ、皆で議論（全
員）

10　施設見学（亀井・野中）

受講者数　20 名

開催報告
加藤 輝（新分野創成センター）

　新分野創成センター・イメージングサイエンス研究分野
ならびに基礎生物学研究の共催により、第 3 回「生物画
像解析トレーニングコース」を 12/7 〜 9 に開催しまし
た。本コースは、顕微観察画像の取り扱い、解析について
比較的初心者である生物系の研究者を対象に、画像処理・
解析技法について「簡単な問題は自分で解決できる」ある
いは「技術的に高度な課題についてはその道の専門家に適
切な相談ができる」ための基盤を習得することを目標に定
めています。本開催分では、20 名の定員に対し 83 名の
応募があり、本コースが設定する課題への需要の高さを窺
わせるものとなりました。
　本コースの講義内容としては、解析に用いる画像を取得
する際に留意すべき点から、画像処理・解析の基礎に至る
一連の過程について講義を行いました。さらに、生物画像
処理・解析のための代表的なソフトウェアの一つである 
ImageJ と、教材となる画像などを予めインストールした
PC を参加者全員に貸与し、ImageJ の基本操作、画像処
理・解析について実習を行いました。また、これら一連の
作業を ImageJ マクロプログラムとして記述、自動化す
ることで、近年の顕微観察画像の大容量化・高次元化に対
応できるよう、簡単なプログラミングについての講義を行
いました。
　コースの締め括りとして、各々の受講者が実際に取り組
んでいる研究テーマの画像についてその解析例を示し、そ
の方法について解説と議論を行いました。
　例年、参加者の方々から「かなり疲れた」とご好評を頂
いている内容ですが、画像解析をより身近な技法とする上
で一定の効果はあったものと思われます。また、生物画像
解析にかかる共同研究の契機となればと期待致しておりま
す。
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メダカベーシックトレーニングコース

2015 メダカベーシックトレーニングコース

開催期間：2015 年 8 月 6 日〜 8 月 7 日
会場：基礎生物学研究所

オーガナイザー・講師：
亀井 保博 （基礎生物学研究所）

成瀬 清（基礎生物学研究所）
竹花 佑介（基礎生物学研究所）
野中 茂紀 （基礎生物学研究所）

講演者
安齊 賢（京都大学）
野中 茂紀（基礎生物学研究所）

プログラム
１．採卵・インジェクションアウトライン（竹花・苣田）
２．メダカ胚の管理と観察（苣田）
３．メダカの麻酔（苣田）
４．ゲノム編集技術の基礎　RNA 合成、ゲノム DNA 抽出・

ジェノタイピング（竹花・安齊・原）
５．マイクロインジェクション（竹花・苣田・苣田英・亀井）
６．孵化酵素処理と顕微鏡サンプル調製（亀井・竹花・野中）
７．NBRP メダカ HP の活用法（成瀬）
８．顕微鏡観察・操作（亀井・野中・近藤・苣田英）

受講者　16 名

主催：基礎生物学研究所　共同利用研究
共催：NBRP メダカ

開催報告
オーガナイザー　亀井 保博

（生物機能解析センター　光学解析室）

　コミュニティのメーリングリストでコース内容のアン
ケート調査を実施し、希望が多く基生研が提供できるメ
ニューとして、CRISPR/Cas9 によるゲノム編集技術、
マイクロインジェクション、飼育方法、麻酔方法、先端イ
メージングに決めて実施しました。当初８名の定員を設定
しましたが応募が２０名を超え最終的には１６名を受入れ
ました。今回はコース実施のノウハウを学びたい見学者
２名も受入れ、所外講師として京都大学の院生さん 1 名
にも協力いただきました。２日間のコース内に講義・実習
を複数項目設定したタイトスケジュールでショーケース的
でしたが、本コースの意図として基生研が持つポテンシャ
ルを知ってもらい、研究に必要となった技術に関しては共
同研究ベースでサポートを行えることを受講者に伝えまし
た。実施後のアンケートでは飼育ノウハウに関する部分が
特に好評でした。
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　大学生のための夏の実習は、大学生向けのアウトリーチ活動と

