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はしがき：「ゲノム支援」の経緯と成果概要

１．「ゲノム支援」の経緯

 「ゲノム支援」は文部科学省科学研究費新学術領域研究（研究領域提案型）『生命科学系３分野

支援活動』に２０１０年度に採択された。提案課題名は「ゲノム科学の総合的推進に向けた大規

模ゲノム情報生産・高度情報解析支援」で、「ゲノム支援」と略称する。この支援活動は、特定領

域研究の終了を受けて、生命科学系３分野（がん、ゲノム、脳）の今後の支援のあり方について

科学技術・学術審議会の科学研究費補助金審査部会で審議が行われ、「従来の３分野に関する特定

領域研究における総括班・支援班の果たしてきた役割を何らかの形で継承し、新たに３分野を支

援する仕組みを措置すべき」とのまとめ（平成２１年１月３０日）に基づいて設計されたもので

ある。当初５年の計画のところ、１年の延長を経て、２０１５年度末で６年間の活動を終了する

ことになった。本報告書はその成果をまとめたものである。

２．「ゲノム支援」の目的と達成度

【目的】 生命活動はゲノム、遺伝子、エピゲノムと環境との相互作用によって営まれ、その理

解のためには DNA 配列解析が以前にもまして重要になった。そして超大量配列解析を可能にし

た次世代型 DNA シーケンサーは、生命科学に革命ともいえる発展や新たなフロンティアをもた

らした。これに対応するためには、実験・情報解析の両面での大規模解析システムの整備が必須

であるが、個々の研究者では対応が困難であることから、「ゲノム支援」では従来のゲノム特定領

域研究で培ってきた装置、技術、人材を最大限生かして次世代型ゲノム解析システムの拠点整備

を行い、これを活用してゲノム科学のピーク作りとすそ野拡大の両方を進めることを目的とした。

そして、その過程で解析技術をさらに向上させ、人材を育成し、データ・リソースの適切な共有

体制も整備し、ゲノム科学自体の発展（ひいてはゲノム情報に基づいた生命科学全体の発展）を

促すことを目的とした。

【達成度】

１）この間、国際的には解析技術が予想以上の速度で進展したが、支援拠点に集約することによ

り最先端の技術整備と情報解析を含めた技術開発を進めることができた。これをもとに毎年

60-90 件の公募選定課題を支援し、355 報の論文など多数の成果が得られた。支援公募申請のも

とになる科研費研究課題はすべての種目、生物系のほぼすべての分科に及び、「ゲノム支援」の活

動が生命科学の基盤として重要であること、真に分野横断的であることを示した。支援を受けた

研究者からは、個別研究では不可能なことが支援によって可能になったことなど、支援活動の高

い効果や継続の必要性についての声が寄せられている。

２）ピーク作りに向けた研究コミュニティとの連携で大きな課題に挑む領域企画課題についても、

シーラカンスゲノムなど特筆すべき成果論文が出た。また、困難なゲノム解読の切り札ともなっ

たゲノムソフトウェア Platanus の独自開発にも成功したことなど、支援と解析技術の高度化の
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好循環が進んだ。

これらのことから当初目的は達成されたと考える。以下に活動と成果の概要を記す。

３．「ゲノム支援」の進め方

以下の４つの支援活動（詳細は 10 ページ）の有機的な連携で進めた。２１の大学・研究機関から

３９名の班員が参画した。

①総括支援活動

上記の目的のために、総括支援活動において活動全体の企画調整を行うとともに、公募課題審

査委員会を設置し、科研費研究課題から公募等により支援課題を選定する。そして、以下の３つ

の支援活動により実験・情報（ウェット・ドライ）の支援活動を一体的に進めた。ゲノム研究の

推進に重要である ELSI（倫理的、法的、社会的問題）を含む社会との接点活動のためには大阪

大学医学系研究科にゲノム ELSI ユニットを置き、支援活動のサポートを行った。 

 以上に加えて、総括支援活動ではゲノム研究コミュニティの発展のために、研究交流・分野融

合の場作り、国際連携の窓口機能等を行った。

②大規模ゲノム情報生産及び研究リソース構築支援活動

３つの拠点（国立遺伝学研究所、東京大学新領域創成科学研究科、宮崎大学医学部（最終年度

に九州大学医学部に移動）を置き、次世代型 DNA シーケンサを中心としてヒトを含め多様な生

物のゲノム DNA の構造、網羅的遺伝子発現プロファイル、エピゲノム解析、メタゲノム解析な

どのゲノム情報産出を、それぞれの特色を生かして支援した。より高度な支援に向けた技術開発

も並行して行った。

③ゲノム医科学支援活動

東京大学医学部附属病院を拠点とし、GWAS 支援グループ（東京大学、九州大学（最終年度に

久留米大学へ移動）、新潟大学）と合わせて、ゲノムタイピング・リシーケンシング及びゲノム医

学インフォマティクスの支援を行った。ゲノム情報から疾患関連遺伝子を見出すためには、高精

度の配列情報を基盤とした多型情報及び臨床情報を統合した高度な情報解析が必要であり、この

ための技術開発を並行して進めた。

④情報解析支援活動

他の支援活動と連携して、ゲノム配列データのアセンブル、マッピング、アノテーション（生

物学的医学的意味付け）などゲノム配列の情報解析の支援、さらには疾患関連遺伝子探索の情報

解析技術、遺伝統計学などの高度な情報解析の支援に取り組んだ。これに加えて、今後の高度な

支援のための先行技術開発を実験系研究者とも連携して進めた。このために上記拠点での一体的

な支援に加え、１１大学・機関から１８名の分担・連携研究者が情報解析支援に参画した。

４．支援課題の公募選定

１）手順：毎年度概ね以下のスケジュールで進めた
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 3 月  公募要領 HP 公開 

 4 月 1 日～ 公募（約 1 カ月：ウェブ上での入力と申請書アップロード） 

 4 月中旬  第 1 回審査委員会：課題選定の方針・手順を決定。 

 5 月  書面評価

（この間、事務局側で技術・コストの見積もり、倫理問題のチェック）

 6 月初中旬 第 2 回審査委員会：支援課題候補と順位決定 

 6 月中下旬 支援課題候補者と支援担当者との支援内容確認協議

 7 月 第 3 回審査委員会（メール審議）：支援課題の確定 

支援開始

２）審査基準：以下の基準で審査委員会での審査を行った

・ゲノム科学の発展のために相応しい課題か。

・単なるアウトソーシングではなく、解析技術の向上（人材育成を含む）につながる支援課題か。 

・申請者の科研費課題に密接に関連した支援課題であり支援の結果が十分に活かされる体制があ

るか

・倫理問題への対応、技術的可能性、材料の準備など、実行可能か。

３）採択数：採択課題は HP に掲載しています（詳細は 11 ページ） 

 2010 年度 69 件 （応募数：166 件） 

 2011 年度 62 件 （応募数：1 回目：181 件、2 回目（東日本大震災等対応）：56 件） 

 2012 年度 81 件 （応募数：200 件） 

 2013 年度 88 件 （応募数：172 件） 

 2014 年度 91 件 （応募数：161 件） 

 2015 年度 74 件 （応募数：211 件） 

４）採択課題の特色

以下のような特色があり、生命科学全分野に必須、真の分野横断的な支援になったと言える。

・支援課題の科研費課題の分科細目は生命科学分野のほぼ全部をカバーした。

・支援課題の科研費課題の種目は若手 B から基盤 S、特推まですべてをカバーした。 

・支援依頼者は４４都道府県の国公私大、国研、独法、地方機関に広がり、ほぼ全国をカバーし

た。

５．「ゲノム支援」の成果

１）支援の成果論文等

・これまでに、支援の成果論文 291 報（査読つき）、64 報（査読無し）が発表された。また、支

援成果の学会発表が 1442 件行われた。関連の図書 42 件、知財権 6 件の成果が得られた。 

各支援活動の成果についてはそれぞれの項を参照いただきたい。
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２）技術の高度化、企画課題などの成果

・ゲノム解読が難しい生物種や研究コミュニティからの優れた計画要望などについては、複数年

で対応する領域企画課題として扱った。これまでに 6 課題を扱った（詳細は 204 ページ）。例

えばシーラカンスゲノム解読やアフリカツメガエルの国際共同研究などの成果につながった。

これらの課題を通じて技術の開発も進めた。

・上記と重なるが、情報解析については、支援課題から得られた様々な問題解決すべく、新たな

ソフトウェア開発を進めた（詳細は 192 ページ）。49 本のソフトウェアやツール、データベー

スが開発された。例えば新たなゲノムアッセンブリソフト Platanus はこのような中から生ま

れている。実験と情報解析の間の好循環が得られたと言える。

３）データ共有体制の構築

・塩基配列データ（個人ゲノム情報を含まないもの）は、支援依頼者に提供すると同時に、DDBJ

あるいは DDBJ が運用する DRA（次世代型シークエンサーのデータ）に仮登録し、論文発表

後は直ちに、未発表の場合は事前に協議した時期（支援終了後原則として１年以内）に公開す

るという原則で進めてきた。

・個人ゲノム情報を含むデータについては、NBDC での審査のもとに及び DDBJ の JGA に登録

（論文発表までは非共有が可能）することにしている。

４）研究コミュニティ作り

・拡大班会議として、「ゲノム支援」の班員と初年度以来の公募支援課題依頼者との合宿形式での

交流の場を設けた。支援依頼者は医歯薬学、生物学、農学、環境、など非常に幅広い分野にわ

たり、通常の学会、班会議ではできない組み合わせである。このような場の経験を若手に積ん

でもらうために、若手共同研究者 1 名の旅費を「ゲノム支援」で負担した。 

2011 年 12 月大阪（200 名参加）、2012 年 8 月御殿場（246 名参加）、2013 年 8 月神戸（298

名参加）、2014 年 8 月神戸（303 名参加）、2015 年 8 月京都（298 名参加） 

・また、技術の普及のために要望の高い情報解析講習会を開催した。

2012 年 3 月＠東京、京都、2013 年 11 月＠三島、2015 年 2 月＠三島、2015 年 11 月＠三島 

５）人材育成

ゲノム支援における若手研究者育成の取組は以下の４点により推進した。

・雇用した若手研究員や研究室内学生のみならず、支援依頼者の研究室に所属する学生も受け入

れ On the Job Training (OJT)形式にて、支援依頼者、支援研究者が一体となり、支援課題を通

じて総数 32 名の教育指導にあたった（東工大 8 名、宮崎大学（現、九州大学に移動）21 名、

かずさ DNA 研１名、東大２名）。 

・特に人材が不足している情報解析分野においては、実験生物学、数学、量子力学、制御工学な
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ど異分野出身の博士研究員も積極的に雇用し、OJT 形式にて基礎から応用にいたるバイオイン

フォマティクスを学ばせた。その結果、それら異分野出身の研究員も支援課題の論文化に大き

く貢献するとともに、学会賞を受賞するなど本分野を支える貴重な人材となった。

・若手人材育成促進のために、基礎から応用までを合宿形式で学ぶことができる情報解析講習会

を 3 回開催した。 

・ELSI の人材については、特任教員・研究員を雇用し人材育成の拠点とした。倫理支援の実務

的活動とともに ELSI に関する調査・分析研究活動も行い ELSI 専門家としての実績を積める

ように運営を行った。国際学会への積極的な参加を推奨しデータ共有等の国境を越えた倫理問

題にも対応する人材を育成することに努めた（191 ページ参照）。 

６．課題

以上のように、「ゲノム支援」の活動は生命科学分野において必須のものになったが、課題も出て

きている。

第一に支援依頼内容の急増であり、特に 1 件当りの支援希望が盛り沢山になったことである。解

析試料数を多く取りたいことは研究上当然であるが、このために支援件数を増やせなくなる。さ

らに輸入試薬が多いゲノム分野では円安効果で消耗品コストが1.5倍程度に上昇したこともあり、

平成 27 年度は件数、解析数とも減らさざるをえなかった。広く支援できる方策が必要である。 

第二は、民間での受託解析が活発化し、一般的な解析はこなせるようにもなってきたことである。

「ゲノム支援」ではすそ野拡大とピーク作りの両方を対象にしているが、すそ野部分では民間で

もできる内容（一般化）も増加した。すそ野拡大の支援はまだまだ必要ではあるが、この部分は

研究者も増えているので、全てを支援することは不可能である。適切な仕分けが必要である。

第三は、ゲノム解析技術の進展がますます速度を上げていることである。ハイスループット化で

はHiSeq4000が従来機の 4倍になり、長鎖解読ではPacBioが 20Kb以上のリードを可能にした。

さらに 1 分子マッピングシステム Irys が実用化され、染色体巨構造解明が進むと思われる。1 細

胞解析は前処理機として C1 system が稼働して現実化している。これらは 5 年前には想定できな

かったことであり、2-3 年の短期間で技術革新が起こっている。これらに適切に対応しないと国

際競争に太刀打ちできなくなる。

７．今後に向けて

「ゲノム支援」の効果なども受けて、文部科学省では新たな仕組みとして新学術領域研究『学術

研究支援基盤形成』が立ち上がった。「ゲノム支援」としては支援依頼者等から継続発展の要望が

高いことから、上記の課題などを整理し、「先進ゲノム解析研究推進プラットフォーム」として応

募し採択に至った。その骨子は以下の通りである。

１）先端技術開発と試行部分での支援を重点化する。

２）すそ野支援は継続するが、一般化した解析支援は量的バランスを図る。
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３）ゲノム科学は今後情報解析が中核になることから、情報解析支援への充実を図る。

具体的には：

・今回公募の方針を踏まえて分野別（医学、微生物等）支援を廃止し、技術別支援に移行する。

・大規模配列解析拠点ネットワークと高度情報解析支援ネットワークの２活動に大括りする。

・シーケンシング支援は拠点集中化し一層の効率化と高度化を推進する。

・情報解析支援は人材育成が重要であるので大学等に分散型で広げる。個々の配分額は小さくな

るが、定期的な情報交換会を開き、一体的活動を行う。

・技術の急速進展に対応し、最先端技術の整備・提供・試行の支援をできる限り取り入れる。

・一般化した解析支援の量的バランスを図るために、利用者からの経費一部負担を検討する。

・データ公開/共有体制を充実させる。そのためのシステム開発も積極的に行う。 

本報告書の内容や課題などが次期計画に活かされることが望まれる。

最後に、「ゲノム支援」の活動の成果は関係各位のご協力の賜物であり、ご協力に対し、深くお礼

申し上げる。

2016 年 3 月 

「ゲノム支援」領域代表・小原雄治

＊本報告書は領域ホームページで公開予定です。
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１．研究組織

（１）班員・総括会議委員・審査委員会委員・組織体制

（所属・職名は部分参加の場合、参加期間の最終年度のものとした）

班員 （2016 年 3 月現在） 

研究代表 小原雄治 国立遺伝学研究所・特任教授 

研究分担者 加藤和人 大阪大学大学院医学系研究科・教授 

連携研究者 山縣然太朗 山梨大学・大学院医学工学総合研究部・教授 

連携研究者 武藤香織 東京大学医科学研究所・教授 

連携研究者 位田隆一 同志社大学大学院グローバル・スタディーズ研

究科・特別客員教授 

連携研究者 増井徹 慶應義塾大学医学部臨床遺伝学センター・教授 

連携研究者 栗山真理子 独立行政法人国立成育医療研究センター ・共

同研究員 （2012～14 年度） 

連携研究者 高木利久 東京大学大学院理学系研究科・教授 

連携研究者 藤山秋佐夫 国立遺伝学研究所・教授 

研究分担者 豊田 敦 国立遺伝学研究所・特任准教授 

研究分担者 黒木陽子 東北大学東北メディカル・メガバンク機構・非

常勤講師 

研究分担者 菅野純夫 東京大学大学院新領域創成科学研究科・教授 

研究分担者 鈴木 穣 東京大学大学院新領域創成科学研究科・教授 

連携研究者 服部正平 早稲田大学理工学術院・教授 

研究分担者 黒川 顕 東京工業大学地球生命研究所・教授 

研究分担者 林 哲也 九州大学大学院医学研究院・教授 

連携研究者 小椋義俊 九州大学大学院医学研究院・准教授 

連携研究者 徳永勝士 東京大学大学院医学系研究科・教授 

研究分担者 山本 健 久留米大学医学部・教授 

連携研究者 桑野良三 新潟大学脳研究所・フェロー 

連携研究者 大橋 順 東京大学大学院理学系研究科・准教授 

研究分担者 辻 省次 東京大学医学部付属病院・教授 

研究分担者 井ノ上逸朗 国立遺伝学研究所・教授 

研究分担者 森下真一 東京大学大学院新領域創成科学研究科・教授 

連携研究者 伊藤武彦 東京工業大学大学院生命理工学研究科・教授 

研究分担者 中村保一 国立遺伝学研究所・教授 
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研究分担者 田畑哲之 かずさ DNA 研究所・所長 

連携研究者 平川英樹 かずさ DNA 研究所・研究員 

研究分担者 久原 哲 九州大学大学院農学研究院・教授 

連携研究者 野口英樹 国立遺伝学研究所・特任准教授 

研究分担者 岩崎 渉 東京大学大学院理学系研究科・准教授 

研究分担者 瀬々 潤 産業技術総合研究所・主任研究員 

研究分担者 高橋弘喜 千葉大学真菌医学研究センター・准教授 

研究分担者 浅井 潔 東京大学大学院新領域創成科学研究科・教授 

研究分担者 笠原雅弘 東京大学大学院新領域創成科学研究科・講師 

研究分担者 榊原康文 慶應義塾大学理工学部・教授 

連携研究者 松岡 聡 東京工業大学学術国際情報センター・教授 

連携研究者 小笠原直毅 奈良先端科学技術大学院大学・学長 

連携研究者 中村建介 前橋工科大学生命情報学科・教授 

研究分担者 矢田哲士 九州工業大学大学院情報工学研究院・教授 

連携研究者 浜田道昭 早稲田大学理工学術院・准教授 

連携研究者 金谷重彦 奈良先端科学技術大学院大学・教授 （2010～11 年度） 

総括会議委員 

領域外委員 

安西祐一郎 慶應義塾学事顧問・慶應義塾大学理工学部教授 （2010～11 年度） 

岡田清孝 龍谷大学・教授 

榊 佳之 静岡雙葉学園・理事長 

高久 史麿 日本医学会・会長 

豊島久真男 理化学研究所・研究顧問 

中村 桂子 ＪＴ生命誌研究館・館長 

堀田 凱樹 (財)井上科学振興財団・理事長 

吉田 光昭 (財)がん研究会・理事 

米澤 明憲 千葉工業大学人工知能・ソフトウェア技術研究センター・所長 

吉川 寛 大阪大学/奈良先端科学技術大学院大学・名誉教授 （2010～13 年度） 

領域内委員 

小原雄治 国立遺伝学研究所・特任教授 

菅野純夫 東京大学大学院新領域創成科学研究科・教授 

辻 省次 東京大学医学部付属病院・教授 

小笠原直毅 奈良先端科学技術大学院大学・学長 
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高木利久 東京大学大学院理学系研究科・教授 

審査委員会委員 

領域外委員 

榊 佳之 静岡雙葉学園・理事長 

岡田清孝 龍谷大学・教授 

吉田 光昭 (財)がん研究会・理事 

猪子 英俊 東海大学医学部・教授 （2010～12 年度） 

戸田 達史 神戸大学大学院医学研究科・教授 

稲澤 譲治 東京医科歯科大学難治疾患研究所・教授 

五條掘 孝 国立遺伝学研究所・教授 （2010～11 年度） 

漆原 秀子 筑波大学教授・名誉教授 

武田 洋幸 東京大学大学院理学研究科・教授 

城石 俊彦 国立遺伝学研究所・教授 

伊藤隆司 九州大学大学院医学研究院・教授 

佐藤 矩行 沖縄科学技術大学院大学・教授 

米澤 明憲 東京大学大学院情報理工学系研究科・教授 （2010～11 年度） 

松田 秀雄 大阪大学大学院情報科学研究科・教授 

五斗 進 京都大学化学研究所・准教授 （2012 年度～） 

津田 雅孝 東北大学大学院生命科学研究科・教授 （2012 年度～） 

領域内委員 

菅野純夫 東京大学大学院新領域創成科学研究科・教授 

辻 省次 東京大学医学部付属病院・教授 

井ノ上逸朗 国立遺伝学研究所・教授 

加藤和人 大阪大学大学院医学系研究科・教授 

小笠原直毅 奈良先端科学技術大学院大学・学長 

林 哲也 九州大学大学院医学研究院・教授 

田畑哲之 かずさ DNA 研究所・所長 

久原 哲 九州大学大学院農学研究院・教授 

高木利久 東京大学大学院理学系研究科・教授 
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②大規模ゲノム情報生産・研究リソース構築支援活動

■遺伝研拠点
大規模ゲノム解読・ゲノムリソース支援 

（藤山、豊田、黒木） 

■東京大学柏拠点
細胞システム機能解析拠点（菅野、鈴木） 

微生物ゲノム解析支援（服部、黒川） 

■九州大学拠点
病原性微生物ゲノム解析支援（林、小椋） 

試料、情報交換による拠点間連携→支援の最適化 

①総括支援活動 総括会議
・評価、助言 

研究代表

支援戦略会議
（幹事会、部会、拡大会議）
・ゲノム研究推進の全体戦略
・支援方策策定
・支援活動の指導、調整
・研究コミュニティの組織化（班会議等）
・若手育成企画
・広報、シンポジウム企画
・国際、国内連携
・データ共有のための管理体積構築

審査委員会
・公募支援課題の審査 

事務局（遺伝研）
・全体の事務・活動支援 
・調査、連絡、広報 

ELSI ユニット（大阪大学）
・ELSI 活動と人材育成
・社会との接点活動

③ゲノム医科学推進支援活動

■SNP タイピング支援
・東京大学（徳永） 

 Affymetrix 

・久留米大学（山本） 

Illumina 

 マイクロサテライト 

・新潟大学（桑野） 

Affymetrix 

マイクロサテライト 

■ゲノム医学情報解析支援
（東京大学病院ゲノム医学 C）

・東京大学（辻、森下） 

・遺伝研（井ノ上） 

■GWAS 解析支援
・東京大学（徳永） 

・遺伝研（井ノ上） 

高セキュリティ医学解析サーバ 

④情報解析支援活動

■基盤技術開発支援
・浅井（高度配列解析） 

・笠原（大規模アッセンブル） 

・榊原（ゲノムアラインメント） 

・松岡（大規模並列科学技術計算） 

・伊藤（ハイブリッドアッセンブル） 

・小笠原（ゲノム解析パイプライン） 

・中村（情報処理技術高度化） 

・矢田（大型ゲノム遺伝子予測） 

・浜田（高度配列解析） 
情報共有、新規技術の共有、

支援の高度化 

一体的な支援

■一次解析支援
・豊田（大量ゲノム情報生産）

・鈴木（細胞システム機能） 

・小椋（病原微生物ゲノム） 

・黒川（微生物ゲノム） 

・森下（ゲノム医科学支援） 

・井ノ上（ゲノム医科学） 

■情報解析支援
・黒川（ワークフロー構築） 

・伊藤（大型ゲノム解析） 

・田畑（植物ゲノム解析） 

・久原、中村、平川、野口、岩崎、 

瀬々、高橋（高度アノテーション 

技術） 

データ共有 

DB 支援 

多様な分野

の研究者 

依頼
応募

データ
リソース 
提供

NBDC 

DDBJ 

データ共有

組織体制

図１-１に示した構成で、活動した。 

図１-１．「ゲノム支援」の構成 

このうち②③及び④の一次解析支援グループと情報解析支援は支援活動及びそのための技術開発研究

に特化している。一方、基盤技術開発支援グループは将来のゲノム情報解析技術、ハード開発及びその

ための人材育成に向かうために、連携をもちつつ、それぞれの研究を推進することにした。
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２．交付決定額（配分額）

交付決定額（配分額） （金額単位：円）
直接経費 間接経費 合　　計

平成22年度 1,080,000,000 324,000,000 1,404,000,000
平成23年度 1,080,000,000 324,000,000 1,404,000,000
平成24年度 1,156,000,000 346,800,000 1,502,800,000
平成25年度 1,155,000,000 346,500,000 1,501,500,000
平成26年度 1,080,000,000 324,000,000 1,404,000,000
平成27年度 1,080,000,000 324,000,000 1,404,000,000

総　計 6,631,000,000 1,989,300,000 8,620,300,000
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３．研究発表

（１）雑誌論文

（a）支援による成果論文（公募支援課題成果報告書の略記リストの詳細） 

（著者の中で、支援依頼者は二重下線で、支援担当者は点線で示した）

秋光信佳（東京大学）

1. Mizutani R., Imamachi N., Suzuki Y., Yoshida H., Tochigi N., Oonishi T., Suzuki Y., Akimitsu
N. (2015) Oncofetal protein IGF2BP3 facilitates the activity of proto-oncogene protein eIF4E
through the destabilization of EIF4E-BP2 mRNA. Oncogene, in press 査読有り

2. Maekawa S., Imamachi N., Irie T., Tani H., Matsumoto K., Mizutani R., Imamura K., Kakeda
M., Yada T., Sugano S., Suzuki Y. and Akimitsu N. (2015) Analysis of RNA decay factor
mediated RNA stability contributions on RNA abundance. BMC Genomics, 16, 154.  査読有
り

3. Tani H., Imamachi N., Mizutani R., Imamura K., Kwon Y., Miyazaki S., Maekawa S., Suzuki Y.
and Akimitsu N. (2015) Genome-wide analysis of long noncoding RNA turnover, Methods in
Mol. Biol., 1262, 305-320 査読有り

4. Imamura K., Imamachi N., Akizuki G., Kumakura M., Kawaguchi A., Nagata K., Kato A.,
Kawaguchi Y., Sato H., Yoneda M., Kai C., Yada T., Suzuki Y., Yamada T., Ozawa T., Kaneki K.,
Inoue T., Kobayashi M., Kodama T., Wada Y., Sekimizu K. and Akimitsu N. (2014). Long
noncoding RNA NEAT1-dependent SFPQ relocation between nuclear body paraspeckle and
promoter mediates IL8 expression in response to immune stimuli. Mol. Cell, 53, 393-406 査読
有り

5. Imamachi N., Tani H., Mizutani R., Imamura K., Irie T., Suzuki Y. and Akimitsu N., (2014)
BRIC-seq: a genome-wide approach for determining RNA stability in mammalian cells,
Methods, 67, 55-63.  査読有り

6. Tani T., Torimura M. and Akimitsu N., (2013) The RNA degradation pathway regulates the
function of GAS5 a non-coding RNA in mammalian cells, PLoS ONE., 8, e55684.  査読有り

7. Tani H., Imamachi N., Salam KA., Mizutani R., Ijiri K., Irie T., Yada T., Suzuki Y., and
Akimitsu N., (2013) Identification of hundreds of novel UPF1 target transcripts by direct
determining whole transcriptome stability in mammalian cells, RNA Biology, 9，1370-1379.
査読有り

8. 秋光信佳、長鎖ノンコーディング RNA：遺伝子発現制御メカニズム別・機能リファレ
ンス 監修 、細胞工学 2015 年 1 月号（2015） 査読無し

9. 今町直登、秋光信佳 長鎖ノンコーディング RNA に隠された RNA 言語解読への挑戦：
バイオインフォマティクスからのアプローチ、細胞工学 2015 年 1 月号 (2015)  査読無
し

10. 水谷玲奈、秋光信佳 発生およびがん・神経変性疾患と関連する長鎖ノンコーディング
RNA リスト、細胞工学 2015 年 1 月号 (2015)  査読無し

11. 秋光信佳、桂真理、「放射性セシウムによるヒト影響：細胞レベル影響のトランスクリ
プトーム解析」、環境ホルモン学会ニュースレター、１７号 (2015)  査読無し

12. 今村亮俊、秋光信佳、ライフサイエンス新着レビュー、「ウイルスの感染における長鎖
非コード RNA による転写抑制因子を介したサイトカインの産生の制御」、2014 年 2 月
18 日 査読無し

13. 今村亮俊，秋光信佳、核内長鎖非コード RNA NEAT1 による自然免疫応答制御の解明、
細胞工学、2014 年 5 月号 査読無し

14. 秋光信佳、RNA ダイナミクスから迫る生命現象、薬事日報、3 月特集号 (2013)  査読
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無し 
15. 秋光信佳、ゲノムワイドな RNA 分解測定、細胞工学別冊「次世代シークエンサー 目

的別アドバンストメソッド」、100-108. (2012)  査読無し 

 

阿部知子（理化学研究所） 
1. Tomonari Hirano, Yusuke Kazama, Kotaro Ishii, Sumie Ohbu, Yuki Shirakawa, Tomoko Abe, 

“Comprehensive identification of mutations induced by heavy-ion beam irradiation in 
Arabidopsis thaliana” The Plant Journal, 82(1), 2015, p93-104, 査読有り 

2. 阿部知子, "重イオンビームを用いた生物研究の新領域開拓−Mutagenesis から
Mutagenomics へ−", Isotope News 733, 2-6 (2015) 査読無し 

3. 阿部知子、林依子、"重イオンビームを用いた品種改良技術の開発とサクラ新品種の育
成"、FB News(放射線安全管理総合情報誌) 469, 2-6 (2015) 査読無し 

 

飯田哲史（国立遺伝学研究所） 
1. 飯田 哲史、“出芽酵母の鋳型 DNA 鎖修復機構”「二十一世紀の遺伝学」日本遺伝学会. 

(2014) 10 pp9 

 

生田哲朗 
1. Freeman R, Ikuta T (co-first author), Wu M, Koyanagi R, Kawashima T, Tagawa K, Humphreys 

T, Fang GC, Fujiyama A, Saiga H, Lowe C, Worley K, Jenkins J, Schmutz J, Kirschner M, 
Rokhsar D, Satoh N, Gerhart J  Identical genomic organization of two hemichordate hox 
clusters.  Curr Biol 22 (2012) 2053-2058 査読有 

2. Ikuta T, Chen YC, Annunziata R, Ting HC, Tung CH, Koyanagi R, Tagawa K, Humphreys T, 
Fujiyama A, Saiga H, Satoh N, Yu JK, Arnone MI, Su YH  Identification of an intact ParaHox 
cluster with temporal colinearity but altered spatial colinearity in the hemichordate Ptychodera 
flava.  BMC Evol Biol 13 (2013) 129 査読有 

 

石井敦士（福岡大学） 
1. Sasaki M*., Ishii A*., Saito Y., Hirose S. Intermediate form between alternating hemiplegia of 

childhood and rapid-onset dystonia-parkinsonism. Mov Disord. 2014;29(1):153-154. *equal 
contribution 

2. Heinzen E. L., Arzimanoglou A., Brashear A., Clapcote S. J., Gurrieri F., Goldstein D. B., 
Johannesson S. H., Mikati M. A., Neville B., Nicole S., Ozelius L. J., Poulsen H., Schyns T., 
Sweadner K. J., van den Maagdenberg A., Vilsen B., for the A. T. P. A. Working Group. Distinct 
neurological disorders with ATP1A3 mutations. Lancet Neurol. 2014;13(5):503-514. 

3. Sasaki M*., Ishii A*., Saito Y., Morisada N., Iijima K., Takada S., Araki A., Tanabe Y., Arai H., 
Yamashita S., Ohashi T., Oda Y., Ichiseki H., Hirabayashi S., Yasuhara A., Kawawaki H., 
Kimura S., Shimono M., Narumiya S., Suzuki M., Yoshida T., Oyazato Y., Tsuneishi S., Ozasa 
S., Yokochi K., Dejima S., Akiyama T., Kishi N., Kira R., Ikeda T., Oguni H., Zhang B., Tsuji 
S., Hirose S. Genotype-phenotype correlations in alternating hemiplegia of childhood. 
Neurology. 2014;82(6):482-490. * equal contribution 

4. Ishii A., Saito Y., Mitsui J., Ishiura H., Yoshimura J., Arai H., Yamashita S., Kimura S., Oguni 
H., Morishita S., Tsuji S., Sasaki M., Hirose S. Identification of ATP1A3 mutations by exome 
sequencing as the cause of alternating hemiplegia of childhood in Japanese patients. PLOS 
ONE. 2013;8(2):e56120. 

 

- 26 -



石川欽也（東京医科歯科大学）

1. Kokoro Ozaki , Hiroshi Doi, Jun Mitsui, Nozomu Sato, Yoichiro Iikuni, Takamasa Majima,
Kiyomi Yamane, Takashi Irioka, Hiroyuki Ishiura, Koichiro Doi, Shinichi Morishita, Miwa
Higashi, Teruhiko Sekiguchi, Kazuo Koyama, Naohisa Ueda, Yoshiharu Miura, Satoko
Miyatake, Naomichi Matsumoto, Takanori Yokota, Fumiaki Tanaka, Shoji Tsuji, Hidehiro
Mizusawa, Kinya Ishikawa.  A Novel Mutation in ELOVL4 Leading to Spinocerebellar Ataxia
(SCA) With the Hot Cross Bun Sign but Lacking Erythrokeratodermia: A Broadened Spectrum
of SCA34. JAMA Neurol. 72(7): 797-805, (2015).  査読あり

2. Masato Obayashi, Giovanni Stevanin, Matthis Synofzik, Marie-Lorraine Monin, Charles
Duyckaerts, Nozomu Sato, Nathalie Streichenberger, Alain Vighetto, Virginie Desestret,
Christelle Tesson, H-Erich Wichmann, Thomas Illig, Johanna  Huttenlocher, Yasushi Kita,
Yuishin Izumi, Hidehiro Mizusawa, Ludger Schöls, Thomas Klopstock, Alexis Brice, Kinya
Ishikawa, Alexandra Dürr  Spinocerebellar ataxia type 36 exists in diverse populations and can
be caused by a short hexanucleotide GGCCTG repeat expansion.  J Neurol Neurosurg
Psychiatry. 86(9): 986-95, (2014). 査読あり

稲垣祐司（筑波大学）

1. Kamikawa R, Kolisko M, Nishimura Y, Yabuki A, Brown MW, Kim E, Tanabe AS, Kume K,
Ishida K, Inagaki Y. Gene Content evolution in discobid mitochondria deduced from
phylogenic position and complete mitochondrial genome of Tsukubamonas globosa. Genome
Biology and Evolution 6(2):306-315 (2014)

稲田利文（東北大学）

1. Tsuboi, T., Yamazaki, R., Nobuta, R., Ikecuhi, K., Makino, S., Ohtaki, Y., Suzuki, Y., Yoshihisa,
T., Trotta, C. and Inada, T. The tRNA Splicing Endonuclease Complex Cleaves the
Mitochondria-localized CBP1 mRNA. J Biol. Chem. 290, 16021-16030. (2015)

井ノ上逸朗（国立遺伝学研究所）

1. Nakaoka H, Tajima A, Yoneyama T, Hosomichi K, Kasuya H, Mizutani T, Inoue I. Gene
expression profiling reveals distinct molecular signatures associated with the rupture of
intracranial aneurysm. Stroke. 2014; 45: 2239-2245.

