
第360回 生物科学セミナー 

日時：2017年5月18日（木）15:00-16:00 

場所：A427教室 

講師：清水	 裕先生 

所属：アブドラ国王科学技術大学 

演題：刺胞動物ヒドラで独自に進化した循環器系、消化器系、中枢神経系 

要旨：淡水産の刺胞動物であるヒドラは、古くから知られたモデル動物であるが、注目

される形質は、再生力が旺盛であること、散在神経系を有すること、がほとんどである。

そして、心臓もなければ発達した循環器系も持たず、消化はと言うと拡散などの原始的

なしくみで充分である、脳などの高度な構造や機能はもたない、という究極に原始的な

多細胞動物と考えられ、いわば動物界の仙人のような存在としてあつかわれてきた。最

近はゲノム進化の観点から注目されることがあるが、仙人としてのあつかいには変化が

見られないと思われる。私は、卑近なたとえで言えば「ヒドラの日常生活に密着した取

材」方針による解析を通じて、ヒドラには、独自に発達した消化器系、循環器系、自律

神経系などが存在すると考えるようになった。今回は限られた時間ではあるが、その内

容のあらましを説明して日本の俊英が集う阪大の皆様に教えを請うものであります。 

世話人：松野健治 

世話人よりコメント：刺胞動物の進化生物学の第一人者から、楽しいお話を伺うことが

できると思います。ぜひ、参加してください。 

------------------------------------------------------------------------------------------------------------------ 

第359回 生物科学セミナー 

日時：2017年5月17日（水）8:50-10:20 

場所：D501教室 

講師：三木邦夫	 教授 

所属：京都大学大学院理学研究科 

演題：細菌型の光合成エネルギー変換機構の結晶学的研究 

要旨：結晶学は，光合成反応に関与するタンパク質の立体構造解明によって，その分子

機構の理解に大きな貢献を果たしてきた．とくに光合成初期過程のエネルギー変換系に

おいては，この30年余の間に重要な鍵となる結晶構造が決定されている．細菌型の光合

成は，その系が単純化されていることから，構造研究の対象として広く用いられてきた．

光エネルギーから化学エネルギーへの変換を担う反応中心（RC）複合体は，1985年に

紅色細菌由来の結晶構造が決定された [1]．これは膜タンパク質として初めて決定され

た結晶構造であった．その後，他種由来の反応中心や他の光合成膜タンパク質成分の結



晶構造も次々に明らかになった [2]．最近では，光合成細菌の反応中心と集光アンテナ

タンパク質（LH1）との複合体の結晶構造（LH1-RC）が決定され，アンテナ系を含め

た分子機構の全貌が理解されつつある [3]．細菌型光合成のみならず，二つの光化学系

をもつ植物型光合成においても，光エネルギー変換に関わる膜タンパク質複合体の結晶

構造がいくつも解明されている．また，結晶学での技術的進歩に相まって，タンパク質

結晶学がタンパク質分子の電子状態を解明できる時代になろうとしている．反応中心に

電子伝達して再還元する高電位鉄イオウタンパク質（HiPIP）の超高分解能（0.48Å）

結晶構造に基づいて，この金属タンパク質の電荷密度解析ができるようになった [4]．

ここでは，結晶学的手法が光合成初期過程の分子機構の理解に果たした役割を解説し，

電荷密度解析のようなタンパク質結晶学の今後の新しい可能性についても議論する． 

 [1] J. Deisenhofer, O. Epp, K. Miki, R. Huber, and H. Michel, Nature, 318, 618-624 

(1985). 

[2] T. Nogi, I. Fathir, M. Kobayashi, T. Nozawa, and K. Miki, Proc. Natl. Acad. Sci. USA, 

97, 13561-13566 (2000). 

[3] S. Niwa, L. J. Yu, K. Takeda, Y. Hirano, T. Kawakami, Z. Y. Wang-Otomo, and K. 

Miki, Nature, 508, 228-232 (2014). 

[4] Y. Hirano, K. Takeda, and K. Miki, Nature, 534, 281-284 (2016). 

世話人：栗栖源嗣 

世話人よりコメント：三木邦夫先生は，阪大ＯＢで世界最初の膜蛋白質構造解析の現場

で活躍された先生です．その後，研究がどのように展開してきたのかを中心にお話頂き

ます．構造生物学のスポット講義を生物科学セミナーとして公開します． 

------------------------------------------------------------------------------------------------------------------- 

第358回 生物科学セミナー 

日時：2017年5月16日（火）16:00-17:00 

場所：A427教室 

講師：原	 佑介先生 

所属：シンガポール国立大学 メカノバイオロジー研究所 

演題：上皮メカノバイオロジー：上皮の形づくりを支える細胞レベルの力学と分子動態 

要旨：様々な組織が連続的に形を変え、複雑な体構造を構築していくダイナミックな胚

の形づくり（形態形成）は、細胞の増殖・分化につづく胚発生の基本柱の１つです。組

織の変形はそれを構成する個々の細胞の変形や移動によって支えられています。細胞が

運動するとき、そこには必ず能動的・受動的様々な「力」が存在します。形態形成と力

は切っても切れない関係であり、この力がどの様に形態形成に組み込まれているかを知



るためには、１）力を生み出す分子の動態、２）生み出された力と細胞運動の関係、３）

力の変化や伝播、４）力によって分子的因子が受ける影響、５）細胞レベルの力学・分

子の変化が組織全体に与える影響、といった点を統合的に理解していく必要があります。 

こうした視点を持ちながら、私たちは特に「上皮」の形づくりの解明に取り組んでいま

す。上皮形態形成は伸びたり盛り上がったりへこんだりと、まるで折り紙のように組織

がダイナミックに変形して生物の体構造を作り上げるプロセスです。上皮は体表面だけ

でなく消化管だったり循環器だったり、体の内外至る所に存在する基本的な構造であり、

そのメカニズムの解明は発生生物学における中心的課題です。 

本セミナーでは、上皮形態形成のメカノバイオロジーの概説からはじめ、最近私たちが

ショウジョウバエ初期胚をモデルに用いて明らかにした 上皮形態形成における1)細胞

内分子が生み出す力の視点からみた細胞変形（収縮・伸長等）の基礎メカニズム、 2) 細

胞の動態や形状ごとの力学状態、3）組織上における力の分布や変化の様子、そして4)

力の変化に応じて振る舞いを変える分子に関してご紹介していきます。また、これらの

分子・力学的動態がいかにして組織全体の形態形成に貢献しうるかを議論したいと思い

ます。 

世話人：松野健治 

世話人よりコメント：上皮変形のメカニックスに関する最新のお話を伺うことができま

す。ぜひ参加してください。 

第357回 生物科学セミナー 

日時：2017年5月15日（月）14:00-15:00 

場所：A427教室 
講師：Dr. Michelle Leishman, Professor, Head of Department of Biology 

所属：Macquarie University, Australia 

演題：Assessment and prioritisation of plant species at risk from myrtle rust (Puccinia psidii) under 

current and future climates in Australia 

要旨： 

Since its accidental introduction to Australia in 2010, the invasive rust fungus Puccinia psidii (myrtle 

rust) has infected at least 218 new hosts in the wild and caused severe declines in previously dominant 

species of the plant family Myrtaceae. The fungus is considered a significant invasive pathogen globally 

and has now spread to southern U.S.A, parts of Asia, including Japan, and the Pacific where it affects a 

range of horticultural, agricultural and native species. At least 340 native Australian Myrtaceae are known 

to be susceptible to the disease, with only 3% of tested species showing signs of resistance. While there 



have been diligent efforts to understand the extent and impact of myrtle rust, there are still many 

unknowns. To facilitate a more co-ordinated effort on managing myrtle rust, this study undertook the 

following: 1) to map the known extent of myrtle rust in Australia using a variety of sources including 

researchers, government departments, natural resource managers and other professionals; 2) to use new 

occurrence data to map the area of suitable climate for myrtle rust in Australia under current and future 

climatic conditions using MaxENT; 3) to identify species at risk based on range overlaps with myrtle rust, 

susceptibility data and current extinction threat status. Currently, myrtle rust appears in the coastal areas 

of QLD, NSW, VIC, TAS and the Tiwi Islands in NT. We found 867 Myrtaceae species had ranges 

within the area of current climate suitability for myrtle rust and 1207 Myrtaceae species had ranges within 

the area of future climate suitability. The majority (65% for current, 73% for future climate) of these 

species are untested for susceptibility. Three categories of actions were developed for species expected to 

be exposed to myrtle rust, giving priority to species with at least 90% of their range overlapping 

climatically suitable areas for myrtle rust 

世話人：  昆隆英 

世話人よりコメント：Michelle Leishman教授は，オーストラリア・マコリー大学の生物学科長で，植物生

態学分野の著名な研究者でもあります。主に，外来植物種の生態や植物の気候変動への適応を研究されて

いて，これまでに 120報を超える論文を発表されています。 

今回，理学研究科へのご来訪の機会にセミナーをしていただくことになりました。セミナーの前半では，

マコリー大の生物学科全体について紹介していただく予定です。植物生態学，動物行動生態学，神経行動

学などを主とする学科で，大阪大学生物科学科・専攻とは異なる問題意識・アプローチを取っていると思

いますので，視野を広げる良い機会となるでしょう。セミナー後半では， Leishman教授自身の最近の研

究トピックー日本を含めた環太平洋域に急速に拡大している植物寄生カビ（サビキン）の生態学的研究ー

をお話しいただく予定です。 

------------------------------------------------------------------------------------------------------------------- 

第356回 生物科学セミナー 

日時：3/3(金) 17:00-19:00 

場所：A427室 

演者：脇 華菜先生 

所属：京都大学大学院理学研究科 

演題：脊椎動物の感覚神経がコオプションによって進化したことを示す、ホヤ胚におけ

る証拠 

要旨：感覚神経は外部からの刺激を感じ取る細胞である。脊椎動物ではプラコードや神

経堤細胞から分化することが知られている。それに対し、無脊椎動物はプラコードや神



経堤細胞を持たず、表皮の一部が誘導を受けて感覚神経に分化する。脊椎動物と無脊椎

動物の感覚神経分化機構を比較すると、感覚神経が形成される領域や遺伝子回路は大き

く異なっている。このことは、祖先的な脊椎動物が神経堤細胞を獲得する時に、感覚神

経系の分化機構に変化が起こったことを示唆しており、その過程を理解することは脊椎

動物の起源を考える上で重要である。 

我々は海産無脊椎動物であるカタユウレイボヤ(学名Ciona intestinalis：以下ホヤ)の感

覚神経分化機構を解析し、ホヤが脊椎動物型と無脊椎動物型の両方の感覚神経分化機構

を持つことを明らかにした。また、これらの結果から導かれた、ホヤと脊椎動物の共通

祖先において、無脊椎動物型の感覚神経分化機構が改変され、新たに現存の脊椎動物型

の感覚神経分化機構がされたという進化のシナリオについて紹介したい。  

世話人：小沼健先生 

------------------------------------------------------------------------------------------------------------------- 