して 2011 年度より開始されました。2 泊 3 日の日程で、公募

により集まった大学生（1 年〜 4 年生）が基礎生物学研究所の

教員の指導の下で実習に取り組み、最終日には成果発表を行いま

す。2015 年度は 11 コースが行われ、全国から応募した 27

名が参加しました。

2015 年度　実習内容
「上皮細胞の形を観察してみよう」
藤森 俊彦（初期発生研究部門）

「イソギンチャクに光合成をさせよう」
皆川 純（環境光生物学研究部門）

「ES 細胞の細胞周期を解析しよう」
坪内 知美（幹細胞生物学研究室）

「神経細胞を蛍光で観察しよう」
椎名 伸之（神経細胞生物学研究室）

「ES 細胞のライブイメージング」
宮成 悠介（核内ゲノム動態）

「植物の初期生育におけるアミノ酸応答」
川出 健介（植物発生生理）

「バイオロジカルモーションに対するメダカの反応」
渡辺 英治（神経生理学研究室）

「野生メダカに学ぶ表現型と遺伝子型」
成瀬 清（バイオリソース研究室）

「アメーバの動きを超高速４次元撮影してみよう」
野中 茂紀（時空間制御研究室）

「コンピュータでゲノム情報を解析する」
内山 郁夫（情報管理解析室）

「植物オルガネラを観察しよう」
真野 昌二（多様性生物学研究室）

大学生のための夏の実習

　NIBB Internship Program は、基礎生物学研究所を海外の

学生にも広く知ってもらい、将来の研究交流の核となる人材を育

てようという幅広い意図のもとに、体験入学の海外版を引き継ぐ

形で 2009 年から始まったプログラムです。同時に総合研究大

学院大学の大学院生の国際化も意図しており、このプログラムに

よって大学院生はさまざまな文化習慣を持ったインターンシップ

生と知り合う機会を得ています。

　このプログラムでは、基礎生物学研究所で研究を行ってみたい

と思う応募者が希望研究室を記し、希望理由や推薦状などととも

に応募します。その申請書にもとづいて選抜された応募者は、一

定期間研究室に滞在し研究室が独自に設定した研究を体験しま

す。総合研究大学院大学のサポートにより、往復の旅費とロッジ

利用の滞在費が補助されます。

　2015 年度は 26 名の応募があり、選抜された６名のインター

ンシップ生を受け入れました。国籍は、ベトナム２名、ドイツ２

名、タイ１名、トルコ１名で、研究室メンバーの一員として２週

間から３ヶ月ほどの研究生活を送りました。また、自身のグラン

トを利用してペルーから１名がインターンシップ生として３ヶ月

滞在しました。

NIBB Internship Program
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社会との連携
基礎生物学研究所では、次世代の科学者の育成の視点から、小・中学校や高等学校の生徒に向けて、生物学の面白
さを伝える活動を行っています。また、広く一般に向けて、研究内容や成果を発信しています。

出前授業
2015 年度
竜美丘小学校 「メダカのたんじょう」　田中 実
葵中学校 「身体の右と左を決めるしくみ」　野中 茂紀
常磐中学校 「環境ホルモンの動物への影響」　宮川 信一
額田中学校 「コンピュータの世界：情報の表現 ･ 伝達・

認識」　木森 義隆
六ツ美中学校 「光合成から見る地球環境」　得津 隆太郎
美川中学校 「動物達の心を探る」　新村 毅
北中学校 「体の中の「位置情報」と分泌性タンパク質」
 　三井 優輔
竜南中学校 「植物の形と大きさ」　川出 健介

中学生職場体験学習
愛知県の中学校で実施されている職場体験学習の受け入れを
行っています。

竜海中学校　　８名
城北中学校　　１名
額田中学校　　１名
美川中学校　　４名

国研セミナー
国研セミナーは、岡崎市内の小中学校の理科教員に対象に、最
新の研究状況を講演するセミナーです。岡崎南ロータリークラ
ブおよび岡崎市教育委員会との連携活動として開催されていま
す。

2015 年度
「環境によって性が決まる生物：ワニとミジンコについて」　
井口 泰泉

「雌雄で形は何故ちがう？メダカや卵胎生魚を用いた研究」
荻野 由紀子

愛知県立岡崎高等学校　スーパーサイエンスハイスクー
ルへの協力

2015 年 6 月 15 日
英語交流会
Day, Timothy

2016 年 2 月 1 日
キャリアパス講演

「一人の生物学研究者から、これ
から人生を切り開いていく皆さん
へ」
吉田 松生
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未来の科学者賞選考
2015 年 10 月 9 日
選考委員
藤森 俊彦
鎌田 芳彰
定塚 勝樹
諸岡 直樹
堀内 雄太