2. 中岡博史、井ノ上逸朗：脳動脈瘤と遺伝子．Clinical Neuroscience 月刊 臨床神経科学
2011; 29: 1134-1137.

3. Hosomichi K, Mitsunaga S, Nagasaki H, Inoue I. A Bead-based Normalization for Uniform
Sequencing depth (BeNUS) protocol for multi-samples sequencing exemplified by HLA-B.
BMC Gnomics 15, 465 (2014)

4. Jinam TA, Nakaoka H, Hosomichi K, Mitsunaga S, Okada H, Tanaka A, Tanaka K, Inoue I.
HLA-DPB1*04:01 allele is associated with non-obstructive azoospermia in Japanese patients.
Hum Genet 132, 1405-11 (2013), 査読有

5. Hosomichi K, Jinam TA, Mitsunaga S, Nakaoka H, Inoue I.  Phase-defined complete
sequencing of the HLA genes by next-generation sequencing. BMC Gnomics 14, 355 (2013),
査読有

今村拓也（九州大学）

1. Masahiro Uesaka, Osamu Nishimura, Yasuhiro Go, Kinichi Nakashima, Kiyokazu Agata and
Takuya Imamura. Bidirectional promoters are the major source of gene activation-associated
non-coding RNAs in mammals. BMC Genomics 15: 35 (2014) 査読有
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2. Nobuhiko Hamazaki, Masahiro Uesaka, Kinichi Nakashima, Kiyokazu Agata, Takuya Imamura.
Gene activation-associated long noncoding RNAs function in mouse preimplantation
development. Development 142:910 (2015). 査読有

3. Naoki Yamamoto, Kiyokazu Agata, Kinichi Nakashima, Takuya Imamura. Bidirectional
promoters link cAMP signaling with irreversible differentiation through promoter-associated
noncoding RNA(pancRNA) expression in PC12 cells. Nucleic Acids Research, in press.  査
読有

岩間厚志（千葉大学）

1. Tanaka S, Miyagi S, Sashida G, Chiba T, Yuan J, Mochizuki-Kashio M, Suzuki Y, Sugano S,
Nakaseko C, Yokote K, Koseki H, and Iwama A. Ezh2 augments leukemogenecity by reinforcing
differentiation blockage in acute myeloid leukemia. Blood, 120, 1107-1117, 2012.

2. Muto T, Sashida G, Oshima M, Wendt GR, Mochizuki-Kashio M, Nagata Y, Sanada M, Miyagi S,
Saraya A, Kamio A, Nagae G, Nakaseko C, Yokote K, Shimoda K, Koseki H, Suzuki Y, Sugano
S, Aburatani H, Ogawa S, and Iwama A. Concurrent loss of Ezh2 and Tet2 cooperates in the
pathogenesis of myelodysplastic disorders. J Exp Med, 210:2627-2639, 2013.

3. Miyagi S, Koide S, Saraya A, Wendt GR, Oshima M, Konuma T, Yamazaki S,
Mochizuki-Kashio M, Nakajima-Takagi Y, Wang C, Chiba T, Kitabayashi I, Nakauchi H
and Iwama A. The Tif1β-Hp1 system maintains transcriptional integrity of hematopoietic
stem cells. Stem Cell Reports 2:145-152, 2014.

4. Mishima Y, Wang C, Miyagi S, Saraya A, Hosokawa H, Mochizuki-Kashio M,
Nakajima-Takagi Y, Koide S, Negishi M, Sashida G, Naito T, Ishikura T, Onodera A,
Nakayama T, Tenen DG, Yamaguchi N, Koseki H, Taniuchi I, and Iwama A. Histone
acetylation mediated by Brd1/Brpf2 is crucial for Cd8 gene activation during early
thymocyte development. Nat Commun 5:5872, 2014.

5. Oshima M, Hasegawa N, Mochizuki-Kashio M, Muto T, Miyagi S, Koide S, Yabata S,
Wendt G, Saraya A, Wang C, Shimoda K, Suzuki Y, Iwama A. Ezh2 regulates the
Lin28/let-7 pathway to restrict activation of fetal gene signature in adult hematopoietic
stem cells. Exp Hematol 2015 in press.

上田真由美（京都府立医科大学）

1. Ueta M, Sawai H, Sotozono C, Hitomi Y, Kaniwa N, Kim MK, Seo KY, Yoon KC, Joo CK,
Kannabiran C, Wakamatsu TH, Sangwan V, Rathi V, Basu S, Ozeki T, Mushiroda T, Sugiyama
E, Maekawa K, Nakamura R, Aihara M, Matsunaga K, Sekine A, Gomes JAP, Hamuro J, Saito
Y, Kubo M, Kinoshita S, Tokunaga K. New Susceptibility Gene, IKZF1, for Cold Medicine–
Related Stevens-Johnson Syndrome/Toxic Epidermal Necrolysis with Severe Mucosal
Involvements. J Allergy Clin Immunol. 2015 Jun;135(6):1538-1545.e17.

上村 匡（京都大学）

1. Kohei Shimono, Kazuto Fujishima, Takafumi Nomura, Masayoshi Ohashi, Tadao Usui, Mineko
Kengaku, Atsushi Toyoda, and Tadashi Uemura. An evolutionarily conserved protein CHORD
regulates scaling of dendritic arbors with body size. Scientific Reports, 4: 4415 (2014). 査読有
り

牛田一成（京都府立大学）

1. Ushida K, Tsuchida S, Ogura Y, Toyoda A, Maruyama F. Domestication and cereal feeding
developed domestic pig-type intestinal microbiota in animals of suidae. Anim Sci J. 2015 Aug
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27. doi: 10.1111/asj.12492. 査読有
2. Tsuchida S, Nezuo M, Tsukahara M, Ogura Y, Hayashi T, Ushida K. Draft Genome Sequence of

Lactobacillus gorillae strain KZ01T, isolated from a western lowland gorilla. Genome Announc.
2015 Oct 15;3(5). pii: e01196-15. doi: 10.1128/genomeA.01196-15.

漆原秀子（筑波大学）

1. Araki Y, Shimizu HD, Saeki K, Okamoto M, Yamada L, Ishida K, Sawada H, Urushihara H. A
surface glycoprotein indispensable for gamete fusion in the social amoeba Dictyostelium
discoideum. Eukaryot. Cell 11 (2012) 638-644. 査読有

2. Mohri K, Kiyota Y, Kuwayama H, Urushihara H. Temporal and non-permanent division of
labor during sorocarp formation in the social amoeba Acytostelium subglobosum. Dev. Biol.
375 (2013) 201-209. 査読有

3. Romeralo M, Skiba A, Gonzalez-Voyer A, Schilde C, Lawal H, Kedziora S, Cavender JC,
Glöckner G, Urushihara H, Schaap P. Analysis of phenotypic evolution in Dictyostelia
highlights developmental plasticity as a likely consequence of colonial multicellularity. Proc.
Biol. Sci. 280 (2013) 20120976. 査読有

4. Mohri K, Hata T, Kikuchi H, Oshima Y, Urushihara H. Defects in the synthetic pathway prevent
DIF-1 mediated stalk lineage specification cascade in the non-differentiating social amoeba,
Acytostelium subglobosum. Biol. Open 3 (2014) 553-560. 査読有

5. Kuwayama H, Tohyama T, Urushihara H. Cross-species functional complementation of
cellulose synthase during the development of cellular slime molds. Dev. Growth Differ. 56
(2014) 526-533. 査読有

6. Urushihara H, Kuwayama H, Fukuhara K, Itoh T, Kagoshima H, Shin-I T, Toyoda A, Ohishi K,
Taniguchi T, Noguchi H, Kuroki Y, Hata T, Uchi K, Mohri K, King JS, Insall RH, Kohara Y,
Fujiyama A. Comparative genome and transcriptome analyses of the social amoeba
Acytostelium subglobosum that accomplishes multicellular development without germ-soma
differentiation. BMC Genomics 16 (2015) 80. 査読有

7. Sheikh S, Gloeckner G, Kuwayama H, Schaap P, Urushihara H, Baldauf SL. Root of
Dictyostelia based on 213 universal proteins. Mol. Phylogenet. Evol. 92 (2015) 53-62. 査読有

江澤辰広（北海道大学）

1. 江沢辰広，第二，第三次技術革新が開くアーバスキュラー菌根共生研究 —栄養共生機
構・生態・ビジネス展望—，日本土壌肥料学雑誌 (印刷中) (査読無)

太田邦史（東京大学）

1. Oda A., Takemata N., Hirata Y., Miyoshi T., Suzuki Y., Sugano S., Ohta K. "Dynamic transition
of transcription and chromatin landscape during fission yeast adaptation to glucose starvation."
Genes to Cells. 20(2015)392-407 査読有

2. Galipon J., Miki A., Oda A., Inada T., and Ohta K. "Stress-induced lncRNAs evade nuclear
degradation and enter the translational machinery", Genes to Cells 18(2013)353-368 査読有

3. Miyoshi T., Ito M., Kugou K., Yamada S., Furuichi M., Oda A., Yamada T., Hirota K., Masai H.,
& Ohta K. "A central coupler for recombination initiation linking chromosome architecture to S
phase checkpoint" Molecular Cell 47(2012)1-12 査読有

4. 太田邦史、久郷和人、山田真太郎、小田有沙 実験医学 30: 2209-2214「非次世代シー
クエンサーによる非コード DNA 配列解析」(2012) 6

5. 太田邦史、小田有沙、Josephine Galipon、竹俣直道、三好知一郎、廣田耕志 実験医
学 29: 1722-1727「長鎖 ncRNA によるクロマチン・転写活性化の制御」 (2011) 6
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岡崎 伸（東京農工大学）

1. Okazaki S, Noisangiam R, Okubo T, Kaneko T, Oshima K, Hattori M, Teamtisong K,
Songwattana P, Tittabutr P, Boonkerd N, Saeki K, Sato S, Uchiumi T, Minamisawa K,
*Teaumroong N. Genome analysis of a novel Bradyrhizobium sp. DOA9 carrying a symbiotic
plasmid. PLOS ONEdoi:10.1371/journal.pone.0117392. (2015)（査読あり） 

岡田典弘（東京工業大学）

1. Higasa K, Nikaido M, Saito TL, Yoshimura J, Suzuki Y, Suzuki H, Nishihara H, Aibara M,
Ngatunga BP, Kalombo HWJ, Sugano S, Morishita S, Okada N. (2012) Extremely slow rate of
evolution in the HOX cluster revealed by comparison between Tanzanian and Indonesian
coelacanths. GENE 505:324–332. （査読有）

2. Nikaido M, Noguchi H, Nishihara H, Toyoda A, Suzuki Y, Kajitani R, Suzuki H, Okuno M,
Aibara M, Ngatunga BP, Mzighani SI, Kalombo HW, Masengi KW, Tuda J, Nogami S, Maeda
R, Iwata M, Abe Y, Fujimura K, Okabe M, Amano T, Maeno A, Shiroishi T, Itoh T, Sugano S,
Kohara Y, Fujiyama A, Okada N. (2013) Coelacanth genomes reveal signatures for
evolutionary transition from water to land. Genome Res. 23:1740-1748. （査読有）

3. Iwasaki Y, Abe T, Okada N, Wada K, Wada Y, Ikemura T. (2014) Evolutionary changes in
vertebrate genome signatures with special focus on coelacanth. DNA Res. 21:459-467. （査読
有）

4. 二階堂雅人、岡田典弘 （2014）シーラカンスゲノム進化：進化速度・嗅覚・前適応
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類から葉緑体を補充し続けている」うみうし通信 Vol. 80, 8-10, (2013) 2p

松岡雅雄（京都大学）

1. Keiko Yasuma, Jun-ichirou Yasunaga, Keiko Takemoto, Kenji Sugata, Norihiro Takenouchi,
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Masanori Nakagawa, Yutaka Suzuki, and Masao Matsuoka. HTLV-1 bZIP Factor Impairs 
Anti-viral Immunity by Inducing Co-inhibitory Molecule, T Cell Immunoglobulin and ITIM 
Domain (TIGIT)． PLoS Pathogens，12(1), 2016, e1005372. (査読あり) 

松尾隆嗣（東京大学）

1. Setoguchi, S., Kudo, A., Takanashi, T., Ishikawa, Y., and Matsuo, T. (2015). Social
context-dependent modification of courtship behaviour in Drosophila prolongata. Proceedings
of the Royal Society B-Biological Sciences 282, 20151377.

2. Kudo, A., Takamori, H., Watabe, H., Ishikawa, Y., and Matsuo, T. (2015). Variation in
morphological and behavioral traits among isofemale strains of Drosophila prolongata (Diptera:
Drosophilidae). Entomological Science 18, 221-229.

3. Yang, B., Ozaki, K., Ishikawa, Y., and Matsuo, T. (2015). Identification of Candidate Odorant
Receptors in Asian Corn Borer Ostrinia furnacalis. Plos One 10, e0121261.

4. Fujii, T., Yasukochi, Y., Rong, Y., Matsuo, T., and Ishikawa, Y. (2015). Multiple Delta
11-desaturase genes selectively used for sex pheromone biosynthesis are conserved in Ostrinia
moth genomes. Insect Biochemistry and Molecular Biology 61, 62-68.

5. Ohta, S., Seto, Y., Tamura, K., Ishikawa, Y., and Matsuo, T. (2015). Comprehensive
identification of odorant-binding protein genes in the seed fly, Delia platura (Diptera:
Anthomyiidae). Applied Entomology and Zoology 50, 457-463.

6. Sugimoto, T.N., Kayukawa, T., Matsuo, T., Tsuchida, T., and Ishikawa, Y. (2015). A short,
high-temperature treatment of host larvae to analyze Wolbachia-host interactions in the moth
Ostrinia scapulalis. Journal of Insect Physiology 81, 48-51.

7. Setoguchi, S., Takamori, H., Aotsuka, T., Sese, J., Ishikawa, Y., and Matsuo, T. (2014). Sexual
dimorphism and courtship behavior in Drosophila prolongata. Journal of Ethology 32, 91-102.

8. Ohta, S., Seto, Y., Tamura, K., Ishikawa, Y., and Matsuo, T. (2014). Identification of
odorant-binding protein genes expressed in the antennae and the legs of the onion fly, Delia
antiqua (Diptera: Anthomyiidae). Applied Entomology and Zoology 49, 89-95.

9. Nagamine, K., Kayukawa, T., Hoshizaki, S., Matsuo, T., Shinoda, T., and Ishikawa, Y. (2014).
Cloning, phylogeny, and expression analysis of the Broad-Complex gene in the longicorn beetle
Psacothea hilaris. Springerplus 3, 539.

10. Harada, E., Nakagawa, J., Asano, T., Taoka, M., Sorimachi, H., Ito, Y., Aigaki, T., and Matsuo,
T. (2012). Functional Evolution of Duplicated Odorant-Binding Protein Genes, Obp57d and
Obp57e, in Drosophila. Plos One 7, e29710

11. Matsuo, T. (2012). Contribution of olfactory and gustatory sensations of octanoic acid in the
oviposition behavior of Drosophila melanogaster (Diptera: Drosophilidae). Applied
Entomology and Zoology 47, 137-142.

12. Tomioka, S., Aigaki, T., and Matsuo, T. (2012). Conserved cis-regulatory elements of two
odorant-binding protein genes, Obp57d and Obp57e, in Drosophila. Genes & Genetic Systems
87, 323-329.

13. Mitaka, H., Matsuo, T., Miura, N., and Ishikawa, Y. (2011). Identification of odorant-binding
protein genes from antennal expressed sequence tags of the onion fly, Delia antiqua. Molecular
Biology Reports 38, 1787-1792.

14. Nakai, Y., Horiuchi, J., Tsuda, M., Takeo, S., Akahori, S., Matsuo, T., Kume, K., and Aigaki, T.
(2011). Calcineurin and Its Regulator Sra/DSCR1 Are Essential for Sleep in Drosophila.
Journal of Neuroscience 31, 12759-12766.

15. Takahasi, K.R., Matsuo, T., and Takano-Shimizu-Kouno, T. (2011). Two types of cis-trans
compensation in the evolution of transcriptional regulation. Proceedings of the National
Academy of Sciences of the United States of America 108, 15276-15281.
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松尾洋孝（防衛医科大学校）

1. H. Matsuo, K. Yamamoto, H. Nakaoka, A. Nakayama, M. Sakiyama, T. Chiba, A. Takahashi, T.
Nakamura, H. Nakashima, Y. Takada, I. Danjoh, S. Shimizu, J. Abe, Y. Kawamura, S. Terashige,
H. Ogata, S. Tatsukawa, G. Yin, R. Okada, E. Morita, M. Naito, A. Tokumasu, H. Onoue, K.
Iwaya, T. Ito, T. Takada, K. Inoue, Y. Kato, Y. Nakamura, Y. Sakurai, H. Suzuki, Y. Kanai, T.
Hosoya, N. Hamajima, I. Inoue, M. Kubo, K. Ichida, H. Ooyama, T. Shimizu, N. Shinomiya,
Genome-wide association study of clinically defined gout identifies multiple risk loci and its
association with clinical subtypes. Ann. Rheum. Dis., epub ahead of print (2015). （査読あり） 

2. M. Sakiyama, H. Matsuo, S. Shimizu, H. Nakashima, T. Nakamura, A. Nakayama, T. Higashino,
M. Naito, S. Suma, A. Hishida, T. Satoh, Y. Sakurai, T. Takada, K. Ichida, H. Ooyama, T.
Shimizu, N. Shinomiya, The effects of URAT1/SLC22A12 nonfunctional variants, R90H and
W258X, on serum uric acid levels and gout/hyperuricemia progression. Sci. Rep. (in press)
(2016). （査読あり）

3. M. Sakiyama, H. Matsuo, Y. Takada, T. Nakamura, A. Nakayama, T. Takada, S. Kitajiri, K.
Wakai, H. Suzuki, N. Shinomiya, Ethnic differences in ATP-binding cassette transporter,
sub-family G, member 2 (ABCG2/BCRP): genotype combinations and estimated functions.
Drug Metab. Pharmacokinet. 29 (2014) 490-492. （査読あり）

4. A. Nakayama, H. Matsuo, H. Nakaoka, T. Nakamura, H. Nakashima, Y. Takada, Y. Oikawa, T.
Takada, M. Sakiyama, S. Shimizu, Y. Kawamura, T. Chiba, J. Abe, K. Wakai, S. Kawai, R.
Okada, T. Tamura, Y. Shichijo, A. Akashi, H. Suzuki, T. Hosoya, Y. Sakurai, K. Ichida, N.
Shinomiya, Common dysfunctional variants of ABCG2 have stronger impact on hyperuricemia
progression than typical environmental risk factors. Sci. Rep. 4 (2014) 5227. （査読あり）

5. H. Matsuo, A. Nakayama, M. Sakiyama, T. Chiba, S. Shimizu, Y. Kawamura, H. Nakashima, T.
Nakamura, Y. Takada, Y. Oikawa, T. Takada, H. Nakaoka, J. Abe, H. Inoue, K. Wakai, S. Kawai,
Y. Guang, H. Nakagawa, T. Ito, K. Niwa, K. Yamamoto, Y. Sakurai, H. Suzuki, T. Hosoya, K.
Ichida, T. Shimizu, N. Shinomiya, ABCG2 dysfunction causes hyperuricemia due to both renal
urate underexcretion and renal urate overload. Sci. Rep. 4 (2014) 3755. （査読あり）

6. H. Matsuo, K. Ichida, T. Takada, A. Nakayama, H. Nakashima, T. Nakamura, Y. Kawamura, Y.
Takada, K. Yamamoto, H. Inoue, Y. Oikawa, M. Naito, A. Hishida, K. Wakai, C. Okada, S.
Shimizu, M. Sakiyama, T. Chiba, H. Ogata, K. Niwa, M. Hosoyamada, A. Mori, N. Hamajima,
H. Suzuki, Y. Kanai, Y. Sakurai, T. Hosoya, T. Shimizu, N. Shinomiya, Common dysfunctional
variants in ABCG2 are a major cause of early-onset gout. Sci. Rep. 3 (2013) 2014. （査読あり） 

7. 崎山真幸, 松尾洋孝: 若くして痛風を発症する遺伝子要因, 北隆館, BIO Clinica 30, 2015,
493-496

8. 中山昌喜, 松尾洋孝, 高田龍平, 市田公美, 四ノ宮成祥: 【日本が貢献した世界的新知見】 
ABCG2 と高尿酸血症, メディカルレビュー社, 高尿酸血症と痛風 21, 2013, 43-48

松下智直（九州大学）

1. *Shikata H, *Hanada K, Ushijima T, Nakashima M, Suzuki Y, and Matsushita T “Phytochrome 
controls alternative splicing to mediate light responses in Arabidopsis”(*equal contribution) 
Proc Natl Acad Sci USA（査読あり）111: 18781-18786 (2014) 

松島綾美（九州大学）

1. Matsushima, A., Koyanagi, O.K., Nishimura, H., Inamine, S., Motomatsu, Y., and
Shimohigashi. Y.: An in silico genomic search of endomorphin-like opioid peptides. Peptide
Science 2014, 281-282 (2015). 査読有

丸山治彦（宮崎大学）
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1. Hunt, V., Tsai, I. J., Coghlan, A., Reid, A. J., Holroyd, N., Foth, B. J., Tracey, A., Cotton, J. A.,
Stanley, E. J., Beasley, H., Bennett, H., Brooks, K., Harsha, B., Kajitani, R., Kulkarni, A.,
Harbecke, D., Nagayasu, E., Nichol, S., Ogura, Y., Quail, M. A., Randle, N., Xia, D., Brattig, N.,
Ribeiro, D. M., Sanchez-Flores, A., Hayashi, T., Itoh, T., Denver, D. R., Grant, W., Stoltzfus, J.
D., Lok, J. B., Murayama, H., Wastling, J., Streit, A., Kikuchi, T., Viney, M., and Berriman, M.
The Genomic Basis of Parasitism in the Strongyloides Clade of Nematodes. Nature Genetics,
2016 (in press)

2. Hino, A., Maruyama, H., and Kikuchi T. A novel method to assess the biodiversity of parasites
using 18S rDNA Illumina sequencing; Parasitome analysis method. Parasitology International,
2016 (in press)

3. Tanaka, R., Hino, A., Tsai, I.J., Palomares-Rius, J.E., Yoshida, A., Ogura, Y., Hayashi, T.,
Maruyama, H. and Kikuchi, T. Assessment of Helminth Biodiversity in Wild Rats Using 18S
rDNA Based Metagenomics. PLoS ONE 9, e110769, 2014

4. Hino, A., Tanaka, T., Takaishi, M., Fujii, Y., Palomares-Rius, J.E., Hasegawa, K., Maruyama, H.
and Kikuchi, T. Karyotype and reproduction mode of the rodent parasite Strongyloides
venezuelensis. Parasitology 141, 1736-1745, 2014

5. Kajitani R, Toshimoto K, Noguchi H, Toyoda A, Ogura Y, Okuno M, Yabana M, Harada M,
Nagayasu E, Maruyama H, Kohara Y, Fujiyama A, Hayashi T, Itoh T. Efficient de novo
assembly of highly heterozygous genomes from whole-genome shotgun short reads. Genome
Res. 24 (8): 1384-1395, 2014.

6. Nagayasu E, Ishikawa SA, Taketani S, Chakraborty G, Yoshida A, Inagaki Y, Maruyama H.
Identification of a bacteria-like ferrochelatase in Strongyloides venezuelensis, an animal parasitic
nematode. PLoS One. 8 (3): e58458, 2013

7. Nagayasu E, Ogura Y, Itoh T, Yoshida A, Chakraborty G, Hayashi T, Maruyama H.
Transcriptomic analysis of four developmental stages of Strongyloides venezuelensis. Parasitol
Int. 62 (1): 57-65, 2013

光永滋樹（東海大学）

1. Mitsunaga S, Hosomichi K, Okudaira Y, Nakaoka H, Kunii N, Suzuki Y, Kuwana M, Sato S,
Kaneko Y, Homma Y, Kashiwase K, Azuma F, Kulski JK, Inoue I, Inoko H. Exome sequencing
identifies novel rheumatoid arthritis-susceptible variants in the BTNL2. J Hum Genet. 58
(2013), 210-215. 査読有

2. Mitsunaga S, Hosomichi K, Okudaira Y, Nakaoka H, Suzuki Y, Kuwana M, Sato S, Kaneko Y,
Homma Y, Oka A, Shiina T, Inoko H, Inoue I. Aggregation of rare/low-frequency variants of
the mitochondria respiratory chain-related proteins in rheumatoid arthritis patients. J Hum
Genet. 60 (2015), 449-454. 査読有

蓑田 歩（筑波大学）

1. 蓑田 歩100% CO2という極限における光合成の「未知」化学と工業68,709-711(2015) 査
読無

三野享史（京都大学）

1. Mino, T., Murakawa, Y., Fukao, A., Vandenbon, A., Wessels, H.-H., Ori, D., Uehata, T., Tartey,
S., Akira, S., Suzuki, Y., Vinuesa, C.G., Ohler, U., Standley, D.M., Landthaler, M., Fujiwara, T.,
Takeuchi, O. Regnase-1 and Roquin regulate a common element in inflammatory mRNAs by
spatiotemporally distinct mechanisms. Cell 161, 1058-1073, 2015. 査読有り.

2. Mino, T., Takeuchi, O. Regnase-1 and Roquin regulate inflammatory mRNAs. Oncotarget 6,
17869-17870, 2015. 査読有り.
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3. 三野享史, 竹内理. Regnase-1 と Roquin による炎症性 mRNA の制御. 『日薬理誌』(日
本薬理学会誌出版部). 2016 年 6 月刊行予定.

4. 三野享史. Regnase-1 と Roquin による炎症性 mRNA の制御. 『臨床免疫・アレルギー
科』(科学評論社). 2016 年 2 月刊行予定.

村上洋太（北海道大学）

1. Histone H3K36 trimethylation is essential for multiple silencing mechanisms in fission yeast.
Suzuki, S.. Kato, H., Suzuki, Y., Chikashige, Y., Hiraoka, Y., Obuse, C., Nagao, K., Kimura, H.,
Takahata, S., Murakami, Y.: Nuc. Acid. Res. in press (2016) 査読有

守屋央朗（岡山大学）

1. Makanae K, Kintaka R, Ishikawa K, Moriya H., Small Toxic Protein Encoded on Chromosome
VII of Saccharomyces cerevisiae., PLOS One. 2015;10(3):e0120678.

八木 健（大阪大学）

1. Arikuni Uchimura, Mayumi Higuchi, Yohei Minakuchi, Mizuki Ohno, Atsushi Toyoda, Asao
Fujiyama, Ikuo Miura, Shigeharu Wakana, Jo Nishino, Takeshi Yagi : Germline mutation rates
and the long-term phenotypic effects of mutation accumulation in  wild-type laboratory mice
and mutator mice: Genome Research 25(8), 2015, 1125-1134 査読有

2. Arikuni Uchimura, Yuichiro Hara, Yoichi Gondo, Yusaku Nakabeppu : International
Symposium on “Germline Mutagenesis and Biodiversification” Genes & Genetic Systems 89,
2014, 93-95 査読有

3. 内村有邦：生殖系列の変異率と変異蓄積マウス系統：実験医学：33 (19), 2015, 3123-3126
査読なし

4. 内村有邦、八木健：集団遺伝学から考える脳の進化：Clinical Neuroscience：Vol.33 8, 2015,
909-911 査読なし

山岡吉生（大分大学）

1. Binh TT, Suzuki R, Shiota S, Kwon DH, Yamaoka Y. Complete Genome Sequences of
Helicobacter pylori Clarithromycin-Resistant Strains. Genome Announc. 2013 Nov 14;1(6). pii:
e00912-13. 査読あり

2. Suzuki R, Shiota S, Yamaoka Y. Molecular epidemiology, population genetics, and pathogenic
role of Helicobacter pylori. Infect Genet Evol. 2012 Mar;12(2):203-13. 査読あり

3. 鈴木留美子,H. pylori による人類進化の歴史推定,日本臨床,第 71 巻・第 8 号,2013,
1368-1373,査読無し

4. Sgouras DN, Trang TT, Yamaoka Y. Pathogenesis of Helicobacter pylori Infection.
Helicobacter. 2015 Sep;20 Suppl 1:8-16. 査読あり

5. Uotani T, Miftahussurur M, Yamaoka Y. Effect of bacterial and host factors on Helicobacter
pylori eradication therapy. Expert Opin Ther Targets. 2015 Aug 6:1-14 査読あり

6. Binh TT, Suzuki R, Trang TT, Kwon DH, Yamaoka Y. Search for novel candidate mutations for
metronidazole resistance in Helicobacter pylori using next-generation sequencing. Antimicrob
Agents Chemother. 2015 Apr;59(4):2343-8. 査読あり

7. Binh TT, Suzuki R, Kwon DH, Yamaoka Y. Complete Genome Sequence of a
Metronidazole-Resistant Helicobacter pylori Strain. Genome Announc. 2015 Mar 12;3(2). pii:
e00051-15. 査読あり

8. 山岡吉生, 化学療法の領域 30(10), 30-38, 2014, ヘリコバクター・ピロリとは何ものー
病原性の歴史も含めてー, 査読なし
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9. 山岡吉生, 化学療法の領域 30(5), 100-107, 2014, ヘリコバクター・ピロリの病原因子と
分子疫学に関する研究, 査読なし

山口徹太郎（昭和大学）

1. Yamaguchi T, Nakaoka H, Yamamoto K, Fujikawa T, Kim YI, Yano K, Haga S, Katayama K,
Shibusawa T, Park SB, Maki K, Kimura R, Inoue I.Genome-wide association study of
degenerative bony changes of the temporomandibular joint. Oral Dis, 20, 2014, 409-415. 査読
の有

2. Haga S, Nakaoka H, Yamaguchi T, Yamamoto K, Kim YI, Samoto H, Ohno T, Katayama K,
Ishida H, Park SB, Kimura R, Maki K, Inoue I.A genome-wide association study of third molar
agenesis in Japanese and Korean populations. J Hum Genet, 58, 2013, 799-803. 査読の有

吉澤 晋（東京大学）

1. Susumu Yoshizawa, Yohei Kumagai, Hana Kim, Yoshitoshi Ogura, Tetsuya Hayashi, Wataru
Iwasaki, Edward F. DeLong and Kazuhiro Kogure (2014) Functional characterization of
flavobacteria rhodopsins reveals a unique class of light-driven chloride pump in bacteria.
Proceedings of the National Academy of Sciences of the United States of America 111,(18),
6732-6737. （査読有）

吉田聡子（理化学研究所）

1. 吉田聡子、若竹崇雅、白須賢「遺伝子から見た根寄生植物の生存戦略」(2014) 植物の
生長調節 vol. 49, 66-73  (査読なし)

2. Conn, C., Bythell-Douglas, R., Neumann, D., Yoshida, S., Whittington, B., Westwood, J.H.,
Shirasu, K., Bond, C.S., Dyer, K.A., Nelson, D.C. (2015) Convergent evolution of strigolactone
perception enabled host detection in parasitic plants. Science 349: 540-543. （査読あり）

3. Ichihashi, Y., Mutuku, J. M., Yoshida, S. and Shirasu, K. (2015) Transcriptomics exposes the
uniqueness of parasitic plants. Brief. Func. Genomics 14:275-282. （査読あり）

4. Cui, S., Wakatake, T., Hashimoto, K. Saucet, S.B., Toyooka, K., Yoshida, S., Shirasu, K. (2016)
Haustorial hairs are specialized root hairs that support parasitism in the facultative parasitic
plant, Phtheirospermum japonicum. Plant Physiol. in press.

和多和宏（北海道大学）

1. Mori C, Wada K., Audition-independent vocal crystallization associated with intrinsic
developmental gene expression dynamics. Journal of Neuroscience. 35: (2015) 878-89. 査
読有

渡部 裕（新潟大学）

1. Makita N, Yagihara N, Crotti L, Johnson CN, Beckmann BM, Roh MS, Shigemizu D, Lichtner
P, Ishikawa T, Aiba T, Homfray T, Behr ER, Klug D, Denjoy I, Mastantuono E, Theisen D,
Tsunoda T, Satake W, Toda T, Nakagawa H, Tsuji Y, Tsuchiya T, Yamamoto H, Miyamoto Y,
Endo N, Kimura A, Ozaki K, Motomura H, Suda K, Tanaka T, Schwartz PJ, Meitinger T, Kaab
S, Guicheney P, Shimizu W, Bhuiyan ZA, Watanabe H, Chazin WJ, George AL, Jr. Novel
calmodulin mutations associated with congenital arrhythmia susceptibility. Circulation.
Cardiovascular genetics. 2014;7:466-474 査読有

- 54 -



（b）班員による支援高度化等の成果論文 

加藤和人 & ELSI ユニット 
1. Kazuto Kato, Kei Kano, Tetsuya Shirai, Science Communication: Significance for

Genome-Based Personalized Medicine – A  View from the Asia-Pacific, Current
Pharmacogenomics and Personalized Medicine, 8(2), pp.92-96, 2010.