第355回 生物科学セミナー 

日時：2月22日 4:00－5:00 

場所：D307教室 

講師：末武勲博士  

所属： 蛋白研	 エピジェネティクス グループ           

演題：「塩基配列の変化を伴わない遺伝」の分子機構解明	 （新手法を用いたアプロー

チ） 

要旨：近年、DNAの塩基配列に依存しない遺伝（エピジェネティクス）の研究が盛んに

進み、遺伝子発現制御、細胞分化や発症機構などに、新機構が提案されている。エピジ

ェネティクス制御の中でも、特に、細胞核内でDNAが巻き付いているヒストンに導入さ

れている化学修飾は、遺伝子発現を正にも負にもコントロールする重要な制御である。

私たちは、修飾を施したヒストンを用い、独自な視点から、エピジェネティクスを理解

しようとしてきた。 

	 具体的には、ヘテロクロマチンタンパク質には、アイソフォームが存在し、ノックア

ウトマウスの解析から、それぞれ機能が異なることがわかっている。しかし、これまで

の生化学実験では、アイソフォームには大きな違いが認められなく、機能の違いを分子

レベルで説明できなかった。ところが、再構成ヌクレオソームを基質にすると、試験管

内で、初めてアイソフォームの違いを報告することができた。さらに、この結合特性は、

京大 高田先生との共同研究により、分子モデリングを使ってさらに結合を詳細に解析

を行い、結合に重要な新領域を見いだした。つまり、基質にヌクレオソームを用いるこ

とで、新たな性質が見えてきたことになる。 



	 今後、生体でみられる複雑な修飾（群）を含むヌクレオソームを用いた解析が必須で

あると考えたので、当研究所 川上、北條先生との共同研究で、自由に目的の修飾を導

入したヒストンを合成する技術も開発した。開発した技術により、ユビキチン化ヒスト

ンを調整し、ユビキチン化修飾が、もう一つの大きなエピジェネティックな制御機構で

ある「DNAメチル化」に関わる酵素の活性を大きく促進し、細胞分裂期での安定的な

DNAメチル化維持に貢献しうることも、ごく最近見出した。つまり、エピジェネティク

ス制御間のクロストークを明らかした。本セミナーでは、これらの成果を紹介し、皆様

と熱く議論したい。 

世話人：久保田弓子先生 

------------------------------------------------------------------------------------------------------------------- 

第354回 生物科学セミナー 

日時：2017年1月20日(金) 16:30-18:00 

場所：D401教室 

講師：鈴木誉保博士  

           Dr. Takao K Suzuki 

所属：国立研究開発法人農業・食品産業技術総合研究機構 

           National Agriculture and Food Research Organization (NARO) 

演題：現代進化生物学の進展と新たなマクロ進化研究領域の開拓 

           Modern evolutionary biology and a new frontier exploring MacroEvolution 

要旨： 

生物の形や機能の多様性や複雑性は進化により生み出される。この多様なかたちや遺伝

子は、集団に生じた適応度の高い個体が次世代へと生存することを繰り返して生物が環

境へと適応した産物として説明される。この集団から種分化までをあつかう進化はミク

ロ進化と呼ばれこれまでの進化研究の中心であった。一方で、マクロ進化はその重要性

にもかかわらず理解はほとんど進んでいない。マクロ進化には、収斂進化や繰り返し進

化といったマクロ進化パターンをあつかう研究と複雑なかたちや機能が組み上がって

いく道筋を調べるマクロ進化プロセスをあつかう研究がある。最近では、系統ネットワ

ーク上にマルコフ連鎖などの確率過程を走らせ、最尤法やベイズ統計を利用してマクロ

進化パターンを解析する手法（系統比較法と呼ばれる）の開発が著しい。本発表では、

現代の進化生物学をミクロとマクロの両面から概観し、今後進展が期待されるマクロ進

化プロセスの研究領域を解説する。特に、枯葉に擬態した蝶の模様が葉っぱに似てもに

つかない模様からどのように進化してきたのかを解明した演者の研究例を題材に、複雑



なかたちができあがっていくプロセスをあぶりだす概念背景と解析手法について報告

する。 

Abstract:  

The diversity and complexity of the shape and function of living things is generated 

through evolution. This variety of shapes and genes are explained as products in which 

organisms adapt to the environment by repeated surviving individuals with high fitness 

occurring in the population to the next generation. The evolution from this population to 

speciation is called “MicroEvolution”, and it so far was the central focus of evolutionary 

research. In contrast, “MacroEvolution” has little understanding despite its importance. 

MacroEvolution includes studies on macroevolutionary patterns such as convergent 

evolution and repeated evolution, and studies on macroevolutionary processes that 

explore the pathways toward complex shapes and functions. Recently, the method of 

analyzing macroevolutionary patterns has been remarkably developed using maximum 

likelihood method or Bayesian statistics by running stochastic processes such as 

Markov chain on the phylogenetic network (termed phylogenetic comparative methods; 

PCMs). In this presentation, I first introduce modern evolutionary biology from the 

viewpoint of both micro and macro, and then explain research areas of macro 

evolutionary process expected to advance in the future. In particular, I used my recent 

study which revealed how the leaf pattern of butterfly evolved from non-mimetic 

patterns, and report the conceptual background and a new method for analyzing 

evolutionary process that complex forms originated. 

  

The talk and discussion will be in Japanese, while the presentation slides will be 

provided in English. 

  

世話人：藤本仰一先生 

世話人のコメント：鈴木誉保博士は1/19-20に集中講義「進化発生システム生物学」を

担当してくださいます。その最後に本セミナーをしていただきます。セミナー後に懇親

会をしますので（石橋の予定）、参加希望者はお気軽に藤本までご連絡ください。 

---------------------------------------------------------------------------------------------------------------- 

第353回 生物科学セミナー 

日時：2017年1月19日(木) 15:40-16:40 

場所：A522教室 



講師：川本晃大先生 

所属：大阪大学 大学院 生命機能研究科 

演題：クライオ電子顕微鏡を用いたタンパク質構造解析の最新技術 

要旨： 

X線結晶構造解析や核磁気共鳴での構造解析と比べ、電子顕微鏡による構造解析では試

料による制限が少なく、1MDa以上のタンパク質複合体の立体構造を観察することがで

きる。また、検出器や画像解析技術の飛躍的な進歩により、3Åを超える高分解能での

構造解析も可能になり、これまで捉えられなかった微細な構造も検出可能になった。本

セミナーでは、新しい検出器を使った撮影技術について紹介するとともに、それらを用

いて進めている細菌べん毛モーターやミトコンドリアATP合成酵素の構造解析の結果

について紹介する。 

世話人：昆隆英先生 

------------------------------------------------------------------------------------------------------------------ 

第352回 生物科学セミナー 

日時：2017年1月19日(木) 14:20-15:20 

場所：A427教室 

講師：東浦彰史先生 

所属：大阪大学 蛋白質研究所 

演題：イネ萎縮ウイルス粒子構築機構解明を目指した構造生命科学的研究 

要旨： 

レオウイルス科に属するイネ萎縮ウイルス(Rice Dwarf Virus; RDV)は昆虫を媒介にイ

ネ科の植物に感染し、その成長を著しく阻害する。RDVはアジア諸地域に広く分布して

おり経済的な損失を生じさせている。RDVの立体構造はX線結晶構造解析により決定さ

れており、直径約70 nmの正二十面体対称を有する二重殻球状ウイルスであることが明

らかとなっている。そのRDVの立体構造から二重殻形成機構が提唱された（Nakagawa 

et al.,2003）。RDVはその二重殻構造の内部に12本に分節した長さの異なるdsRNAと遺

伝子の転写に関わる３種類のタンパク質を内包している。正二十面体対称という高い対

称性の二重殻に、どのように長さの異なるdsRNAと３種類のタンパク質を取り込んで

いるのかというRDVの粒子構築機構は非常に興味深い。さらに、12本のdsRNAにはそ

れぞれ１種類のタンパク質がコードされており、そのうち7種類はウイルス粒子を構成

する構造蛋白質であり、残りの5種類はウイルスの感染•増殖に必須と考えられている非

構造蛋白質である。RDVを含むレオウイルス科のウイルスは感染細胞中でウイルス工場

とも称されるviroplasmという不定形の凝集体を複数の非構造タンパク質から作り出す。



そのviroplasmを中心にウイルス粒子の構築が行われていると考えられているが、未だ

viroplasmの原子分解能での構造とその機能には不明点が多い。 

我々はRDVを研究対象とし、構造生命科学的手法を用いたウイルス粒子構築機構の解明

に２種類のアプローチで取り組んできた。ひとつはRDVの全体構造を原子分解能で明ら

かにし、得られた構造情報を元にウイルス粒子構築機構を解明するというアプローチで

ある。もうひとつは、ウイルス工場であるviroplasmの構造解析から、viroplasmの立体

構造とその形成機構を明らかにし、viroplasmを中心としたウイルス粒子構築機構を明

らかにしようとするアプローチである。今回はX線結晶構造解析と電子顕微鏡解析を組

み合わせて取り組んできたこれまでの研究成果を報告したい。 

世話人：昆隆英先生 

----------------------------------------------------------------------------------------------------------------- 

第351回 生物科学セミナー 

日時：2017年1月19日(木) 13:00-14:00 

場所：A522教室 

講師：今井洋先生 

所属：中央大学 理工学部 生命科学科 

演題：細胞中心方向への微小管に沿った分子モーターの運動中の構造とクライオ電顕の

将来 

要旨：ヒトを含めた動物細胞は，細胞分裂により増殖する．この細胞分裂に必須である

分子モーターに，ダイニンがある．ダイニンは，ヒトやマウスの左右軸の決定や，脳の

神経軸索においても重要な役割を果たしていて，ヒトの神経変性疾患であるアルツハイ

マー病などとも関わることが知られている．このダイニンは，タンパク質であり，ATP

を加水分解して，その化学エネルギーを力学的なエネルギーに変換して，微小管上をス

テッピングする分子モーターである． 

今回のセミナーでは，神経軸索などの細胞内の（「細胞質ダイニン」と呼ばれる）ダイ

ニンの構造と機能をご紹介したい．ダイニンが微小管上をステッピングする時には，微

小管に沿って，ホモダイマーとして２量体で運動する．しかし，長年に渡り，実験の困

難さから，単量体のダイニンを材料としていて，なおかつ，微小管から解離した条件で

の構造の研究のみが行われてきた．また，微小管上に結合したダイニンのクライオ電子

顕微鏡（低温電子顕微鏡）による構造の報告では，ある特定のヌクレオチド条件で停止

している構造のみしか知られていなかった． 

しかし，私たちは，実験技術上の難題を解決して，世界で初めてATP存在下でステッピ

ングを行っているダイニンの構造を，瞬間的に凍結して，クライオ電子顕微鏡を用いて，



明らかにした．この凍結条件の検討には２年間を要し，さらに，画像解析にはその後４

年間を要した． 

	 その結果，ダイニンの微小管結合部位で，ダイニンが大きく揺らぎながらステッピン

グしていること，そして，ステッピング中に，大きく分けて２つの構造で微小管上にダ

イニンが結合していることが明らかとなった．この結果をもとに，新たなダイニンの歩

行メカニズムを提唱した．この成果は国際会議で５回の招待講演を受け，また，Nature

姉妹誌で報告した(Imai et al., 2015 Nat. Commun). 