愛知科学技術教育推進協議会　　科学三昧 in あいちへ
の協力及び展示

2015 年 12 月 25 日
研究紹介
中川 知己 

発表指導
立松 圭

岡崎南ロータリークラブにて講演
2015 年 4 月 21 日

「幻の黄色いアサガオ誕生ストーリー」
星野 敦

名古屋市科学館ワークショップ
2015 年 12 月 3 日、6 日

「のぞいてみよう　メダカの体」
笹土 隆雄

生命の海科学館にて講演
2015 年 12 月 27 日

「カブトムシの角の獲得と
多様化」　新美 輝幸

「昆虫の翅の起源と多様化」
大出 高弘

2015 年 12 月 4 日
特別授業

「植物ホルモンと形態形成 – 高校
授業の先に何があるのか -」
川出 健介

2016 年 3 月 7 日
特別授業

「光合成のダイナミックな姿」
皆川 純

子ども霞が関見学デー
2015 年 7 月 29 日

　ブース展示

キッズ本格お仕事体験「君も研究者になろう」　
2015 年 8 月 7 日〜 8 日　イオンモール岡崎
DNA 抽出実験、ミジンコ・メダカの観察
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国際生物学オリンピック個別教育
国際生物学オリンピック日本代表に選出された高校生への個別
教育に基礎生物学研究所が協力しました。

2015 年 5 月〜 7

大学共同利用機関シンポジウム 2015
研究者に会いに行こう !（アキバ・スクエア）
2015 年 11 月 29 日
講演

「純国産モデル植物、アサガオとその黄色い花」
星野 敦

ブース展示

第 19 回自然科学研究機構シンポジウム
「宇宙から脳まで　自然科学研究のビッグバン−コンピュー
ターが切り開く自然科学の未来−」（名古屋大学豊田講堂）
2015 年 9 月 20 日
ブース展示

第 20 回自然科学研究機構シンポジウム
「生命の起源と進化　地球から系外水惑星へ」
（学術総合センター）
2016 年 3 月 13 日
講演

「地球の覇者−昆虫の多様な世界」
新美 輝幸

ブース展示
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所長 1教授
（客員・特任を含む）16

特別共同利用研究員
19

特別実習生・研究生
3

准教授
　 （特任を含む）15

助教（特任を含む）

研究員

総研大大学院生

技術職員

技術及び
事務支援員 35

56

37
26

106

間接経費
92

外部資金計
813

総研大経費
58

自己収入 1

その他補助金 88

寄付金 24
受託研究費 255

運営費交付金
1,453

科学研究費
446

研究所で働く人たち ( 2017 年 1 月 1 日 現在 ) 

total 314 人
研究所の財政規模 ( 2015 年度 決算額 ) 

total 2,417

配置図 

基礎生物学研究所では国からの補助 ( 運営費交付金、総
研大経費 ) に加え、各研究者の努力により科学研究費、
受託研究費など多くの競争的資金を獲得して研究を
行っています。

⑯

① 基礎生物学研究所 実験研究棟
   A 大型スペクトログラフ
   B 動物実験センター ( 水生動物室 )
② 形質統御実験棟
③ 共通施設棟Ⅰ
　( アイソトープ実験センター・生物機能情報分析室・電子顕微鏡室 )
④ 共通実験棟Ⅱ ( 機器研究試作室 )
⑤ 動物実験センター ( 陸生動物室 )
⑥ 実験廃液処理施設
⑦ 圃場

明大寺地区
愛知県岡崎市明大寺町字西郷中 38

山手地区
愛知県岡崎市明大寺町字東山 5-1

研究所の現況

⑧ 山手 1 号館 A
⑨ 山手 1 号館 B
⑩ 山手 2 号館
⑪ 山手 3 号館
⑫ 山手 4 号館
⑬ 山手 5 号館
⑭ IBBP センター棟
⑮ 高圧配電施設
⑯ 実験排水処理施設

単位：百万円
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岡崎統合事務センター組織

総務部

総務課

総務係

企画評価係

情報サービス係

人事係

労務係

給与係

国際研究協力課

国際係

大学院係

共同利用係

研究戦略係

産学連携係

研究助成係

財務部

財務課

総務係

財務第一係

財務第二係

財務第三係

出納係

調達課

基生研・
生理研チーム
分子研・
事務センターチーム

施設課

資産管理係

施設環境係

電気係

機械係

 岡崎統合事務センターは、自然科学研究機構岡崎 3 機関 ( 基
礎生物学研究所・生理学研究所・分子科学研究所 ) の総務、
研究連携及び財務等に関する事務を担当しています。 