2. 白井哲哉, 加藤和人, 「ゲノム医学と社会」,『日本医師会雑誌』 第 139 巻 第 3 号, pp.620,
2010. 

3. 白井哲哉, 加藤和人, 「ゲノム ELSI ユニットの新設」,『日本生命倫理学会ニューズレ
ター』No.46, p.6, 2010.

4. 加藤和人,「ゲノムと社会・倫理」, 浅島誠／黒岩常祥／小原雄治編『現代生物科学入
門 ２ ゲノム科学の展開』,  岩波書店, pp.137−163, 2011.

5. 白井哲哉, 三成寿作, 加藤和人,「ゲノム研究における『研究ガバナンス』の構築」S8-1,
Vol.32『日本遺伝カウンセリング学会誌』, p.46, 2011.

6. Jane Kaye, Eric M. Meslin, Bartha M. Knoppers, Eric T. Juengst, Mylène Deschênes, Anne
Cambon-Thomsen, Donald Chalmers, Jantina De Vries, Kelly Edwards, Nils Hoppe, Alastair
Kent, Clement Adebamowo, Patricia Marshall, Kazuto Kato, ELSI 2.0 for Genomics and
Society, Science, 336, pp.673-674, 2012.  査読有

7. 加藤和人,「パーソナルゲノム解読の倫理的・社会的課題」, 霜田求／虫明茂責任編集
『シリーズ生命倫理 第 12 巻 先端医療』, 丸善出版, pp.220-230, 2012.

8. 加藤和人,「社会の中の研究 −自由・倫理・ガバナンス」，広田照幸他編『研究する大
学−何のための知識か』（シリーズ大学），岩波書店，pp.99−133、2013.

9. 加藤和人, 三成寿作「パーソナルゲノム研究の倫理的課題」，『BRAIN and NERVE』, Vol.65,
pp.267-272, 2013.

10. 加藤和人,「バイオセキュリティへの取り組み－現場の科学者および多様な人々の参画
と協働の必要性」，四ノ宮成祥・川原直人編『生命科学とバイオセキュリティ—デュア
ルユース・ジレンマとその対応』，東信堂、pp.209-214、2013.

11. 野村安以・吉澤剛「『ヒトゲノム・遺伝子解析研究に関する倫理指針』の改定をめぐる
批判的談話分析」，『年報科学・技術・社会』22 巻、pp.47-88、2013.

12. 吉澤剛「責任ある研究・イノベーション—ELSI を越えて」，『研究技術計画』28 巻 1 号、
pp.106-121、2013.

13. 吉澤剛「生命科学技術のバイオセキュリティとガバナンス」，四ノ宮成祥・川原直人編
『生命科学とバイオセキュリティ—デュアルユース・ジレンマとその対応』，東信堂、
pp.181-208、2013.

14. Timothy Caulfield, Jim Evans, Amy McGuire, Christopher McCabe, Tania Bubela, Robert
Cook-Deegan, Jennifer Fishman, Stuart Hogarth, Fiona A. Miller, Vardit Ravitsky, Barbara
Biesecker, Pascal Borry, Mildred K Cho, June C. Carroll, Holly Etchegary, Yann Joly, Kazuto
Kato, Sandra Soo-Jin lee, Karen Rothenberg, Pamela Sankar, Michael J. Szego, Pilar Ossorio,
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種の挑戦―」、2013 年 10 月 12 日、鹿児島 

6. 阿部知子、風間裕介、平野智也、「Mutagenesis から Mutagenomics へ」第 52 回ガンマー
フィールドシンポジウム「次世代育種の可能性：環境、食糧、エネルギー問題解決へ
のストラテジー」、2013 年 7 月 17 日、水戸 

 
有泉 亨（筑波大学） 
1. 発表者名：有泉亨、木村あかね、羽尾周平、森一樹、江面健太郎、岡部佳弘、篠崎良

仁、増田順一郎、鈴木穣、斎藤岳士、久原哲、青木考、江面浩                   
発表標題：トマト果実分化機構解明に向けた新規遺伝資源開発                   
学会等名、発表年月日、発表場所：第 122 回日本育種学会、2012 年 9 月 16 日、京都産
業大学                  *日本育種学会優秀発表賞 

2. 発表者名：Masuda J, Ariizumi T, Kimura A, Hao S, Mori K, Ezura K, Okabe Y, Shinozaki Y, 
Suzuki Y, Saito T, Kuhara S, Aoki K and Ezura H                           
発表標題：Isolation of new parthenocarpic mutants and pistil-specific promoter for production 
of parthenocarpic cultivars in Tomato (Solanum lycopersicum).                      
学会等名、発表年月日、発表場所：Plant and Animal Genome XXI, January 14th 2013, San 
Diego USA 

3. 発表者名：Ezura K, Ji-Seong K, Mori K, Kuhara S, Suzuki Y, Ariizumi T and Ezura H                       
発表標題：The identification of pistil-specific genes by global transcriptome analyses in tomato 
(Solanum lycopersicum).                                                                
学会等名、発表年月日、発表場所：The 12th Solanaceae Conference, October 25-29, Bordeaux 
France    *Best Poster Presentation Award 

 
飯田哲史（国立遺伝学研究所） 
1. 飯田哲史, 小林武彦、“蓄積した内因性ゲノム損傷定量法の確立.”、第 23 回 DNA 複製・

組換え・修復ワークショップ、(2015 年 10 月 19~21 日) 静岡県・焼津市 
2. Iida,T., Iida, N., Sese, J., Nakamura, Y. and Kobayashi, T.、 “Detecting ribonucleotides in the 

yeast genome.”,  3R Symposium, (2014 年 11 月) 静岡県・御殿場市 
 
石井敦士（福岡大学） 
1. 石井敦士、斎藤義朗、新井ひでえ、山下純正、木村貞美、小国弘量、池田俊郎、大橋

伯、小田洋一郎、川脇寿、佐々木征行、廣瀬伸一、小児交互性片麻痺の病因遺伝子で
ある ATP1A3 の同定と現状について、第 55 回日本小児神経学会学術集会 、2013 年 5

- 67 -



月 31 日、大分県大分市 
2. 石井敦士、廣瀬伸一、佐々木征行、小児交互性片麻痺の責任遺伝子である ATP1A3 の同

定、第 474 回日本小児科学会福岡地方会例会・総会、2013 年 4 月 13 日、福大メディカ
ルホール

3. Atsushi Ishii, Yoshiaki Saito, Jun Mitsui, Hiroyuki Ishiura, Jun Yoshimura, Hidee Arai,
Sumimasa Yamashita, Sadami Kimura, Hirokazu Oguni, Shinichi Morishita, Shoji Tsuji,
Masayuki Sasaki, Shinichi Hirose. Identification of ATP1A3 mutations by exome sequencing as
the cause of alternating hemiplegia of childhood in Japan. 30th International Epilepsy Congress,
June 25, 2013, Montreal, Canada

4. Atsushi Ishii, Yoshiaki Saito, Masayuki Sasaki, Shinichi Hirose. Genetic analysis of Alternating
Hemiplegia of Childhood. 10th European Congress of Epileptology, September 30, 2012,
London

稲垣祐司（筑波大学）
1. 大規模配列データで解明される新奇真核微生物系統とそのオルガネラゲノム．稲垣祐

司，西村祐貴，神川龍馬，谷藤吾朗，中山卓郎，橋本哲男．日本植物学会第 78 回大会，
2014 年 9 月 12-14 日，明治大学生田キャンパス．口頭発表・招待講演 

2. Progress in placing newly discovered protist lineages in the deep tree of eukaryotes:
Tskuubamonas globose and Palpitomonas bilix. Yuji Inagaki．International Congress of 
Protistology (ICOP) XIV，2013 年 8 月 4-10 日，Westin Bayshore Hotel（バンクーバー・カ
ナダ）．口頭発表・招待講演

3. The enigmatic discobid Tsukubamonas globose: phylogenomic analysis and mitochondrial
genome sequence. Yuji Inagaki. Integrated Microbial Biodiversity Program meeting, Canadian 
Institute for Advanced Research, 2013 年 5 月 14-17 日, Four Seasons Hotel（ウィスラー・カ
ナダ）．ポスター発表

4. 新奇単細胞真核生物 Tsukubamonas globosa の系統的位置とミトコンドリアゲノム．神川
龍馬，西村祐貴，矢吹彬憲，Martin Kolisko，Alastair GB Simpson，Andrew J Roger，石
田健一郎，橋本哲男，稲垣祐司．第 35 回日本分子生物学会，2012 年 12 月 11-14 日，
福岡国際会議場・マリンメッセ福岡．ポスター発表

5. 新奇真核微生物がもたらす新しい真核生物大系統像．神川龍馬，矢吹彬憲，橋本哲男，
西村祐貴，稲垣祐司．第 28 回日本微生物生態学会，2012 年 9 月 19-22 日，豊橋技術科
学大学．口頭発表・招待講演

6. The phylogenetic position and mitochondrial genome sequence of the enigmatic discobid
Tsukubamonas globosa. Ryoma Kamikawa，Yuki Nishimura，Akinori Yabuki，Martin Kolisko，
Alastair G. B. Simpson，Andrew J. Roger，Ken-ichiro Ishida，Tetsuo Hashimoto，Yuji Inagaki．
Protist2012，2012 年 7 月 29 日-8 月 3 日，University of Oslo（オスロ・ノルウェー）．口
頭発表

7. 新奇真核微生物からの大規模配列データで変貌し続ける、我々の真核生物大系統像．稲垣

祐司，矢吹彬憲，神川龍馬．第 31 回微生物系統分類研究会，2011 年 11 月 25 日，理化学

研究所 和光本所．口頭発表・招待講演

8. Tsukubamonas globosa is a deep-branching member in the Discoba clade: Morphology,
phylogenomics, and mitochondrial genome．Akinori Yabuki，Ryoma Kamikawa，Martin 
Kolisko，Sohta A. Ishikawa，Ken-ichiro Ishida，Alastair G. B. Simpson，Andrew J. Roger，
Yuji Inagaki．International Union of Microbiological Societies 2011 Congress，2011 年 9 月
6-10 日，札幌コンベンションセンター．口頭発表・招待講演 

9. Recent progress in placing newly-discovered lineages of protists in the deep tree of eukaryotes．
Yuji Inagaki．Meeting of Center for Comparative Genomics and Evolutionary Bioinformatics，
2011 年 8 月 6 日，Dalhousie University（ハリファックス・カナダ）．口頭発表・招待講
演
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10. Tsukubamonas globosa gen. et sp. nov.; a novel excavate flagellate possibly hold a key for the
early evolution in "Discoba"．Akinori Yabuki，Takeshi Nakayama，Naoji Yubuki，Tetsuo 
Hashimoto，Ken-ichiro Ishida，Yuji Inagaki．18the Meeting of International Society of
Evolutionary Protistology，2011 年 7 月 2-7 日，金沢県立美術館．ポスター発表

11. Tsukubamonas globosa の Phylogenomic 解析と部分的ミトコンドリアゲノム配列．神川龍
馬，矢吹彬憲，Martin Kolisko，西村祐貴，石川奏太，石田健一郎，橋本哲男，Andrew J
Roger，Alastair GB Simpson，稲垣祐司．第 5 回日本進化原生生物研究会，2011 年 6 月
11-12 日，富山大学．ポスター発表

稲田利文（東北大学）
1. 坪井達久、鈴木穣、菅野純夫、稲田利文、「CBP1 mRNA is an Endogenous Target of NGD」、

『第 35 回日本分子生物学会年会』、3P-0274、福岡、2012 年 12 月 
2. 坪井達久、鈴木穣、菅野純夫、稲田利文、「ミトコンドリアに局在するタンパク質を

コードするmRNAは分子内切断を受ける」、『第85回日本生化学会大会』、2P-981、福
岡、2012年12月 

3. Tatsuhisa Tsuboi1, Yutaka Suzuki2, Yoshihisa Tohru3, Toshifumi Inada1、(1Graduate School of
Pharmaceutical Science, Tohoku University, 2Graduate School of Frontier Sciences, The 
University of Tokyo, 3Graduate School of Life Science, University of Hyogo) CBP1 mRNA is 
cleaved and produces nonstop mRNA in a translation and tRNA splicing endonuclease activity 
dependent manner. Conference on RNA localization & Localized translation, Ontario, Canada 
2013 年 7 月 10 日 

4. Tatsuhisa Tsuboi1, Yutaka Suzuki2, Yoshihisa Tohru3, Toshifumi Inada1、(1 Graduate School of
Pharmaceutical Science, Tohoku University, 2 Graduate School of Frontier Sciences, The 
University of Tokyo, 3 Graduate School of Life Science, University of Hyogo) CBP1 mRNA is 
cleaved in a tRNA splicing endonuclease activity dependent manner 『第 14 回日本 RNA 学
会大会』、松山、2013 年 7 月』 

井ノ上逸朗（国立遺伝学研究所）
1. 中岡博史、細道一善、井ノ上逸朗：エクソーム解析と網羅的遺伝子発現情報を用いた

脳動脈瘤感受性遺伝子の探索．日本人類遺伝学会 第 57 回大会（2012 年 10 月 25 日～
27 日）． 

2. 細道一善、椎名隆、光永滋樹、猪子英俊、井ノ上逸朗, HLA-omics : HLA 領域における
ゲノム多様性、メチル化および遺伝子発現の統合的解析, 第 23 回日本組織適合性学会
大会, 2014 年 9 月 13-15 日, 長崎大学医学部キャンパス(長崎) 

3. 細道一善、井ノ上逸朗, ゲノム医科学研究ツールとしての HLA 領域の統合的ゲノム解
析, 2013 アジレントゲノミクスフォーラム, 2013年 6月 11日, 国際ファッションセンタ
ー(東京) 

4. 細道一善 井ノ上逸朗, Phase-defined シーケンシングによる HLA 遺伝子配列完全決定と
パイプライン, 第 58 回日本人類遺伝学会, 2013 年 11 月 20 日-23 日, 江陽グランドホテ
ル(宮城) 

5. 細道一善 中岡博史 清水まり恵 中島文明 井ノ上逸朗, 次世代シーケンサーによる骨
髄ドナー登録者の HLA タイピング法の開発（Ⅱ）, 第 22 回日本組織適合性学会大会, 
2013 年 9 月 14 日-16 日, コラッセふくしま(福島) 

6. Ituro Inoue, Kazuyoshi Hosomichi, HLA allele determination by sequence-based method, 2012
Illumina Asia Pacific Scientific Summit, April 22 - 25, 2012, , Sheraton Mirage Resort & Spa 
Gold Coast (Brisbane) 

7. 細道一善、井ノ上逸朗, ロングアンプリコンシーケンスと Read-Backed Phasing による
HLA 遺伝子の塩基配列完全決定, 第 20 回日本組織適合性学会, 2012 年 9 月 15 日〜17
日, 明治大学駿河台キャンパス(東京) 

- 69 -



8. 細道一善、井ノ上逸朗, 新たな HLA タイピング技術 : ロングアンプリコンシーケン
スと Read-Backed Phasing による HLA 遺伝子塩基配列の完全決定, 日本人類遺伝学
会第 57 回大会, 2012 年 10 月 25 日〜27 日, 京王プラザホテル(東京)

9. Kazuyoshi Hosomichi, Takahide Hayano, Ituro Inoue, Phase-defined complete HLA genotyping
by amplicon sequencing and read-backed phasing., ASHG 2012 Annual Meeting, December.
6-10, 2012, Moscone Center (San Francisco)

今村拓也（九州大学）
1. 浜崎伸彦、今村拓也、マウス初期胚における卵活性化刺激依存性非コード RNA 発現に

よる遺伝子プロモーターの脱メチル化、第６回日本エピジェネティクス研究会年会、
２０１２年５月１５日、学術総合センター（東京都千代田区）

2. 上坂将弘、西村理、宇野健一郎、上田泰己、大石高生、今井啓雄、阿形清和、今村拓
也、マカクザル特異的偽遺伝子挿入に由来する非コード RNA による遺伝子プロモータ
ーの DNA 脱メチル化、第６回日本エピジェネティクス研究会年会、２０１２年５月１
５日、学術総合センター（東京都千代田区）

3. Nobuhiko Hamazaki, Takuya Imamura、Promoter-associated noncoding RNAs mediate
oocyte-activation-induced CpG and non-CpG demethylation in the early mouse embryo、第４
５回日本発生生物学会年会、２０１２年５月２９日、神戸国際会議場（神戸市）

4. 浜崎伸彦、今村拓也、遺伝子プロモーター非コード RNA はマウス人為活性化胚の CG/
非 CG 配列の脱メチル化を仲介することで異常 DNA メチル化パターン形成に関与する、
第１０５回日本繁殖生物学会大会、２０１２年９月６日、筑波大学（つくば市）

5. Takuya Imamura、Promoter-associated noncoding RNAs for the sequence-specific epigenetic
alterations during mammalian development、The 1st Hungarian Epigenetics Meeting、２０１
２年９月２０日、Semmelweis Egyetem, NET (Budapest, Hungary)

6. 上坂将弘、西村理、大石 高生、今井啓雄、阿形 清和、今村 拓也、マカクザル特異的
偽遺伝子挿入に由来する非コードRNAによる遺伝子プロモーターのDNA脱メチル化、
２０１２年１２月１２日、福岡国際会議場（福岡市）

7. 浜崎伸彦、今村拓也、マウス初期発生胚においてプロモーターノンコーディング RNA
は卵活性化刺激に応答して CG と非 CG 配列の脱メチル化を仲介する、第３５回日本分
子生物学会年会、２０１２年１２月１４日、福岡国際会議場（福岡市）

8. Nobuhiko Hamazaki, Masahiro Uesaka, Kinichi Nakashima, Kiyokazu Agata, Takuya Imamura、
Promoter-associated noncoding RNAs mediate gene-specific DNA demethylation for mouse
preimplantation development、第７回エピジェネティクス研究会年会、２０１３年５月３
０日、奈良県新公会堂（奈良市）

9. Masahiro Uesaka, Osamu Nishimura, Kinichi Nakashima, Kiyokazu Agata, Takuya Imamura、
プロモーターノンコーディングＲＮＡによるほ乳類エピゲノム形成、Mammalian
epigenome formation mediated by promoter-associated noncoding RNA、第７回エピジェネテ
ィクス研究会年会、２０１３年５月３０日、奈良県新公会堂（奈良市）

10. Takuya Imamura、Epigenome formation in the mammalian brain mediated by
promoter-associated noncoding RNA、Neuro2013、２０１３年６月２１日、国立京都国際
会館（京都市）

11. 上坂将弘、西村理、郷康広、中島欽一、阿形清和、今村拓也、霊長類特異的偽遺伝子
挿入に由来する非コード RNA による遺伝子プロモーターの DNA 脱メチル化、第三回
NGS 現場の会、２０１３年９月４日、神戸国際会議場（神戸市）

12. 山本直樹、今村拓也、PC12 細胞を用いた不可逆的神経細胞分化制御に関わる RNA の
発現動態解析、第三回 NGS 現場の会、２０１３年９月４日、神戸国際会議場（神戸市）

13. 上坂将弘、西村理、郷康広、中島欽一、阿形清和、今村拓也、ノンコーディング RNA
群による遺伝子活性化と大脳皮質における多様化、第七回神経発生討論会、２０１４
年３月１３日、大阪大学（吹田市）
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14. Nobuhiko Hamazaki, Masahiro Uesaka, Kinichi Nakashima, Kiyokazu Agata, Takuya Imamura、
Promoter-associated noncoding RNAs mediate gene-specific DNA demethylation for mouse
preimplantation development、第 8 回日本エピジェネティクス研究会年会、２０１４年５
月２６日、伊藤国際学術研究センター（東京都文京区）

15. 山本直樹、上坂将弘、中島欽一、阿形清和、今村拓也、PC12 細胞分化過程におけるエ
ピジェネティック制御に関わる promoter-associated noncoding RNA の機能、第 8 回日本
エピジェネティクス研究会年会、２０１４年５月２６日、伊藤国際学術研究センター
（東京都文京区）

16. Masahiro Uesaka, Osamu Nishimura, Kinichi Nakashima, Kiyokazu Agata, Takuya Imamura、
Potential role for species-specific promoter-associated non-coding RNAs in the diversification
of mammalian brain、第 47 回日本発生生物学会年会、２０１４年５月２７日、ウインク
あいち（名古屋市）

17. 濵崎伸彦, 上坂将弘, 中島欽一, 阿形清和, 今村拓也、マウス初期胚の全能性を支える
遺伝子を活性化するノンコーディング RNA の同定、第 107 回日本繁殖生物学会大会、
２０１４年８月２１日、帯広畜産大学（帯広市）

18. 今村拓也、長鎖 ncRNA によるほ乳類エピゲノム制御、第 157 回日本獣医学会学術集会、
２０１４年９月１１日、北海道大学高等教育推進機構（札幌市）

19. Naoki Yamamoto, Kiyokazu Agata, Kinichi Nakashima, Takuya Imamura Bidirectional
promoter-derived antisense noncoding RNA epigenetically regulates irreversible differentiation
of PC12 cells 第 8 回神経発生討論会 ２０１５年３月１９日 九州大学病院キャンパ
ス（福岡市）

20. Masahiro Uesaka, Kiyokazu Agata, Kinichi Nakashima, Takuya Imamura Species-specific
repertories of promoter-associated non-coding RNAs may contribute to the diversification of
gene expression profile 第 8 回神経発生討論会 ２０１５年３月１９日 九州大学病院
キャンパス（福岡市）

21. Masahiro Uesaka, Kinichi Nakashima, Kiyokazu Agata, Takuya Imamura Species-specific
repertories of promoter-associated non-coding RNAs may contribute to the diversification of
gene expression profile.  第 9 回エピジェネティクス研究会年会  ２０１５年５月２５
日 学術総合センター（東京都千代田区）

22. Nobuhiko, Hamazaki, Masahiro Uesaka, Kinichi Nakashima, Kiyokazu Agata, Takuya
Imamura Promoter-associated noncoding RNAs mediate gene-specific DNA demethylation
for mouse preimplantation development 第 9 回エピジェネティクス研究会年会  ２０１
５年５月２５日 学術総合センター（東京都千代田区）

23. Naoki Yamamoto, Masahiro Uesaka, Kiyokazu Agata, Kinichi Nakashima, Takuya Imamura
Bidirectional promoter-derived antisense noncoding RNA epigenetically regulates irreversible
differentiation of PC12 cells. 第 9 回エピジェネティクス研究会年会  ２０１５年５月
２５日 学術総合センター（東京都千代田区）

24. 今村拓也、浜崎伸彦、上坂将弘、阿形清和、中島欽一 雌性発生胚を活用した
Post-Bisulfite Adapter-Tagging 法によるマウス DNA メチローム解析 第 9 回エピジェネ
ティクス研究会年会 ２０１５年５月２５日 学術総合センター（東京都千代田区） 

25. Nobuhiko Hamazaki, Masahiro Uesaka, Kinichi Nakashima, Kiyokazu Agata, Takuya Imamura
Gene activation-associated long noncoding RNAs function in mouse preimplantation
development. 第 48 回 日本発生生物学会年会 (2015 JSDB-APDBN meeting) ２０１５
年６月３日 つくば国際会議場（つくば市）

26. Masahiro Uesaka, Kinichi Nakashima, Kiyokazu Agata, Takuya Imamura Species-specific
repertories of promoter-associated non-coding RNAs may contribute to the diversification of
gene expression profile.  第 48 回 日本発生生物学会年会 (2015 JSDB-APDBN meeting)
２０１５年６月３日 つくば国際会議場（つくば市）

27. Naoki Yamamoto, Masahiro Uesaka, Kiyokazu Agata, Kinichi Nakashima, Takuya Imamura
Bidirectional promoter-derived antisense noncoding RNA epigenetically regulates irreversible
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differentiation of PC12 cells. 第 38 回日本神経科学大会 ２０１５年７月２９日 神戸
国際会議場（神戸市） 

28. 今村拓也、浜崎伸彦、上坂将弘、阿形清和、中島欽一 雌性発生胚を活用した
Post-Bisulfite Adapter-Tagging 法によるマウス DNA メチローム解析 第 108 回日本繁殖
生物学会大会 ２０１５年９月１９日 宮崎大学（宮崎市） 

 
今本尚子（理化学研究所） 
1. 小瀬真吾、高木昌俊、儘田博志、今本尚子「核-細胞質間輸送運搬体 Hikeshi の機能：熱

ストレス応答時における遺伝子発現変化の網羅的解析」第 33 回染色体ワークショッ
プ・第 14 回核ダイナミクス研究会合同開催  2016 年 1 月 12-14 日、宮城県宮城郡(松島
一の坊) 

2. Imamoto N. “Thermal-stress induced nuclear transport mediated by Hikeshi” Nuclear transport 
meeting  2015 年 9 月 18-23 日、Sant. Feliu de Guixols、スペイン 

3. 小瀬真吾、今本尚子「細胞ストレスで駆動する核—細胞質間輸送 –輸送運搬体Hikeshi
の機能-」日本細胞生物学会シンポジウム“細胞核の構造・機能と生命現象”2014年6月9
日 奈良 

4. Imamoto N. “Heat stress-induced nuclear transport, Hikeshi” International meeting on 
mechanism of nuclear transport, October 18-23  2013 年 10 月 18-23 日 Marine Biology 
Laboratory, Woods Hole, MA, アメリカ 

 
岩間厚志（千葉大学） 
1. Tanaka S, Sashida G, Miyagi S, Yokote JK, Nakaseko C, and Iwama A. Ezh2 Plays a Critical 

Role in the Progression of MLL-AF9-Induced Acute Myeloid Leukemia.  53st Annual Meeting 
of American Society of Hematology, San Diego, December, 2011. (口頭発表)。 

2. Muto T, Sashida G, Oshima M, Nakaseko C, Yokote K, Shimoda K, Iwama A. Long -term cell 
automomous effect of Tet2 loss in hematopoietic cells in mice. 54th AHS Annual Meeting and 
Exposition. December 8-11, 2012 (Atlanta, U.S.A.) (Poster) 

3. Oshima M, Miyagi S, Koide S, Hasegawa N, Mochizuki-Kashio M, Wendt GR,Yabata S, Wang 
C, Suzuki Y, Sugano S, Iwama A. Ezh2 is required for the maintenance of developmental 
stage-specific functions of hematopoietic stem cells. The 56th American Society of Hematology 
Annual Meeting and Exposition,December6-9,2014 (San Francisco, U.S.A.) 

4. Oshima M, Miyagi S, Koide S, Wendt GR, Suzuki Y, Iwama A. Ezh2 is required for the 
maintenance of developmental stage-specific functions of hematopoietic stem cells. 第 76 回日
本血液学会総会、2014 年 10 月 31 日～11 月 2 日（大阪） 

5. Koide S, Takubo K, Oshima M, Miyagi S, Matsui H, Kimura H, Wang C, Wendt G, Yabata S, 
Shinkai Y, Suda T and Iwama A. “Epigenetic Regulation of Hematopoietic Stem and Progenitor 
Cells By the Eset Histone Methyltranferas” 56th ASH Annual Meeting and Exposition. 
December 6-9, 2014 (California, America) 

 
上田真由美（京都府立医科大学） 
1. Mayumi Ueta, Hiromi Sawai, Chie Sotozono, Yuki Hitomi, Nahoko Kaniwa, Mee Kum Kim, 

Kyoung Yul Seo, Kyung-Chul Yoon, Choun-Ki Joo, Chitra Kannabiran, Tais Hitomi 
Wakamatsu, Virender Sangwan, Varsha Rathi, Sayan Basu, Takeshi Ozeki, Taisei Mushiroda, 
Emiko Sugiyama, Keiko Maekawa, Ryosuke Nakamura, Michiko Aihara, Kayoko Matsunaga, 
Akihiro Sekine, José Álvaro Pereira Gomes , Junji Hamuro, Yoshiro Saito, Michiaki Kubo, 
Shigeru Kinoshita, Katsushi Tokunaga. New Susceptibility Gene IKZF1 for Cold Medicine–
Related Stevens-Johnson Syndrome/Toxic Epidermal Necrolysis with Severe Mucosal 
Involvement. The American Society of Human Genetics (ASHG) 2014, San Diego, CA, USA. 
Oct 21, 2014. 
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2. Hiromi Sawai, Mayumi Ueta, Yuki Hitomi, Chie Sotozono, Shigeru Kinoshita, Katsushi
Tokunaga. Search for new risk gene for Stevens-Johnson Syndrome independent of HLA risk
allele. The American Society of Human Genetics (ASHG) 2014, San Diego, CA, USA. Oct 21,
2014. 

上野直人（基礎生物学研究所）
1. 上野直人、鈴木美穂、高木知世、アフリカツメガエルのゲノム倍化と機能進化 -MyoD

遺伝子を例として 平成 27 年９月 18 日、第 86 回日本動物学会、新潟市 
2. Naoto Ueno, Matkoto Suzuki, Hiroshi Koyama and Yasuhiro Inoue. Cell and Tissue Dynamics

of Neural Tube Formation. iCeMS International Symposium “Hierarchical Dynamics in Soft 
Materials and Biological Matter”, Kyoto University, Kyoto, September 23-26, 2015 

3. Naoto Ueno and Matoko Suzuki. Calcium Dynamics Shapes the Neural Tube. The 3rd

Asia-Pacific Developmental Biology Conference, Xi-An, China, September 11-14, 2015. 
4. Naoto Ueno. Intracellular Ca2+ dynamics shapes the neural tube. The 7th APOCB Congress and

ASCB Workshops, Singapore, February 24-27, 2014 
5. Dan Rokhsar, Genome assemblies and the origin of tetraploidy. International Xenopus

Conference, August 24, 2014, Pacific Grove, CA, USA. 
その他、国内および国際アフリカツメガエルゲノムコンソーシアムのメンバーによる発表
多数。

上村 匡（京都大学）
1. Tadashi Uemura. “An evolutionarily conserved protein CHORD regulates scaling of dendritic

arbors with body size” Behavioral Neurogenetics of larval Drosophila: Molecules, Circuits, 
Computation & Robotics, March 9-12, 2014. Atami. 

2. Tadashi Uemura. “Linking Body Size to Morphology of Neuronal Dendritic Arbors in Adults”
in the minisymposium “Cells: polarity and size control” of American Society for Cell Biology 
(ASCB) Annual Meeting. December 14-18, 2013. New Orleans. 

3. Yukako Hattori, Kaori Watanabe, Yuki Furumizo, Yuuki Takahashi, Hironobu Uchiyama,
Shunsuke Yajima, Masayoshi Watada, Tadashi Uemura. The molecular basis of distinct dietary 
responses to nutrient balances for animal growth between Drosophila generalist and specialist 
species. CDBsymposium2016 "Size in Development: Growth, Shape and Allometry", 理化学
研究所 CDB. 2016. 3.28-30. 

4. 服部 佑佳子, 渡辺 佳織, 古溝 優生, 内山 博允, 高橋 優喜, 矢嶋 俊介, 和多田 正義,
上村 匡. 栄養バランス変化に適応する生体システムの解明に向けて. 生態進化発生コ
ロキウム, 2015.12.28.  

5. Yukako Hattori, Kaori Watanabe, Yuki Furumizo, Hironobu Uchiyama, Yuuki Takahashi,
Shunsuke Yajima, Masayoshi Watada, Tadashi Uemura. Deciphering dietary responses to 
nutrient balances by comparative multi-omics approaches. 京都大学「発生・細胞生物学・シ
ステム生物学コース」, 2015.12.18.  

6. 服部 佑佳子, 渡辺 佳織, 古溝 優生, 内山 博允, 高橋 優喜, 矢嶋 俊介, 和多田 正義,
上村 匡. 栄養バランス変化に適応する生体システムの解明に向けて. BMB2015（第 38
回日本分子生物学会年会、第 88 回日本生化学会大会 合同年会）ワークショップ「Nutri‐
developmental biology: 栄養に応じた発生調節の分子メカニズムの理解に向けて」, 
2015.12.3.  

7. 渡辺 佳織, 服部 佑佳子, 古溝 優生, 内山 博允, 高橋 優喜, 矢嶋 俊介, 和多田 正義,
上村 匡. ショウジョウバエ近縁種を用いた栄養バランス変化への生体応答の比較解析. 
BMB2015（第 38 回日本分子生物学会年会、第 88 回日本生化学会大会 合同年会）, 
2015.12.3.  
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8. 服部 佑佳子, 渡辺 佳織, 古溝 優生, 内山 博允, 高橋 優喜, 矢嶋 俊介, 和多田 正義, 
上村 匡. 栄養バランスと発生：Generalist と Specialist の比較オミックス解析. 「ショ
ウジョウバエ多様性研究会」, 国立遺伝学研究所, 2015.9.28.  

9. Yukako Hattori, Kaori Watanabe, Yuki Furumizo, Yuuki Takahashi, Hironobu Uchiyama, Yuuki 
Takahashi, Shunsuke Yajima, Masayoshi Watada, Tadashi Uemura. The molecular basis of 
distinct dietary responses to nutrient balances between generalist and specialist species. 24th 
European Drosophila Research Conference, 2015. 9.11.  

10. Yukako Hattori, Kaori Watanabe, Yuki Furumizo, Hironobu Uchiyama, Yuuki Takahashi, 
Shunsuke Yajima, Masayoshi Watada, Tadashi Uemura. Investigating the molecular basis of 
distinct adaptations to nutrient balances between generalist and specialist species. 24th 
European Drosophila Research Conference, 2015. 9.10.  

11. 服部 佑佳子, 渡辺 佳織, 古溝 優生, 内山 博允, 高橋 優喜, 矢嶋 俊介, 和多田 正義, 
上村 匡. 栄養バランス変化に適応する生体システムの解明に向けて. 「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」, 国立基礎生物学研究所, 
2015 年 8 月 18-19 日.  

12. 服部 佑佳子, 渡辺 佳織, 古溝 優生, 内山 博允, 高橋 優喜, 矢嶋 俊介, 和多田 正義, 
上村 匡. 栄養バランスに応じて発生を調節する メカニズムの解明に向けて. 第 17 回
生命科学研究科シンポジウム, 京都大学, 2015 年 7 月 2-3 日.  