	 ところで，細胞質ダイニンは，例えば神経軸索中で，ダイニン単独で，輸送を行うの

ではなく，「ダイナクチン複合体」と呼ばれるタンパク質複合体をアダプターとして利

用して，ミトコンドリアや膜小胞といった積荷の輸送を行っていることが知られている．

このダイナクチン複合体の３次元構造はダイナクチン複合体の発見から数十年間謎で

あったが，私は，発見者と共同研究を行い，３次元構造を明らかにした(Imai et al., 2006 

J. Mol. Biol.; Imai et al., 2014 J. Mol. Biol.)．この研究は，その後の，ダイニンとダイナ

クチン複合体の構造の理解に貢献した(Schlager et al., 2014 EMBO J.)． 

	 数年前から，クライオ電子顕微鏡は，電子直接検出器の登場により，飛躍的に解像度

を上げている．例えば，イオンチャンネルのX線結晶構造でノーベル賞を受賞した

MacKinnon博士も，現在ではクライオ電子顕微鏡を用いて報告をしている．X線結晶構

造解析の対象となるような単分散となるタンパク質は，現在のクライオ電顕の方法で，

原子分解能で構造解析できるので，これまで結晶化が困難であった様々なタンパク質の

構造解析にクライオ電顕が役立つ．一方で， 生物学的に機能が重要である構造は，フ

レキシブルな構造であることが多く，フレキシブルな構造は，既存の解析方法では，構

造解析が困難であることが知られている．私は，これまでに，フレキシブルな構造とし

て，ダイニンの微小管結合部を含めた構造解析をした．この経験を生かして，今後生理

学的に重要なフレキシブルなタンパク質の構造解析を行っていきたいと考えている． 

世話人：昆隆英先生 

------------------------------------------------------------------------------------------------------------------- 

第350回 生物科学セミナー 

日時：2016年12月28日（火）16:00-17:00 

場所：B208教室 

講師：中村充利	 先生 

所属：Fred Hutchinson Cancer Research Center, Seattle,	 USA 

演題（英語）：Rho family GTPases  respond to patterns established by RhoGEFs in cell 

wound repair 



要旨（英語）： 

Cells are often wounded by daily wear and tear, physiological and/or environmental 

stresses. These cell wounds in cells must be rapidly repaired for organism survival. We 

are investigating the molecular mechanisms of cell wound repair, using early stage 

Drosophila embryos (nuclear cycle 4-6) as a model. When the plasma membrane is 

damaged, actin and myosin simultaneously accumulate around the wound and form an 

actomyosin ring to close the wound. The formation, assembly, and translocation of the 

actomyosin ring depends on the spatial and temporal regulation of Rho family GTPases 

that are molecular switches and key regulators for actin and myosin reorganization in 

many biological processes. In this seminar, I will talk about how RhoGEFs (Rho guanine 

nucleotide exchange factors) that are known to be major upstream regulators of these 

GTPases regulate the dynamics of Rho family GTPases during cell wound repair. In 

addition, I will also talk about a successful genetic screen that we have done recently in 

order to identify new players involved in cell wound repair. 

 

世話人：松野健治先生 

世話人よりコメント：ポスドク先からの一時帰国の際に、セミナ―をお願いしました。

細胞極性に関する最新の話題を提供していただけると思います。 

----------------------------------------------------------------------------------------------------------------- 

第349回 生物科学セミナー 

日時：2016年12月28日（火）13:00-13:50 

場所： A427講義室 

講師： 長尾恒治先生 

所属： 北海道大学大学院	 先端生命科学研究院 講師 

演題：同一の塩基配列を持つ細胞が異なる表現型を持ち、その状態を維持することがで

きるというエピジェネティックな現象は、クロマチン上で起こるさまざまな分子間の相

互作用や酵素反応として説明できるようになってきています。エピジェネティック制御

系の新たな分子メカニズムを明らかにするには、まず機能未知のクロマチン制御因子を

同定し、それがゲノム上のどこでどのように機能しているのかを理解することが一つの

手がかりとなります。そのため私たちは網羅的な解析を可能とする２つの技術、タンパ

ク質複合体の構成因子を質量分析器によって半定量解析する方法と、任意タンパク質の

ゲノム上での局在位置を捉える次世代シーケンサーを用いたChIP-seq法を駆使して研

究を進めています。 



	 エピジェネティックな制御の代表例として、X染色体の不活性化が知られています。

哺乳類の雌の細胞の２本あるX染色体のうち１本では、発生の初期からほぼ全域に渡っ

て遺伝子発現が不活性化され、その状態が細胞分裂を経ても維持されます。結果、雌で

も活性のあるX染色体の数が雄と同じ１本となり、正常な発生が可能となります。不活

性化X染色体は、バー小体と呼ばれる高度にクロマチンが凝縮した核内構造として元々

は発見されましたが、どのようなしくみでその凝縮構造が作られるのかは長年不明でし

た。私たちは、質量分析器と次世代シーケンサーを用いた上記の手法によって、

HBiX1-SMCHD1複合体というクロマチン制御因子が、バー小体の凝縮構造を作りだす

ことを明らかにしました。本発表ではこの研究を基に、生物学者とビッグデータとの格

闘を紹介していくとともに、今後の展望について議論していきたいと思います。 

 

世話人: 昆隆英先生 

----------------------------------------------------------------------------------------------------------------- 

第348回生物科学セミナー 

日時：2016年12月19日（月）15:00-16:00 

場所：A522セミナー室 

講師：近藤徹先生 

所属：マサチューセッツ工科大学	 Schlau-Cohen研究室（Research Associate） 

演題（日本語）：単一分子分光で見えた光合成初期反応を制御するタンパク質ダイナミ

クス 

演題（英語）：Protein dynamics regulating initial photosynthetic processes revealed by 

single molecule spectroscopy 

要旨（日本語）：光合成は太陽の光から莫大な化学エネルギーを生み出し地球上の生態

系の根底を支えている。その初期過程である光吸収→励起エネルギー移動→電荷分離→

電子移動という一連の反応は光合成アンテナ及び反応中心と呼ばれるタンパク質複合

体内で生じ、反応量子収率は非常に高い。これまでに様々な光合成タンパク質の構造が

解かれ、それらを基に反応メカニズムが議論されてきた。一方で、タンパク質構造は静

止しているわけではなく常に揺らいでいる。そのような構造揺らぎが反応にどう影響す

るか、また逆に反応自体が揺らぎにどう影響するか、などの微小構造変化と機能の相関

関係については重要性が指摘されているもののまだ理解が進んでいない。そこで、我々

は単一分子分光法を用いた解析を行っている。本発表では、光合成アンテナがもつ過剰

光エネルギーの熱散逸（光保護）機能を制御するタンパク質ダイナミクスについて、及

び光合成反応中心の電子伝達分子の極低温１分子観測について報告する。 



要旨（英語）： 

Photosynthesis produces a huge amount of chemical energy from sunlight, driving the 

ecosystem on earth. The energy conversion processes, i.e. light absorption -> 

excitation energy transfer -> charge separation -> electron transfer, are carried out in 

photosynthetic pigment-protein complexes, so-called antenna and reaction center 

complexes. The crystal structural analysis have unveiled the highly-optimized 

arrangement of pigments embedded in the protein scaffold, and allowed to investigate 

the reaction mechanism. However, at the physiological temperature, the protein 

conformation would be never fixed and significantly fluctuated. Here, we have simple 

but essential questions; How much impact does the protein dynamics have on the rate 

and efficiency of the photosynthetic processes?, and inversely How do the processes 

affect the dynamics?. Thus, we have applied the single-molecule spectroscopy to 

elucidate the correlation between the protein conformational dynamics and 

photosynthetic functions. Our recent studies on a photosynthetic antenna complex have 

revealed that the protein dynamics is tuned to control the photoprotection function, 

known as non-photochemical quenching (NPQ). The single molecule observation of 

reaction center at cryogenic temperature will also be discussed. 

The talk and discussion will be done in Japanese, while the presentation slides are 

provided in English. 

世話人：大岡宏造先生 

世話人よりコメント：近藤先生は2011年に名古屋大学大学院理学研究科（物質理学）

で学位取得後、東京工業大学で約3年ポスドクをされ、現在はMITで研究されています。

名古屋大学時代は光合成反応中心のレーザー分光を用いた過渡吸収変化測定やESR測

定による反応機構の解析を行い、その後は一分子分光測定に興味を持たれて研究を進め

られています。タンパク質に関するバックグラウンドもお持ちですので、難解な物理化

学的現象も分かりやすく説明していただけると思います。 

------------------------------------------------------------------------------------------------------------- 

第347回生物科学セミナー 

日時：2016年12月6日（火）16:00-17:00 

場所： B208講義室 

講師： Yukio Nakamura先生 

所属： Institute of Medical Sciences, University of Aberdeen, UK. 



演題： Tissue- and stage-specific Wnt target gene expression is controlled subsequent 

to β-catenin recruitment to cis-regulatory modules 

要旨： Wnt/β-catenin signalling is an important cell-to-cell signalling mechanism that 

controls gene expression during embryonic development and is critically implicated in 

human diseases. Developmental, cellular, and transcriptional responses to 

Wnt/β-catenin signalling are remarkably context-specific in different biological 

processes. While nuclear localisation of β-catenin is the hallmark of Wnt/β-catenin 

activation and its target expression, the molecular mechanisms of how the same 

Wnt/β-catenin signalling pathway induces such specific responses remain unknown. I 

will talk about our recent studies and findings from a direct comparison in Xenopus 

embryos of genome-wide β-catenin occupancy with a stage-matched Wnt-regulated 

transcriptome. 