岡崎統合事務センター

自然科学研究機構 岡崎統合事務センター
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研究教育職員・技術課技術職員　ＩＮＤＥＸ

あ 青木 一洋 19 教授 定量生物学研究部門
安藤 俊哉 45 助教 進化発生研究部門
飯沼 秀子 89, 87 技術職員 技術課、アイソトープ実験センター
石川 雅樹 41 助教 生物進化研究部門
上田 貴志 17 教授 細胞動態研究部門
上野 直人 27, 73, 81, 83 教授・副所長 形態形成研究部門、新規モデル生物開発センター、研究力強化戦略室
内山 郁夫 62, 70 助教 ゲノム情報研究室、生物機能解析センター
内海 秀子 28, 87 技術職員 技術課、分子発生学研究部門
海老根 一生 17 助教 細胞動態研究部門
大澤 園子 74, 87 技術係長 技術課、モデル動物研究支援室
大出 高弘 45 助教 進化発生研究部門
大野 薫 49 助教 多様性生物学研究室
岡 早苗 30, 87 技術職員 技術課、初期発生研究部門

か 片岡 研介 21 助教 クロマチン制御研究部門
加藤 輝 56 特任助教 多様性生物学研究室、新分野創成センター
壁谷 幸子 40, 87 技術主任 技術課、生物進化研究部門
鎌田 芳彰 50 助教 多様性生物学研究室
亀井 保博 69, 72, 81 特任准教授 生物機能解析センター、研究力強化戦略室
川口 正代司 43, 73, 76 教授 共生システム研究部門、新規モデル生物開発センター、IBBP センター
川出 健介 67 特任准教授 植物発生生理研究部門、BIO-NEXT プロジェクト
北舘 祐 33 助教 生殖細胞研究部門
木下 典行 27 准教授 形態形成研究部門
木村 有希子 37 助教 神経行動学研究部門
木森 義隆 55 特任助教 多様性生物学研究室、新分野創成センター
倉田 智子 84 特任助教 研究力強化戦略室
児玉 隆治 48, 82, 89 准教授 構造多様性研究室、研究力強化戦略室、アイソトープ実験センター
小林 弘子 87 技術課長 技術課
小峰 由里子 助教 多様性生物学研究室
小山 宏史 31 助教 初期発生研究部門
近藤 真紀 69, 87 技術係長 技術課、生物機能解析センター

さ 齋田 美佐子 69, 87 技術職員 技術課、生物機能解析センター
作田 拓 35 助教 統合神経生物学研究部門
澤田 薫 89 技術主任 技術課、アイソトープ実験センター
椎名 伸之 23 准教授 神経細胞生物学研究室
重信 秀治 68, 71, 73, 81 特任准教授 生物機能解析センター、新規モデル生物開発センター、研究力強化戦略室
四宮 愛 61 特任助教 季節生物学研究部門
定塚 勝樹 53 助教 多様性生物学研究室
新谷 隆史 35 准教授 統合神経生物学研究部門
鈴木 誠 27 助教 形態形成研究部門
征矢野 敬 43 准教授 共生システム研究部門

た 高木 知世 26, 87 技術職員 技術課、形態形成研究部門
高田 慎治 29, 81 教授 分子発生学研究部門、研究力強化戦略室
高橋 俊一 59 准教授 環境光生物学研究部門
高橋 弘樹 27 助教 形態形成研究部門
竹内 靖 34, 87 技術主任 技術課、統合神経生物学研究部門
武田 直也 43 助教 共生システム研究部門
竹鶴 裕亮 76 特任助教 IBBP センター
竹花 佑介 47 助教 バイオリソース研究室
立松 圭 83 特任助教 研究力強化戦略室
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研究教育職員・技術課技術職員　ＩＮＤＥＸ

田中 幸子 42, 87 技術係長 技術課、共生システム研究部門
玉田 洋介 41 助教 生物進化研究部門
栂根 一夫 52, 75 助教 多様性生物学研究室、モデル生物研究センター
坪内 知美 25, 81 准教授 幹細胞生物学研究室
得津 隆太郎 59 助教 環境光生物学研究部門