13. Yukako Hattori, Kaori Watanabe, Yuki Furumizo, Yuuki Takahashi, Masayoshi Watada, Tadashi 
Uemura. Comparative systems biology of dietary responses among Drosophila species. The 
CDB Symposium 2015 "Time in Development". 理化学研究所 CDB, 2015.3.23-25.  

14. Kohei Shimono, Hanae Komai, Kaori Watanabe, Yuki Furumizo, Taiichi Tsuyama, Shiori 
Ohwatari, Yukako Hattori, and Tadashi Uemura. Interorgan communication controlling size of 
neuronal dendritic arbors in response to nutritional restriction. The CDB Symposium 2015 
"Time in Development".理化学研究所 CDB, 2015.3.23 

15. Kohei Shimono, Hanae Komai, Shiori Ohwatari, Taiichi Tsuyama, Atsushi Toyoda, and Tadashi 
Uemura. Scaling growth of neuronal dendritic arbors. 第 37 回日本分子生物学会年会ワーク
ショップ"Scaling growth linking cell, organ, and whole organism in animals and plants”, 
2014.11.26.  

 
牛田一成（京都府立大学） 
1. 牛田一成、土田さやか、「宿主の家畜化が腸内細菌にもたらすインパクト-乳酸桿菌の

ゲノム解析で見えてきたもの-」、第４６回ルーメン研究会、２０１４年９月２７日、
明治大学 

 
漆原秀子（筑波大学） 
1. 福原健輔、漆原秀子 「細胞性粘菌のゲノム比比較による分化関連遺伝子の解析」日

本ゲノム微生物学会第５回年会 2011 年 3 月 14 日、東北工業大学 
2. 漆原秀子、伊藤武彦、豊田敦、桑山山秀一、畑敬士、藤山秋佐夫 「細胞性粘菌 mRNAseq 

を利用したシグナル応答経路遺伝子の種間比較」日本ゲノム微生物学会第５回年会 
2011 年 3 月 15 日、東北工業大学 

3. Hitoshi Saitoh, Kurato Mohri, Hidekazu Kuwayama, Hideko Urushihara. “Differential 
expression patterns of cell-type markers between the cellular slime mold species with or 
without somatic cell differentiation” 44th Annual Meeting for the Japanese Society of 
Developmental Biologists. 20110520 Okinawa Convention Center, Okinawa, Japan 

4. Kensuke Fukuhara, Hidekazu Kuwayama, Hideko Urushihara. “Comparative Analysis of Gene 
Families in Acytostelium subglobosum” International Dictyostelium conference 2011. 20110815 
Radisson Cross Keys, Baltimore, USA 

5. Kurato Mohri, Hitoshi Saitoh, Hidekazu Kuwayama, Hideko Urushihara. “Expression of the 
prestalk and prespore marker homologues during the development of Acytostelium 
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subglobosum” International Dictyostelium conference 2011. 20110815 Radisson Cross Keys, 
Baltimore, USA 

6. Hideko Urushihara “Genome analysis of Acytostelium subglobosum, social amoebas that
maintain equal right of survival” ZMMK (Center for Molecular Medicine Cologne)  Seminar
20111026 University of Cologne, Cologne, Germany

7. 福原健輔、桑山秀一、漆原秀子 「柄細胞分化関連遺伝子の探索を目的とした細胞性
粘菌種間のゲノム比較」第１回日本細胞性粘菌学会例会 2011 年 11 月 5 日 大阪大学
バイオ関連多目的施設

8. 毛利蔵人、齋藤仁志、桑山秀一、漆原秀子 「Acytostelium 属の発生過程における空間
的遺伝子発現パターンの解析」第１回日本細胞性粘菌学会例会 2011 年 11 月 5 日 大
阪大学バイオ関連多目的施設

9. Kurato Mohri, Hidekazu Kuwayama, Hideko Urushihara “Co-expression of somatic and germ
cell markers in the cells of a non-differentiating cellular slime mold” Joint Meeting of The 45th

Annual Meeting of the Japanese Society of Developmental Biologists and The 64th Annual
Meeting of the Japan Society for Cell Biology 20120530 Kobe International Conference Center.

10. Maria Romeralo, Anna Skiba, Christina Schilde, Alejandro Gonzalez- Voyer, Hajara Lawal,
Sylwia Kedziora, Jim C. Cavender, Gernot Glöckner, Hideko Urushihara, Pauline Schaap.
“Detailed Mapping of Phenotypic Evolution in Social Amoebas Highlights Developmental
Plasticity as a Consequence of Colonial Multicellularity” Annual International Dictyostelium
Conference 2012. 20120730 The Meliá Avenida de America Hotel, Madrid, Spain

11. Marina Okamoto, Lixy Yamada, Akiko Ohtsuka, Hitoshi Sawada, Hideko Urushihara.
“Involvement of the plant fertilization protein Hap2/GCS-1 in the gamete interaction of
Dictyostelium discoideum” Annual International Dictyostelium Conference 2012. 20120801
The Meliá Avenida de America Hotel, Madrid, Spain

12. Kurato Mohri, Yu Kiyota, Hidekazu Kuwayama, Hideko Urushihara “Switching expression of
prespore and prestalk marker orthologues during fruiting body development of Acytostelium
subglobosum” Annual International Dictyostelium Conference 2012. 20120802 The Meliá
Avenida de America Hotel, Madrid, Spain

13. 毛利 蔵人、清田 侑、桑山 秀一、漆原秀子 「Acytostelium subglobosum の子実体形成
における prespore マーカーと prestalk マーカーの発現スイッチング」第２回日本細胞
性粘菌学会例会 2012 年 11 月 17 日 東京大学駒場キャンパス

14. 福原 健輔、伊藤武彦、畑 敬士、桑山 秀一、漆原秀子 「遺伝子発現パターンの細胞
性粘菌種間比較」第２回日本細胞性粘菌学会例会 2012 年 11 月 18 日 東京大学駒場
キャンパス

15. 大西 慶、毛利 蔵人、漆原秀子 「Acytostelium における柄細胞分化関連遺伝子の機能
解析」第２回日本細胞性粘菌学会例会 2012 年 11 月 18 日 東京大学駒場キャンパス

16. 清田侑、遠山健、桑山秀一、毛利蔵人、漆原秀子 「Acytostelium の発生過程における
cAMP シグナル経路の解析」第３回日本細胞性粘菌学会例会 2013 年 10 月 12 日 京
都大学理学研究科セミナーハウス

17. 毛利蔵人、畑敬士、菊地晴久、漆原秀子「体細胞が分化しない細胞性粘菌 Acytostelium
subglobosum に見られる分化誘導因子カスケードの変化」第 36 回日本分子生物学会年
会、2013 年 12 月 5 日 神戸ポートピアホテル

18. 毛利蔵人、畑敬士、菊地晴久、漆原秀子「細胞性粘菌近縁種における相同遺伝子機能
の非保存性」日本ゲノム微生物学会第８回年会 2014 年 3 月 9 日 東京農業大学世田
谷キャンパス

江澤辰広（北海道大学）
1. 丸山隼人・中西夏輝・鈴木芽以・江沢辰広，Rhizophagus spp. における protein-coding genes

の種間ならびに種内の塩基配列多型評価，菌根研究会，2015 年 11 月 1 日，とかちプラ
ザ（帯広市）
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大隅典子（東北大学） 
1. Yoshizaki Kaichi, Kimura Ryuichi, Koike Kohei, Inada Hitoshi, Osumi N.  Crosstalk between 

Pax6 haploinsufficiency and paternal aging in modulating offspring behavior: a possible 
biomarker for sperm aging. 第 38 回日本神経科学会 2015 年 7 月 28 日 神戸 

2. Yoshizaki Kaichi, Kimura Ryuichi, Koike Kohei, Inada Hitoshi, Osumi N  Paternal Pax6 
haploinsufficiency precociously accelerated vocal communication deficits by advanced paternal 
aging.  第37回日本生物学的精神医学会 2015年9月25日 東京 

 
太田邦史（東京大学） 
1. Oda A, Hatakeyama T, Ishi S, Takemata N, Josehpine G, Kaneko K, Ohta K

“Transcriptional dynamics of antisense long noncoding RNAs in stress 
response” the 3rd Annual Winter q-bio meeting (2015/02) Hawaii, US 

2. 小田有沙、竹俣直道、石井智子、Galipon Josephine、三好知一郎、鈴木穣、菅野純夫、
Hoffman Charles、太田邦史「センス及びアンチセンス long noncoding RNA による遺
伝子発現の切り替え制御」第 36 回日本分子生物学会年会 (2014/11) 横浜 

3. Oda A, Takemata N, Miyoshi T, Suzuki Y, Sugano S, Hoffman CS, Ohta K. 
“Transcriptional regulation by glucose starvation stress-induced lncRNAs in yeast” 
Quantitatibe biology on the Hawaiian Islands (2014/02) 

4. Oda A, Takemata N, Miyoshi T, Suzuki Y, Sugano S, Ohta K.『分裂酵母のグルコー
ス飢餓応答性 long noncoding RNA の発現制御』第 36 回日本分子生物学会年会 
(2013/12) 神戸 

5. Oda A, Takemata N, Miyoshi T, Suzuki Y, Sugano S, Ohta K.. "Transcriptional 
regulation by glucose starvation-induced lncRNAs" EMBO Conference on Fission 
Yeast: pombe (2013/06)London, UK 

6. 小田有沙、竹俣直道、三好知一郎、鈴木穣、菅野純夫、太田邦史『Directional RNA-seq
及び ChIP-seq によるグルコース飢餓応答性長鎖ノンコーディング RNA のゲノムワイ
ド解析』第 35 回日本分子生物学会年会 (2012/12)福岡 

7. 小田有沙、竹俣直道、鈴木穣、菅野純夫、太田邦史『Long non-coding RNA による転
写制御の RNA-seq 解析』第 14 回日本 RNA 学会年会 (2012/07) 仙台 

8. Oda A, Takemata N, Miyoshi T, and Ohta K."The transcriptiome analysis of stress 
responsive long non-coding RNAs using directional RNA-seq in fission yeast", 
CSHL meeting "DYNAMIC ORGANIZATION OF NUCLEAR FUNCTION" 
(2012/09) Cold Spring Harbor, US 

9. 小田有沙, 三好知一郎, 阿部佳澄, 堀内映実, 鈴木穣, 菅野純夫, 太田邦史『長鎖ノンコ
ーディングRNAによるグルコース飢餓応答時の転写制御のDirectional RNA-seqによ
るゲノムワイド解析』第３４回日本分子生物学会(2011/12) 横浜 

 
大坪和香子（東北学院大学） 
1. 大坪和香子、宮城敦子、小島紀幸、川合真紀、内宮博文、宮内啓介、遠藤銀朗、エゾ

ノギシギシを摂食する Gastrophysa 属ハムシ腸内フローラの地域的差異、日本農芸化
学会 2015 年度大会、２０１５年３月、岡山大学 

 
大西孝幸（横浜市立大学） 
1. 大西孝幸・高松壮・及川和聡・猪俣拓也・田中啓介・古海弘康・倉田のり・小林久人・

三ツ井敏明・木下哲「イネのオルガネラゲノムのリシーケンス」日本育種学会, 2015
年 9 月 25 日, 新潟大学 

 
大西なおみ（北海道大学） 
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1. Naomi Ohnishi, Reiko Akamatsu, Keisuke Katsura, Fumito Maruyama, Yoshitoshi Ogura,
Tetsuya Hayashi, Hideaki Higashi, 「Genetic Profiles of Bacillus anthracis Indigenous to
Zambia and Characterization of Bacillus Species Causing Anthrax-like Disease」, 2015JSME
annual meeting and 7th JTK symposium, 2015年10月17日-20日、Ibaraki, 亀城プラザ

2. 大西なおみ, 「炭疽の制圧を目指して-Bacillus 属細菌の病態-遺伝学的連関解析」, 第
23 回分子寄生虫学ワークショップ・第 13 回分子寄生虫・マラリア研究フォーラム合同
大会, 2015 年 8 月 30 日-9 月 2 日, 帯広畜産大学

3. 大西なおみ、赤松玲子、桂啓介、小椋義俊、笹原鉄平、林哲也、東秀明, 「炭疽の克服
戦略: Comprehensive strategy for anthrax control」, BMB2015 (第 38 回日本分子生物学会年
回、第 88 回日本生化学会大会), 2015 年 12 月 1 日-4 日, 神戸ポートアイランド

大政健史（徳島大学）
1. Takeshi Omasa “Efficient construction of transgene-amplified CHO cell lines by cell cycle

checkpoint engineering” In; Cambridge Healthtech Institute’s 13th Annual PepTalk 2014, Palm 
Springs, California, USA, January 13-17, 2014 (Invited lecture) 

2. Takeshi Omasa “Quality control in Chinese hamster ovary cell culture –from cell to antibody-”
In; Asian Congress on Biotechnology 2013 (ACB2013), No.519, abstract p.46, New Delhi, 
India, December 15-19, 2013 (Invited lecture, Key Note lecture) 

3. 大政健史” 動物細胞を用いたバイオ医薬品生産ー代謝解析の観点から” 進化するメタ
ボロミクス、2014 年 5/30, AP 品川、東京（招待講演） 

4. 大政健史 “次世代バイオ医薬品生産は如何にあるべきか～宿主細胞開発からプラット
フォーム化まで” CPhI JAPAN，2014 年 4/22 東京ビックサイト、東京（招待講演） 

5. 大政健史”バイオ医薬品生産における網羅的解析法の課題と応用－高生産宿主細胞構築
へ向けて－” 第２回 HiCEP 研究会,2014 年 3/25 関東 IT ソフトウェア健保会館、東
京（招待講演）

岡崎 伸（東京農工大学）
1. 岡崎伸、大島健志朗, 服部正平, Neung Teaumroong. エダウチクサネムから分離した新規

Bradyrhizobium 属細菌のゲノム配列植物微生物研究会第回研究交流会プログラム 2012
年 09 月 25-27 日(神戸大学、兵庫県) 

2. Okazaki S., Noisangiam R., Teamtisong K., Oshima K., Hattori M., Teaumroong N. Genome
sequence of a novel Bradyrhizobium strains isolated from Aeschynomene americana. The 2nd 
Asian Conference on Plant-Microbe Symbiosis and Nitrogen Fixation. 2012 年 10 月 28 -31 日 
(Phuket, Thailand). 

3. 岡崎伸、マメ科植物との共生を決定づける根粒菌 III 型分泌機構. 第 86 回日本細菌学
会総会ワークショップ（2013 年 3 月 18 日幕張メッセ、千葉県） 

4. 岡崎伸. III 型分泌機構による根粒菌の新規感染機構とその応用 日本土壌肥料学会 2013
年度名古屋大会 2013 年 9 月 11 日-13 日（名古屋大学） 

5. Okazaki S, Kaneko T, Sato S, Saeki K. Hijacking of leguminous nodulation signaling by the
rhizobial type III secretion system. The18th International Congress on Nitrogen Fixation. 2013
年 10 月 14 日-18 日(Miyazaki, Japan) 

6. Okazaki S Hijacking of leguminous nodulation signaling by the rhizobial type III secretion
system. The 11th European Nitrogen Fixation Conference. 2014 年 9 月 7 日-10 日（Tenerife, 
Spain）【招待講演】 

7. Okazaki S. Rhizobial type III secretion system controls host-dependent nodulation on soybean.
The 3rd Asian Conference on Plant-Microbe Symbiosis and Nitrogen Fixation. 2014年 10月 28
日-31 日(Chengdu, China) 

8. Okazaki S. Rhizobial type III secretion system activates leguminous nodulation signaling in the
absence of Nod factor. 19th International Congress on Nitrogen Fixation Conference, October 4 
to 9, 2015. California, USA.【国際学会招待講演】 
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9. Okazaki S, Teulet A, Yasuda M, Furuta N, Miwa H, Giraud E. The Nod factor-independent and 
T3SS-dependent nodulation in Rhizobium–legume symbiosis. 日本微生物生態学会第 30 回
大会. 2015 年 10 月 17 日-20 日(土浦市) 

 
岡田典弘（東京工業大学） 
1. Okada N. 「シーラカンス研究の最前線: The forefront of the coelacanth research」第 16 回

日本進化学会（2014 年 8 月 21 日-24 日、高槻・現代劇場） 
2. Nikaido M, Okada N. “Evolution of the chemo-receptor genes in coelacanth.” 第 16 回日本進

化学会（2014 年 8 月 21 日-24 日、高槻・現代劇場） 
3. 岡田典弘「シーラカンスの全ゲノム解析で解ったこと」次世代ゲノム科学の最前線

（2013 年 2 月 19 日、京都大学・芝蘭会館） 
4. Okada N. “Coelacanth genomes reveal a variety of signatures for pre-adaptation from water to 

land.” International Symposium on Genome Science “Expanding Frontiers of Genome Science” 
(2013 年 1 月 9 日, The University of Tokyo, Ito International Research Center) 

5. 岡田典弘「生きた化石シーラカンスのゲノム解読」ゲノム生物学の最前線（2012 年 2
月 15 日 コクヨホール） 

 
岡村 均（京都大学） 
1. 岡村 均：生体リズム異常―時を調律する遺伝子と時を失った社会、平成 22 年度第 2

回睡眠文化研究会（重田眞義・鍛冶恵）、京都（京都大学稲盛財団記念館）、2010 年 9
月 24 日 

2. 岡村 均：精神神経疾患モデルマウスと体内時計、シンポジウム３精神神経疾患と生体
リズム（西川徹・柴田重信座長）、第 21 回日本臨床精神神経薬理学会・第 41 回日本精
神神経薬理学会、東京（京王プラザ）、2011 年 10 月 27 日―29 日（10 月 27 日発表） 

 
奥祐三郎（鳥取大学） 
1. 奥祐三郎、黄福強、党志勝、金京純、八木欣平、孝口裕一、入江隆夫、鈴木穣、堀内

映実 次世代シーケンサによる多包条虫の主要抗原の発現ステージの in silico 解析 
第 158 回日本獣医学会学術集会 2015 年 9 月 7 日 十和田 

2. HUANG, F., YAGI, K., KOUGUCHI, H., IRIE, T., SUZUKI, Y., OKU,Y. Expression level 
analysis of antigens in oncoshere and early stage metacestode from Echinococcus 
multilocularis 第 85 回日本寄生虫学会大会 2016 年 3 月 19・20 日 宮崎 

 
小野寺淳（千葉大学） 

1. ONODERA Atsushi, KIUCHI Masahiro, WADA Tomoko, KANNO Toshio, HAYASHIZAKI 
Koji, NAKAYAMA Toshinori: Fine scale positioning of Polycomb and Trithorax complexes 
controls transcriptional activity in T lymphocytes. 第 44 回日本免疫学会学術集会, 2015 年
11 月 18 日, 札幌コンベンションセンター（北海道札幌市） 

2. 小野寺淳、中山俊憲: ポリコーム／トライソラックス複合体による免疫細胞記憶維持機
構の解明, 第25回Kyoto T cell Conference, 2015年5月16日, 京都大学芝蘭会館（京都府京
都市） 

3. Onodera A, Hirahara K, and Nakayama T.: Polycomb And Trithorax Complexes Control 
Epigenetic Memory Of T Helper Cells. NCI Symposium on Chromosome Biology: Chromatin, 
ncRNA, Methylation & Disease, 2015.4.16.〜4.17. Bethesda, MD, USA. 

4. Onodera A and Nakayama T.: Polycomb and Trithorax complexes control epigenetic memory 
of T helper cells.  International Symposium on Genome Science 2015, 2015 年 1 月 20 日, 一
橋講堂（東京都千代田区） 

5. Onodera A and Nakayama T.: Polycomb and Trithorax complexes control epigenetic memory 
of T helper cells. 第 43 回日本免疫学会学術集会, 2014 年 12 月 12 日, 京都国際会館（京
都府京都市） 
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6. Tumes DJ, Onodera A, Hosokawa H, Koseki H, Suzuki Y, Motohashi S and Nakayama T.:
The polycomb protein Ezh2 regulates differentiation and plasticity of CD4+ T helper type-1
and type-2 cells. 第 24 回 Kyoto T cell Conference, 2014 年 5 月 17 日, 京都平安ホテル（京
都府京都市）

7. Onodera, A., Horiuchi, S., Sasaki, T., Hosokawa, H., Watanabe, Y., and Nakayama, T.:
Cellular memory of T helper type 2 cells controlled by GATA3 and epigenetic regulators. 第
42 回日本免疫学会総会学術集会, 2013. 12.11. 幕張メッセ（千葉市）

8. Tumes, D., Onodera, A., Suzuki, A., Shinoda, K., Endo, Y., Iwamura, C., Hosokawa, H.,
Koseki, H., Tokoyoda, K., Suzuki, Y., and Nakayama, T.: The histone methyltransferase Ezh2
regulates differentiation and plasticity of CD4 T helper cells. AAI Annual Meeting, Honolulu,
Hawaii, 2013. 5.6.

9. ONODERA Atsushi, HORIUCHI Shu, SASAKI Tetsuya, HOSOKAWA Hiroyuki,
WATANABE Yukiko, SUZUKI Yutaka, NAKAYAMA Toshinori: Epigenetic regulation of
helper T cells by Polycomb and Trithorax complexes, International Symposium on Genome
Science, Tokyo, 2013. 1.9.〜10.

10. SASAKI Tetsuya, ONODERA Atsushi, HOSOKAWA Hiroyuki, WATANABE Yukiko,
HORIUCHI Shu, YAMASHITA Junji, NAKAYAMA Toshinori: Genome-wide gene expression
profiling revealed a critical role for GATA3 in the maintenance of the Th2 cell phenotype, 第41
回日本免疫学会学術集会, 2012. 12.5.〜7. 神戸国際会議場

11. Atsushi Onodera, Shu Horiuchi, Hiroyuki Hosokawa, Yukiko Watanabe, Yutaka Suzuki, and
Toshinori Nakayama: Genome-wide analysis reveals unique regulation of transcription of
Th2-specific genes by GATA3, NCI Symposium on Chromosome Structure and Function,
2011.11.1.〜11.2. Bethesda, MD, USA.

12. Nakayama, T., and Onodera, A.: Epigenetic control of memory Th2 cell function via Polycomb
and Trithorax molecules. EUThyme-Rolduc Meeting, 2011.5.21〜24. Leeuwenhorst,
Netherland.

13. Nakayama, T., and Onodera, A.: Regulation of memory Th2 cell function and allergic airway
inflammation via polycomb and trithorax molecules. 30th Congress of the European Academy
of Allergy and Clinical Immunology, 2011.6.11〜15. Istanbul, Turkey.

14. 堀内周、小野寺淳、細川裕之、渡邊友紀子、鈴木穣、中山俊憲: GATA3 ChIP-sequence
解析を用いた Th2 特異的遺伝子の転写調節機構の解明, 第 5 回日本エピジェネティッ
クス研究会, 2011. 5.19.〜20. KKR ホテル熊本

15. 堀内周、小野寺淳、細川裕之、渡邊友紀子、中山俊憲: GATA3 ChIP-sequence 解析を用
いた Th2 特異的遺伝子の転写調節機構の解明, 第 40 回日本免疫学会学術集会, 2011.
11.27.〜29. 幕張メッセ（千葉市）

16. 小野寺淳、山下政克、遠藤裕介、桑原誠、東福寺聡一、細川裕之、堀内周、渡邊友紀
子、中山俊憲: STAT6 によって誘導されるポリコームとトライソラックスの置換反応,
第 40 回日本免疫学会学術集会, 2011. 11.27.〜29. 幕張メッセ（千葉市）

小野寺康之（北海道大学）
1. 山本和輝・小野寺康之・三上哲夫：ホウレンソウの雄性および間性発現に関わる遺伝

子間の対立性検定 日本育種学会 第 120 回講演会 2011 年秋季 福井県立大学
2011 年 9 月 23・24 日

2. 織田裕二・小野寺康之・三上哲夫：ホウレンソウ間性決定遺伝子近傍領域の連鎖地図
の作成 第 120 回講演会 2011 年秋季 福井県立大学  2011 年 9 月 23・24 日

3. 山本和輝・織田裕二・長谷田茜・小野寺康之・三上哲夫：性連鎖マーカーを用いたホ
ウレンソウの雄性および間性決定遺伝子に関する対立性検定 日本育種学会 第 121
回講演会 2012 年春季 宇都宮大学  2012 年 3 月 29・30 日

4. Yasuyuki Onodera, Hiroki Masumo, Itaru Yonaha, Kazuki Yamamoto, Yuji Oda, Tetsuo Mikami,
Genetic analysis of the genes for dioecism and monoecism in Spinacia oleracea L.
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EUCARPIA Leafy Vegetables 2011, August 24-26, 2011, Université Lille Nord de France, 
Villeneuve d’Ascq, France 

5. 織田 祐二, 長谷田 茜, 堀 英朗, 小野寺 康之, 三上 哲夫：ホウレンソウから見出され
た連鎖関係にある二つの性決定遺伝子座のマッピング 日本育種学会第 122 回講演会 
平成 24 年 9/14-15 京都産業大学 

6. 織田 裕二, 小野寺 康之, 豊田 敦, 山本 将之, 三上 哲夫：ホウレンソウにおける雄特
異的ゲノム領域の構造解析 日本育種学会第 123回講演会 平成 25年 3/27-28 東京農
業大学世田谷キャンパス 

7. 長谷田茜，織田祐二，小野寺康之：ホウレンソウにおける間性決定遺伝子の量比と雌
花着生比率の関連性 日本育種学会 第 124 回講演会 鹿児島大学 10 月 12 日-10 月
13 日 

8. 鈴木伶実, 藤戸聡史, 星野洋一郎, 小野寺康之：Spinacia 属における分子系統学的解析
および異型性染色体の探索 日本育種学会 第 125 回講演会 東北大学 3 月 21 日-3
月 22 日 

9. 藤戸聡史, 鈴木伶実, 星野洋一郎, 近江戸伸子, 小野寺康之：Spinacia 属から見出された
同型および異型性染色体の FISH 法による特徴付け 日本育種学会 第 125 回講演会 
東北大学 3 月 21 日-3 月 22 日 

10. 高畠 聡史, 矢後 拓己, 本間 雄二朗, 久保 友彦, 小野寺 康之：テンサイとのシンテニ
ーを利用したホウレンソウ性染色体の構造解析 日本育種学会 第 126 回講演会 宮
崎県宮崎市 南九州大学 2014 年 9 月 26 日〜9 月 27 日 

11. 藤戸 聡史, 鈴木 伶実, 星野 洋一郎, 近江戸 伸子, 小野寺 康之：系統的に異なる
Spinacia 属植物からの同型および異型性染色体の同定 第 37 回日本分子生物学会年会 
パシフィコ横浜 2014 年 11 月 25 日〜27 日 

12. 高畠 聡史, 平川 英樹, 鈴木 穣, 小野寺 康之：トランスクリプトーム情報を利用した
ホウレンソウ性連鎖遺伝子群の網羅的同定 日本育種学会 第 127 回講演会 玉川大
学 2015 年 3 月 21 日〜22 日 

13. 工藤 友裕，藤戸 聡史，豊田 敦，鈴木 穣，小野寺 康之：ホウレンソウ Y 染色体特異
的領域に由来する BAC クローンの全長配列解析 日本育種学会 第 127 回講演会 玉
川大学 2015 年 3 月 21 日〜22 日 

14. 岩渕 恵佑，高畠 聡史，小野寺 康之：ホウレンソウの間性主働遺伝子座の精密マッピ
ングと物理地図作成 日本育種学会 第 128 回講演会 2015 年秋季 新潟大学 平成 27
年９月１１−１２日 

15. 高畠 聡史，岩渕 恵佑，平川英樹，小野寺 康之：ホウレンソウ性染色体とテンサイ常
染色体の比較解析 日本育種学会 第 129 回講演会 2015 年春季 横浜市立大学 平成
28 年 3 月 21−22 日 

 
小野竜一（東京医科歯科大学） 
1. 小野 竜一，黒木 陽子，成瀬 美衣，石井 雅之，岩崎 佐和，豊田 敦，藤山 秋佐夫，

Geoff Shaw，Marilyn Renfree，金児-石野 知子，石野 史敏 Identification of SIRH12, a 
retrotransposon-derived gene specific to marsupial mammals. 横浜、201１年 12 月 第 34 回
日本分子生物学会年会 

 
小保方潤一（京都府立大学） 
1. 「有殻アメーバ Paulinella chromatophora のトランスクリプトーム解析」潟端篤、松尾充

啓、鈴木穣、水口洋平、野口英樹、豊田敦、藤山秋佐夫、佐藤壮一郎、松崎素道、中
山卓郎、神川龍馬、野村真未、壁谷如洋、宮城島進也、稲垣 祐司、石田健一郎、小保
方潤一, 第 37 回日本分子生物学会年会、横浜、2014 11/25-27  

2. 「有殻アメーバ Paulinella chromatophora のゲノム解析」松尾充啓、潟端篤、水口洋平、
野口英樹、豊田敦、藤山秋佐夫、鈴木穣、佐藤壮一郎、松崎素道、中山卓郎、神川龍
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馬、野村真未、壁谷如洋、宮城島進也、稲垣 祐司、石田健一郎、小保方潤一 第 37
回日本分子生物学会年会、横浜、2014 11/25-27 

3. 「有殻アメーバ Paulinella chromatophora のゲノム・トランスクリプトームの解析より
明らかとなったユニークな遺伝子構造とコアプロモーター構造」潟端篤、松尾充啓、
鈴木穣、水口洋平、野口英樹、豊田敦、藤山秋佐夫、佐藤壮一郎、松崎素道、中山卓
郎、神川龍馬、野村真未、稲垣裕司、石田健一郎、小保方潤一: 第 38 回 日本分子生物
学会 3P0772 2015 年 12 月 3 日 神戸 

鏡 雅代（国立成育医療研究センター）
1. Masayo Kagami, Takahide Hayano, Kazuyoshi Hosomichi, Kazuhiko Nakabayashi, Maki

Fukami, Tsutomu Ogata, Ituro Inoue. Methylome analysis of the 14q32.2 imprinted region in 
patients with imprinting defects on human chromosome 14. 2nd EUROPEAN IMPRINTING 
DISORDER SCHOOL COST Action BM1208, May 4th 2015, Paris, France. 

2. 鏡雅代、早野崇英、細道一善、深見真紀、緒方勤、井ノ上逸朗、ヒト14番染色体イン
プリンティング異常症患者における14番染色体インプリンティング領域のメチローム
解析、第60回日本人類遺伝学会、2015年10月17日、東京 

笠原和起（理化学研究所）
1. Takaoki Kasahara, Kuniya Abe, Tadafumi Kato. Molecular and genetic characterization of the

mouse pseudoautosomal region. The 26th annual Mouse Molecular Genetics conference. 2013
年 9 月 19 日、Wellcome Trust Genome Campus, Hinxton, Cambridge, イギリス 

風間裕介（理化学研究所）
1. 風間裕介、平野智也、大田修平、佐藤陽一、村井耕二、河野重行、小野克徳、阿部知

子、「重イオンビームによるグリーンイノベーションの創出」 近畿作物・育種研究会
公開シンポジウム 「変異創成技術の現状と未来」、2015 年 12 月 12 日、京都

2. 風間裕介、石井公太郎、阿部知子、河野重行、「巡回セールスマン問題を用いた植物型
巨大 Y 染色体のマッピング」日本遺伝学会第 87 回大会ワークショップ「細胞遺伝学の
新たなる地平と染色体研究の今」、2015 年 9 月 25 日、仙台

3. 風間裕介、石井公太郎、池田時浩、Dmitry Filatov、Margarita Chibalina、Roberta Bergero、
Deborah Charlesworth、河野重行、阿部知子、「ヒロハノマンテマ Y 染色体の構造解析と
組換え抑制領域の欠失マッピングプログラム DelMapper の開発」 日本植物学会第 79
回大会、2015 年 9 月 8 日、新潟

4. 風間裕介、石井公太郎、池田時浩、川元寛章、河野重行、阿部知子、「巡回セールスマ
ン問題を応用したヒロハノマンテマ雄性決定領域の欠失マッピング」、日本植物学会第
78 回大会、2014 年 9 月 12 日、川崎

5. 石井公太郎、風間裕介、川元寛章、河野重行、阿部知子、「Y 染色体遺伝子アレイを用
いたヒロハノマンテマ性分化ステージの発現プロファイリング」日本植物学会第 78 回
大会、2014 年 9 月 12 日、川崎

6. 風間裕介、石井公太郎、池田時浩、川元寛章、河野重行、阿部知子、「巨大 Y 染色体と
の格闘～ヒロハノマンテマの性決定遺伝子の探索～」、日本育種学会第 125 回講演会ワ
ークショップ「ワイルドはセクシーだ！」、2014 年 9 月 26 日、 都城

7. 風間裕介、石井公太郎、池田時浩、川元寛章、河野重行、阿部知子、「巡回セールスマ
ン問題を応用した重イオンビーム欠失マッピング」、イオンビーム育種研究会 第 10 回
大会、2014 年 7 月 17 日、 水戸

8. 風間裕介、平野智也、石井公太郎、青沼航、川元寛章、池田時浩、河野重行、阿部知
子、「重イオンビーム誘発巨大欠失を用いた植物ゲノム研究ルネサンス」、理研シンポ
ジウム「ゲノム新時代の重イオンビーム育種-Mutagenesis から Mutagenomics へ-」、2014
年 1 月 23 日、和光
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9. 風間裕介、石井公太郎、青沼航、川元寛章、池田時浩、松永杏樹、河野重行、阿部知
子、「巡回セールスマン問題を応用したヒロハノマンテマ Y 染色体欠失マッピング」、
日本育種学会第 123 回講演会、2013 年 10 月 13 日、鹿児島  

10. 風間裕介、石井公太郎、藤田尚子、青沼航、清水祐史、河野重行、阿部知子、「重イオ
ンビーム照射で得た無性花変異体を用いた植物 Y 染色体雄性決定領域の解析」 日本育
種学会第 119 回講演会 2011 年 3 月 30 日、 横浜 

 
勝間 進（東京大学） 
1. 相澤昂洋・川本宗孝・内山航大・鈴木穣・今西重雄・川崎秀樹・勝間進・岩永将司，

Bombyx mori macula-like virus 感染細胞のトランスクリプトーム解析，平成 27 年度
蚕糸・昆虫機能利用学術講演会，2015 年 9 月 26–27 日，北海道大学 

2. 藤本正太・川本宗孝・鈴木穣・川崎秀樹・岩下嘉光・勝間進・岩永将司，カイコ核多
角体病ウイルス La 株の性状解析，平成 27 年度蚕糸・昆虫機能利用学術講演会，2015
年 9 月 26–27 日，北海道大学 

3. 勝間進・川本宗孝・石原玄基・菅野純夫・鈴木穣・嶋田透，BmNPV の gp64 初期転写物
は経口感染に必須である，昆虫病理研究会，2015 年 9 月 25 日，北海道大学 

 
鎌形洋一（産業技術総合研究所） 
1. 竹内美緒・丸茂克美・前田広人・根建宗具・大島健志朗・片山泰樹・山岸昂夫・岩崎

渉・鎌形洋一・花田智・玉木秀幸・服部正平・諏訪裕一・坂田将鹿児島湾海底堆積物
中に生息するメタンを基盤とする新規中温性微生物群の生理学的・遺伝学的特徴の解
明. 日本微生物生態学会（平成25年11月開催，鹿児島） 

2. Takeuchi M., Marumo K., Maeda H., Nedachi M., Oshima K., Katayama T., Yamagishi T., 
Iwasaki W., Kamagata Y.,Hanada S., Tamaki H., Hattori M., Suwa Y., Sakata S.Novel marine 
moderately thermophilic microbes isolated from microbial consortium dependent on methane. 
第５回日韓台微生物生態学国際シンポジウム（平成25年11月開催，台湾） 

 
川上浩一（国立遺伝学研究所） 
1. Kawakami, K.. The study of amygdalar and hippocampal functions in zebrafish. 