世話人: 松野 健治 先生 

------------------------------------------------------------------------------------------------------------------- 

第346回生物科学セミナー 

日時：2016年11月28日(月曜)  17:00-18:00 

場所：A427講義室 

講師：Peter Holland先生 

所属：Department of Zoology, University of Oxford、教授 

演題：From DNA to Diversity: the role of new genes in evolution 

要旨：To understand animal diversity, we must bring together knowledge of genes, 

development and evolutionary biology. Many genes have ‘conserved’ functions 

between different animal species, but there are also genes that change quickly in 

evolution and ‘new genes’ found in only some animal groups. I will describe how new 

genes have arisen in evolution, how we can find them through analysis of whole 

genomes, and how some new genes were recruited for new biological functions in early 

embryonic development. 

 

References: 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Holland%20PW%5BAuthor%5D&cauthor

=true&cauthor_uid=27296695 

 

世話人：西田宏記先生 



世話人よりコメント ： Peter Holland先生は、動物のゲノム配列を用いて進化を研究し

ておられます。脊椎動物で２回のゲノム重複が起こったことを最初に提唱されました。

また、ホメオボックス転写因子の進化的研究を行っておられます。進化関係では著名な

方であり、日本びいきでもあります。今回は新規の遺伝子がゲノム中にどのようにして

生じるのか。その新しい機能はどのようにして獲得されるのか等について話していただ

きます。来日に合わせてセミナーをお願いしましたので、よろしくご参集ください。 

------------------------------------------------------------------------------------------------------------------- 

第345回生物科学セミナー 

日時：2016年11月14日(月曜)  17:00-18:00 

場所：A427講義室 

講師：Chentao Wen先生	 （北海道大学理学研究院・D3） 

所属：北海道大学理学研究院 

演題：Neural Computation of Temporal-difference Error in Domestic Chicks 

要旨：To maximize the long-term benefits, animals must update the estimated values 

associated with the food gain available in their environment. Reinforcement learning 

theory focuses on the methods for how the values are updated. Recently this theory 

allowed a development of powerful artificial intelligences such as “AlphaGo,” which 

defeated professional players of board games. One of such methods, called the 

temporal-difference (TD) learning, has attracted attention of neuroscientists. This is 

because the teaching signal of the TD learning, or TD-error signal, has been found to be 

represented by neurons in the central nervous system. However, it is still unclear as to 

how the TD error is computed at the neuronal level. To reveal the computation, we 

trained domestic chicks to associate color cues with food rewards. After training, 

neuronal activities were recorded in a task, in which the predicted reward was omitted 

and chicks gradually learned to become less responsible for that color. Neuronal 

activities recorded in striatum and tegmentum proved to be relevant to the TD error. To 

compare the recorded activities with the theory, we simulated three signals: the 

prediction signal, the target signal for updating, and the TD-error signal. Note that  

 

(TD-error) = (target signal) + (-1) × (prediction signal) 

 

 We found that the target signal and the negative prediction signal both appear in the 

striatum, whereas the TD-error signal appears in the tegmentum. Based on the 



theoretical and neurophysiological studies, together with tract-tracing data, we propose 

a novel model, in which a simple convergent summation of the striatal signals yields the 

tegmental TD-error signal. 

  

Reference: 

Wen, C., Ogura, Y., & Matsushima, T. (2016). Striatal and tegmental neurons code 

Critical signals for temporal-difference learning of state value in domestic chicks. 

Frontiers in Neuroscience (Decision Neuroscience), 10, 476. (doi: 

10.3389/fnins.2016.00476) 

  

世話人：木村 幸太郎先生 

世話人よりコメント ： 今回は無し 



 

------------------------------------------------------------------------------------------------------------------ 

第344回生物科学セミナー   

日時：2016年11月1日(火曜)  16:00-17:00   

場所：D401講義室   

講師：木村 暁先生	  

所属：国立遺伝学研究所 細胞建築研究室 

演題：細胞核はどうやって細胞の中央に運ばれ、保持されるのか？ 

The mechanisms of central positioning of the nuclear inside the cell 



 要旨： 細胞内には小さな分子が多数ひしめきあって存在しています。無秩序にも思える

この分子の集団から、どうやって分子は適材適所に配置し、細胞という空間的に秩序あ

る建築物を作ることができるのでしょうか？	 私たちは「小さな分子が細胞の大きさを

測って、細胞内の空間配置を規定するしくみ」に注目して研究を進めています。多くの

細胞で核は中央に配置しています。核はどのようにして細胞の中央を認識し、そこまで

移動し、留まることができるのでしょうか？	 線虫(C. elegans)やウニの胚をモデル系

とし、細胞の観察とコンピュータ・シミュレーションを組み合わせた解析から明らかに

なった細胞内の仕組みについて報告します。 

In this talk, I will present our recent analyses on the mechanism of nuclear centration of 

the C. elegans and sea urchin embryos. By combining quantitative microscopy and 

theoretical modeling, we provide evidences for cytoplasmic pulling model, in which the 

nucleus is pulled from force generators residing throughout the cytoplasm. 

The slides are written in English, but the talk will be given in Japanese. 

 世話人：高木慎吾先生  世話人よりコメント ：英語大学院コース集中講義の最後に日本

語のセミナー（スライドは英語）をお願いしました。木村先生は、センチュウなどを用

いて、細胞の建築原理について、実験、理論両面からアプローチしておられます。興味

深いお話を聴かせていただけると思います。奮ってご参加ください。 

------------------------------------------------------------------------------------------------------------------- 

第343回生物科学セミナー 

日時：2016年10月26日(水曜)  13:00-14:30 

場所：B307講義室 

講師：山口明人先生	 （大阪大学名誉教授、特任教授） 

所属：大阪大学産業科学研究所 

演題：異物排出輸送の動作原理	  

（Structural basis of bacterial multidrug efflux mechanisms） 

要旨：異物排出輸送体は細菌から高等生物まですべての細胞に発現していて、細胞内外

を区別する能動的透過障壁の役割を果たしている。何らかの原因で異物輸送体タンパク

が高発現すると、多剤耐性感染症とか、がん細胞の抗がん剤多剤耐性とかの臨床上の困

難を引き起こし大きな問題となっているが､それを克服できる薬剤はまだ見つかってい

ない。その特徴は、化学構造上共通性を見いだせないほど多様な異物を認識し排出する

こと。私たちは、細菌の異物排出輸送体の構造決定に世界で初めて成功し、異物の認識

と排出機構の構造的基礎を解明してきた。その上に立って、現在は分子標的創薬手法に

より､多剤耐性感染症を克服する異物排出輸送体広域阻害剤の開発を行っている。 



Abstract: Multidrug exporters are distributed in most of living organisms and act as 

active barriers of cell membranes. When these exporters are overexpressed, they 

cause multidrug resistance in pathogenic bacteria and cancer cells, which becomes 

serious problem in our modern chemotherapy. There is no clinically-useful inhibitors 

against multidrug resistant organisms. We determined world-first structure of bacterial 

multidrug exporter and have revealed the structural basis how they are able to 

recognize such a wide range of structurally-independent substrates. We have also 

revealed very unique mechanism of multidrug export named functionally-rotation 

mechanism driven by remote-conformational energy coupling. Now, we aimed to 

develop wide range inhibiters of bacterial multidrug exporters by structure-based drug 

design and organic synthesis of completely novel compounds. 

Ref.１．Nakashima R, Sakurai K, Yamasaki S, Hayashi K, Nagata C, Hoshino K, 

Onodera Y, Nishino K, Yamaguchi A. (2013) Structural basis for the inhibition of 

bacterial multidrug exporters. Nature 500(7460):102-6. 

２. Nakashima R, Sakurai K, Yamasaki S, Nishino K, Yamaguchi A.(2011) Structures of 

the multidrug exporter AcrB reveal a proximal multisite drug-binding pocket. Nature 

480(7378):565-9. 

世話人：金澤浩先生 

世話人よりコメント ： 病原菌の薬剤耐性は大きな医学、生物学の課題です。薬物が細

胞内に届かず、排出タンパク質で外に出されてしますのが、その一因です。構造生物学

から疾病の治療まで話を伺います。特論の講義の一環で英語で行われます。 

------------------------------------------------------------------------------------------------------------------- 

第342回生物科学セミナー 

日時：2016年10月19日(水)  16:00～17:00 

場所：A427講義室 

講師：田中博和先生 

所属：大阪大学 理学部 生物科学科 植物生長生理研究室 

演題：植物の輸送体の局在制御に関わる膜輸送因子の同定と機能解析 

要旨：多細胞生物の発生制御や組織の機能発現には、細胞レベルの非対称性が重要な役

割を担っている。高等植物においても、輸送体や受容体などの種々のタンパク質が細胞

内で偏って局在することが明らかになってきている。植物ホルモン・オーキシンの輸送

体である PIN タンパク質は、種々の組織において細胞膜に非対称に分布し、細胞から

一方向的にオーキシンを排出することによりオーキシンの極性輸送を担うと考えられ



ている。そのため、細胞膜における PIN タンパク質の配置がオーキシンの輸送の方向

性に重要だと考えられるが、その制御系は十分に理解されていない。PIN タンパク質

の局在制御に関わる分子機構についての知見を得るために、私たちは PIN1 タンパク

質の細胞内輸送に関わる因子を順遺伝学的に探索し、これまでに BEN1 (ARF GEF)、

BEN2 (Sec1/Munc18 タンパク質)、BEX1 (ARF ファミリーの G タンパク質) などの

膜輸送系の因子を同定している。また、これらの因子は細胞内の膜系に存在し、PIN タ

ンパク質の細胞膜への輸送や非対称局在に関与することも見いだしている。本セミナー

では、これらの膜輸送因子の機能解析などの研究内容を紹介し、最近行っているクチク

ラ関連輸送体の局在制御系の解明を目指した取り組みについても紹介したい。 

 

世話人：松野健治 先生 

世話人よりコメント ： 

------------------------------------------------------------------------------------------------------------------- 

第341回生物科学セミナー   

日時：2016年10月19日(水) 13:00-14:30 

 場所：B 307講義室   

講師：大垣隆一先生   

所属：大阪大学大学院医学研究科・生体システム薬理学   

演題： がんの治療・診断標的としてのアミノ酸トランスポーターLAT1    

"Amino acid transporter LAT1 as the target of cancer therapeutics and diagnosis"    

