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全ての生物のゲノム配列を解読し (Reading)、その配列を個体レベルで編集
(Editing) できる時代が到来しました。これまで、モデル生物のみに用いられてき
た分子生物学的・逆遺伝学的研究手法を、あらゆる生物へ適応することが可能にな
りつつあります。21世紀の基礎生物学は、地球上の生物が営む生命現象を広く深
く探究する、新しい学問へと生まれ変わろうとしています。基礎生物学の発展に向
けて、我々のグループではゲノム編集 (Editing) 技術や新規モデル生物の開発、お
よび動物の組織再構築現象 (Reconstructing) に関する研究を行っています。

右がCRISPR-Cas9 で色素合成遺伝子を破壊（ノックアウト）した当世代のイベリアトゲ
イモリで左は野生型。
CRISPR-Cas9によるゲノム編集効率が非常に高いこともイベリアトゲイモリの特徴の一つ
です。
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Reading & Editing
 次世代シークエンサー (NGS) の開発と普及により、研究者
は対象生物のゲノム配列を決定し、生命現象に関わる全ての
遺伝子発現の情報を得ることが可能になりました。また、高
性能質量分析計を用いてタンパク質や代謝物を網羅的に同定
することも容易となりました。もはや、生命現象を司る分子
群（要素）のほぼすべてを明らかにすることができると言え
ます。さらに、CRISPR-Cas に代表される人工 DNA 切断
酵素によってゲノム配列を操作する「ゲノム編集技術」が登
場したことで、生物学は一転しようとしています。これまで、
任意の遺伝子を破壊（ノックアウト）したり、外来遺伝子を
任意の場所に挿入（ノックイン）したりする技術は、モデル
生物と呼ばれるごく一部の生物種に限られた逆遺伝学的ツー
ルとして用いられてきましたが、現在では理論上全ての生物
への適応が可能となりました。興味を持った生物や生命現象
について、生物学者が思う存分研究できる時代を迎えたので
す。
 我々のグループは、主に両生類を用いてゲノム編集技術を
開発し、様々な新規モデル生物種への支援を行なっています。
また、新規モデル生物であるイベリアトゲイモリを器官再生
研究の中心とすべく、その研究基盤の整備にも力を入れてい
ます。我々は、CRISPR-Cas9 を用いた超高効率な遺伝子
ノックアウトによって、ファウンダー（当世代）での迅速な
遺伝子機能解析を実現しました。この研究戦略は、NGS 解
析により見つかる大量の遺伝子や転写調節領域を解析するう
えで、大いに期待されています。また、両生類における世界
初の遺伝子ノックインに成功し、その際に開発した新技術は、
現在様々な生物種に応用されています。

Reconstructing
 両生類が見せる再生と変態（メタモルフォーゼ）はとても
ユニークな生命現象です。無尾両生類のオタマジャクシは水
生ですが、約一週間で組織や器官を幼生型から成体型へと大
規模に再構築することで、陸上環境に適応したカエルになり
ます。このメタモルフォーゼの引き金が、たった一つの「甲
状腺ホルモン」分子であることは昔から知られています。し
かしながら、幼生型から成体型への組織再構築が行われるメ
カニズムの詳細は、モデル両生類であるアフリカツメガエル
やネッタイツメガエルのゲノム配列が解読された今もなお分
かっていません。
 有尾両生類であるイモリやアホロートルは、大部分の組織

や器官、例えば脳や心臓が損傷を受けたとしても、元どおり
に再構築することができます。この器官再生は、古くから生
物学者を魅了し、世界中の多くの研究者が注目する研究テー
マの一つです。細胞の脱分化と組織の再パターン化が大きな
鍵を握っていますが、そのメカニズムの詳細についても未だ
明らかにされていません。
 両生類が持つ組織再構築能力のメカニズムの解明は、基礎
生物学のみならず再生医学への大きな貢献が期待できます。
現在、我々のグループでは上述の” Reading”によっても
たらされる情報を基に、”Editing”技術を駆使し、両生類の”
Reconstructing”能力の謎を解き明かすべく日々努力して
います。
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図 1. ネッタイツメガエルのメ
タモルフォーゼ。約一週間でオ
タマジャクシからカエルへと華
麗に変身します。

図 2. イベリアトゲイ
モリの四肢再生。
左図のように四肢を
失っても、１〜２ヶ
月程度で元に戻りま
す。
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