“Imaging the nervous (Cambridge Univ Symposium)”（招待講演）, 2015.9.9-10, ケ
ンブリッジ大学。 

2. Kawakami, K., Lal, P., and Tanabe, H. The study of amygdalar and hippocampal 
functions in zebrafish. 8th Zebrafish Disease Models Conference（招待講演）, 
2015.8.24-27. ハーバード大学（ボストン）。 

 
川口正代司（基礎生物学研究所） 
1. Handa, Y., Takeda, N., Suzuki, Y., Kawaguchi, M., Saito, K. RNA-seq analysis of root nodules 

and arbuscular mycorrhiza in Lotus japonicus and de novo transcriptome assembly of Glomus 
intraradices. XV International Congress of Molecular Plant-Microbe Interactions, Kyoto, 2012
年 9 月 

2. 半田佳宏、武田直也、鈴木穣、川口正代司、斎藤勝晴．ミヤコグサにおける根粒と菌
根の RNA-seq 解析．    第 22 回植物微生物研究交流会、岡崎、2012 年 9 月 

3. 半田佳宏、武田直也、鈴木穣、川口正代司、斎藤勝晴．次世代シークエンサーを用い
た新奇菌根共生制御遺伝子の同定．第 54 回日本植物生理学会大会、岡山、2013 年 3 月 

4. 半田佳宏、武田直也、鈴木穣、川口正代司、斎藤勝晴．アーバスキュラー菌根共生の
制御機構の解明．NGS 現場の会 第三回研究会、神戸、2013 年 9 月 

5. 半田佳宏、武田直也、鈴木穣、川口正代司、斎藤勝晴．アーバスキュラー菌根共生の
トランスクリプトーム解析．日本植物学会第 77 回大会、北海道、2013 年 9 月 

6. Sasaki,T., Suzaki,T., Soyano,T., Handa, Y., Suzuki, Y., Kawaguchi, M. Searching for 
shoot-derived inhibitor of root nodulation in Rhizobium-legume symbiosis. 
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7. 第 55 回植物生理学会年会、富山大学、2014 年 3 月

河野重行（東京大学）
1. 清水恭夫、山﨑誠和、大田修平、市原健介、鈴木亮吾、宮村新一、桑野和可、河野重

行：Ulva partita ゲノムの雌雄特異的領域にある遺伝子とその発現パターン．日本藻類
学会 40 回大会、2016 年 3 月 19 日、日本歯科大学（東京都、千代田区） 

2. 市原健介，宮村新一，平岡雅規，河野重行：緑藻スジアオノリに見られるアポミクシ
スの解析．日本藻類学会 40 回大会、2016 年 3 月 19 日、日本歯科大学（東京都、千代
田区）

3. 市原健介、鈴木亮吾、山崎誠和、桑野和可、河野重行：九州・四国沿岸域のアオサ属
の種多様性と一新種の発見．日本藻類学会第 39 回大会、2015 年 3 月 22 日、九州大学
箱崎キャンパス（福岡県、福岡市）

4. 山崎誠和、鈴木亮吾、市原健介、豊田敦、桑野和可、鈴木穣、河野重行：アオサ藻網
ヒラアオノリのゲノム解読と雌雄ゲノムの比較による性決定領域の探索．日本藻類学
会第 39 回大会、2015 年 3 月 22 日、九州大学箱崎キャンパス（福岡県、福岡市）

5. 河野重行：藻類の雌雄非対称性の成立、ゲノム支援公開シンポジウム、2014 年 12 月
12 日、東京国際フォーラム（東京都、千代田区）

6. 鈴木亮吾、清水恭夫、市原健介、山崎誠和、桑野和可、河野重行：ヒラアオノリの一
過的形質転系を用いて観察した単為生殖過程のオルガネラと細胞の動態．日本植物学
会第 78 回大会、2014 年 9 月 12 日、明治大学生田キャンパス（神奈川県、川崎市）

7. 鈴木亮吾、清水恭夫、市原健介、山崎誠和、桑野和可、河野重行：ヒラアオノリ配偶
子の単為発生過程における葉緑体とミトコンドリアの動態の可視化．日本植物形態学
会第 26 回総会・大会、2014 年 9 月 11 日、明治大学生田キャンパス（神奈川県、川崎
市）

8. 鈴木亮吾、伊藤寛、尾関海、余哲、山崎誠和、豊田敦、桑野和可、河野重行：ヒラア
オノリ配偶子の一過的形質転換系による葉緑体とミトコンドリアの可視化とその動態．
日本藻類学会第 38 回大会、2014 年 3 月 15 日、東邦大学習志野キャンパス（千葉県、
船橋市）

9. 河野重行：有性生殖と生活環制御が切り拓く藻類バイオの新戦略、日本植物学会第 77
回大会、2013 年 9 月 13 日、北海道大学高等教育推進機構（北海道、札幌市）

10. Suzuki, R., Endo, M., Mogi, Y., Miyamura, S., Kuwano, K. and Kawano, S.：
Allo-authentication revealed by sexual asymmetry and uniparental organelle-inheritance of
male- and femalegametes in the green alga, Ulva compressa. International Symposium on the
Mechanisms of Sexual Reproduction in Animals and Plants. Joint Meeting of the 2nd
Allo-authentication Meeting and the 5th Egg-Coat Meeting (MCBEEC). Hotel Nagoya Garden
Palace, November 12-16, 2012 (Nagoya, Japan)

河原行郎（大阪大学）
1. 李 全、鈴木 穣、河原 行郎. A message from TDP-43/FUS complexes: narrow down the

ALS-associated RNA targets. NGS 現場の会第二回研究会. 2012 年 5 月 23-24 日. 大阪. 
2. Munetaka Yamamoto, Quan Li, Sigeto Seno, Hideo Matsuda, Yutaka Suzuki, Yukio Kawahara.

A common RNA targets of TDP-43 and FUS: an investigation into the disease mechanism of 
ALS. International Symposium on Genome Science. 2013.1.9. Tokyo. 

3. 山本 宗隆，李 全，瀬尾 茂人, 松田 秀雄, 鈴木 穣，河原 行郎. Identification of RNA
targets of TDP-43 and FUS by PAR-CLIP: an investigation into the disease mechanism of ALS.
第４回生命情報科学若手の会研究会. 2013 年 3 月 1-3 日. 基礎生物学研究所 (愛知). 

4. Quan Li, Munetaka Yamamoto, Sigeto Seno, Hideo Matsuda, Yutaka Suzuki, Yukio Kawahara.
Comprehensive analysis of the roles of TDP-43 and FUS in RNA processing. The 36th Annual 
Meeting of the Japan Neuroscience Society. 2013.6.20-23. Kyoto. 
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5. 山本 宗隆、李 全、鈴木 穣、河原 行郎. PAR-CLIP 法を用いた TDP-43 と FUS に
共通するターゲットの同定. 第１５回日本 RNA 学会年会. 2013 年 7 月 24-26 日. 愛媛. 

6. Yukio Kawahara. Toward a comprehensive functional analysis of Ataxin-2 for the 
understanding of a common mechanism underlying neurodegeneration. The 36th Annual 
Meeting of the Japan Neuroscience Society. 2013.6.20-23. Kyoto. 

7. Yukio Kawahara. Toward a comprehensive analysis of Ataxin-2 functions for the understanding 
of a common mechanism underlying neurodegeneration. The 91th Annual Meeting of the 
Physiological Society of Japan. 2014.3.16-18. Kagoshima. 

8. 河原 行郎.神経変性疾患と RNA 結合蛋白質. 第１２回日本プロテオーム学会年会. 
2014.7.16-18. 筑波. 

9. 河原 行郎.Ataxin-2 の生理的機能と polyQ 鎖伸長の病的意義について. 第１６回日本
RNA 学会年会. 2014.7.23-25. 名古屋. 

10. 余越 萌、李 全、山本 宗隆、岡田 ひとみ、鈴木 穣、河原 行郎. 神経変性疾患関連タ
ンパク質 Ataxin-2 による mRNA 安定化機構の解明. 第１６回日本 RNA 学会年会. 
2014.7.23-25. 名古屋. 

11. Kawahara, Y. Elucidation of Ataxin-2-mediated regulation of RNA metabolism. 第37回日本神
経科学大会. 2014. 9. 11. 横浜 神奈川. 

12. Yokoshi, M., Li, Q., Yamamoto, M., Okada, H., Suzuki, Y., Kawahara, Y. Ataxin-2 promotes 
the stability of mRNA through the direct binding to the distinct motifs. The EMBO | EMBL 
Symposium “Complex Life of mRNA”, 2014. 10. 5-8, Heidelberg, Germany. 

13. Yokoshi, M., Li, Q., Yamamoto, M., Okada, H., Suzuki, Y., Kawahara, Y. Ataxin-2 promotes 
the stability of mRNA through the direct binding to the distinct motifs. Joint Australia and 
Japan RNA Meeting 2014, 2014. 11. 2-5, Sydney, Australia. 

14. Kawahara, Y. The physiological and pathological roles of Ataxin-2, a key player in 
neurodegeneration. 1st International Joint Symposium on Developmental Regulation of Gene 
Expression. 2014. 11. 9. 上海 中国. 

15. 余越 萌、李 全、山本 宗隆、河原 行郎. 複数の神経変性疾患に関与する Ataxin-2
の生理的・病理的役割について. 第 37 回日本分子生物学会年会. 2014.11.25-27. 横浜 
神奈川. 

16. 余越 萌、李 全、山本 宗隆、河原 行郎. Ataxin-2 promotes the stability of mRNA 
through the direct binding to the distinct motifs. 2014 年度包括脳科学研究推進支援ネット
ワーク冬のシンポジウム. 2014.12.11-13. 東京医科歯科大学 東京. 

17.  河原 行郎. 神経変性疾患とRNA結合タンパク質. 第4回ゲノム支援公開シンポジウ
ム. 2014. 12. 12. 有楽町 東京. 

18. Yamamoto, M., Yokoshi, M., Li, Q., Okada, H., Suzuki, Y., Kawahara, Y. Ataxin-2 stabilizes 
mRNA through the direct binding to the distinct motifs in 3’UTRs. NCI Symposium “RNA 
Biology 2015”, 2015. 3. 11-12, Bethesda, MA, USA. 

19. Kawahara, Y. Neurodegeneration-associated mutation attenuates Ataxin-2-mediated 
stabilization of mRNAs.第 38 回日本分子生物学会年会, 2015. 12. 1-4. 神戸 兵庫. 

20. 余越 萌、李 全、山本 宗隆、岡田 ひとみ、鈴木 穣、河原 行郎. U-rich RNA 結合タン
パク質 Ataxin-2 は mRNA を安定化する. RNA フロンティアミーティング 2015. 2015. 
12. 8-10. 蔵王 山形. 

 
河村正二（東京大学） 
1. Kawamura, S.: Color vision diversity and significance in primates inferred from genetic and 

field studies. International Conference of the Genetics Society of Korea, 2015 (GSK2015), 
Hanyang University, Seoul, Korea, December 4-5, 2015. (Oral) (Invited) 

2. 河村正二: 霊長類の色覚の由来から考えるヒト色覚の多様性の意味. 人間総合科学大
学 第 27 回心身健康科学サイエンスカフェ、人間総合科学大学 東京サテライト、御茶
ノ水、2015 年 11 月 27 日. (口演) (Invited) 
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3. Kawamura, S.: Significance of color vision diversity in primates inferred from genetic and field
studies. The 17th Annual Meeting of the Society for Evolutionary Studies, Japan:
Symposium "Sensory genetics, ecology and evolution of primates", Chuo University
Korakuen Campus, Tokyo. August 20-23, 2015. (Oral) (Symposium organized by S. Kawamura
and H. Imai)

4. Sakai, Y., Kasagi, S., Kawamura, S., Ohtsuki, H. and Kawata, M.: Variation of absorption
spectrum and gene expression pattern of red opsins under different light environments and its
effect on behavioral spectral sensitivity in guppies, Poecilia reticulata. 15th congress of the
European Society for Evolutionary Biology, The University of Lausanne, Lausanne,
Switzerland, August 10-14, 2015. (Oral)

5. Kawamura, S.: Evolutionary diversity of colour vision in primates: implications from field and
genetic studies. The 23rd Symposium of the International Colour Vision Society (ICVS
2015), Tohoku University Katahira Campus Sakura Hall, Sendai, Japan, July 3-7, 2015. (Oral)
(Invited)

6. Pablo-Rodríguez, M., Matsushita, Y., Schaffner, C. M., Aureli, F., Hernández-Salazar, L. T. and
Kawamura, S.: Prevalence of dichromacy and anomalous trichromacy in a wild population of
spider monkeys (Ateles geoffroyi) in Yucatan, Mexico. The 5th Mexican Congress of
Primatology, USBI, Boca del Río, Veracruz, Mexico, June 29 – July 2, 2015. (Poster).

7. 酒井祐輔、大槻朝、笠木聡、河村正二、河田雅圭: グッピーにおいて生息光環境の変化
がオプシン遺伝子発現量と色覚に与える影響. 第 62 回日本生態学会大会、鹿児島大学
郡元キャンパス、鹿児島、2015 年 3 月 18-22 日. (口演)

8. 筒井圭、尾頭雅大、櫻井児太摩、鈴木-橋戸南美、早川卓志、Welker, B. J., Aureli, F.、
Schaffner, C. M.、Fedigan, L. M.、河村正二、今井啓雄: 新世界ザルの苦味受容体応答の
種間差. 第 59 回プリマーテス研究会、日本モンキーセンター、犬山、2015 年 1 月 31
日. (ポスター)

9. Tsutsui, K., Otoh, M., Sakurai, K., Suzuki-Hashido, N., Hayakawa, T., Welker, B. J., Aureli, F.,
Schaffner, C. M., Fedigan, L. M., Kawamura, S. and Imai, H.: Interspecific variation of ligand
sensitivity and evolution of bitter taste receptors TAS2R1 and TAS2R4 in New World monkeys.
12th International Symposium on Molecular and Neural Mechanisms of Taste and
Olfactory Perception, Kyushu University, Fukuoka, Japan, November 2-3, 2014. (Poster).

10. Tsutsui, K., Otoh, M., Sakurai, K., Suzuki-Hashido, N., Hayakawa, T., Welker, B. J., Aureli, F.,
Schaffner, C. M., Fedigan, L. M., Kawamura, S. and Imai, H.: Interspecific variation in ligand
sensitivity of G-protein-coupled bitter taste receptors in New World monkeys. 16th
International Conference on Retinal Proteins, Nagahama Royal Hotel, Nagahama, Japan,
October 5-10, 2014. (Poster)

11. Tsutsui, K., Otoh, M., Sakurai, K., Suzuki-Hashido, N., Hayakawa, T., Welker, B. J., Aureli, F.,
Schaffner, C. M., Fedigan, L. M., Kawamura, S. and Imai, H.: Interspecific variation of ligand
sensitivity and evolution of bitter taste receptors TAS2R1 and TAS2R4 in New World monkeys.
The 52nd Annual Meeting of the Biophysical Society of Japan, Sapporo Convention Center,
Sapporo, Japan, September 25-27, 2014. (Poster)

12. 酒井祐輔、大槻朝、笠木聡、河村正二、河田雅圭: グッピーにおいて光環境がオプシン
遺伝子の発現量の変化におよぼす影響. 第 16 回日本進化学会、高槻現代劇場、高槻市、
2014 年 8 月 21-24 日. (口演)

13. Kawamura, S., Tsutsui, K., Otoh, M., Matsushita, Y., Sakurai, K., Suzuki-Hashido, N.,
Hayakawa, T., Shirasu, M., Melin A. D., Bergstrom M. L., Welker B. J., Schaffner, C. M.,
Aureli, F., Fedigan, L. M., Touhara, K. and Imai, H.: Towards understanding evolutionary
diversity of chemical sensors in New World monkeys with polymorphic color vision. The 25th
Congress of the International Primatological Society (IPS 2014), Melia Hotel, Hanoi,
Vietnam, August 11-16, 2014. (Oral)

14. Matsushita1, Y., Pablo-Rodríguez, M., Schaffner, C. M., Ramos-Fernandez, G., Aureli, F. and
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Kawamura, S.: Novel L/M opsin alleles create unique color vision  
15.  in Mexican spider monkeys. The 25th Congress of the International Primatological Society 

(IPS 2014), Melia Hotel, Hanoi, Vietnam, August 11-16, 2014. (Oral) 
16. Tsutsui, K., Otoh, M., Sakurai, K., Suzuki-Hashido, N., Hayakawa, T., Welker, B. J., Aureli, F., 

Schaffner, C. M., Fedigan, L. M., Kawamura, S. and Imai, H.: Functional diversity of bitter 
taste receptors in new world monkeys. The 25th Congress of the International 
Primatological Society (IPS 2014), Melia Hotel, Hanoi, Vietnam, August 11-16, 2014. (Poster) 

17. 松下裕香、Pablo-Rodriguez, M.、Schaffner, C. M.、Ramos-Fernandez, G.、Aureli, F.、○河
村正二:メキシコユカタン半島 Punta Laguna 地域のクモザル野生集団に見出した新規
L/M オプシンアレルと新たな色覚多様性．第 30 回日本霊長類学会、大阪大学・大阪科
学技術センター、吹田市・大阪市、2014 年 7 月 4-6 日．(口演) 

18. 今井啓雄、筒井圭、尾頭雅大、櫻井児太摩、鈴木-橋戸南美、早川卓志、Aureli, F.、Schaffner, 
C. M.、Fedigan, L. M.、河村正二:新世界ザル苦味受容体機能の種間差．第 30 回日本霊
長類学会、大阪大学・大阪科学技術センター、吹田市・大阪市、2014 年 7 月 4-6 日．(ポ
スター) 

19. 栗山友理子、石崎直也、白井裕介、福世裕貴子、Kidd, K. K.、太田博樹、手島康介、河
村正二:ヒト色覚多型の起源解明を目指した L-M オプシン遺伝子間塩基相違度の exon・
intron 領域による違い方の集団間及び種間比較．第 67 回日本人類学会、国立科学博物
館 上野本館・筑波研究施設、東京上野・つくば市、2013 年 11 月 1-4 日．(口演) 

20. Tsutsui, K., Otoh, M., Sakurai, K., Suzuki-Hashido, N., Hayakawa, T., Aureli, F., Schaffner, C. 
M., Fedigan, L. M., Kawamura, S., Imai, H.: Functional diversity of bitter taste receptors 
TAS2R1 and TAS2R4 in New World monkeys. The 11th International Symposium on 
Molecular and Neural Mechanisms of Taste and Olfactory Perception (YR Umami Forum 
2013: ISMNTOP 2013), Kyushu Uniersity Station-I and II, Collaborative Research, Fukuoka, 
Japan, October 31-November 2, 2013. (Poster) 

21. Tsutsui, K., Otoh, M., Sakurai, K., Suzuki-Hashido, N., Hayakawa, T., Aureli, F., Schaffner, C. 
M., Fedigan, L. M., Kawamura, S., Imai, H.: Functional diversity of bitter taste receptors 
TAS2R1 and TAS2R4 in New World monkeys. The 51st Annual Meeting of the Biophysical 
Society of Japan, Kyoto International Conference Center, Kyoto, Japan, October 28-30, 2013. 
(Poster) 

22. 栗山友理子、石崎直也、白井裕介、福世裕貴子、Kidd, K. K.、太田博樹、手島康介、河
村正二:L-M オプシン遺伝子間塩基相違度の exon・intron 領域による違い方を集団間及
び種間で比較することでヒト色覚多型の起源を探る．第 85 回日本遺伝学会、慶応大学
日吉キャンパス第４校舎独立館、横浜市、2013 年 9 月 19-21 日．(口演) 

23. 河村正二、松本圭史、平松千尋、松下裕香、小澤範宏、蘆野龍一、中田真紀子、笠木
聡、Di Fiore, A.、Schaffner, C. M.、Aureli, F.、Melin, A.:クモザル亜科 L/M オプシン多型
の進化的改編による果実と背景葉の色識別能の向上．第 29 回日本霊長類学会・日本哺
乳類学会 2013 年度合同大会、岡山理科大学、岡山市、2013 年 9 月 6-9 日．(口演) 

24. 松下裕香、太田博樹、Welker, B.、Pavelka, M.、河村正二:霊長類における定向的色覚進
化モデルの反証としてのホエザル属 3 色型色覚の多様性の実証．第 29 回日本霊長類学
会・日本哺乳類学会 2013 年度合同大会、岡山理科大学、岡山市、2013 年 9 月 6-9 日．
(口演) 

25. 尾頭雅大、筒井圭、櫻井児太摩、鈴木-橋戸南美、早川卓志、Aureli, F.、Schaffner, C. M.、
Fedigan, L. M.、今井啓雄、河村正二:色覚・食性の異なる新世界ザル種間における苦味
受容体 TAS2R1 及び 4 のリガンド感受多様性．第 29 回日本霊長類学会・日本哺乳類学
会 2013 年度合同大会、岡山理科大学、岡山市、2013 年 9 月 6-9 日．(ポスター) 

26. 河村正二、松本圭史、平松千尋、松下裕香、小澤範宏、蘆野龍一、中田真紀子、笠木
聡、Di Fiore, A.、Aureli, F.、Schaffner, C. M.、Melin, A.:クモザル亜科にみられる L/M オ
プシン多型の進化的改編がもたらした果実と背景葉の色識別能の向上．第 15 回日本進
化学会、筑波大学筑波キャンパス、つくば市、2013 年 8 月 28-31 日．(口演) 
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27. 松下裕香、太田博樹、Welker, B.、Pavelka, M.、河村正二:ホエザル属 3 色型色覚の多様
性実証による霊長類における定向的色覚進化モデル妥当性の検討．第 15 回日本進化学
会、筑波大学筑波キャンパス、つくば市、2013 年 8 月 28-31 日．(口演)

28. Kawamura, S., Matsushita, Y., Melin, A. D., Mortiz, G. L. and Dominy, N. J.: Possible mesopic
origin of primate trichromatic color vision inferred from L/M opsin polymorphism of ancestral
tarsiers. Annual Conference of the Society for Molecular Biology and Evolution 2013
(SMBE 2013), Hyatt Regency Chicago, Chicago, Illinois, USA, July 7-11, 2013. (Poster)

29. Matsushita, Y., Oota, H., Welker, B., Pavelka, M. and Kawamura, S.: Variability of trichromatic
color vision in howler monkeys by L/M hybrid opsin genes. Annual Conference of the
Society for Molecular Biology and Evolution 2013 (SMBE 2013), Hyatt Regency Chicago,
Chicago, Illinois, USA, July 7-11, 2013. (Poster)

30. 河村正二:魚類をモデルとした色覚進化の適応的柔軟性の検討．三重大学 COE-A（世界
に誇れる世界トップレベルの研究拠点）「魚類をモデルとした生物多様性と次世代型ポ
ストゲノム教育研究拠点」シンポジウム 「色覚・光受容機能の多様性・環境応答とそ
の応用」、三重大学生物資源学部、津、2013 年 1 月 23 日．(口演) (Invited)

31. 河村正二、櫻井児太摩、白須未香、松下裕香、Melin, A.、Bergstrom, M.、今井啓雄、東
原和成、太田博樹、Aureli, F.、Fedigan, L.:色覚多型を示す新世界ザル野生集団における
苦味受容体遺伝子群の種内変異と採食果実の香気成分分析．第 66 回日本人類学会、慶
應義塾大学日吉キャンパス、横浜市、2012 年 11 月 2-4 日．(口演)

32. 河村正二、松下裕香、Melin, A.、Moritz, G.、Dominy, N.:夜行性メガネザル 3 種の L/M
オプシン遺伝子と共通祖先に維持された色覚多型の検討.第 84 回日本遺伝学会、九州大
学医学部百年講堂･同窓会館、福岡、2012 年 9 月 24-26 日．(口演)

33. 河村正二、笠木聡、蘆野龍一、松下裕香、石崎直也、櫻井児太摩、尾頭雅大、栗山友
理子、太田博樹、手塚あゆみ、河田雅圭:霊長類の自然集団に注目した感覚関連遺伝子
の多様性の探索と適応進化の検証．2012 年度「ゲノム支援」拡大班会議、御殿場高原
ホテル、御殿場、2012 年 8 月 29-30 日．(口演+ポスター)

34. 河村正二、笠木聡、手塚あゆみ、河田雅圭:色覚オプシンの種内多様性と環境適応．2012
年度「ゲノム支援」拡大班会議、御殿場高原ホテル、御殿場、2012 年 8 月 29-30 日．(ポ
スター)

35. 河村正二、櫻井児太摩、白須未香、松下裕香、Melin, A.、Bergstrom, M.、今井啓雄、東
原和成、太田博樹、Aureli, F.、Fedigan, L.:新世界ザル野生集団における苦味受容体遺伝
子群の種内変異と採食果実の香気成分分析．第 14 回日本進化学会、首都大学東京南大
沢キャンパス、八王子、2012 年 8 月 21-24 日．(口演)

36. 酒井祐輔、大槻朝、手塚あゆみ、笠木 聡、河村正二、河田雅圭：グッピーにおける LWS
オプシン遺伝子の多型と遺伝子発現量及び長波長光感受性との関連．第 14 回日本進化
学会、首都大学東京南大沢キャンパス、八王子、2012 年 8 月 21-24 日．(ポスター)

37. Kawamura, S., Matsumoto, Y., Matsushita, Y., Ozawa, N., Nakata, M., Kasagi, S. and
Hiramatsu, C.: Improvement of chromatic resolution of L/M opsin alleles in atelid New World
monkeys. The 24th Congress of the International Primatological Society (IPS 2012),
Cancun Convention Center, Cancun, Mexico, August 12-17, 2012. (Oral)

38. Kawamura, S., Sakurai, K., Bergstrom, M., Shirasu, M., Matsushita, Y., Melin, A., Imai, H.,
Touhara, K., Oota, H., Aureli, F. and Fedigan, L.: Assessment of bitter taste receptor gene
variation and dietary fruit odorants in natural populations of color-vision polymorphic New
World Monkeys. The 24th Congress of the International Primatological Society (IPS 2012),
Cancun Convention Center, Cancun, Mexico, August 12-17, 2012. (Oral)

39. Matsushita, Y., Oota, H., Welker, B., Pavelka, M. and Kawamura, S.: Possible anomalous
trichromacy of color vision by hybrid L/M opsin genes in wild howler monkeys, Alouatta. The
24th Congress of the International Primatological Society (IPS 2012), Cancun Convention
Center, Cancun, Mexico, August 12-17, 2012. (Oral)

40. 河村正二、櫻井児太摩、白須未香、松下裕香、Melin, A.、Bergstrom, M.、今井啓雄、東
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原和成、太田博樹、Aureli, F.、Fedigan, L.:新世界ザル野生集団における苦味受容体遺伝
子群の多様性と採食果実の香気成分分析．第 28 回日本霊長類学会、椙山女学園星ヶ丘
キャンパス、名古屋、2012 年 7 月 6-8 日．(口演) 

41. 松下裕香、Melin, A.、Moritz, G.、Dominy, N.、河村正二:メガネザル 3 種の L/M オプシ
ン遺伝子解析による共通祖先色覚多型の検討.第 28 回日本霊長類学会、椙山女学園星ヶ
丘キャンパス、名古屋、2012 年 7 月 6-8 日．(口演) 

42. Kawamura, S., Matsumoto, Y., Matsushita, Y., Ozawa, N., Nakata, M., Kasagi, S. and 
Hiramatsu, C.: Mutations improving chromatic resolution of L/M opsin alleles in atelid New 
World monkeys. The 20th Annual Meeting of the Society for Molecular Biology and 
Evolution 2012 (SMBE 2012), The Convention Centre Dublin, Ireland, June 23-26, 2012. 
(Poster) 

43. Matsushita, Y., Oota, H., Welker, B., Pavelka, M. and Kawamura, S.: Color vision variation of 
trichromacy by L/M hybrid genes in wild populations of New World howler monkeys. The 
20th Annual Meeting of the Society for Molecular Biology and Evolution 2012 (SMBE 
2012), The Convention Centre Dublin, Ireland, June 23-26, 2012. (Poster) 

44. Kawamura, S.: Molecular mechanism and adaptive significance of evolutionary diversification 
of visual opsins. The 89th Annual Meeting of the Physiological Society of Japan: 
Symposium 38: Functional evolution of sensing receptors: Toward the comprehensive 
understanding by fusion of research in the different fields (Organized by Makoto Tominaga 
and Hioo Imai), Shinshu University Matsumoto Campus, Matsumoto, Japan, March 29-31, 
2012. (Oral) (Invited) 

45. Kawamura, S.: Color vision polymorphism in wild New World monkeys and adaptive 
significance of primate color vision. The 8th Okazaki Biology Conference (OBC8): 
Speciation and Adaptation II - Environment and Epigenetics -, Okazaki Conference Center, 
Okazaki, Japan, March 18-23, 2012. (Oral) (Invited) 

46. 河村正二:魚類と霊長類の研究から見えてきた色覚進化の秘密．日本塗装技術協会 第
27 回塗料･塗装研究発表会、東京大学生産技術研究所、駒場リサーチキャンパス･コン
ベンションホール、駒場、2012 年 3 月 9 日．(口演) (Invited) 

47. 河村正二:霊長類自然集団に対する感覚関連遺伝子の多様性と適応進化の検証．平成 23
年度京都大学霊長類研究所･共同利用研究会「行動特性を支配するゲノム基盤と脳機能
の解明」、京都大学霊長類研究所、犬山、2012 年 3 月 2-3 日．(口演) (Invited) 

48. 河村正二、櫻井児太摩、石崎直也、松下裕香、太田博樹:霊長類の自然集団に注目した
感覚関連遺伝子の多様性の探索と適応進化の検証：新世界ザル苦味受容体とヒト L/M
オプシンの集団多型調査．2011 年度「ゲノム支援」拡大班会議、新大阪ワシントンホ
テル、大阪、2011 年 12 月 17-18 日．(ポスター) 

49. 河村正二、手塚あゆみ、笠木聡、河田雅圭:色覚オプシンの種内多様性と環境適応：グ
ッピー視覚オプシンの遺伝的多型と自然選択．2011 年度「ゲノム支援」拡大班会議、
新大阪ワシントンホテル、大阪、2011 年 12 月 17-18 日．(ポスター) 

50. 松下裕香、太田博樹、Welker, B、Pavelka, M.、河村正二:旧世界霊長類型 3 色型色覚と
されてきた新世界ホエザル野生群における L/M オプシン遺伝子多型調査．第 34 回日本
分子生物学会、パシフィコ横浜、横浜、2011 年 12 月 13-16 日．(口演+ポスター) 

51. 河村正二:色覚進化研究の人類学的展開：魚類と霊長類に見られる視覚光センサーの進
化多様性を通して．北里大学海洋分子生物学特別セミナー、北里大学相模原キャンパ
ス、神奈川、2011 年 12 月 2 日．(口演) (Invited) 

52. 松下裕香、太田博樹、Welker, B、Pavelka, M.、河村正二:ヒトを含む旧世界霊長類型 3
色型色覚とされてきた新世界ホエザル野生群における色覚多型性調査．第 65 回日本人
類学会、沖縄県立博物館・美術館、那覇、2011 年 11 月 4-6 日．(口演) 

53. 石崎直也、白井裕介、福世裕貴子、石田肇、Kidd, K. K.、太田博樹、河村正二:ヒト色覚
多型の起源と適応的意味の解明を目指した L/M オプシン遺伝子の人類集団多型解析
（経過報告）．第 65 回日本人類学会、沖縄県立博物館・美術館、那覇、2011 年 11 月 4-6
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日．(口演) 
54. 櫻井児太摩、Bergstrom, M.、白須未香、今井啓雄、東原和成、太田博樹、Aureli, F.、Fedigan,

L.、河村正二:色覚種内多型を示す新世界ザル野生集団における苦味受容体遺伝子の多
型解析と採食果実匂い物質の同定．第 65 回日本人類学会、沖縄県立博物館・美術館、
那覇、2011 年 11 月 4-6 日．(口演)