要旨：LAT1は、大型の中性側鎖アミノ酸（多くの必須アミノ酸を含む）を選択的に輸

送するアミノ酸トランスポーターである。LAT1の発現は、様々な種類のがん細胞株お

よびがん組織において亢進していることが知られている。一方で、正常組織における

LAT1の発現は限定的である。LAT1によるアミノ酸取り込みは、がん細胞の高い増殖能

に寄与していると考えられ、実際に、LAT1の阻害は抗腫瘍効果を示す。我々は、LAT1

を標的とした抗がん薬の開発を目的として、LAT1阻害薬の開発研究をおこなっている。

加えて、悪性黒色腫などの治療に用いられるホウ素中性子捕捉療法（BNCT）において

は、アミノ酸誘導体型ホウ素キャリアーのボロノフェニルアラニン（BPA）が用いられ

ている。我々は、BPAのがん細胞への集積には、がん細胞で高発現しているLAT1が寄

与していることを示した。すなわち、LAT1はがん細胞への薬物送達を担う分子として

も重要である。また、がんの診断に用いられるポジトロン断層法（PET）においてもア

ミノ酸を基本骨格としたプローブの開発がなされており、LAT1が選択的にその輸送に

与ることを見出している。LAT1を対象とした同一標的分子によるがんの治療および診



断は、高い奏効率のがん治療の実現に繋がるものと期待される  Abstract: Amino acid 

transporter LAT1 preferentially transports large neutral amino acids including most of 

the essential amino acids. The expression of LAT1 is highly upregulated in various 

types of cancer cell lines and cancer tissues, whereas it is limitedly expressed in normal 

tissues/organs. LAT1 in cancer cells is supposed to contribute to their rapid proliferation 

by supplying amino acids. Consistently, inhibitors of LAT1 exhibits anti-tumor effect both 

in vitro and in vivo. We are currently trying to develop a novel LAT1 inhibitor as an 

anti-cancer drug. Additionally, we have shown that LAT1 in cancer cells contributes to 

the accumulation of a boron delivery agent, boronophenylalanine (BPA), used in boron 

neutron capture therapy (BNCT). Also, in terms of the cancer diagnosis, we have shown 

that an amino acid-based probe for positron emission tomography (PET) is selectively 

taken up into cancer cells via LAT1. LAT1 is a promising target for both cancer 

therapeutics and diagnosis, which would enable us to achieve a highly successful 

cancer treatment.    

 

世話人：金澤浩先生   

世話人よりコメント ： ヒトの細胞膜にあるアミノ酸輸送のメカニズムを基礎から応用

（がん細胞への応用）まで研究さています。阪大生物科学専攻出身の若手研究者として

医学部で活躍されています。大学院特論の一部ですが、英語で講演されます。留学生も

ぜひ参加ください。 

------------------------------------------------------------------------------------------------------------------- 

第340回生物科学セミナー 

日時：2016年10月6日(木)  17:00- 

場所：A427講義室 

講師：小嶋  勝  先生 

所属：基礎工学研究科  システム創成専攻 

演題：マイクロロボティクスを基盤とした1細胞～少数細胞の操作・計測・制御システ

ム 

要旨：医療分野，生物分野への応用も盛んに行われていることもあり，  ロボティクス

分野ではマイクロマニピュレーション技術を適用した細胞のハンドリングや計測応用

などの研究開発が急速に進展している．  このような背景の中で我々の研究グループで

は， 箸のような感覚で高精度かつ高い自由度で対象物を操作できる2本指を持つマイク

ロハンド「2本指マイクロハンド」の技術を提案し研究開発を推進してきた．  この「2 



本指マイクロハンド」 は人が箸を使ってものをつまむ様な器用な操作を行うことが出

来るだけでなく， 搭載した微小力センサを用いて把持した対象物からの反力をnNオー

ダで計測することが可能で，例えば，  ウィルスに感染した動物細胞の１細胞の「硬さ」 

の変化の計測にも成功している．近年は本システムを発展させた， 作業の自動化・高

速化の実現， 細胞内器官の計測を目的とした微小な対象物への適用， 局所化学環境の

精密制御を可能とする高機能なエンドエフェクタと組み合わせた高時間分解能での微

生物の応答解析・制御に取り組み， 生命命現象の未解決問題に資するプラットフォー

ムの構築を目指している．本セミナーでは， 2本指マイクロハンドシステムを応用した， 

1細胞～少数細胞の操作・計測・制御システムに関して， 微小な対象物を高精度かつ高

速に任意形状に自動配置した例（操作），細胞・スフェロイド・組織の硬さ計測を行っ

た例（計測），局所的な化学環境を操作することで微生物の運動器官 （細菌べん毛モ

ータ） の制御を行った例 （制御） などの具体的な適用例をまじえつつ紹介する． 

 

世話人：木村幸太郎 先生 

世話人からコメント：小嶋博士は、名古屋大学大学院理学研究科生命理学専攻でバクテ

リアべん毛モーター研究で学位を取得された生粋の生物屋なのですが、 徐々にその研

究領域をシフトされ、現在は基礎工学部で細胞の「外」や「内」を直接触れるマイクロ

マニピュレータ技術に関わっていらっしゃいます。 

もし共同研究などが実現すれば当専攻の研究を新たな方向へ広げてくれる技術であろ

うと考え、セミナーをお願いしました。 

------------------------------------------------------------------------------------------------------------------- 

第339回生物科学セミナー 

日時：2016年10月5日(水)  10:30-11：30 

場所：A427講義室 

講師：藍  浩之  先生 

所属：福岡大学・理学部 

演題 ： ミツバチのダンス言語の神経行動学 

要旨：言語は、個々が異なる意味を持つ多様な単語からなり、さらにそれを規則的に配

置することで構文を作成しますので、その表現は無限大です。我々ヒトは、高度な言語

能力とその認知能力を持つことで文化、 文明を発達、 継承してきました。 ではヒト

以外の動物は “言語” を持っていないのでしょうか？イルカや鳴鳥の音声シグナルな

ど言語とは言い切れないものの、 動物は種特有の記号を用いてコミュニケーションし

ます。 ミツバチは豊富な蜜源での採餌から帰巣すると尻振りダンスを行い、 巣仲間に



その場所を知らせます。カール・フォン・フリッシュは、尻振りダンスの追従バチが蜜

源にリクルートされること、尻振りダンスの記号としての意味を行動学的に証明し、こ

れを“ダンス言語”と名付け、1973年にノ－ベル医学生理学賞を受賞しました。 その後

の研究により、 尻振りダンサーのはばたきによって生じる空気振動が、 蜜源へのベク

トル情報を符号化していることが示唆されてきました。 しかし“追従バチが、 どのよ

うにベクトル情報を解読するのか？” については未だ謎に包まれたままです。本セミナ

ーでは、 ミツバチの尻振りダンスを含む種特有の“言語”に関わる行動学的研究を概略

し、 その言語解読に関わる脳内神経機構についての最新の研究成果を紹介します。 ま

た、 モデル生物であるショウジョウバエの脳内振動情報処理との比較から示唆される、 

昆虫の振動情報処理の普遍的メカニズムについても考察します。 

 

世話人：志賀向子  先生 

世話人よりコメント：藍先生は、これまでカイコガのフェロモン探索行動やミツバチの

振動受容機構など昆虫の神経行動学研究を精力的に行ってこられました。 今回、 ミツ

バチ行動の中でも皆が興味を持つダンス言語に関わる振動情報処理機構を中心にお話

ししてくださいます。昆虫行動のおもしろいところ、難しいところが聞けると思います。 

とてもわかりやすい説明をしてくださる先生なので、 学生の皆さんもぜひご参加くだ

さい。 

------------------------------------------------------------------------------------------------------------------ 

第338回生物科学セミナー 

日時：2016年10月5日(水)  9:30-10:30 

場所：E304講義室 

講師：小川志帆 先生 

所属：大阪大学・大学院・理学研究科・生物科学専攻・特任研究員 

演題：染色体DNA複製の時間的・空間的制御機構 

要旨：真核生物では、膨大な量の遺伝情報を担うゲノムDNAは、一細胞周期で一度だけ

正確に複製され次世代へと受け継がれていくよう厳密に制御されている。このような制

御の破綻は遺伝情報の変化をもたらし、染色体の喪失や改編を経て細胞死あるいはガン

の要因となる。巨大なゲノムを限られた時間内に確実に複製するため、染色体上には数

百から数万個の複製開始点（replication origin）が存在する。これらの複製開始点のす

べてがS期開始と同時に一斉に複製開始するわけではなく、それぞれはS期のどの時期

に複製開始するかプログラムされている。このような複製タイミング制御は、酵母から

ヒトまで存在するが、その分子メカニズムや生物学的意義についてはよくわかっていな



い。分裂酵母を用いた研究により、染色体のセントロメアやテロメアは特異的に複製制

御されており、また染色体腕部の複製開始点ではテロメア結合タンパク質がタイミング

制御に深く関与することが明らかとなってきた。一方、古くから様々な生物種において、

特定の核内部位が特定の時期に複製することが観察されていることから、私は、分裂酵

母を用いて複製開始を時間的・空間的に制御するしくみを明らかにしようと考えた。分

裂酵母の初期および後期複製開始点をlacO/LacI–GFPにより可視化し、それらの核内局

在を生細胞中で解析するシステムを構築した。その結果、初期開始点は核内のランダム

な部位に存在するのに対し、後期開始点は細胞周期を通じて核膜近傍に局在した。さら

に興味深いことに、後期開始点は複製タイミング決定に重要とされるG1/S期にはテロ

メアに近接し、これらの核内局在はテロメア結合タンパク質に依存することを見出した。

これらの結果も踏まえ、テロメア因子によるDNA複製の時空間的制御のしくみを議論す

る。 

 

世話人：升方久夫 先生 

世話人よりコメント：小川志帆さんは、分裂酵母での複製開始点の1分子ライブ解析系

を構築して、複製制御と核内配置制御の興味深い研究成果を話してくださる予定 

です。 

 

--------------------------------------------------------------------------------------------------------------	 	  

第337回生物科学セミナー 

日時：2016年10月4日(火)	 16:00-17:00 

場所：B208講義室 

講師：Robert S. Haltiwanger	 先生 

所属：University of Georgia 

演題：Regulation of Notch Signaling by Glycosylation 

要旨：The Notch signaling pathway plays essential roles in development of all 

metazoans, and defects in the pathway result in a number of human diseases including 

cancers. Notch is regulated at numerous levels, but glycosylation has emerged as a 

major regulatory mechanism. The Epidermal Growth Factor-like (EGF) repeats in the 

Notch extracellular domain are heavily decorated with several carbohydrate 

modifications including O-fucose, O-glucose and O-GlcNAc. Addition of O-fucose and 

O-glucose is essential for Notch function, while elongation of these monosaccharides 

with other sugars (e.g. addition of GlcNAc to O-fucose by Fringe, addition of xylose to 



O-glucose by GXYLT1/2) can increase or decrease Notch activity depending on context. 