な 中川 俊徳 33 助教 生殖細胞研究部門
中村 貴宣 70, 87 技術職員 技術課、生物機能解析センター
中山 啓 23 助教 神経細胞生物学研究室
中山 潤一 21 教授 クロマチン制御研究部門
成瀬 清 47, 74, 76 特任教授 バイオリソース研究室、モデル生物研究センター、IBBP センター
新美 輝幸 45, 73 教授 進化発生研究部門
西出 浩世 70, 87 技術職員 技術課、生物機能解析センター
西村 幹夫 81 特任教授 研究力強化戦略室
野口 裕司 74, 87 技術職員 技術課、モデル生物研究センター
野田 千代 58, 87 技術職員 技術課、環境光生物学研究部門
野田 昌晴 35 教授 統合神経生物学研究部門
野中 茂紀 63 准教授 時空間制御研究室
野々村 恵子 31 助教　 初期発生研究部門

は 長谷部 光泰 41, 89 教授 生物進化研究部門、アイソトープ実験センター
濱田 京子 21 助教 クロマチン制御研究部門
林 晃司 74, 87 技術主任 技術課、モデル生物研究センター
東島 眞一 37 教授 神経行動学研究部門
尾納 隆大 68, 87 技術職員 技術課、生物機能解析センター
檜山 武史 35 助教 統合神経生物学研究部門
藤森 俊彦 31, 75, 84 教授 初期発生研究部門、モデル生物研究センター、研究力強化戦略室
星野 敦 51, 73, 75 助教 多様性生物学研究室、新規モデル生物開発センター、モデル生物研究センター

ま 牧野 由美子 68, 87 技術主任 技術課、生物機能解析センター
松田 淑美 89, 87 技術係長 技術課、アイソトープ実験センター
真野 昌二 54 助教 多様性生物学研究室
三井 優輔 29 助教 分子発生学研究部門
水口 洋子 32, 87 技術職員 技術課、生殖細胞研究部門
水谷 健 44, 87 技術係長 技術課、進化発生研究部門
皆川 純 59, 73 教授 環境光生物学研究部門、新規モデル生物開発センター
宮成 悠介 65 特任准教授 核内ゲノム動態、ORION プロジェクト
三輪 朋樹 70, 87 技術班長 技術課、生物機能解析センター
村田 隆 41 准教授 生物進化研究部門
森 友子 68, 87 技術班長 技術課、生物機能解析センター
諸岡 直樹 75, 87 技術主任 技術課、モデル生物研究センター

や 矢部 泰二郎 29 助教 分子発生学研究部門
山口 勝司 68, 87 技術主任 技術課、生物機能解析センター
山下 朗 15 特任准教授 細胞応答研究室
山本 正幸 2, 15, 95 所長 細胞応答研究室
吉田 松生 33, 69, 81, 82 教授 生殖細胞研究部門、研究力強化戦略室、生物機能解析センター
吉村 崇 61 客員教授 季節生物学研究部門

わ 渡辺 英治 39, 74, 75 准教授 神経生理学研究室、モデル生物研究センター
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基礎生物学研究所 
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高速道路高速道路
東海道新幹線 
名古屋鉄道 

東岡崎東岡崎

神宮前神宮前

中部国際空港 

交通案内

● 鉄道を利用した場合
東京方面から
豊橋駅下車、名古屋鉄道 ( 名鉄 ) に乗り換えて、
東岡崎駅下車 ( 豊橋駅 - 東岡崎駅間約 20 分 )。

大阪方面から
名古屋駅下車、名古屋鉄道 ( 名鉄 ) に乗り換えて、
東岡崎駅下車 ( 名鉄名古屋駅 - 東岡崎駅間約 30 分 )。

明大寺地区へは
東岡崎駅の改札を出て、南口より徒歩で 7 分。

山手地区へは
東岡崎駅南口バスターミナルより名鉄バス「竜美丘循環」
に乗り竜美北 1 丁目下車 ( 所要時間 5 分 )、さらに徒歩で
3 分。

● 自動車を利用した場合
東名高速道路の岡崎 IC を下りて国道 1 号線を
名古屋方面に約 1.5km、市役所南東交差点を左折。
IC から約 10 分。

● 中部国際空港 ( セントレア ) から
< 鉄道 >
名鉄にて神宮前駅経由、東岡崎駅下車。所要時間約 65 分。
< バス >
空港バス JR 岡崎行きを利用し、東岡崎駅下車。
所要時間約 65 分

基礎生物学研究所 明大寺地区
〒 444-8585
愛知県岡崎市明大寺町字西郷中 38

基礎生物学研究所 山手地区
〒 444-8787
愛知県岡崎市明大寺町字東山 5-1
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