55. Kawamura, S.: Evolution of visual opsin genes in fish and primates. 15th Evolutionary
Biology Meeting at Marseilles (15th EBM), Regional Center of Educational Documentation
("Centre Regional de Documentation Pedagogique"), Marseilles, France, September 27-30,
2011. (Oral) (Invited)

56. 松下裕香、太田博樹、Welker, B、Pavelka, M.、河村正二:新世界ホエザル野生群に対す
る旧世界霊長類型３色型色覚の多型性調査．第 83 回日本遺伝学会、京都大学吉田キャ
ンパス北部構内、京都、2011 年 9 月 20-23 日．(口演)

57. 松下裕香、太田博樹、Welker, B.、Pavelka, M.、河村正二: Finding a polymorphism of the L-M
opsin gene in howler monkeys which have been supposed to have uniform trichromacy in New
World monkeys. 第 13 回日本進化学会、京都大学百周年時計台記念館、京都、2011 年 7
月 29-31 日． (口演)

58. 笠木聡、手塚あゆみ、河田雅圭、河村正二: Spectral characterization of guppy visual opsins.
第 13 回日本進化学会、京都大学百周年時計台記念館、京都、2011 年 7 月 29-31 日． (ポ
スター)

59. 石崎直也、白井裕介、福世裕貴子、石田肇、Kidd, K. K.、太田博樹、河村正二: Toward
understanding evolutionary force behind color vision polymorphism in humans. 第 13 回日本
進化学会、京都大学百周年時計台記念館、京都、2011 年 7 月 29-31 日． (ポスター)

60. 櫻井児太摩、Bergstrom, M.、白須未香、今井啓雄、東原和成、太田博樹、Aureli, F.、Fedigan,
L.、河村正二: Toward understanding importance of chemical sense in primates: a study of
natural populations of color-vision polymorphic New World monkeys. 第 13回日本進化学会、
京都大学百周年時計台記念館、京都、2011 年 7 月 29-31 日． (ポスター)

61. Kawamura, S.: Evolutionary study of vertebrate color vision: from fish transgenesis to field
primatology, and to human variation. Annual Conference of Soceity for Molecular Biology
and Evolution 2011 (SMBE 2011), Kyoto University (Clock Tower Centennial Hall and Shiran
Kaikan) and Miyako Messe, Kyoto, Japan, July 26-30, 2011. (Oral) (Invited) Plenary Talk

62. Kasagi, S., Tezuka, A., Kawata, M. and Kawamura, S.: Spectral characterization of guppy
visual opsins. Annual Conference of Soceity for Molecular Biology and Evolution 2011
(SMBE 2011), Kyoto University (Clock Tower Centennial Hall and Shiran Kaikan) and
Miyako Messe, Kyoto, Japan, July 26-30, 2011. (Poster)

63. Matsushita, Y., Oota, H., Welker, B., Pavelka, M. and Kawamura, S.: Finding a polymorphism
of the L-M opsin gene in howler monkeys which have been supposed to have uniform
trichromacy in New World monkeys. Annual Conference of Soceity for Molecular Biology
and Evolution 2011 (SMBE 2011), Kyoto University (Clock Tower Centennial Hall and Shiran
Kaikan) and Miyako Messe, Kyoto, Japan, July 26-30, 2011. (Poster)

64. Ishizaki, N., Shirai, K., Fukuyo, Y., Ishida, H., Kidd, K. K., Oota, H. and Kawamura, S.:
Toward understanding evolutionary force behind color vision polymorphism in humans.
Annual Conference of Soceity for Molecular Biology and Evolution 2011 (SMBE 2011),
Kyoto University (Clock Tower Centennial Hall and Shiran Kaikan) and Miyako Messe, Kyoto,
Japan, July 26-30, 2011. (Poster)

65. Sakurai, K., Bergstrom, M., Shirasu, M., Imai, H., Touhara, K.,Oota, H., Aureli, F., Fedigan, L.
and Kawamura, S.: Toward understanding importance of chemical sense in primates: a study of
natural populations of color-vision polymorphic New World monkeys. Annual Conference of
Soceity for Molecular Biology and Evolution 2011 (SMBE 2011), Kyoto University (Clock
Tower Centennial Hall and Shiran Kaikan) and Miyako Messe, Kyoto, Japan, July 26-30, 2011.
(Poster)
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66. 松下裕香、太田博樹、Welker, B.、Pavelka, M.、河村正二:恒常的 3 色型色覚とされてき
たホエザル属における種内 L-M オプシン多型の発見．第 27 回日本霊長類学会、犬山国
際観光センター・フロイデ、犬山、2011 年 7 月 16-18 日．(口演)

67. 櫻井児太摩、今井啓雄、東原和成、太田博樹、Aureli, F.、Fedigan, L.、河村正二:色覚種
内多型を示す新世界ザル野生集団における化学物質感覚センサーの多型解析 (経過報
告)．第 27 回日本霊長類学会、犬山国際観光センター・フロイデ、犬山、2011 年 7 月
16-18 日．(口演)

68. 河村正二: ヒトの色覚多様性に進化学的意味を探る．東京大学新領域創成科学研究科･
新領域学融合セミナー、東京大学柏キャンパス基盤棟、柏、2011 年 6 月 23 日．(口演)

69. 松下裕香、太田博樹、Welker, B、Pavelka, M.、河村正二:新世界霊長類の中で唯一恒常
的 3 色型色覚とされるホエザル属における種内 L-M オプシン多型の発見．第 11 回 東
京大学生命科学シンポジウム、東京大学本郷キャンパス、東京、2011 年 6 月 4 日．(ポ
スター)

70. 手塚あゆみ、笠木聡、河村正二、van Oosterhout, C.、河田雅圭:グッ ピー遺伝子にかか
る選択の検出．第 58 回日本生態学会、札幌コンベンションセンター、札幌、2011 年 3
月 8-12 日．(口演)

71. 河村正二:色覚進化研究の人類学的展開：魚類と霊長類に見られる視覚光センサーの進
化多様性を通して．北里大学医学部解剖学（埴原単位）水曜セミナー・特別講演、北
里大学相模原キャンパス・医学部形態系多目的セミナー室、神奈川、2011 年 1 月 12 日．
(口演) (Invited)

72. 河村正二:色覚センサーオプシンの種内変異：現在進行形の進化学的モーダルシフト．
特定領域研究公開シンポジウム「細胞感覚：セルセンサーのモーダルシフト」、東京大
学弥生講堂一条ホール、東京、2010 年 12 月 23 日．(口演) (Invited)

73. 河村正二:ヒト L/M オプシン遺伝子の多様性と色覚変異の起源及び中立性の検討．戦略
的研究プロジェクト研究「現生人類の拡散による遺伝子と文化の多様性創出に関する
総合的研究」第１回全体会議、総合研究大学院大学、葉山、2010 年 12 月 3 日．(口演)
(Invited)

74. 松下裕香、太田博樹、Welker, B、河村正二:新世界ザルホエザル属におけるヒト型３色
型色覚仮説の検証に向けて．第 64 回日本人類学会、だて歴史の杜カルチャーセンター、
北海道伊達市、2010 年 10 月 1-3 日．(口演)

75. Kawamura, S., Hiwatashi, T., Okabe, Y., Tsutsui, T., Hiramatsu, C., Melin, A. D., Oota, H.,
Schaffner, C. M., Aureli, F., Fedigan, L. M. and Innan, H.: A population genetic test of
balancing selection for color vision variation in New World monkeys. The 23rd International
Primatological Society Congress Kyoto 2010: Symposium "Variation and Evolution of
Primate Color Vision Revealed by Cross-disciplinary Studies", Kyoto University (Yoshida
Main Campus), Kyoto, Japan, September 12-18, 2010. (Oral) (Symposium organized by S.
Kawamura and A. D. Melin)

76. Matsushita, Y., Oota, H., Welker, B. and Kawamura, S.: Toward deeper understanding color
vision of howler monkeys. The 23rd International Primatological Society Congress Kyoto
2010, Kyoto University (Yoshida Main Campus), Kyoto, Japan, September 12-18, 2010.
(Poster)

77. Kawamura, S.: Color vision polymorphism in wild New World monkeys as a model system to
understand the adaptive significance of primate color vision. The 4th International
Symposium of the Biodiversity and Evolution, Kyoto University Global COE project
"Evolution of Sensor, Communication and Society", Shiran Kaikan, Kyoto University,
Kyoto, Japan, September 11-12, 2010. (Oral) (Invited)

78. Matsushita, Y., Oota, H., Welker, B. and Kawamura, S.: Molecular genetic reevaluation of the
uniform-trichromacy hypothesis for howler monkeys. The 4th International Symposium of
the Biodiversity and Evolution, Kyoto University Global COE project "Evolution of
Sensor, Communication and Society", Shiran Kaikan, Kyoto University, Kyoto, Japan,
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September 11-12, 2010. (Poster) 
79. 手塚あゆみ、笠木聡、河村正二、van Oosterhout, C.、松島野枝、河田雅圭:グッ ピーLWS

オプシン遺伝子にかかる選択圧の検出．第 12 回日本進化学会、東京工業大学 大岡山
キャンパス、東京、2010 年 8 月 2-5 日．(ポスター) 

80. Kawamura, S.: Testing adaptive significance of primate color vision by behavioral and genetic
studies of wild populations of New World monkeys. International Symposium on 
Biodiversity Sciences (ISBDS) 2010 "Genome, Evolution and Environment", Nagoya City 
University (Hotel Rubra Ohzan), Nagoya, Japan, July 31-August 3, 2010. (Oral) (Invited) 

81. 河村正二、樋渡智秀、平松千尋、印南秀樹、Melin, A. D.、Fedigan, L. M.、Schaffner, C. M.、
Aureli, F.: 色覚オプシンの種内多様性と環境適応：新世界ザル野生集団に対する行動観
察と遺伝子調査による色覚多型の適応的意義の検討．特定領域研究「細胞感覚」平成
22 年度夏の班会議、札幌市教育文化会館、札幌、2010 年 7 月 5-6 日．(ポスター) 

菊池 潔（東京大学）
1. 細谷将・八谷剛史・田島祥太・家田梨櫻・藤田真志・田角聡志・菊池潔、複数個体の

全ゲノム解読による表現型原因遺伝子の同定の試み、日本水産学会春季大会、2014 年
3 月 28-31 日、函館 

2. 菊池潔、魚類の性決定遺伝子たちーフグ近縁種群を中心としてー、新学術領域研究「複
合適応形質進化」公開シンポジウム、2014 年 12 月 12 日、千葉 

3. Risa Ieda, Sho Hosoyaa, Satoshi Tasumia, Shigenori Suzuki, Kiyoshi Kikuchi,  INCIPIENT
TRANSITION OF A SEX DETERMINING GENE IN Takifugu PUFFERFISH., The 
International Symposium on Aquaculture Genetics XII, June 22-26, 2015, Santiago de 
Compostela, Spain  

岸本健雄（お茶の水女子大学）
1. 西村智洋、立花和則、岸本健雄、伊藤武彦、イトマキヒトデの de novo アセンブリ、

第 84 回日本動物学会、2013 年 9 月 26 日、岡山大学
2. 千代島隆弘、立花和則、梶谷嶺、岸本健雄、伊藤武彦、イトマキヒトデの de novo ア

センブリ、第 38 回日本分子生物学会、2015 年 12 月 3 日、神戸ポートアイランド

木曽彩子（情報システム研究機構）
1. 岡 彩子,城石俊彦：発表標題「遺伝子発現制御の進化的分化と生殖隔離」, 第 28 回

モロシヌス研究会, 静岡, 2014 年 7 月 
2. 岡 彩子, 城石俊彦：発表標題「 マウス亜種間ゲノム多型による転写調節のゆらぎと

生殖隔離」, 日本遺伝学会第 85 回大会 ワークショップ「異なるゲノム間の軋轢と協調
〜相互作用のゲノミクス〜」, 東京, 2013 年 9 月 

3. 岡 彩子, 城石俊彦：発表標題「遺伝子発現におけるシス調節領域の進化と生殖隔離」,
日本遺伝学会第 86 回大会 ワークショップ「マウス遺伝学が牽引する最先端生命科学」, 
長浜, 2014 年 9 月 

北野 潤（国立遺伝学研究所）
1. Kitano J. “Drivers of sex chromosome-autosome fusions and their roles in speciation”

American Genetic Association Symposium: Chromosome Evolution. Seattle, WA, USA. August, 
2015 

2. Yoshida K., Ishikawa A., Makino T., Kitano J., “A rapidly evolving heterochromatin-binding
protein and hybrid male sterility in the Japanese Threespine Stickleback species pair”, 
Stickleback 2015, Stony brook, NY, USA, July 2015 

3. Yoshida K., Makino T., Yamaguchi K., Shigenobu S., Hasebe M., Kawata M., Kume M., Mori
S., Peichel K., Toyoda A., Fujiyama A., Kitano J., “Sex chromosome turnover contributes to 
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genomic divergence between incipient stickleback species.” SMBE 2014, San Juan, Puerto Rico, 
June 2014 

4. Yoshida K., Makino T., Yamaguchi K., Shigenobu S., Hasebe M., Mori S., Peichel C. L., 
Kawata M., Toyoda A., Fujiyama A., Kitano J., “Testing the link between heterochromatin 
evolution and speciation in sticklebacks”, ESEB 2013, Lisbon, Portugal, August 2013 

5. Kitano J. "Neo-sex chromosome formation and speciation in the Japanese sticklebacks" 
The Eight Okazaki Biology Conference: Speciation and Adaptation II - Environment and 
Epigenetics. Okazaki, Aichi, Japan March, 2012 

6. Yoshida K., Makino T., Yamaguchi K., Shigenobu S., Hasebe M., Mori S., Peichel K., Kawata 
M., Toyoda A., Fujiyama A., Kitano J., “Sex chromosome evolution and speciation in the 
sympatric pair of Japanese threespine sticklebacks”, Stickleback 2012, Seattle, WA, USA, July 
2012 

7. Kitano J. “Genomic and functional characterization of a neo-sex chromosome important 
for stickleback speciation” Symposium: Molecular bases of speciation at the Annual Meeting of 
the Society for Molecular Biology and Evolution (SMBE 2011). Kyoto, Japan. July, 2011  

8. 北野 潤「トゲウオにおける適応と種分化の遺伝機構」第 1065 回生物科学セミナー、
2015 年 12 月 22 日、東京大学 

9. 吉田恒太、石川麻乃、牧野能士、北野潤、「トゲウオ科魚類近縁種間の雑種不稔とクロ
マチン結合タンパク質の機能的分化 」第 87 回日本遺伝学会年会、仙台、2015 年 9 月 

10. 吉田恒太、石川麻乃、牧野能士、北野潤、「トゲウオ科魚類近縁種間の雑種不稔とクロ
マチン結合タンパク質の機能的分化」第 17 回日本進化学会年会、東京、2015 年 8 月 

11. 吉田恒太、石川麻乃、牧野能士、北野潤、「トゲウオ科魚類イトヨにおける雑種不稔の
原因遺伝子の探索」第 86 回日本遺伝学会年会、長浜、2014 年 9 月 

12. 吉田恒太、牧野能士、山口勝司、重信秀治、長谷部光泰、河田雅圭、豊田敦、藤山秋
佐夫、北野潤「トゲウオ科魚類における新しい性染色体領域の出現は遺伝子のアミノ
酸配列と発現量の進化を促進した」第 85 回日本遺伝学会、横浜、2013 年 9 月 

13. 吉田恒太、北野潤「利己的な遺伝因子のメス減数分裂ドライブによる新しい性決定シ
ステムの出現」第 14 回日本進化学会年会、八王子、2012 年 8 月 

 
木村亮介（琉球大学） 
1. 木村亮介、渡辺千晶、宮里絵理、山口今日子、佐藤丈寛、川口亮、山本健、山口徹太郎、

石田肇「顔面サイズと関連する遺伝子多型の探索」 日本人類遺伝学会第 60 回大会. 
2015.10.14-17. 東京：京王プラザホテル. 

2. 佐藤丈寛、渡辺千晶、山口今日子、川口亮、山本健、石田肇、木村亮介「Middle phalangeal 
hair (MPH)に関連する遺伝的多型の探索」 日本人類遺伝学会第 60回大会. 2015.10.14-17. 
東京：京王プラザホテル. 

3. 米須学美、佐藤丈寛、山口今日子、渡邊千晶、川口亮、山本健、石田肇、木村亮介「手
形態に関連する SNP の探索とその近傍遺伝子の Enrichment 解析」 日本人類遺伝学会
第 60 回大会. 2015.10.14-17. 東京：京王プラザホテル. 

4. 木村亮介、渡辺千晶、宮里絵理、山口今日子、佐藤丈寛、伊藤毅、川口亮、石田肇、山
口徹太郎、山本健、河内まき子、持丸正明「顔面サイズの個体差とその要因」 第 68
回日本人類学会大会. 2015.10.10-12. 東京：産業技術総合研究所. 

5. 米須学美、佐藤丈寛、山口今日子、渡邊千晶、川口亮、山本健、石田肇、木村亮介「ヒ
トの手形態変異に関連する遺伝子とその分子機能の探索」 第 68 回日本人類学会大会. 
2015.10.10-12. 東京：産業技術総合研究所. 

6. 佐藤丈寛、渡辺千晶、山口今日子、川口亮、山本健、石田肇、木村亮介「成人男性の体
毛の濃さと分布パターンに関連する遺伝的多型の探索」 第 68 回日本人類学会大会. 
2015.10.10-12. 東京：産業技術総合研究所. 

7. 木村亮介、渡辺千晶、宮里絵理、伊藤毅、山口今日子、佐藤丈寛、川口亮、石田肇、山
口徹太郎、山本健「日本人における顔面形態解析と関連遺伝子多型の探索」 日本遺伝
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学会第 87 回大会. 2015.9.24-26. 仙台：東北大学. 
8. 木村亮介「Genetic basis of human phenotypic diversity 」 日本進化学会第 17 回大会.

2015.8.20-23. 東京：中央大学.
9. 竹内史比古、勝谷友宏、木村亮介、並河徹、大久保孝義、田原康玄、山本健、横田充弘、

W.Y. Saw、Y.Y. Teo、加藤規弘「日本人の精密な遺伝的構造の検討：アジア人の中での
遺伝的由来及び遺伝的差異の起源の推定」 日本進化学会第 17 回大会. 2015.8.20-23. 東
京：中央大学.

10. 木村亮介、渡辺千晶、宮里絵理、山口今日子、佐藤丈寛、川口亮、山本健、石田 肇「三
次元顔面形態に関連する遺伝因子のゲノムワイド探索」日本人類遺伝学会第 59 回大会
／日本遺伝子診療学会第 21 回大会. 2014.11.19-22. 東京：タワーホール船堀.

11. 米須学美、佐藤丈寛、山口今日子、渡邊千晶、川口亮、山本健、石田肇、木村亮介「ゲ
ノムワイド関連解析による手形態の遺伝要因の探索」日本人類遺伝学会第 59 回大会／
日本遺伝子診療学会第 21 回大会. 2014.11.19-22. 東京：タワーホール船堀.

12. 佐藤丈寛、渡辺千晶、山口今日子、川口 亮、山本健、石田肇、木村亮介「日本人男性
の体毛の多さに関するゲノムワイド関連解析」日本人類遺伝学会第 59 回大会／日本遺
伝子診療学会第 21 回大会. 2014.11.19-22. 東京：タワーホール船堀.

13. 山口今日子、川口 亮、佐藤丈寛、渡辺千晶、山本健、石田肇、木村亮介「日本人にお
ける頭蓋形態のゲノムワイド関連解析」日本人類遺伝学会第 59 回大会／日本遺伝子診
療学会第 21 回大会. 2014.11.19-22. 東京：タワーホール船堀.

14. 木村亮介、渡辺千晶、宮里絵理、山口今日子、佐藤丈寛、川口亮、石田肇、山本健、河
内まき子、持丸正明「日本人における三次元顔面形態のゲノムワイド関連解析」第 68
回日本人類学会大会. 2014.11.1. 浜松：アクトシティ浜松.

15. 米須学美、佐藤丈寛、山口今日子、渡邊千晶、川口亮、山本健、石田肇、木村亮介「ヒ
トの手形態に関するゲノムワイド関連解析」第 68 回日本人類学会大会. 2014.11.1-2. 浜
松：アクトシティ浜松.

16. 佐藤丈寛、渡辺千晶、山口今日子、川口亮、山本健、石田肇、木村亮介「ゲノムワイド
関連解析による体毛の多さに関連する SNP の探索」第 68 回日本人類学会大会.
2014.11.1-2. 浜松：アクトシティ浜松.

17. 山口今日子、川口亮、佐藤丈寛、渡辺千晶、山本健、石田肇、木村亮介「日本人の頭部
形態に関する遺伝要因のゲノムワイド探索」第 68 回日本人類学会大会. 2014.11.1-2. 浜
松：アクトシティ浜松.

18. 佐藤丈寛、川口亮、石田肇、山口徹太郎、山本健、河村正二、中込滋樹、間野修平、埴
原恒彦、太田博樹、渡辺千晶、山口今日子、木村亮介「ゲノムワイド SNP データに基
づく琉球列島の人々の集団構成」第 66 回日本人類学会大会. 2012.11.1-3. 横浜：慶應義
塾大学日吉キャンパス.

清澤秀孔（高知大学）
1. 近藤伸二、加藤英政、鈴木穣、高田豊行、城石俊彦、清澤秀孔：MSM/Ms リソースを利

用した遺伝子発現解析、第 27 回モロシヌス研究会、つくば、2013 年 6 月.
2. 清澤秀孔：マウスの非コード/アンチセンス RNA 解析から発見された新規サイズの低分

子 RNA、千葉工業大学公開シンポジウム「Structured ncRNA 研究への前哨」、津田沼、
2014 年 6 月.

3. Ly Le、近藤伸二、加藤英政、鈴木穣、菅沼成文、清澤秀孔：薬剤耐性を獲得した腫瘍
培養細胞のトランスクリプトーム解析、第 16 回日本 RNA 学会、名古屋、2014 年 7 月.

4. 近藤伸二、加藤英政、鈴木穣、高田豊行、城石俊彦、菅沼成文、清澤秀孔：亜種間雑種
ES 細胞を用いた組織特異的ゲノム刷り込み解析、第 16 回日本 RNA 学会、名古屋、2014
年 7 月.

5. Ly Le、近藤伸二、加藤英政、鈴木穣、菅沼成文、清澤秀孔：薬剤耐性を獲得した腫瘍
培養細胞のトランスクリプトーム解析、第 37 回日本分子生物学会年会、横浜、2014 年
11 月.
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6. 近藤伸二、加藤英政、鈴木穣、高田豊行、城石俊彦、菅沼成文、清澤秀孔：in vitro 神経
細胞分化系を用いた網羅的な組織特異的ゲノム刷り込み領域の解析、第 37 回日本分子
生物学会年会、横浜、2014 年 11 月.

7. Kondo S, Kato H, Suzuki Y, Takada T, Eitoku M, Shiroishi T, Suganuma N, Kiyosawa H:
Comparative genomics of monoallelically expressed genes, INCF Japan Node International
Workshop: Advances in Neuroinformatics 2015 (AINI 2015), Tokyo, November 2015.

8. 栄徳勝光、近藤伸二、鈴木穣、高田豊行、加藤英政、城石俊彦、菅沼成文、清澤秀孔：
デフォルト神経分化による神経特異的ゲノム刷り込み領域における縦断的エピジェネ
ティック解析、第 38 回日本分子生物学会年会、神戸、2015 年 12 月.

9. 近藤伸二、加藤英政、鈴木穣、高田豊行、城石俊彦、菅沼成文、清澤秀孔：10 週間に亘
るマウス胚幹(ES)細胞の神経分化過程における F1 ハイブリッドマウス対 4 アレルのゲ
ノム上のポリ A 鎖付加を伴う且つ伴わない転写活動の動的変化の比較解析、第 38 回日
本分子生物学会年会、神戸、2015 年 12 月.

吉良潤一（九州大学）
1. 河野祐治，松下拓也，眞﨑勝久，米川智，佐藤眞也，吉良潤一，土井晃一郎，吉村淳，

森下真一，辻省次．多発性硬化症一卵性双生児不一致例でのゲノムの相違  第 55 回日
本神経学会学術大会，2014 年 5 月 21 日～24 日 福岡

2. 河野祐治，松下拓也，眞﨑勝久，米川智，佐藤眞也，吉良潤一，土井晃一郎，吉村淳，
森下真一，辻省次  多発性硬化症一卵性双生児不一致例での新たなレトロエレメント
挿入の可能性  第 56 回日本神経学会学術大会 2015 年 5 月 20 日～23 日 新潟

工藤 洋（京都大学）
1. 工藤洋. 野外エピジェネティクス：変動する環境下でのヒストン修飾と遺伝子発現調節.

第 9 回日本エピジェネティクス研究会. 2015 年 5 月 25-26 日. 東京. 
2. Kudoh H. Molecular phenology: seasonal control of flowering-time genes under natural

conditions. 5th NIBB-MPIPZ-TLL Symposium, Horizons in Plant Biology, Max Planck 
Institute for Plant Breeding Research, 24-26 Nov, 2014, Cologne, Germany. 

3. Kudoh H. Seasonal regulation of the gene expression in a natural fluctuating environment.
Bristol-Kyoto Workshop on Plant Environmental Signaling, University of Bristol, 23-25 Sep, 
2014, Bristol, UK. 

國枝武和（東京大学）
1. 國枝武和、極限環境耐性動物クマムシの分子生物学的解析基盤の創成、第 11 回極限環

境生物学会、2010 年 11 月 16 日、京都 
2. 橋本拓磨、斎藤裕樹、尾山大明、秦裕子、桑原宏和、堀川大樹、豊田敦、片山俊明、

荒川和晴、藤山秋佐夫、久保健雄、國枝武和、ヨコヅナクマムシにおけるクロマチン
分画タンパク質の解析、極限環境生物学会第 12 回年会、2011 年 11 月 27 日、長崎 

3. Kunieda T, Arakawa K, Katayama T, Toyoda A, Kuwahara H, Horikawa DD, Suzuki Y, Abe K,
Shin-I T, Ohishi K, Motoyama A, Aizu T, Kohara Y, Fujiyama A. Genome annotations and 
transcriptomic analysis in Ramazzottius varieornatus. 12th International Symposium on 
Tardigrada. 2012/7/23-26, Porto (Portugal) 

4. Tanaka S, Yamaguchi A, Yamaguchi S, Kuwahara H, Takamura C, Ohmi S, Horikawa DD,
Toyoda A, Katayama T, Arakawa K, Fujiyama A, Kubo T, Kunieda T. Two families of novel 
abundant heat-soluble proteins in an anhydrobiotic tardigrade. 12th International Symposium 
on Tardigrada. 2012/7/23-26, Porto (Portugal) 

5. Hashimoto T, Saito Y, Oyama M, Hata H, Kuwahara H, Horikawa DD, Toyoda A, Katayama T,
Arakawa K, Fujiyama A, Kubo T, Kunieda T. Proteomic analysis of chromatin fraction in an 
anhydrobiotic tardigrade, Ramazzottius varieornatus. 12th International Symposium on 
Tardigrada. 2012/7/23-26, Porto (Portugal) 
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6. 山口志保、山口理美、田中冴、桑原宏和、堀川大樹、豊田敦、片山俊明、荒川和晴、
藤山秋佐夫、久保健雄、國枝武和、ヨコヅナクマムシにおいて大量に発現する新規な熱
可溶性タンパク質 CAHS, SAHS の解析、第 13 回極限環境微生物学会年会、2012 年 12
月 1 日、東京

7. 橋本拓磨、斎藤裕樹、尾山大明、秦裕子、桑原宏和、堀川大樹、豊田敦、片山俊明、
荒川和晴、藤山秋佐夫、久保健雄、國枝武和、高い放射線耐性を示すヨコヅナクマム
シの新規クロマチンタンパク質 S261 の解析、日本動物学会第 84 回大会、2013 年 9 月
26 日、岡山（岡山）

8. 橋本拓磨、斎藤裕樹、尾山大明、秦裕子、桑原宏和、堀川大樹、豊田敦、片山俊明、
荒川和晴、藤山秋佐夫、久保健雄、國枝武和、高い放射線耐性を示すヨコヅナクマム
シの新規クロマチンタンパク質 S261 の解析、日本放射線影響学会第 56 回大会、2013
年 10 月 18 日、青森

9. 橋本拓磨、斎藤裕樹、尾山大明、秦裕子、桑原宏和、堀川大樹、豊田敦、片山俊明、
荒川和晴、藤山秋佐夫、久保健雄、國枝武和、ヨコヅナクマムシの新規クロマチンタ
ンパク質 S261 による DNA 断片化の抑制、極限環境生物学会第 14 回年会、2013 年 10
月 26 日、川崎（神奈川）

10. 田中冴、秦裕子尾山大明、豊田敦、片山俊明、荒川和晴、藤山秋佐夫、久保健雄、國枝
武和、,ヨコヅナクマムシにおける新規ミトコンドリアタンパク質の同定、極限環境生
物学会第 14 回年会、2013 年 10 月 26 日、川崎（神奈川）

11. 橋本拓磨、斎藤裕樹、尾山大明、秦裕子、桑原宏和、堀川大樹、豊田敦、片山俊明、
荒川和晴、藤山秋佐夫、久保健雄、國枝武和、高い放射線耐性を示すヨコヅナクマム
シの新規クロマチンタンパク質 S261 の解析、第 36 回日本分子生物学会年会、2013 年
12 月 3 日、神戸（兵庫）

12. 田中冴、秦裕子、尾山大明、豊田敦、片山俊明、荒川和晴、藤山秋佐夫、久保健雄、國
枝武和、ヨコヅナクマムシにおける新規ミトコンドリアタンパク質の同定、第 36 回日
本分子生物学会年会、2013 年 12 月 3 日、神戸（兵庫）

13. 橋本拓磨、斎藤裕樹、尾山大明、秦裕子、桑原宏和、堀川大樹、豊田敦、片山俊明、
荒川和晴、藤山秋佐夫、久保健雄、國枝武和、高い放射線耐性を示すヨコヅナクマム
シの新規クロマチンタンパク質 S261 の解析、日本動物学会第 85 回大会、2014 年 9 月
11 日、仙台（宮城）

14. 橋本拓磨、斎藤裕樹、尾山大明、秦裕子、桑原宏和、堀川大樹、豊田敦、片山俊明、
荒川和晴、藤山秋佐夫、久保健雄、國枝武和、放射線耐性を示すクマムシの新規タン
パク質 S261 による DNA 損傷の抑制、日本放射線影響学会第 57 回大会、2014 年 10 月
1 日、鹿児島（鹿児島）

15. 橋本拓磨、斎藤裕樹、尾山大明、秦裕子、桑原宏和、堀川大樹、豊田敦、片山俊明、
荒川和晴、藤山秋佐夫、久保健雄、國枝武和、放射線耐性を示すクマムシの新規タン
パク質 S261 による DNA 損傷の抑制、極限環境生物学会第 15 回年会、2014 年 11 月 1
日、名護（沖縄）

16. 田中冴、秦裕子、尾山大明、豊田敦、片山俊明、荒川和晴、藤山秋佐夫、久保健雄、國
枝武和、乾燥耐性クマムシにおけるミトコンドリア局在タンパク質の同定と解析、極限
環境生物学会第 15 回年会、2014 年 11 月 1 日、名護（沖縄）

17. 橋本拓磨、斎藤裕樹、尾山大明、秦裕子、桑原宏和、堀川大樹、豊田敦、片山俊明、
荒川和晴、藤山秋佐夫、久保健雄、國枝武和、放射線耐性を示すクマムシの新規タン
パク質 S261 による DNA 損傷の抑制、第 37 回日本分子生物学会年会、2014 年 11 月 25
日、横浜（神奈川）

久原篤（甲南大学）
1. 久原篤、宇治澤知代、太田茜  線虫から探る温度応答と記憶のエッセンス  動物

学会近畿支部会 秋期講習会 / 統合ニューロバイオロジー研究所第 3回シンポジウム
神戸 2015.12.5 国内 招待講演
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2. 高垣菜式、坂井詩織、太田茜、久原篤 線虫 C.elegans を用いた温度馴化の可塑性に
関わる分子の単離  分子生物学会 神戸 2015.12.1-4 国内 ポスター

3. 五百藏誠、太田茜、井上朋香、久原篤 線虫 C.elegans の温度受容ニューロンにおけ
る温度メモリーの解析 分子生物学会 神戸 2015.12.1-4 国内 ポスター

4. 井上朋香，五百藏誠，久原篤, 太田茜 CREB を介した低温馴化の促進に関わる神経回
路の解析 Neural circuit of CREB facilitating temperature acclimation in C. elegans  分子生
物学会 神戸 2015.12.1-4 国内 ポスター

5. Ayana Maruo, Akane Ohta, Atsushi Kuhara Transriptome analysis of single temperature 
sensing neuron that regulates temperature acclimation in C. elegans 温度馴化メモリーに関
わる温度受容ニューロンのトランスクリプトーム解析 CompBiol 2015 広島
2015.12.11-13 国内 ポスター

6. 久原 篤、宇治澤知代、太田 茜 線虫から学ぶ温度に対する生体調節 Regulatory system
for temperature response in nematode C. elegans 動物学会 ホメオスタシスバイオロジ
ーシンポジウム 新潟 2015.9.18 国内 口頭 招待講演

7. Tomoyo Ujisawa, Kohei Ohnishi, Tohru Miura, Akane Ohta, Atsushi Kuhara Temperature
experience-dependent cold acclimation in nematode C. elegans 線虫 C. elegans における経
験に依存した低温馴化機構 生物物理学会 金沢 2015.9.13 国内 招待講演

8. Atsushi Kuhara, Tomoyo Ujisawa, Tohru Miura, Misato Uda, Akane Ohta Temperature
experience-dependent cold habituation in C. elegans 神経科学学会 神戸 2015.7.28-31
国内 口頭