Recent structural studies reveal that both the O-fucose modification on EGF12 and a 

novel O-glucose modification on EGF11 of Notch1 lie within the binding interface with 

Delta-like 4. Binding studies suggest that Fringe modification at the O-fucose on EGF12 

enhances binding to Delta-like 1 (although with modest effects on binding to Delta-like 

4) and to Jagged1. These findings provide a partial explanation for Fringe-mediated 

enhancement of signaling from Delta ligands, although a number of questions remain. 

For instance, mice lacking O-fucose on EGF12 of Notch1 are viable with only minor 

defects in somitogenesis where Lunatic Fringe is known to modulate signaling from 

Delta-like 1. In addition, Fringe inhibits Notch activation by Jagged/Serrate ligands, 

which cannot be explained by the enhanced binding resulting from modification of 

O-fucose on EGF12. Our hypothesis is that O-fucose modifications on EGF repeats 

other than EGF12 help to answer these questions. In addition, little is known about the 

novel O-glucose modification on EGF11. We are examining the structure of this novel 

glycan, the enzyme(s) responsible its addition, and how it affects Notch activity. 

 

世話人：松野健治	 先生 

世話人よりコメント：Haltiwanger先生は、糖鎖による受容体機能の制御に関する研究

の第一人者です。今回は、Notch受容体のO型糖鎖修飾の機能に焦点をあて、お話しい

ただきます。せっかくの機会ですので、ぜひセミナーに参加してください。 

-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- 

第336回生物科学セミナー 

日時：2016年9月29日(木)	 17:00- 

場所：D307講義室 

講師：寺島  一郎	 先生 

所属：東京大学・大学院理学系研究科・生物科学専攻・植物生態学研究室 

演題：葉の光合成におけるCO2供給に関して：気孔、葉肉液相抵抗、CO2濃縮に関する

最近の知見  

要旨：C3植物の葉が光合成をおこなう際、基質のCO2は外気から葉緑体内へと濃度勾

配にしたがって拡散する。この時にバリアとなるのは気孔と細胞壁、細胞膜、葉緑体包

膜などの液相・膜系である。一方、C4植物はCO2濃縮機構を進化させた。 

・気孔孔辺細胞は膨圧運動を示すユニークな細胞で、その環境応答はよく研究されてき

た。その成果から、気孔の開閉は孔辺細胞単独で行っているように誤解されているが、



最近、副細胞や葉肉細胞との相互作用に関する知見が得られている。葉肉からのシグナ

ルの実体に迫る研究を紹介する。 

・液相・膜系のバリアの実体は、まだ完全に解明されてはいないが、高CO2濃度や乾燥

によって拡散抵抗が大きくなることなどがわかってきた。また、細胞膜のアクアポリン

のなかにはCO2を透過させるものもある。現在、CO2透過性アクアポリン（cooporin）

のCO2透過への関与を解析しつつある。 

・C4植物は濃縮機構によって高濃度のCO2を炭酸固定酵素ルビスコに供給している。

これを実現するためには、「かけ流しの湯」のように、ルビスコが固定するCO2よりも

余分のCO2を葉肉細胞から維管束鞘細胞に輸送し、あふれさせる必要がある。しかし、

CO2濃縮にはエネルギーが必要であり、むやみにあふれさせればエネルギー的に破綻す

る。この漏れ率がどの程度であるのかを見積もった研究を紹介する。 

（学部生への集中講義の一環として行うセミナーなので、基礎的な知見を述べた上で、

われわれの最近の知見を紹介します。） 

 

世話人：高木慎吾	 先生 

世話人よりコメント：寺島さんは、文科省新学術領域「植物高CO2応答」を主導されま

した。 

植物とCO2との関係について、基礎的な部分から、最近のトピックスまで 

ご紹介いただけると思います。なお、要旨中の「cooporin」という語は、 

いまだ市民権を得ておりません。残念です。 

------------------------------------------------------------------------------------------------------------------- 

第335回生物科学セミナー 

日時：2016年8月31日(水)	 13:00-14:00 

場所：A427 セミナー室 

講師：  長谷部	 政治	 氏 

所属：	 東京大学大学院理学研究科	 生物科学専攻・後期博士課程3年 

演題： 「多様な生理状態に応じた生殖制御の中枢神経機構」 

要旨：「生殖」は全ての生物にとって、種の存続・維持のために必要不可欠な生理機能・

行動です。生殖には個体にとって膨大なエネルギーが必要とされるため、最適な生理状

態・環境で生殖を行う必要があります。ところが、この多様な生理状態に応じた生殖制

御の中枢メカニズムについては未解明な点が多く残されています。特に、（１） 繁殖

状態、（２） 栄養状態に応じた生殖制御の中枢メカニズムについては理解が進んでい

ません。それは、明確な季節性繁殖能を失っており、基礎代謝が高いために栄養状態の



調節が難しいげっ歯類が、この分野の研究におけるモデル動物として主に用いられてき

たことに起因します。本セミナーでは、様々な実験上の利点をもつ非哺乳類モデル動物

「メダカ」を用いて、この2つの課題について明らかにした中枢神経機構に関する研究

の成果を紹介します。 

	 	（１）の繁殖状態の中枢機構として、繁殖状態に応じて神経活動を顕著に変化させ、

繁殖状態の中枢センサーとしてはたらいていることが示唆された、脳の視床下部に局在

する神経ペプチド「キスペプチン」を産生するニューロンの解析結果について紹介しま

す。（２）の栄養状態に応じた生殖制御については、メスでは栄養欠乏時に生殖機能が

強く抑制されるのに対し、オスでは栄養欠乏時にも生殖が正常に行われることに着目し、

解析を行いました。その結果明らかになった、生殖制御に必須な役割を果たしている脳

視床下部GnRHニューロンにおける、栄養欠乏時の低血糖値（低グルコースレベル）に

応じたメス特異的な神経制御メカニズムについて紹介します。 

 

世話人：志賀向子	 先生 

 

----------------------------------------------------------------------------------------------------------------- 

第334回生物科学セミナー 

日時：2016年8月9日(火)	 13:00-14:10 

場所：D401講義室 

講師： 小布施力史     先生 

所属：北海道大学・大学院先端生命科学研究院・教授 

演題： 「ヘテロクロマチンの構造と機能の理解」 

要旨：ヘテロクロマチンは細胞周期をとおして凝縮したクロマチン構造であり、転写の

不活性化に関与していると考えられている。その主要な構成因子である HP1はヒスト

ン H3 のメチル化された 9番目のリジン(H3K9me)を認識し、様々なタンパク質との結

合を介して多様なクロマチン機能に関与している。 

	 われわれは、ヘテロクロマチンの成り立ちと機能を分子レベルで理解するために、ヒ

トHP1結合タンパク質を網羅的に探索し、82種類を同定した１）。これらHP1結合タン

パク質の解析をとおして、例えば、染色体分配に必須なキネトコア複合体の配向の仕組

み２）３）、M期進行に必須なAurora Bリン酸化酵素の局在と活性を制御する仕組み１）、

DNA損傷修復を相同組換えか末端結合で行うかを選択する仕組みなど、HP1 が様々な

クロマチン機能複合体の局在や機能に寄与していることが分かってきた。また、HP1

結合因子が関与する不活性X染色体の凝縮したヘテロクロマチン形成メカニズム４）を



明らかにし、ヒストンマークや非コードRNAなど所謂エピゲノムマークが如何にクロマ

チン高次構造に変換されるか、その構築原理のひとつを示すことができた。さらに、

HP1には多様なヒストン修飾酵素が相互作用しており、このネットワークが発生や分化

に伴うエピゲノムマークやクロマチン高次構造の維持や転換に寄与していると考えら

れる。 

	 本セミナーでは、ヘテロクロマチンの成り立ちと機能を理解するためにわれわれが行

っている、HP1とその結合タンパク質の系統的なプロテミクス解析とゲノミクス解析を

交えたアプローチについて紹介させていただくとともに、今後の展望について議論させ

ていただければと思う。 

1) Nozawa R.S., Nagao K., Masuda H.T., Iwasaki O., Hirota T., Nozaki N., Kimura H., 

Obuse C. (2010) Human POGZ modulates dissociation of HP1alpha from mitotic 

chromosome arms through Aurora B activation. Nature Cell Biol., 12, 719-727. 

2) Obuse, C., Iwasaki, O., Kiyomitsu, T., Goshima, G., Toyoda, Y. and Yanagida, M. 

(2004) A conserved Mis12 centromere complex is linked to heterochromatic HP1 and 

outer kinetochore protein Zwint-1. Nature Cell Biol., 6, 1135-1141. 

3) Kiyomitsu T., Iwasaki O., Obuse C., Yanagida M.(2010) Inner centromere formation 

requires hMis14, a trident kinetochore protein that specifically recruits HP1 to human 

chromosomes. J. Cell. Biol., 188, 791-807. 

Nozawa R.S., Nagao K., Igami K.T., Shibata S., Shirai N., Nozaki N., Sado T., Kimura 

H., Obuse C. (2013) Human inactive X chromosome is compacted through a 

polycomb-independent SMCHD1-HBiX1 pathway. Nature Struct. Mol. Biol., 20, 

566-573.  

世話人：柿本辰男	 先生 

------------------------------------------------------------------------------------------------------------------- 

 第333回生物科学セミナー 

日時：2016年8月9日(火)	 10:00-11:10 

場所：D401講義室 

講師： 北尾	 彰朗     先生 

所属：東京大学分子細胞生物学研究所・准教授 

演題： 「コンピュータで探る分子レベルの生命現象」 

要旨：分子レベルの生命現象は、様々な分子が織り成す複雑なプロセスから成り立って

おり、多様で高度な現象をそれぞれ解明していくことは、生物を理解するための重要な

アプローチである。一方、生物が用いている主要な分子、例えば天然タンパク質やその



集合体には、生命現象を維持するために進化的に獲得してきた何らかの共通性質はない

のだろうか？ 

我々は、ミクロで起こっている個々の素過程を原子レベルで観察する分子シミュレーシ

ョンを主なツールとし、更に生体分子の多様性を解明する情報学的アプローチを加える

ことで、分子レベルの生命現象を多面的に理解することを目指してきた。 

このセミナーでは、まず最先端の大規模シミュレーションによって明らかになってきた、

いくつかのタンパク質集合体の興味深い機能原理について紹介する。また多数のタンパ

ク質のシミュレーションや情報学的アプローチ・実験データ解析から明らかになってき

た、タンパク質が非一様で高密度な環境で、制御された機能を発揮するために備えた特

徴やメカニズムについて解説する。更に、2020年に登場する予定のポスト京コンピュ

ータに備えて開発している効率的シミュレーション法や複合体予測法について紹介し、

今後の展望について述べる。 

世話人：柿本辰男	 先生 

--------------------------------------------------------------------------------------------------------------- 

第332回生物科学セミナー 

日時：2016年8月8日(月)	 15:30-16:40 

場所：D401講義室 

講師： 宮田 真人       先生 

所属：大阪市立大学大学院理学研究科・教授 

演題： 「最小生物，マイコプラズマの滑走運動」 

要旨：魚病原性バクテリアであるマイコプラズマ・モービレは，菌体の片側に滑走の装

置を形成し，固形物表面をすべるように動く‘滑走運動’を行います．この運動は毎秒4.5

ミクロンにも達しますが，他の生体運動と根本的に異なるユニークなものです．私たち

は1997年から現在までに，装置の構造，構成タンパク質，結合対象，エネルギー源，

力学特性，などを明らかにし，そのメカニズムを提案しました．「ATP合成酵素に由来

する特殊なモーターで発生した力が，生体膜を横切って外部表面に伝わる．その力は外

部表面に存在する512キロダルトンの巨大な“クランク”タンパク質を介して，314キロダ

ルトンの“あし”タンパク質450分子を動かし，宿主表面のシアル酸オリゴ糖を，つかみ，

大きく引っ張り，離すことにより，菌体を前に進める．」セミナーでは，生体運動の起

源と分布についての議論も行います． 

参考）Miyata M, Hamaguchi T (2016) Current Opinion in Microbiology. 29, 15-21. PMID 

26711226. http://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S1369527415001307 

世話人：柿本辰男	 先生 



------------------------------------------------------------------------------------------------------------------- 

 第331回生物科学セミナー 

日時：2016年8月8日(月)	 13:30-14:40 

場所：D401講義室 

講師：  石原 直忠       先生 

所属：久留米大学 分子生命科学研究所・教授 

演題： 「ミトコンドリアの動的な形態制御とその役割」 

要旨：ミトコンドリアは細菌の共生を起源とするオルガネラであり、複雑な2重膜構造

と独自のゲノム（mtDNA）を持っている。近年、融合と分裂を介したミトコンドリア

のダイナミックな形態変化が細胞制御や病態など多彩な生命機能に関与することが明

らかになりつつある。私達は哺乳動物細胞のミトコンドリアの膜構造制御に関わる

GTPaseタンパク質群の解析を進め、障害ミトコンドリアを選別・排除する品質管理機

構を解明している。また遺伝子改変マウスを構築し、線維芽細胞や卵子・心筋などの様々

な内部構造を持つ細胞における意義を見出している。特に最近、ミトコンドリアの膜ダ

イナミクスがmtDNAの制御に重要な役割を持つことを見出している。このように、分

子機構理解を基にして生体内での役割を理解することで、ミトコンドリアを起点とした

新しい生命科学研究を構築していきたいと考えている。 

世話人：柿本辰男	 先生 

----------------------------------------------------------------------------------------------------------------- 

第330回生物科学セミナー 

日時：2016年8月5日(金)	 16:00-17:00 

場所：D407講義室 

講師： 藤 博幸   先生 

所属： 関西学院大学理工学部 

演題： タンパク質の情報解析 

要旨：タンパク質は生体の主要な構成成分であり、バイオインフォマティクスの解析対

象として様々な研究が行われている。タンパク質の情報解析のデータの代表的なものは

アミノ酸配列と立体構造であるが、タンパク質間相互作用をはじめとして様々なデータ

が築成されており、それら異なるデータを組み合わせた解析が試みられてきている。今

回、演者が現在行っている２つの研究について講演を行う。 

(1) 正の選択による加速進化の立体構造からの解析 

	 正の選択によりタンパク質のアミノ酸置換が加速化することが知られている。正の選

択の検出には、コード領域における塩基配列の同義置換速度に対する非同義置換速度の



比に基づく統計学的方法が一般に用いられている。それに対し、アミノ酸の物理化学的

性質が大きく変化する非保存的置換に着目した検出方法も提案されている。両手法は異

なるアプローチであり、それらの間の関係性は検討されていない。今回、我々は立体構

造から得られる3Dプロファイルとアラインメントから得られるPSSMを比較すること

で、各サイトでの構造的制約からの逸脱を評価する方法を開発した。この逸脱度をその

サイトにおける非保存的置換の程度として用い、同義/非同義置換速度比から推定され

た正の選択を受けているサイトとの関係を調べた。個々のタンパク質についての解析結

果をメタアナリシスの手法で統合したところ、統計的手法で推定された正の選択を受け

るサイトでは、構造的制約から逸脱する傾向があることが示唆された (Oda, Ota, Toh, 

BioSystems (in press))。 

(2) 糖転移酵素-ターゲットタンパク質のネットワーク解析 

タンパク質の翻訳後修飾の代表的なものの一つに糖鎖修飾がある。糖鎖修飾は膜タンパ

ク質や分泌タンパク質の機能制御や構造安定性に深く関わるものであるが、それらの糖

修飾を行う糖転移酵素と、修飾されるターゲットタンパク質の関連性の全容はまだ解明

されていない。Barabasiらは、薬剤、疾病、タンパク質の三者の既知データを、二者間

のネットワークに集約することで、薬剤とタンパク質の間の関係性を導出する方法を報

告している。今回、我々はBarabasiらの方法を転用して、糖転移酵素と疾病、また分泌

/膜タンパク質と疾病の間の関係を、三者間の関係に再構成した後に、疾病部分を消去

することで糖鎖修飾酵素とターゲット候補のタンパク質の間の相互作用ネットワーク

を再構成した。得られたネットワークの意味について議論する。 

世話人：中村春木	 先生	 （高木慎吾先生） 

------------------------------------------------------------------------------------------------------------------- 

第329回生物科学セミナー 

日時：2016年7月20日(水)	 8:50-10:20 

場所：D303講義室 

講師： 吉川信也   先生 

所属： 兵庫県立大学 

演題： チトクロム酸化酵素の反応機構 

要旨：生命現象とは蛋白質の駆動する化学反応である。したがって、蛋白質の機能を化

学反応として捉えること(反応機構の解明)は生命現象の解明と等価であるといえる。蛋

白質の機能を化学反応として捉えるためにはそのタンパク質を構成する各原子の位置

と化学反応性を決定するだけではなく、それらが、蛋白質の駆動する化学反応の進行に

伴う時間変化をも決定する必要がある。原子の位置は結晶構造解析法により、化学反応



性は各原子の関与する化学結合構造を振動分光学的解析法により決定することができ

る。通常蛋白質のこのような反応機構研究は、その蛋白質の結晶構造解析の分解能に律

速される。 

	 真核生物のチトクロム酸化酵素は細胞呼吸の末端酸化酵素として分子状酸素(O2)を

水にまで還元することにより、プロトン濃度勾配をミトコンドリア内膜に形成する。こ

れを利用してATP合成酵素がATPを合成する。この酵素の発見以来その反応機構解明は

生命科学の最も重要な研究課題の一つでありつづけている。この酵素の上に述べたよう

な意味での反応機構研究（原子の位置と反応性に基づいて化学反応として捉えることを

目指す）はこの酵素のＸ線結晶構造が2.8 Å分解能で決定された時 (1995)に始まるとい

える。その後分解能は着実に向上し現在1.5 Åにまで向上している。今回はＸ線構造の

分解能の向上にともない本酵素の反応機構の理解がどのように深められて来たかを、事

例研究として経時的にまとめて報告し、Ｘ線構造解析法の生命現象の解明に果たしてき

た役割と今後の可能性について考察したい。 

世話人：栗栖源嗣	 先生 

世話人よりコメント：吉川信也先生は，理学部生物学科旧奥貫研の出身で，生物科学専

攻の大先輩です．構造生物学のスポット講義を生物科学セミナーとして公開します． 

--------------------------------------------------------------------------------------------------------- 
第328回生物科学セミナー 