9. Akane Ohta, Makoto Ioroi, Natsune Takagaki, Atsushi Kuhara Temperature experience-linked
cold tolerance in C. elegans is controlled by CREB 神経科学学会 神戸 2015.7.28-31
国内 ポスター

10. Akane Ohta, Makoto Ioroi, Natsune Takagaki, Atsushi Kuhara CREB facilitates a
replacement of temperature experience-linked cold tolerance 20th C. elegans International
meeting Los. Angels 2015.6.24-28 国際学会 ポスター

11. 岡畑 美咲、太田茜、水口洋平、豊田敦、久原篤 線虫 C. elegans の温度馴化の多様性
に関わる遺伝子のマッピング 分子生物学会 神戸 2015.12.1-4 国内 ポスター

12. Natsune Takagaki, Shiori Sakai, Yohei Minakuchi, Atsushi Toyoda, Akane Ohta, Atsushi
Kuhara Genetic analysis of cold acclimation system and its plasticity in C. elegans  CompBiol
2015 広島 2015.12.11-13 国内 ポスター

13. Misaki Okahata, Akane Ohta1, Yohei Minakuchi, Atsushi Toyoda, Atsushi Kuhara
Polymorphism in the genes responsible for cold acclimation in C. elegans  CompBiol 2015
広島 2015.12.11-13 国内 ポスター

14. Misaki Okahata, Akane Ohta, Yohei Minakuchi, Atsushi Toyoda, Atsushi Kuhara  Natural
variation underlying temperature habituation speed in C. elegans  神経科学学会 神戸
2015.7.28-31 国内 ポスター

15. Misaki Okahata, Akane Ohta, Yohei Minakuchi, Atsushi Toyoda, Atsushi Kuhara  Genetic
analysis of natural variations for cold habituation in C. elegans  20th C. elegans International
meeting Los. Angels 2015.6.24-28 国際学会 ポスター

16. 久原篤、岡畑美咲、太田茜  線虫 C. elegans の温度応答と適応記憶の神経情報処理  実
験動物技術者協会 広島 2014.11.29-30 国内 口頭 招待講演

17. 岡畑美咲、太田茜、久原篤  線虫 C. elegans における温度応答と記憶の多様性に関わ
る遺伝子多型  遺伝学会 長浜 2014.9.17-19 国内 口頭

18. 木下ゆかり、太田茜、久原篤  線虫の温度適応に関わる人工進化と新規の温度適応変
異の遺伝学解析  遺伝学会 長浜 2014.9.17-19 国内 口頭

19. Yukari Kinoshita, Satoru Sonoda, Akane Ohta, Atsushi Kuhara  Artificial evolution and
screening for new genes involved in temperature habituation of C. elegans  神経科学学会
横浜 2014.9.11-15 国内 ポスター
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20. Misaki Okahata, Syoko Furukawa, Akane Ohta, Atsushi Kuhara  Natural variation modifies
temperature responses and memory in C. elegans  神経科学学会 横浜 2014.9.11-16
国内 ポスター

21. 木下ゆかり、太田茜、久原篤  線虫 C. elegans の温度適応の人工進化と新規変異のマ
ッピング  動物学会 東北 2014.9.11-16 国内 口頭

22. 木下ゆかり、太田茜、久原篤  線虫の温度環境への人工進化と温度適応に関わる新規
変異体の遺伝学的解析  日本進化学会 大阪 2014.8.21-24  国内 ポスター

23. Misaki Okahata, Syoko Furukawa, Akane Ohta, Atsushi Kuhara  Natural variation modifies
temperature responses and memory  C.elegans Development, Cell Biology & Gene Expression
Meeting  Nara 2014.7.15-21 国際学会 ポスター

24. Yukari Kinoshita, Misato Uda, Akane Ohta, Atsushi Kuhara  Artificial evolution and screening
for mutants defective in temperature habituation  C.elegans Development, Cell Biology &
Gene Expression Meeting  Nara 2014.7.15-21 国際学会 ポスター

25. 木下ゆかり、太田茜、宇多美里、久原 篤  線虫 C. elegans における温度応答の人工
進化と新規変異体の解析  動物学会近畿支部会 兵庫 2014.5.10 国内学会 口頭

26. 岡畑 美咲、古川 翔子、五百蔵 誠、高垣 菜式、太田茜、久原 篤  世界各地の線虫 C.
elegans の温度応答と記憶の多様性に関わる遺伝子  動物学会近畿支部会 兵庫
2014.5.10 国内学会 口頭

27. 木下 ゆかり、遠藤美喜子、園田悟、太田 茜、久原 篤 "線虫の温度適応に関する
人工進化と新規変異体の解析 Artificial evolution and isolation of genes underlying
temperature habituation in C. elegans  動物学会 岡山 2013.9.26 国内学会 口頭

28. 太田茜、宇治澤 知代、園田 悟、木下 ゆかり、古川 翔子、遠藤 美喜子、小林 祐子、
石割 友博、上原 湧将、久原 篤 線虫 C. elegans における温度適応を制御する神経
システム 遺伝学会 東京 2013.9.20 国内学会 口頭

29. Shoko Furukawa, Hitomi Mizutani, Akane Ohta, Atsushi KuharaNatural variation of genes
modifying temperature responses of C. elegans JSCPB2013 Himeji 2013.7.13-15 国内
学会 口頭+ポスター

30. Satoru Sonoda, Yukari Kinoshita, Shoko Furukawa, Mikiko Endo, Yushuke Uehara, Akane
Ohta, Atsushi Kuhara Isolation of genes for temperature experience-dependent cold tolerance
19th International C. elegans Meeting Los. Angels 2013.6.26-30 国際学会 ポスター

31. Satoru Sonoda, Hitomi Mizutani, Yukari Kinoshita, Hiromi Nagaya, Yukie Okubo, Tomoyo
Ujisawa, Akane Ohta and Atsushi Kuhara Identification of genes underlying cultivation
temperature-dependent cold tolerance in C. elegans Neuro2012 京都 2013.6.20-22 国際
学会 ポスター

32. 木下ゆかり、園田悟、大久保幸恵、水谷仁美、長屋ひろみ、宇治澤知代、太田茜、久
原篤 Artificial evolution and screen for genes underlying temperature resistance in C. elegans
分子生物学会 福岡 2012.12.11-14 国内 ポスター

33. 久原 篤 動物の温度応答の分子遺伝学 日本遺伝学会 九州 2012.9.25 国内講演
招待講演、プレナリーワークショップ

34. 太田 茜, 宇治澤 知代, 木下 ゆかり, 水谷 仁美, 井上 琢朗, 井上 奈穗, 久原 篤,
Insulin-mediated neural signals negatively regulate temperature tolerance in C. elegans  第 50
回日本生物物理学会年会 名古屋 2012.9.23 国際学会 ポスター

35. 園田悟、大久保 幸恵、木下 ゆかり、水谷 仁美、長屋 ひろみ、宇治澤 知代、太田 茜、
久原 篤  Screen for genes underlying temperature resistance in nematode C. elegans
第 83 回 日本動物学会年会 大阪 2012.9.13-15 国内学会 口頭

久保田健夫（山梨大学）
1. 三宅邦夫、平澤孝枝、久保田健夫. 次世代配列決定技術を用いた発達障害病態解明への

アプローチ（レット症候群一卵性双生児のゲノム・エピゲノム比較解析に基づく発達

- 97 -



障害遺伝子の同定）、文部科学省新学術領域ゲノム支援 （領域代表者小原雄治）拡大
班会議、大阪、2011.12.17-18. 

2. Miyake K, Hirasawa T, Minakuchi Y, Toyoda A, Kubota T: Epigenomic difference associated 
with neurodevelopmental discordance of the twins with Rett syndrome. International 
Symposium on Genome Science, Tokyo, 2013.1.9-10（文部科学省新学術領域 ゲノム支援
（領域代表者小原雄治）国際シンポジウム）. 

3. 久保田健夫、三宅邦夫、水口洋平、伊藤雅之、後藤雄一、豊田敦. 重症度の差異を認め
たレット症候群の一卵性双生児のゲノム・エピゲノム比較解析. 日本人類遺伝学会第
58 回大会（仙台）、2013.11.20-24（2013.11.21）. 

 
倉橋浩樹（藤田保健衛生大学） 
1. Inagaki, H., Ohye, T., Kogo, H., Tsutsum,i Kurahashi H. Mechanism of recurrent translocation 

t(11;22) initiated by cruciform conformation of palindromes. FASEB SRC: Dynamic DNA 
structures in biology. Saxtons River, USA, June 17–22, 2012. 

2. Kurahashi H, Inagaki H, Ohye T, Tsutsumi M, Kato T, Okamoto N. Towards the identification of 
novel palindrome-mediated translocations. ESHG 2013, Paris, France, June 8-11, 2013.  

3. Kurahashi H, Kato T, Inagaki H, Mishra D, Ouchi Y, Tsutsumi M, Ohye T. Palindrome-mediated 
chromosomal translocations in humans. International Symposium on Genome Science. Tokyo, Jan 
20-21, 2015. 

4. Kato T, Inagaki H, Mishra D, Ouchi Y, Tsutsumi M, Ohye T, Kurahashi H. Breakpoint analysis of 
the recurrent constitutional t(8;22)(q24;q11) translocation. The 11th International Workshop on 
Advanced Genomics, May 20-22, 2015. 

5. Kurahashi H, Mishra D, Kato T, Inagaki H, Kosho T, Wakui K, Kido Y, Sakazume S, 
Taniiguchi-Ikeda M, Morisada N, Iijima K, Fukushima Y, Emanuel BS. Breakpoint analysis of the 
recurrent constitutional t(8;22) (q24.13;q11.21) translocation. ESHG 2015, Glasgow, June 6-9, 2015. 

 
黒岩麻里（北海道大学） 
1. 黒岩麻里 「Y をすてた日本のネズミ―SRY をもたない哺乳類の性決定メカニズム」，第

38 回日本分子生物学会ワークショップ “オモロイ生き物の分子生物学”，2015 年 12 月
3 日，神戸ポートピアホテル，神戸． 

 
桑田 晃（水産総合研究センター） 
1. Kazumasa Yamada, Mutsuo Ichinomiya, Akira Kuwata, Mitsunobu Kamiya, Kaori Ohki, Kenji 

Saitoh, Yoji, Nakamura, Naoki Sato, Shinya Yoshikawa. Growth and cell wall morphogenesis 
of Triparma laevis (Parmales) under silicon-limitation. Molecular life of diatom. 2015 年 7 月 9
日, シアトル 

2. Akira Kuwata. Exploring the evolutionary link between Parmales and the success of diatoms in 
marine ecosystems. Gordon Research Conference "Marine Molecular Ecology" 2015 年 8 月 5
日 

3. 桑田晃, 佐藤晋也. パルマ藻から珪藻の進化の秘密を探る. 日本進化学会 第 17 回大会. 
2015 年 8 月 20 日. 東京. 

4. 中村洋路, 斉藤憲治, 吉川伸哉, 桑田晃. パルマ藻のドラフトゲノム.日本進化学会 
第 17 回大会. 2015 年 8 月 20 日. 東京. 

5. 山田和正, 桂大貴, 佐藤晋也, 神谷充伸, 大城香, 一宮睦雄, 桑田晃, 長里千香子, 本村
泰三, 吉川伸哉  パルマ藻 Triparma laevis の細胞外被形成過程の微細構造解析 日本植
物学会第 79 回大会 2015 年 9 月 8 新潟 

6. Akira Kuwata, Mutsuo Ichinomiya, Shinya Yoshikawa, Kazumasa Yamada,Masanobu Kawachi, 
Kenji Saitoh, Yoji Nakamura, Naoki Sato, Naoyuki Tajima, Adriana Lopes, Daniel Vaulot. 
Biology of a picoeukaryotic phytoplankton, Parmales, a sister group of diatoms. EMBO | 
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EMBL Symposia "A New Age of Discovery for Aquatic Microeukaryotes" 2016 年 1 月 27 日
ハイデルベルグ. 

桑原知巳（香川大学）
1. 桑原知巳、今大路治之.「腸管内常在菌による Clostridium difficile の病原性抑制機

構」．日本細菌学会中国四国支部総会（2014 年 10 月、徳島）
2. 桑原知巳．「腸内フローラと感染症」．第 84 回日本感染症学会西日本地方会学術集会、

シンポジウム「Host–Pathogen interaction に注目した感染症の病態解明と制御」．
（2014 年 10 月、岡山）

河内孝之（京都大学）
1. 河内孝之、加藤大貴、西浜竜一、大和勝幸、石崎公庸、ゼニゴケ研究地平への投射：

オーキシン信号伝達を例に、第 55 回日本植物生理学会年会、2014.3.19、富山大学（富
山市）

2. 河内孝之、モデル植物ゼニゴケで探る陸上植物の普遍原理と多様性-モデル植物ゼニゴ
ケ、第 53 回日本植物生理学会年会、2012.3.17、京都産業大学 （京都市）

3. 河内孝之、加藤大貴、石崎公庸、植物オーキシン応答と信号伝達の進化的解析、第 84
回日本生化学会大会、2012.9.23、京都国際会館（京都市）

郷 康広（自然科学研究機構）
1. 郷康広、辰本将司、福多賢太郎、野口英樹、早川卓志、友永雅己、平井啓久、松沢哲

郎、阿形清和、藤山秋佐夫「チンパンジー親子トリオ全ゲノム解析による世代間直接
変異率の推定」日本遺伝学会第 87 回大会．2015 年 9 月 24 日．仙台

2. 郷康広、辰本将司、福多賢太郎、野口英樹、友永雅己、平井啓久、松沢哲郎、阿形清
和、藤山秋佐夫「チンパンジー親子トリオ全ゲノム解析による世代間直接変異率の推
定」日本遺伝学会第 86 回大会．2014 年 9 月 17 日．長浜

3. 郷康広、辰本将司、福多賢太郎、野口英樹、友永雅己、平井啓久、松沢哲郎、阿形清
和、藤山秋佐夫「チンパンジー親子トリオ全ゲノム解析による世代間直接変異率の推
定」第 30 回日本霊長類学会大会．2014 年 7 月 5 日．京都

4. 郷康広「ヒトとチンパンジーにおけるアリル特異的発現遺伝子の同定と遺伝子発現制
御機構の進化」第 14 回日本進化学会大会．2012 年 8 月 23 日．東京

5. 郷康広「オス・メス間ゲノムコンフリクティングとその生物学的意義の解明」基礎生
物学研究所所内セミナー．2012 年 7 月 18 日．岡崎

6. 郷康広、辰本将司、豊田敦、西村理、友永雅己、平井啓久、松沢哲郎、藤山秋佐夫、
阿形清和「チンパンジーパーソナルゲノム研究」第 28 回日本霊長類学会大会．2012 年
7 月 7 日．名古屋

7. 郷康広「オス・メス間ゲノムコンフリクティングとその生物学的意義の解明」新学術
領域研究「ゲノム・遺伝子相関」班会議．2012 年 6 月 25 日．京都

8. 郷康広「霊長類ゲノム・トランスクリプトーム・メチローム研究」第 2 回 NGS 現場の
会研究会．2012 年 5 月 23 日．大阪

9. Go Y. “Comparative transcriptome and genome analysis in a chimpanzee trio.” International
Symposium of Developmental Systems Biology on Gene Regulation and Aging. 2011 年 10 月
13 日．Shanghai, CHINA

10. Go Y. “Comparative transcriptome and genome analysis in a chimpanzee trio.” Young
Researchers Conference on Evolutionary Genomics. 2011 年 8 月 2 日．Tokyo

11. Go Y, Nishimura O, Toyoda A, Fujiyama A, Agata K. “Comparative Transcriptome Analysis in
Chimpanzee Trio.” International Primatological Society XXIII Congress. 2010 年 9 月 12 日,
Kyoto
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12. 郷康広、西村理、豊田敦、藤山秋佐夫、阿形清和「チンパンジー親子トリオトランス
クリプトーム解析による遺伝子発現制御機構の解明」日本進化学会第 12 回東京大会．
2010 年 8 月 3 日．東京

13. Go Y, Nishimura O, Toyoda A, Fujiyama A, Agata K. “Comparative transcriptome analysis in a
chimpanzee trio.” Society for Molecular Biology and Evolution (SMBE) 2010. 2010 年 7 月 6
日．Lyon, France

國府 力（大阪大学）
1. 吉田純子, 國府 力, 竹田潤二, 堀江恭二. レトロウイルスおよびDNA型トランスポゾ

ンベクターのゲノムワイドな挿入部位の比較解析. 第 33 回日本分子生物学会大会, 
2010 年 12 月 7-10 日, 神戸 

2. 國府 力. ベクター挿入部位の網羅的同定. 第５３回共同研テクニカルセミナー. 2010
年 12 月 15 日, 大阪大学. 

3. 國府 力, Xingya Xu. トランスポゾン飛跡追跡による３次元ゲノム構造解析の試み. 次
世代シークエンサー現場の会第 1 回研究会. 熱海. 2011 年 5 月 28-29 日, 熱海ニューフ
ジヤホテル. 

4. Chikara Kokubu, Ayako Yamanishi, Masahiro Tokunaga and Junji Takeda. A transposon-based
approach to study three-dimensional genome architecture in mouse embryonic stem cells. The
61st NIBB Conference “Cellular Community in Mammalian Embryogenesis”, 2013 年 7 月
10−12 日, Okazaki Conference Center, Okazaki, Japan.

5. 國府 力. マウス ES 細胞のミュタジェネシス：点変異からゲノム再構成変異まで. 京
都大学再生医科学研究所「再生医学・再生医療の先端融合的共同研究拠点」公開シン
ポジウム. 2014 年 5 月 13 日, 芝蘭会館稲森ホール, 京都大学.

後藤 眞（新潟大学）
1. 後藤 眞、細道一善、塚口裕康、渡辺博文、福田顕弘、藤元昭一、井ノ上逸朗、成田一

衛、家族性 IgA 腎症の感受性遺伝子の同定、第 37 回 IgA 腎症研究会 平成 26 年 1 月
25 日 

2. Shin Goto: IgA nephropathy: Whole exome sequencing analysis of Japanese familial IgA
nephropathy.  The 14th Asian Pacific Congress of Nephrology 2014 in Tokyo  (May 14, 
2014) 

3. 後藤眞、塚口裕康、渡辺博文、土田雅文、福田顕弘、藤本昭一、成田一衞：エクソー
ム解析と連鎖解析による IgA 腎症関連遺伝子変異の検出、第 5 回日本腎臓学会学術総
会 名古屋市 平成 27 年 6 月 7 日 

後藤由季子（東京大学）
1. Yukiko Gotoh: Chromatin-level regulations during neocortical development, Cold Spring

Harbor Conferences Asia, Local Transport-Francis Crick Neuroscience Symposium, Suzhou 
Dushu Lake Conference Center,上海, April 12-17,2010 

2. Yukiko Gotoh, Masafumi Tsuboi, Yusuke Kishi, Nao Suzki, Yusuke Hirabayashi: Temporal
regulation of neural stem cell fate in the developing mouse neocortex, CSHL, Francis Crick 
Neuroscience Symposium, 中国、蘇州, April 12-17, 2010 

3. 後藤由季子：Regulation of neural stem cell fate during mouse neocortical development、第 57
回日本実験動物学会総会、京都テルサ、平成 22 年５月 12-14 日 

4. Gotoh, Y. : Embryonic and adult neural stem cells in mouse telencephalon, 3rd International
Congress on Stem Cells and Tissue Formation, Dresden, Germany, 2010.7.11-14. 

5. 後藤由季子：Embryonic and adult neural stem cells in mouse telencephalon、第 6 回グロー
バル COE 国際会議・第 20 回生体防御医学研究所ホットスプリングハーバーシンポジ
ウム、ザ・ルイガンズ（福岡市）、2010 年 8 月 19-20 日 
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6. 後藤由季子：Embryonic and adult neural stem cells in mouse telencephalon、 Neuro2010（第
33 回日本神経科学大会・第 53 回日本神経科学会大会・第 20 回日本神経回路学会大会）、
神戸コンベンションセンター（神戸市）、2010 年 9 月 2-4 日

7. 後藤由季子：マウス大脳神経幹細胞の運命制御機構、第 26 回 Wako ワークショップ「幹
細胞 iPS 細胞研究の最前線」、品川グランドセントラルタワー、東京、平成 22 年 11 月
26 日

8. Yukiko Gotoh：Temporal regulation of neural stem cell fate in the developing mouse
neocortex, RIKEN BSI Seminar, 和光市、平成 22 年 11 月 29 日

9. 後藤由季子：大脳神経幹細胞の分化ポテンシャルの制御、第 33 回日本分子生物学会年
会 第 83 回日本生化学会大会 合同大会、神戸ポートアイランド（神戸市）、平成 22 年
12 月 7-10 日

10. 後藤由季子：日本分子生物学会第 11 回春季シンポジウム、神経幹細胞の運命制御、石
川県立音楽堂（石川県金沢市）、平成 23 年 5 月 25-26 日

11. 後藤由季子：GCOE の公開講座、脳を創る細胞の振舞い、東京大学小柴ホール（文京区）、
平成 24 年 1 月 21 日

12. 後藤由季子：神経幹細胞の運命制御、第 117 回日本解剖学会総会・全国学術集会、山
梨大学甲府キャンパス（甲府市）、平成 24 年 3 月 26-27 日

13. 後藤由季子：大脳新皮質神経幹細胞の運命制御、新潟大学脳研究所セミナー、新潟大
学（新潟市）、平成 24 年 8 月 4 日

14. 後藤由季子.大脳新皮質発生における神経幹細胞の分化能制御. 第 35 回日本神経科学大
会, 名古屋, 平成 24 年 9 月 18-21 日.

15. Gotoh, Y.: Regulation of neural stem cell fate during mouse brain development. Cold Spring
Harbor Conferences Asia “Stem cells and Development” (Co-organizer), Suzhou Dushu Lake
Conference Center, Suzhou China, 2012/12/5-8.

16. Yukiko Gotoh: Epigenetic regulation of neural stem cell fate during mouse brain development.
Keystone Symposium “Neurogenesis” (Co-organizer), Santa Fe, USA, 2013/2/3-8.

17. 後藤由季子：神経幹細胞の分化ポテンシャル制御による神経回路構成素子の形成メカ
ニズム、CREST「脳神経回路の形成・動作原理の解明と制御技術の創出」研究領域 平
成２４年度領域ミーティング、ベルサール神保町（東京）、平成 25 年 3 月 1-2 日

18. Yukiko Gotoh Regulation of neural stem cell fate during mouse neocortical development
Neocortical Development in Okazaki ,Nov.22-24,2013

19. 後藤由季子：神経幹細胞の運命制御、横浜市立大学鶴見キャンパス（横浜市）、2013 年
5 月 14 日

20. 後藤由季子「神経幹細胞の運命制御」浜松医科大学大学院特別講演 2013 年 11 月 6 日
21. 後藤由季子 神経幹細胞（前駆細胞）の運命制御、大阪バイオサイエンス研究所マン

スリーレクチャー、2014 年 3 月 14 日
22. Yukiko Gotoh Regulation of neural stem cell fate during mouse neocortical development

MBSJ symposium: New concepts arising in stem cell biology in Kobe,  Dec. 3-6,2013
23. Yukiko Gotoh: Neural Stem Cell Development, Gordon Research Conferences

/Phosphorylation & G-Protein Mediated Signaling Networks, University of New England,
Jun.15-20,2014

24. Yukiko Gotoh: Regulation of neural stem cell fate, seminar, Fred Hutchinson Cancer Research
Center, Seattle, USA, Jul.17th,2014

25. Yukiko Gotoh: Regulation of neural precursor cell fate in the developing mouse neocortex,
Development, functions and disorders of the Nervous System(Joint meeting of the 20th Biennial
Meeting of the International Society for Developmental Neuroscience and the 5th Annual
NeuroDev Net Brain Development Conference), Hilton Montreal Bonaventure, Montreal,
Canada, Jul.19-24, 2014
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26. 後藤由季子：Regulation of neural stem cell fate in mammalian brain,The 38th Naito
Conference on “Molecule-based biological systems”, CHATERAISE Gateaux Kingdom
SAPPORO, Japan, Oct.7-10, 2014

27. Yukiko Gotoh: Regulation of neural stem/progenitor cell fate in the embryonic and adult mouse
brains, Global controls in stem cells, ISSCR Singapore, Nov.5-7,2014

28. Yukiko Gotoh: Regulation of embryonic and adult neural stem/progenitor cell fate.
2014ASCB/IFCB Annual Meeting, Philadelphia Convention Center, Philadelphia PA,USA,
Dec. 6-10, 2014

29. Gotoh Y. Polycomb regulation of neural stem cell fate,2nd UK/Japan workshop on Neural
Epigenetics, London,UK, Dec.15-16,2014

30. Yukiko Gotoh: Embryonic vs Adult Neural Stem Cells. Medical Research Center Symposium,
London UK, Dec.17,2014

31. Yukiko Gotoh：Embryonic vs adult neural stem cells, CDB Symposium ,Time in Development,
RIKEN Center for Development Biology, Kobe, Japan, Mar.23-25, 2015

32. Yukiko Gotoh: Embryonic vs adult neural stem cells, Cold Spring Harbor Asia (CSHA)
Conference on International Brain Project, Suzhou Industrial Park Conference Center, Suzhou,
China, Jun.19-22,2014

33. Yukiko Gotoh: Embryonic vs adult neural stem cells, 25th Meeting of the International Society
for Neurochemistry (ISN), Cairns Convention Centre,  Cairns, Australia, Aug.23-27, 2015

34. Yukiko Gotoh: Regulation of neural stem cell fate, Sino-German Joint Symposium,Institute of
Genetics and Developmental Biology, 2015/9/11-14, Beijing, China

35. Yukiko Gotoh: 題名未定、Neurogenesis, 2016/3/2-5, Cancun, Mexico
36. Yukiko Gotoh: Embryonic vs adult neural stem cells, CDBC2016 Satellite Symposium on

Forebrain Neurogenesis, 2016/3/16-17, Banff, Canada

小林一三（東京大学）
1. 矢野大和、Zobaidul M. Alam、林原絵美子、古田芳一、鈴木穰、菅野純夫、柴山恵吾、

小林一三. 特定のエピゲノム状態がピロリ菌ストレス耐性を支配する、 第 21 回 ヘリ
コバクター学会 、 2015 年 6 月 26-27 日、神戸ポートピアホテル

2. Hirokazu Yano, Zobaidul M. Alam, Emiko Rimbara, Yoshikazu Furuta, Yutaka Suzuki, Sumio
Sugano, Keigo Shibayama, Ichizo Kobayashi. Network of DNA methyltransferase behind the
adaptive phenotype in Helicobacteri pylori. Gordon Research Conference, Microbial Population
Biology. 2015 年 7 月 19-24. Andover, NH, (USA).

3. 小林一三、「エピジェネティックスに基づく進化」の細菌での検証、日本進化学会第 17
回大会、2015 年 8 月 20 日～23 日、中央大学後楽園キャンパス

4. 矢野大和、Zobaidul M. Alam、林原絵美子、古田芳一、鈴木穣、菅野純夫、柴山恵吾、
小林一三、ピロリ菌の適応形質を支配する DNA メチル化系ネットワークの発見 、日
本進化学会第１７回大会、2015 年 8 月 20 日-23 日、中央大学後楽園キャンパス

5. Hirokazu Yano, Yoshikazu Furuta, Zobaidul M. Alam, Emiko Rimbara, Hiroe Namba-Fukuyo,
Tomoko Shibata, Tomoaki Nishiyama, Shuji Shigenobu, Mitsuyasu Hasebe, Yutaka Suzuki,
Sumio Sugano, Keigo Shibayama, Ichizo Kobayashi, Adaptive evolution and ever
metamorphosing DNA methylation systems, 7th NEB Meeting on DNA Restriction and
Modification, 2015 年 8 月 24 日～29 日、グダンスク、ポーランド、

6. Ichizo Kobayashi, Genome/epigenome evolution of H. pylori, Campylobacter, Helicobacter &
Related Organisms (CHRO) 2015, 2015 年 11 月 1 日～5 日, ロトルア、ニュージーランド

7. 小林一三、エピジェネティックス駆動進化：細菌での OMICS による検証、BMB2015
（第 38 回日本分子生物学会年会 第 88 回日本生化学会大会 合同大会）、2015 年 12
月 1 日～4 日、神戸ポートピアホテル
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8. 矢野大和、Zobaidul M. Alam、林原絵美子、古田芳一、鈴木穣、菅野純夫、柴山恵吾、
小林一三、Network of DNA methyltransferases behind the adaptive phenotype in Helicobacter 
pylori BMB2015、 2015 年 12 月 1 日-4 日、神戸ポートピアホテル 

9. Ichizo Kobayashi, Genome/Epigenome Dynamics in Bacterial Evolution, Translational Health 
Science and Technology Institute, 2015 年 12 月 8 日、デリー、インド 

10. Ichizo Kobayashi, Genome/Epigenome Dynamics in Bacterial Evolution, National Institute of 
Cholera and Enteric Diseases, 2015 年 12 月 9 日、カルカッタ、インド 

11. Ichizo Kobayashi, Genome/Epigenome Dynamics in Bacterial Evolution, MCB75: from 
Molecules to Organisms, 2015 年 12 月 11 日～14 日、バンガロール、インド 

12. Ichizo Kobayashi, Genome/Epigenome Dynamics in Bacterial Evolution, National Centre for 
Biological Sciences, 2015 年 12 月 16 日、バンガロール、インド 

13. 矢野大和、Zobaidul M. Alam、林原絵美子、古田芳一、鈴木穰、菅野純夫、柴山恵吾、
小林一三. 特定のエピゲノム状態がピロリ菌ストレス耐性を支配する. 第 10 回日本ゲ
ノム微生物学会 2015 年 3 月 7 日, 神戸大学六甲第２キャンパス 

14. 小林一三、「一分子リアルタイムシーケンサー」によるメチローム解読、第 89 回日本
細菌学会総会、2016 年 3 月 23 日～25 日、大阪大学 

 
権藤洋一（理化学研究所） 
1. 権藤洋一  NGS解析に基づく変異検出とマウス集団遺伝学への展開 日本遺伝学会第

86回大会 ワークショップ招待講演、2014年9月17日 長浜市 
2. 権藤洋一 、マウスの未知突然変異の検出と実験集団遺伝学 日本動物遺伝育種学会第

15回大会 シンポジウム招待講演、2014年10月31日 和光市  
3. Gondo, Y.  Mouse WES and WGS provide standardized assessment system for NGS analysis 

pipelines.  6th Annual Next Generation Sequencing Congress & 2nd Annual Single Cell 
Analysis Congress (Invited presentation) 2014年11月20日 London, UK  

4. 権藤洋一 、次世代シーケンシングに基づく新しいマウス遺伝学の展開、東海医学会(招
待講演)、2015/4/28、伊勢原市 

5. 権藤洋一、福村龍太郎、石塚祐一、小瀧逸人、森一樹、久原哲、豊田敦、藤山秋佐夫、
マウスにおける自然発生突然変異の蓄積と新規変異の検出、NGS 現場の会第 4 回研究
会、2015/7/2-2015/7/3、つくば市 

6. 権藤洋一、ゲノム解析の基盤となるゲノム DNA 参照配列の再検討、日本遺伝学会第 87
回大会、2015/9/26、仙台 

7. Gondo, Y.、Detection of spontaneous mutations in mammalian genomes、Biological & Medical 
Science based on Physics: Radiation and Physics, Physics on Medical Science, Modeling for 
Biological System (selected as a speaker of the first opening session)、2015/11/5、Kyoto, Japan、
WEB にて公開 

8. Gondo, Y., Mori, K., Fukumura, R., Toyoda, A., Oota, S., Takada, T., Himeno, R., Shiroishi, T., 
Kuhara, S., Fujiyama, A. Needs of fundamental revision of mouse genome reference 
sequences. The 29th International Mammalian Genome Conference (IMGC2015)、2015/11/10、
Yokohama, Japan 

9. 権藤洋一、福村龍太郎、石塚祐一、小瀧逸人、牧野茂、森一樹、久原哲、豊田敦、藤
山秋佐夫、標準マウス系統 C57BL/6J における自然発生突然変異の解析法の確立、第 38
回日本分子生物学会年会/第 88 回日本生化学会大会合同大会（BMB2015）、2015/12/1、
神戸 

10. Gondo, Y. Genetics, mutagenesis and genomics with standardized mouse inbred strains. 
Fudan University School of Pharmacy Seminar (Invited speaker)、2015/12/17、Shanghai, China 

 
齊藤延人（東京大学） 
1. 宮脇哲, 今井英明, 齊藤延人 東京大学医学部脳神経外科．遺伝子型に基づく頭蓋内主

幹動脈狭窄病変の新たな疾患カテゴリーの提唱－もやもや病関連遺伝子 RNF213 の解
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析－（シンポジウム 3.神経疾患の病態解明における分子形態学的アプローチ）第 46
回日本臨床分子形態学会総会・学術集会  2014.10.17 東京 

2. 宮脇哲 1 今井英明 1 清水暢裕 2 八木伸一 2 小野秀明 1 武笠晃丈 1 中冨浩文 1 
清水庸夫 2 斉藤延人 1 1 東京大学医学部脳神経外科 2 関東脳神経外科病院．頭蓋
内動脈硬化性狭窄の遺伝的要因の検証－もやもや病関連遺伝子 RNF213 変異の解析－ 
Genetic analysis of atherosclerotic intracranial stenosis（シンポジウム 動脈硬化性頭蓋内
血管狭窄：Wingspan の役割）第 30 回 NPO 法人日本脳神経血管内治療学会学術総会 
2014.12.6 横浜 

3. 宮脇 哲 1, 今井 英明 1, 清水暢裕 2, 八木伸一 2, 小野 秀明 1, 武笠 晃丈 1, 中冨 浩文
1, 清水 庸夫 2,  齊藤 延人 1 1 東京大学医学部脳神経外科 2 関東脳神経外科病院． 
もやもや病の遺伝子解析研究における新たな発見 （シンポジウム もやもや病研究
の新たな発見） 第 74 回日本脳神経外科会学術総会 2015.10.14 札幌 

4. 宮脇哲, 今井英明, 齊藤延人 東京大学医学部脳神経外科．脳卒中の先制医療を目指し
た遺伝子解析研究  －もやもや病関連遺伝子 RNF213 の解析－ 2015 年度ゲノム支援
公開シンポジウム「次世代ゲノム科学の最前線」2016.1.14 東京 

 
佐伯和彦（奈良女子大学） 
1. 眞板寛子、平川英樹、佐伯和彦、田畑哲之、佐藤修正．ミヤコグサ根粒菌（Mesorhizobium 

loti）12 株における遺伝子構造の比較解析． 2012 年 3 月 11 日（第６回日本ゲノム微生
物学会年会．2012 年 3 月 10〜12 日 立教大学池袋キャンパス） 

2. 佐伯和彦、谷佳美、池田翠，金子貴一，眞板寛子，平川英樹，田畑哲之、佐藤修正．
ミヤコグサ根粒菌共生アイランドの伝搬と進化：宿主モデル系統 MG20 自生地採集株
群に焦点をあてて．2012 年 9 月 25 日（植物微生物研究会・第 22 回研究交流会．2012
年 9 月 25〜27 日 神戸大学百年記念館） 

3. Saeki K, Kasai-Maita H, Kubota K, Kaneko T, Hirakawa H, Tabata S, Sato S. Core gene sets 
and evolution of symbiosis islands in rhizobial isolates from Lotus japonicus indigenous to 
Japan．2013 年 10 月 18 日（18th International Congress on Nitrogen Fixation, Phoenix Seagaia 
Resort; World Convention Center Summit, Miyazaki, Japan, 2013年10月14日〜10月18日） 

4. 窪田和奈, 眞板寛子, 平川英樹, 佐藤修正, 佐伯和彦. ミヤコグサ根粒菌野生系統の耐
塩性について. 2013 年 9 月 8 日（植物微生物研究会・第 23 回研究交流会．2013 年 9 月
7〜9 日 岡崎コンファレンスセンター（愛知県岡崎市）） 

5. 眞板寛子, 王 明卓, 窪田和奈,平川英樹, 佐伯和彦, 佐藤修正. Aminobacter 属に属する
ミヤコグサ根粒菌のゲノム解析. 2015 年 3 月 7 日（第 9 回日本ゲノム微生物学会年会．
2015 年 3 月 6〜8 日 神戸大学百年記念館） 

 
坂山英俊（神戸大学） 
1. 宮田大輔・西山智明・川井浩史・坂山英俊．シャジクモの遺伝学的解析に向けた交配

実験系の確立．日本植物学会第 79 会大会，朱鷺メッセ（新潟県），2015 年 9 月 8 日． 
2. 宮田大輔・西山智明・川井浩史・坂山英俊．シャジクモの遺伝地図構築に向けたジェ

ノタイピングを用いた交配実験系の確立．日本藻類学会第 39 回大会，九州大学箱崎キ
ャンパス（福岡県），2015 年 3 月 21 日． 

3. Nishiyama, T., Toyoda, A., Suzuki, Y., Fujiyama, A., Rensing, S. A. and Sakayama, H. The 
Chara braunii genome. International Symposium on Genome Science 2015, Tokyo, Japan, 20–
21 January, 2015. 