日時：2016年7月8日(金)	 15:00-16:30 

場所：D301講義室 

講師：  古田かおり先生 

所属：  奈良先端科学技術大学院大学     

演題：  維管束植物の篩管における	 オルガネラ消失を伴う細胞分化     

要旨：細胞は細胞分化を経て、各々の細胞機能を獲得します。特に一部の細胞では、そ

の特殊な細胞機能のために、オルガネラ消失を伴います。例えば、哺乳類の赤血球や水

晶体線維細胞の細胞分化では、酸素の運搬や透明なレンズの形成というそれぞれの細胞

機能に関連して、プログラムされたオルガネラ消失が見られます。維管束植物の篩管の

篩要素は、細胞内で光合成産物を輸送するという輸送管としての細胞機能に関連して、

生細胞でありながら、細胞分化過程で核などのオルガネラを消失します。篩要素の特徴

的な細胞構造は古典的に知られていましたが、その細胞分化の分子制御機構については、

ほとんどわかっていませんでした。私達は、シロイヌナズナの篩要素の核消失が、赤血

球やその他の生物で見られる核消失とは異なる過程で起こることを明らかにしました



（Furuta et al., 2014, Science）。また、これを制御する因子を同定しました。今回の

発表では、篩要素の細胞分化制御機構を、最近のデータをまじえつつ、紹介いたします。 

世話人：柿本辰男	 先生 

世話人よりコメント：古田かおりさんは生物科学専攻で2011年に博士の学位を取り、

Helsinki大学のHelariutta研で博士研究員として篩管細胞分化の研究を行いました。篩管

の細胞は核を消失しますが、オルガネラ消化の仕組みとしては新しいものであることを

見出し、その過程を制御する転写因子を見つけ、第一著者としてScience誌に報告して

います。2013年からは奈良先端科学技術大学院大学で研究を続け、このオルガネラ消

化に関わる因子を遺伝学的手法で見出しつつあります。電子顕微鏡トモグラフィーを用

いたオルガネラの三次元構築などもしています。セミナーには、ぜひ、気軽にご参加く

ださい。 

第327回生物科学セミナ 
日時：2016年6月13日(月)	 16:00-17:00	

場所：	A427セミナー室					

講師：	玉田篤史	 先生	

所属：	新潟大学研究推進機構超域学術院（大学院医歯学研究科分子細胞機能学分野）	

演題：	分子のキラリティによる脳の左右非対称性の形成機構					

要旨：	 左右相称動物では体の器官は正中線を挟んでほぼ鏡像対称な構造をとるが、内

蔵の配置にみられるように左右非対称な構造も存在する。神経系においても、ヒトで言

語中枢が左半球優位であるなど、顕著な機能的左右差が存在することが知られている。

しかし、脳の左右が構造的にどう違うのか？そこからどうして機能的非対称が生じるの

か？どうして言語野が右でなく左側に局在するのか？という問いには未だ誰も答えら

れていない。我々は、「分子のキラリティが脳の左右非対称性の起源である」との階層

的な仮説を立てて、その検証を進めている。これまでに、らせんモーターであるミオシ

ンVが右巻き二重らせん構造のアクチンフィラメントを左らせん後退運動させて、神経

突起先端の成長円錐のフィロポディアを右ねじ回転させ、それが神経突起の右旋回運動

を引き起こすことを見出している。さらに上位の階層について、神経突起の旋回性と神

経回路の渦巻き構造が関連するとの証拠を得つつある。また、一連の非対称現象を定量

的に解析することを目的として、低光毒性の微分干渉法を用いた高速３次元ライブイメ

ージング法、コンピュータービジョンの手法を導入した細胞形態と運動の解析手法を開



発したので、これらについても合わせて紹介する。参考文献	Tamada	et	al.,	J	Cell	Biol	

188,	429-441	(2010)	

世話人：松野健治	 先生	

世話人よりコメント：阪大・基礎工がご出身の先生です。3D運動の解析など、最新の手

法について勉強できると思います。	

	

---------------------------------------------------------------------	

第326回生物科学セミナー	

日時：2016年6月3日(金)	 14:00-16:00	

場所：A427	 ４階生物セミナー室	

講師：	青山雅人			先生	

所属：		奈良女子大学	 理・化学生命環境学科・生物科学コース	 研究員									

演題：		ホヤとマウスにおけるタキキニン誘導性の卵胞成長機構について					

要旨：卵巣内での卵胞の正常な成長は種の存続において不可欠な生体機構である。哺乳

類の卵胞成長過程は、原始～前胞状卵胞までの生殖腺刺激ホルモン(GTH)非依存期と胞

状卵胞～排卵までのGTH依存期に大別できる。GTH依存期の卵胞成長は「視床下部－下垂

体－生殖腺軸」という内分泌系で制御されているが、GTH非依存期の卵胞成長制御因子

はほとんど不明である。タキキニン（TK）は哺乳類で多様な生命現象に関与している神

経ペプチドであり、生殖内分泌においては、視床下部においてTKサブタイプであるニュ

ーロキニンBがキスペプチンと協調してGnRHの分泌を促進する。反面、末梢組織である

卵巣においてもTKとその受容体遺伝子の発現が報告されているが、その作用は不明であ

った。そこで、演者らは、脊椎動物に最も近縁な無脊椎動物で、下垂体に相当する器官

の存在しないカタユウレイボヤ（ホヤ）の卵巣を用いて研究を行った。その結果、ホヤ

タキキニン（Ci-TK）が卵巣内の卵黄形成期卵胞の哺乳類の顆粒膜細胞に相当するとさ

れるテスト細胞に発現しているCi-TK受容体に直接作用し、カテプシンD、キモトリプシ

ン、カルボキシペプチダーゼB1といった酵素の遺伝子発現とその活性の上昇を介して、

卵黄形成期から卵黄形成終了期までの卵胞の成長を促進することを明らかにした。これ

は、全生物を通じて初めてのTKの卵巣における生理機能の解明であった。さらに、直近

の研究から、マウスにおいても各TKサブタイプが、GTH非依存期の卵胞の顆粒膜細胞に

発現している3種類のTK受容体に直接作用し、プロテアーゼの活性化を介して卵胞成長

を促進することが明らかになった。以上のことから、このTKによるプロテアーゼ活性化

を介したGTH非依存性の卵胞成長機構は脊索動物門全体で普遍的に存在することが示唆

された。現在は、演者らによるマウスを用いた研究から明らかになりつつある、TK作動



性ではあるものの、プロテアーゼ活性化とは別の初期卵胞成長経路、すなわち、内分泌

系の高度化に伴い、哺乳類、もしくは、脊椎動物から獲得されたと思われる新規のTK

作動性の卵胞成長経路についての研究を継続中である。 	

世話人：小沼健先生	

世話人（小沼先生）よりコメント：	

青山先生は、脊索動物のホヤとマウスの双方を融合させた研究を進めておられます。	

ホヤの生理活性ペプチドを多数特定し、さらにはホヤの実験上の利点を活用して	

初期の卵胞成長のしくみにアプローチするなど、内分泌学の新たな潮流となる	

すぐれた成果を挙げておられます。みなさま、ぜひご参加ください。	

 

-------------------------------------------------------------------------------------------------------------------

- 

第325回生物科学セミナー	  

 

日時：2016年4月26日(火)	 15:00-16:30 

場所：A427	 ４階生物セミナー室 

講師： 豊倉浩一    博士	  学振特別研究員     

所属： 大阪大学大学院理学研究科生物科学専攻     

演題： 植物の根のパターン形成     

要旨：植物の根は、土壌中に複雑に張り巡らせて養分や水を吸収するともに植物体を支

持しており、まさに縁の下の力持ちである。根は胚発生時に形成されている主根と、す

でにある根から新たに形成される側根、根以外の器官から形成される不定根によって構

成されており、どこに、どのような頻度、どれくらいの長さで側根・不定根が形成され

るかによって、根全体の形態が決まっている。私は、シロイヌナズナを用いて側根形成

に関わる遺伝子を解析している中で、側根がどこに、どのよう頻度で形成するかを制御

するペプチド性のシグナル分子TOLS2を同定した。さらには、TOLS2の受容体、及び、

下流で働く転写因子を同定した。本セミナーでは、TOLS2を介した側根形成パターン

の制御メカニズムについて、紹介したい。また、側根形成の解析に加えて、根の放射パ

ターンの種間多様性を分子遺伝学的に解析をしており、もし時間があれば本研究につい

ても紹介したい。 

 

世話人：柿本辰男先生 

世話人（柿本先生）よりコメント： 



豊倉浩一博士は、これまでに、「葉の裏表軸を決定する候補分子の同定」、「細胞間移

行性miRNAによる葉の裏表決定の仕組み」、「分泌ペプチド分子による側根発生場所

のスペーシング制御」、「根の細胞層の数の調節のしくみ」などで優れた成果を挙げて

おられます。今年度からSPDとして当生物科学専攻に所属されます（３年間のうち、５

月から２年間はケンブリッジで研究予定）。今回は、分泌ペプチドによる側根形成制御

の話を中心にしていただけるようです。 

 

-------------------------------------------------------------------------------------------------------------------

- 

第324回生物科学セミナー 

 

日時： 2016年4月15日 (金) 16:00 - 

場所： A427セミナー室 

講師： 篠原美紀先生 

所属： 大阪大学蛋白質研究所 

演題： 高発がん性遺伝病の分子病態の解明を目指して～出芽酵母とヒト細胞の分子遺

伝学的アプローチ～ 

要旨：ゲノムは生物の設計図であることから、その安定維持は生命活動に必須である。

生物は外的・内的要因により染色体DNAに引き起こされるDNA損傷に対抗する様々な

手段を備えている。しかし、多様であるが故にどの手段をいつどこで使うのか？という

判断を誤ると、一見、傷としては治るものの、情報としては間違いだらけとなってしま

う。その制御に関わる因子の機能を欠損するとヒトではゲノム不安定性症候群、つまり

高発がん性を特徴とする疾患になることが知られている。今回は、私たちが最近発表し

た、出芽酵母をもちいた高発がん性遺伝病ナイミーヘン症候群の病原性変異の解析から

みえてきたATMとの新たな機能的関連性とゲノム不安定化の分子メカニズム、そして、

ヒト培養細胞をモデルとした抗がん剤・放射線によるDNA損傷を起因として、急激なゲ

ノム不安定化に至る新規経路についての研究結果を中心に紹介したい。 

世話人： 篠原彰 先生 

-------------------------------------------------------------------------------------------------------------------

- 

第323回生物科学セミナー 

日時： 2016年3月18日 (金) 16:00- 17:00 

場所： D501講義室 



講師： 米崎	 哲朗  先生 

 

-------------------------------------------------------------------------------------------------------------------

- 

第322回生物科学セミナー 

日時：2016年2月4日(木)	 10:30-11:30 

場所：A427	 ４階生物セミナー室 

講師：木全	 諭宇（きまた	 ゆう)博士（グループリーダー） 

所属：英国ケンブリッジ大学	 遺伝学部	 細胞周期発生グループ 

演題：APC/C on Centrosome:  Linking Cell Cycle to Development 

要旨：Anaphase Promoting Complex (APC/C)は、ユビキチンリガーゼ活性を有する、

真核生 

物において進化的に保存された、巨大なタンパク質複合体です。APC/Cは、ユビキチン

依存的タンパク質分解経路を介し、様々なタ ンパク質の細胞内レベルを制御すること

により、細胞分裂とはじめとして、細胞分化や神経活動など多種多様な生体内プロセス

を精密にコントロールしています。  

本セミナーでは、このAPC/Cと、細胞分裂や 細胞極性、細胞間伝達等にお 

いて重要な役割をもつ「中心体」（centrosome）という細胞内小器官との、機能的か

つ 物理的相互作用について、我々の研究室でショウジョウバエを用いた解析から得ら

れた最新の結果を紹介します。中心体は、癌をはじめとする多くの病態とも深い関連性

があり、また幹細胞の恒常性にも関与することがわかっています。 

本セミナーの後半には、APC/Cという細胞周期のマスター制御因子が、中心体を通じて、 

幹細胞の非対称分裂の制御にも関わっているかもしれない、という我々の結果にもとづ

いた新たな仮説について、議論します。 

 

世話人：升方久夫先生 

世話人（升方先生）よりコメント：木全さんはケンブリッジ大学でグループリーダーと

して、ショウジョウバエの発生制御において、ユビキチン依存的タンパク質分解を介し

たセントロソーム(中心体)機能が重要な役割を果たすことを研究しておられます。 

一時帰国された折に、セミナーをお願いしました。 