4. Sakayama, H., Toyoda, A., Suzuki, Y., Fujiyama, Rensing, S. A. and Nishiyama, T. The Chara 
braunii genome sheds light on the origin of land plants. International Plant & Animal Genome 
XXIII Conference, San Diego, USA, 10–14 January, 2015. 

5. Nishiyama, T. Toyoda, A., Suzuki, Y., Fujiyama, A., Rensing, S. A. and Sakayama, H. The 
Chara braunii genome. International Plant & Animal Genome XXIII Conference, San Diego, 
USA, 10–14 January, 2015. 
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6. Sakayama, H. and Nishiyama, T. De novo assembly and analysis of RNA-seq data from 
charalean alga, Chara braunii. Marchantia Workshop 2014, Kobe, Japan, 8–10 December, 
2014. 

7. 西山智明・豊田 敦・鈴木 穣・藤山秋佐夫・坂山英俊．シャジクモゲノムにみる陸
上植物の制御因子ホモログ．日本植物学会第 78 会大会，明治大学生田キャンパス（神
奈川県），2014 年 9 月 12 日． 

8. 藤原ひとみ・大西美輪・坂山英俊・石崎公庸・豊倉浩一・関本弘之・西山智明・七條
千津子・小菅桂子・深城英弘・三村徹郎．植物細胞リン酸輸送機構とその進化につい
て．日本植物学会第 78 会大会，明治大学生田キャンパス（神奈川県），2014 年 9 月 12
日． 

9. 西山智明・豊田 敦・鈴木 穣・藤山秋佐夫・坂山英俊．陸上植物に近縁な緑色藻類
シャジクモのゲノム解読とアノテーション．日本進化学会第 16 回大会，高槻現代劇場
（大阪府），2014 年 8 月 22 日． 

10. Kato, S., Kawai, H. and Sakayama, H. Evolutionary analyses on the two ecologically 
differentiated types of freshwater alga Chara braunii (Charales). Ectocarpus 2014, Kobe, Japan, 
29 March 2014. 

11. Sakayama, H. and Nishiyama, T. De novo assembly and analysis of RNA-seq data from 
charalean algae Chara braunii. Ectocarpus 2014, Kobe, Japan, 29 March 2014. 

12. Nishiyama, T., Toyoda, A., Suzuki, Y., Fujiyama, A. and Sakayama, H. Genome sequencing of 
the charophycean green alga, Chara braunii. Ectocarpus 2014, Kobe, Japan, 29 March, 2014.  

13. 西山 智明・豊田 敦・鈴木 穣・藤山秋佐夫・坂山英俊．シャジクモのゲノム解読．
日本植物分類学会第１３回大会，熊本大学（熊本県），2014 年 3 月 22 日． 

14. 藤原ひとみ・大西美輪・坂山英俊・石崎公庸・関本弘之・西山智明・七條千津子・深
城英弘・三村徹郎．植物細胞リン酸輸送機構とその進化について．第 55 回日本植物生
理学会年会，富山大学（富山県），2014 年 3 月 18 日． 

15. 西山智明・豊田 敦・鈴木 穣・藤山秋佐夫・坂山英俊．陸上植物に近縁な緑色藻類
シャジクモのゲノム解読．第 55 回日本植物生理学会年会，富山大学（富山県），2014
年 3 月 18 日． 

16. Nishiyama, T., Toyoda, A., Suzuki, Y., Fujiyama, A. and Sakayama, H. Genome sequencing of 
the charophycean green alga, Chara braunii. International Plant & Animal Genome XXII 
Conference, San Diego, USA, 11–15 January 2014.  

17. 西山智明・豊田 敦・鈴木 穣・藤山秋佐夫・坂山英俊．陸上植物に近縁な藻類シャジ
クモのゲノム解読．日本植物学会第 77 会大会，北海道大学（北海道），2013 年 9 月 13
日． 

18. 西山智明・豊田 敦・鈴木 穣・藤山秋佐夫・坂山英俊．陸上植物に近縁な藻類シャジ
クモのゲノム解読．NGS 現場の会・第三回研究会，神戸国際会議場（兵庫県），2013
年 9 月 4–5 日． 

19. 加藤 将・永野 萌・嶌田 智・川井浩史・坂山英俊．シャジクモ (Chara braunii) に
おける EST-SSR マーカーの開発．第 37 回日本藻類学会，山梨大学（山梨県），2013 年
3 月 29 日． 

20. 坂山英俊・山田敏弘・西山智明・川井浩史・伊藤元己．シャジクモ藻類シャジクモ（Chara 
braunii）における LEAFY 遺伝子ホモログの発現解析．第 37 回日本藻類学会，山梨大学
（山梨県），2013 年 3 月 28 日． 

21. 坂山英俊・西山智明．ゲノム解析から見たシャジクモ類の多細胞化進化．日本植物学
会第 76 会大会，兵庫県立大学（兵庫県），2012 年 9 月 17 日． 

22. 坂山英俊・西山智明. シャジクモ藻類シャジクモ（Chara braunii）の RNA-seq 解析．日
本藻類学会第 36 回大会，北海道大学（北海道），2012 年 7 月 15 日． 

23. 加藤 将・川井浩史・坂山英俊．シャジクモの保全遺伝学に向けた SSR マーカーの新
規開発．日本藻類学会第 36 回大会，北海道大学（北海道），2012 年 7 月 15 日． 

24. Höpflinger, M., Geretschläger, A., Höftberger, M., Sommer, A., Nishiyama, T., Sakayama, H., 
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Tenhaken, R., Ueda, T. and Foissner, I. Characterization of the first ARA6 homolog, a Rab5 
GTPase, from green algae possibly involved in wound healing. SEB Meeting 2012, Salzburg, 
Austria, 29 June – 2 July 2012. 

25. 西山智明・阿部淳・土金勇樹・坂山英俊・関本弘之．次世代シーケンサーデータの de
novo アセンブリー解析．第 53 回日本植物生理学会年会，京都産業大学（京都府），2012
年 3 月 17 日． 

26. Abe, J., Sakayama, H., Suzuki, Y., Toyoda, A., Tsuchikane, Y., Sekimoto, H. and Nishiyama, T.
Closterium and Chara genome and transcriptome analyses. The International Plant & Animal 
Genome XX Conference, San Diego, USA, January 14, 2012. 

27. 坂山英俊・西山智明．シャジクモ藻類のゲノム解析の現状とシャジクモ RNA-seq 解析
から探る陸上植物の進化．本植物学会第 75 会大会，東京大学駒場キャンパス（東京都），
2011 年 9 月 18 日． 

28. 加藤将・柴田葵・坂山英俊．絶滅危惧種の多様性情報学と域外保全技術開発に向けて
～シャジクモ類を例に～．第 33 回水草研究会全国集会，群馬県立自然史博物館（群馬
県），2011 年 8 月 20 日． 

29. 加藤将・坂山英俊．シャジクモ（Chara braunii）に見られる生態的 2 型の進化生物学的
解析．第 33 回水草研究会全国集会，群馬県立自然史博物館（群馬県），2011 年 8 月 20
日．

30. 楊 億・丸山真一朗・関本弘之・坂山英俊・野崎久義．広範囲な分子系統解析は緑色
系二次共生藻の光合成 PRK 遺伝子が緑色ではない藻類からの起源を示す．日本藻類学
会第３５回大会，富山大学（富山），2011 年 3 月 27 日． 

笹川洋平（理化学研究所）
1. Yohei SASAGAWA、Single-cell RNA sequencing methods〜Quartz-Seq and next technology〜、

国際シンポジウム Expanding Frontiers of Genome Science II, 2015 年 1 月 21 日、Hitotsubashi
Hall、Tokyo

2. Yohei SASAGAWA, Tetsutaro HAYASHI, Itoshi NIKAIDO、non-poly-A RNA も検出できる 1 細
胞 RNA-seq 法の開発と比較、NGS 現場の会第四回研究会、2015 年 7 月 1 日、つくば国際

会議場

佐々木洋（大阪大学）
1. 竹之下憂祐、松井求、豊田敦、岩崎渉、佐々木洋、NIH3T3 細胞を用いた細胞競合関連

遺伝子の網羅的検索、日本発生生物学会、2016 年 5 月 1—3 日、熊本市国際交流会館 

佐藤文彦（京都大学）
1. 堀健太郎、山田泰之、佐藤文彦、ドラフトゲノムを用いたハナビシソウアルカロイド

生合成に関わる新規P450の探索、第33回日本植物細胞分子生物学会（東京）大会・シ
ンポジウム、2015年8月11日、 東京大学農学部 

2. Kentaro Hori, Yasuyuki Yamada, Fumihiko Sato, Exploring novel P450s involved in
isoquinoline alkaloid biosynthesis using draft genome sequence of Eschscholzia californica, 
19th International Conference on Cytochrome P450 ; Biochemistry, Biophysics, and 
Biotechnology, June 12-June 15, National Olympics Memorial Youth Center, Tokyo 

3. 堀 健太郎、山田 泰之、佐藤 文彦、ドラフトゲノムデータを用いたハナビシソウアル
カロイド生合成 P450 遺伝子の探索、2015年度日本農芸化学会大会、2015年3月28日、
岡山大学農学部

4. Fumihiko Sato, Yasuyuki Yamada, Kentaro Hori, Molecular characterization of isoquinoline
alkaloid biosynthesis using draft genome sequence of Eschscholzia californica. International 
Symposium on Genome Science 2015 –Expanding Frontiers of Genome Science II, Jan 20-21, 
2015, Hitotsubashi Hall, Tokyo 

- 106 -



5. Fumihiko Sato, P450s and plant isoquinoline alkaloid biosynthesis. 12th International 
symposium on cytochrome P450: Biodiversity and biotechnology, Sept. 24-28, 2014, Kyoto 

 
佐藤康成（放射線影響研究所） 
1. 佐藤康成、瀬々 潤、西村まゆみ、島田義也、中村 典、浅川順一、全ゲノムシーケ

ンス法による放射線がマウス成熟卵母細胞に及ぼす遺伝的影響の評価、第 57 回日本放
射線影響学会大会 2014/10/1-2014/10/3 鹿児島 

 
佐藤 豊（名古屋大学） 
1. 佐藤豊、新美輝幸、吉岡博文：RNAを用いた新奇害虫防除法の開発、BMB2015、ワー

クショップ「転写後制御を標的とした次世代創薬プラットフォーム」神戸、2015.12.03 
 
澤進一郎（熊本大学） 
1. Shinichiro Sawa. CLE peptide signaling in Arabidopsis. 3rd European 

Workshop on PlantPeptide Signalling, Ghent, Belgium, 2015.9 
2. Shinichiro Sawa. Analysis of plant parasitic nematode infection steps in 

Arabidopsis. Joint mini symposium of INRA CNRS. Nice, France, 2015.7 
3. Shinichiro Sawa. Identification of plant attractant of plant parasitic nematode. 

Front lines of plant cel wall research, Nara, 2015.3 
4. Shinichiro Sawa. International Marchanita Workshop, Kobe, 2014.12 
5. Shinichiro Sawa. Integrated Science for Molecular Chirality in Biology and 

Chemistry Aso, Kumamoto, 2014.11 
6. Shinichiro Sawa. Analysis of plant parasitic nematode infection steps. 

International Kick-Off Symposium for ISMCBC Kumamoto, 2014.3 
7. Shinichiro Sawa. CLE function and molecular mechanisms in Marchantia 

polymorpha, International Marchantia Workshop, Merboune, Australia, 
2013.12 

8. Shinichiro Sawa. Part 
of the cell wall interface in intercellular signaling in plants, 
International Cell Wall Integrity Symposium, KKR Kamakura Wakamiya, 
Kamakura, 2013.10 

9. Shinichiro Sawa. Comprehensive genetic analysis of CLV3 downstream 
pathway and CLE peptide function in root knot nematode infection in 
Arabidopsis.: Japan-China Joint Symposium on Rice Developmental Biology, 
From Morphogenesis to Yield, March 7-9, 2013 – Beppu, Oita, Japan, 2013.3 

10. Shinichiro Sawa. Carboxypeptidase in CLE peptide maturation step, and CLE 
signaling molecules in Arabidopsis.: The 21st International Conference on 
Plant Growth Substances Shanghai, China 2013.6/18-22 (Plenary talk), 2013.6 

11. Shinichiro Sawa. Analysis of CLE peptide function in meristem maintenance 
and nematode infection steps in Arabidopsis, NIBB-MPIPZ-TLL Symposium, 
Okazaki, 2012.11 

12. Shinichiro Sawa. CLE gene function in Marchantia, International Marchantia 
Workshop, Aso, 2012.11 

13. Shinichiro Sawa. Molecular mechanisms of CLE peptide hormone in plant 
development and plant parasitic nematode infections. International meeting of 
POSTEC future, Pohang, Korea, 2012.5 

 
澤辺智雄（北海道大学） 
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1. マリンビブリオによる海藻糖質からの水素生産. 松村佑太, 中川聡, 武田忠明, 丸山史
人, 小椋義俊, 林哲也, 黒川顕, 澤辺智雄. 第 14 回日本マリンバイオテクノロジー学会
大会. 静岡. 平成 23 年 5 月 28 日.（優秀ポスター賞（大会会長賞）受賞） 

2. Vibrio halioticoli のアルコール脱水素酵素遺伝子の多様性. 原昇平, 中川聡, 丸山史人，
小椋義俊，林哲也, 黒川顕，澤辺智雄. 第 14 回日本マリンバイオテクノロジー学会大会. 
静岡. 平成 23 年 5 月 28 日. 

3. Vibrio tritonius sp. nov., a novel hydrogen-producing vibrio isolated from the gut of sea hare. T. 
Sawabe, Y. Matsumura, Y. Kawahara, S. Nakagawa, R. Matsushima, T. Y. Sawabe. IUMS2011. 
札幌. 平成 23 年 9 月 7 日. 

4. Vibrio tritonius の水素生成遺伝子群の構造. 松村佑太，中川聡，丸山史人，小椋義俊，
林哲也，澤辺智雄. 日本水産学会. 長崎. 平成 23 年 9 月 29 日. 

5. Diversity of vibrios possessing gas metabolism. T. Sawabe, Y. Matsumura, N. R. Kumar. 
Vibrio2011. Santiago de Compostela. 平成 23 年 11 月 2 日. 

6. Hydrogen evolution of Vibrios tritonius sp. nov. Y. Matsumura, S. Nakagawa, F. Maruyama, Y. 
Ogura, T. Hayashi, K. Kurokawa, T. Sawabe. Vibrio2011. Santiago de Compostela. 平成 23 年
11 月 2 日. 

7. Toward the creating marine microbial cell factory for biofuel production. T. Sawabe. 9th 
APMBC. 高知. 平成 24 年 7 月 13-16 日. 

8. Molecular characterization of gene cluster responsible for hydrogen evolution in Vibrio tritonius 
AM2T. Y. Matsumura, S. Nakagawa, F. Maruyama, Y. Ogura, T. Hayashi, K. Kurokawa, T. 
Sawabe. 9th APMBC. 高知. 平成 24 年 7 月 13-16 日. 

9. Comparison of hydrogen productivity among marine vibrios. K. Sato, Y. Matsumura, S. 
Nakagawa, F. Maruyama, Y. Ogura, T. Hayashi, K. Kurokawa, T. Sawabe. 9th APMBC. 高知. 
平成 24 年 7 月 13-16 日. 

10. Gene expression in Vibrio halioticoli during mannitol metabolism. K. Kuga, Y. Kawahara, S. 
Hara, S Nakagawa, F. Maruyama, Y. Ogura, T. Hayashi, K. Kurokawa, T. Sawabe, T. Sawabe. 
9th APMBC. 高知. 平成 24 年 7 月 13-16 日. 

11. Expression of pyruvate decarboxylase (pdc) gene in Vibrio halioticoli cells. Y. Inohara, S. 
Nakagawa, T. Sawabe. 9th APMBC. 高知. 平成 24 年 7 月 13-16 日. 

12. Genome wide mining of alginate lyase genes of Vibrio halioticoli IAM 14596T and the 
expressions. F. Gao, Y. Kawahara, S. Nakagawa, F. Maruyama, Y. Ogura, T. Hayashi, K. 
Kurokawa, T. Sawabe. 9th APMBC. 高知. 平成 24 年 7 月 13-16 日.（Young Scientist Award
受賞） 

13. マリンビブリオの持つ水素生産能の比較解析. 佐藤一道，松村佑太，中川聡，丸山史人，
小椋義俊，林哲也，黒川顕，澤辺智雄. 第 6 回細菌学若手コロッセウム. 八王子. 平成
24 年 8 月 8 日～10 日（優秀発表賞受賞）.  

14. マリンビブリオをホモエタノール発酵へ改変する：ピルビン酸脱炭酸酵素遺伝子の発現. 
猪原悠太郎、中川聡、澤辺智雄. 第 6 回細菌学若手コロッセウム. 八王子. 平成 24 年 8
月 8 日～10 日（優秀発表賞受賞）. 

15. Toward the creating marine microbial cell factory for biofuel production. T. Sawabe, S. 
Nakagawa, F. Maruyama, Y. Ogura, T. Hayashi, K. Kurokawa, and Toko Sawabe. ゲノム支援
国際シンポジウム. 東京. 平成 25 年 1 月 9 日～10 日.  

16. Genome analysis of Vibrio harveyi strain S20: Detection and genome feature of the 3rd replicon. 
A.K.M.R. Amin, S. Nakagawa, F. Maruyama, Y. Ogura, T. Hayashi, K. Kurokawa, Toko Sawabe 
and T. Sawabe. ゲノム支援国際シンポジウム. 東京. 平成 25 年 1 月 9 日～10 日. 

17. ゲノムから探る海洋微生物のバイオマス生産ポテンシャル. 澤辺智雄. ゲノム支援公開
シンポジウム. 京都. 平成 25 年 2 月 19 日.  

18. Characterization and practical application of hydrogen producing marine vibrios. 佐藤一道，澤
辺智雄. 日本細菌学会総会. 千葉. 平成 25 年 3 月 18 日.  
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19. F. Gao, T. Tachioka, K. Kuga, S. Nakagawa, F. Maruyama, Y. Ogura, T. Hayashi, K. Kurokawa, 
T. Sawabe, and T. Sawabe. Functional extracellular alginate lyases of Vibrio halioticoli IAM 
14596T are up-regulated in the alginate metabolism, 日本マリンバイオテクノロジー学会大
会, 平成 25 年 6 月 1 日～2 日、那覇 

20. 久我康太、水越草太、中川聡、丸山史人、小椋義俊、林哲也、黒川顕、澤辺桃子、澤辺
智雄. 海藻糖質の代謝過程におけるマリンビブリオの遺伝子発現解析、第 7 回細菌学若
手コロッセウム、広島、平成 25 年 8 月 7 日～9 日. 

21. 猪原悠太郎、中川聡、澤辺智雄. マリンビブリオのアルギン酸分解機構の解明と代謝改
変、第 7 回細菌学若手コロッセウム、広島、平成 25 年 8 月 7 日～9 日. （優秀発表賞受
賞）. 

22. 猪原悠太郎、中川聡、澤辺智雄. Vibrio halioticoli の代謝改変：Zymomonas mobilis 由来の
ピルビン酸脱炭酸酵素およびアルコール脱水素酵素 II の発現、日本生物工学会、広島、
平成 25 年 9 月 18 日～20 日 

23. 久我康太、中川聡、丸山史人、小椋義俊、林哲也、黒川顕、澤辺桃子、澤辺智雄. 海藻
糖質の代謝過程における Vibrio halioticoli の遺伝子発現解析、日本生物工学会、広島、
平成 25 年 9 月 18 日～20 日. 

24. 佐藤一道、天田愛梨、中川聡、澤辺智雄. Vibrio tritonius AM2Tを用いた海藻糖質からの
水素生産システムの構築、日本生物工学会、広島、平成 25 年 9 月 18 日～20 日. 

25. K. Sato，E. Amada, S. Nakagawa, T. Sawabe. The development of hydrogen producing system 
from seaweed carbohydrate using marine vibrio、Asia BioHyLink 2013 、Osaka、平成 25 年
11 月 22 日～24 日.（ポスター賞受賞）. 

26. E. Amda, K. Sato, S. Nakagawa, T. Sawab. Can the marine vibrio make bioconversion of 
formate to biohydrogen? Asia BioHyLink 2013 、Osaka、平成 25 年 11 月 22 日～24 日. 

27. F. Gao, S. Nakagawa, Y. Ogura, T. Hayashi, K. Kurokawa, T. Sawabe. Whole genome sequence 
analysis of Vibrio halioticoli IAM 14596T. APMBC, 平成 26 年 5 月 5～7 日、Taipei. 

28. 杉谷舞、澤辺智雄. バイオ燃向上させるマリンビブリオの代謝改変：海洋バイオマスの
CBP に向けた Vibrio halioticoli へのデンプン代謝能付与. 日本生物工学会、平成 26 年 9
月 9～11 日、札幌. 

29. 水越草太、丸山史人、小椋義俊、林哲也、黒川顕、澤辺智雄. 水素生成マリンビブリオ
の網羅的遺伝子発現解析：基質の還元度が中央代謝系に与える影響. 日本生物工学会、
平成 26 年 9 月 9～11 日、札幌. 

30. 天田愛梨、澤辺智雄. マリンビブリオを生物触媒としたギ酸塩の水素変換条件の最適化. 
日本生物工学会、平成 26 年 9 月 9～11 日、札幌. 

 
椎名 隆（東海大学） 
1. 椎名 隆. カニクイザルの産地間差異を利用したBiomedical研究への展開. 第38 回日本

トキシコロジー学会学術年会、2011 年 7 月 12 日、パシフィコ横浜 
2. Shiina T, Suzuki S, Tanaka K, Yamanaka H, Nakagawa H, Ota M, Torii R, Ogasawara K, Inoko 

H, Blancher A. Elucidation of Genomic Structure and Diversity of the Macaca Fascicularis 
MHC, Workshop 04: Molecular biology and evolution of blood group and MHC antigens in 
primates, SMBE2011, 2011 年 7 月 28 日、京都大学 

3. 椎名 隆、カニクイザル MHC 多型情報基盤と生物医学研究への展開、シンポジウムⅠ
「MHC からみた種内多様性と進化」、第 20 回日本組織適合性学会大会, 2011 年 9 月 16
日、明治大学駿河台キャンパス 

4. 椎名 隆、山田 幸穂、田中 景子、伊藤 靖、勝山 善彦、山中 久、中川 博司、太田 正
穂、猪子 英俊、小笠原 一誠. フィリピン産カニクイザルの MHC 多型解析によるホモ
接合個体の特定. 第 35 回日本分子生物学会年会、2012 年 12 月 11 日、マリンメッセ福
岡 

5. 椎名 隆、山田 幸穂、田中 景子、亀谷 美恵、岩谷 千鶴、土屋 英明、伊藤 靖、山中 
久、中川 博司、太田 正穂、猪子 英俊、小笠原 一誠. iPS 研究の前臨床試験のための
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カニクイザル MHC 遺伝子の多型解析. 第 12 回日本再生医療学会総会、2013 年 3 月 22
日、パシフィコ横浜 

6. 椎名 隆、山田 幸穂、森実 飛鳥、杉田 直、河村 拓史、石垣 宏仁、高橋 淳、高橋 政
代、澤 芳樹、小笠原 一誠. カニクイザルの iPS 細胞ならびに分化細胞における MHC
遺伝子発現解析. 第 24 回日本組織適合性学会大会、2015 年 9 月 11 日、ホテルレイクビ
ュー水戸 

7. 椎名 隆、山田 幸穂、鈴木 進悟、桝屋 安里、伊藤 さやか、岩谷 千鶴、土屋 英明、
伊藤 靖、山中 久、中川 賢司、小笠原 一誠. 大規模 DNA タイピングによる MHC 統
御カニクイザルの検出. 第 38 回日本分子生物学会年会、2015 年 12 月 3 日、神戸国際
会議場 

8. 椎名 隆. MHC 統御カニクイザルの開発と再生医学・移植研究への展開. 第 15 回日本再
生医療学会総会シンポジウム「細胞移植と免疫反応」、 2016 年 3 月 17 日、大阪国際会
議場 

 
塩見邦博（信州大学） 
1. 塩見邦博・國井雅代・新井満美子・鈴木穣・登坂真紀子・菊池泰司・今村聖実・黒川

顕・山本希；カイコの胚休眠誘導における環境温度情報の保存・記憶の分子解析；新
学 3領域研究「ゲノム支援」拡大班会議要旨集, 66, 2013. 神戸市. 

2. 國井雅代・新井満美子・土屋良磨・松野久美子・塩見邦博；カイコの胚休眠と光受容
体の関係；日本蚕糸学会中部支部講演要旨集第 69 号, 14, 2013. 松本市. 

3. 新井満美子・國井雅代・土屋良磨・松野久美子・鈴木穣・山本希・黒川顕・塩見邦博；
カイコの休眠誘導に関わる遺伝子の探索 —胚期の温度感受性時期における RNA-seq. 
解析—；日本蚕糸学会中部支部講演要旨集第 69 号, 6, 2013. 松本市. 

4. 松野久美子・内野恵郎・田中良弥・國井雅代・新井満美子・土屋良磨・田中良明・瀬
筒秀樹・塩見邦博；カイコの休眠誘導における蛹脳のコラゾニンの作用機構の解析；
日本蚕糸学会中部支部講演要旨集第 69 号, 19, 2013. 松本市. 

5. 塩見邦博・佐藤梓・曽我部隆彰・加塩麻起子・安河内祐二・鈴木穣・山本希・黒川顕・
富永真琴；カイコの次世代卵の休眠性を決定する温度感受性 TRP チャネル. 日本遺伝
学会第 86 回大会；WS15 TRP チャネルの機能的多様性と生理的意義，2014 年 9 月 19 
日，長浜市. 

6. 塩見邦博・國井雅代・新井満美子・向田萌香・鈴木穣・黒川顕・山本希；カイコの胚
休眠誘導における環境温度情報の保存・記憶の分子解析；新学術領域研究「ゲノム支
援」拡大班会議プログラム＆要旨集, 83, 2014. 神戸市. 

7. 土屋良磨・國井雅代・向田萌香・久保田穏香・中西弘充・安河内祐二・瀬筒秀樹・高
須陽子・塩見邦博；カイコ蛹期の休眠ホルモン放出制御と GABA 受容体との関係；日
本蚕糸学会中部支部講演要旨集第 70 号, 1１, 2014. 岡谷市. 

8. 國井雅代・土屋良磨・向田萌香・新井満美子・鈴木穣・黒川顕・山本希・安河内祐二・
瀬筒秀樹・高須陽子・一田昌利・塩見邦博；カイコの休眠誘導に関わる遺伝子の探索 —
温度・光条件の異なる胚子の RNA-seq. 解析—；日本蚕糸学会中部支部講演要旨集第 70 
号, 16, 2014. 岡谷市. 

9. 向田萌香・土屋良磨・國井雅代・鈴木穣・山本希・黒川顕・塩見邦博；カイコの休眠
誘導に関わる蛹期の脳—食道下神経節内の遺伝子の RNA-seq. 解析による探索；日本蚕
糸学会中部支部講演要旨集第 70 号, 17, 2014. 岡谷市. 

10. 塩見邦博；カイコの休眠誘導と温度感受性 TRP チャネル；平成 26 年度学融合研究事
業 戦略的共同研究Ⅰ「温度感受システムの進化生理学」, 2015. 2 26. 逗子市. 

11. 塩見邦博・高須陽子・國井雅代・土屋良磨・向田萌香・小林正和・瀬筒秀樹・一田（高
濱）昌利・溝口明；TALEN を利用した休眠ホルモンシグナル経路の遮断がカイコの休
眠誘導に及ぼす影響；日本蚕糸学会 85 回大会講演要旨集, 40, 2015. 札幌市. 
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12. 土屋良磨・田中まみ・田中佑磨・渡井拓人・瀬筒秀樹・高須陽子・塩見邦博；カイコ
蛹期の休眠ホルモン放出制御と GABA 性神経伝達の関係調査；日本蚕糸学会中部支部講
演要旨集第 71 号, 6, 2015. 松本市. 

13. 田中佑磨・田中まみ・渡井拓人・土屋良磨・國井雅代・高須陽子・瀬筒秀樹・塩見邦
博；カイコの休眠誘導における温度情報の受容・保存に関わる遺伝子の探索—候補遺伝
子の発現動態解析—；日本蚕糸学会中部支部講演要旨集第 71 号, 8, 2015. 松本市. 

14. 渡井拓人・田中まみ・田中佑磨・土屋良磨・高須陽子・瀬筒秀樹・塩見邦博；カイコ
におけるコラゾニンおよびその受容体遺伝子のノックアウトが休眠性に及ぼす影響の
調査；日本蚕糸学会中部支部講演要旨集第 71 号, 13, 2015. 松本市. 

15. 田中まみ・向田萌香・土屋良磨・田中佑磨・渡井拓人・塩見邦博；カイコのインスリ
ン受容体の完全長 cDNA のクローニングとアイソフォーム同定の試み；日本蚕糸学会
中部支部講演要旨集第 71 号, 19, 2015. 松本市. 

 
執行正義（山口大学） 
1. 執行正義・佐藤修正・Abdelrahman, Mostafa ・ 平田翔・平川英樹・田中啓介・峯洋子・

杉山信男・山内直樹、ネギ属バイオリーソースを用いたトランスクリプトーム解析デ
ータの活用、園芸学会平成 27 年度秋季大会、2015 年 9 月 26 日、徳島大学 

2. 山北和香・佐藤修正・Abdelrahman, Mostafa・平田翔・平川英樹・田中啓介・峯洋子・
山内直樹・執行正義、ネギ単一異種染色体添加系統の RNA-Sequencing によるシャロッ
ト染色体マーカーの大量取得、園芸学会平成 27 年度秋季大会、2015 年 9 月 26 日、徳
島大学     

 
柴田弘紀（九州大学） 
1. 柴田弘紀, 千々岩崇仁, 上田直子, 中村仁美, 服部正策, 松原和純, 松田洋一, 森一樹, 

田代康介, 久原哲, 山崎慎一, 藤江学, 後藤大輝, 将口栄一, 久田香奈子, 小柳亮, 佐藤
矩行, 大野素徳, 服巻保幸, 小川智久. 日本固有の毒蛇ハブ（Protobothrops flavoviridis）
の全ゲノム配列決定と遺伝子モデルの作製. 第 38 回日本分子生物学会年会、第 88 回日
本生化学会大会合同大会. 2015 年 12 月 01-04 日. 神戸、神戸ポートアイランド 

2. 山口和晃, 千々岩崇仁, 池田直樹, 林みず紀, 柴田弘紀, 上田-小田直子, 服巻保幸, 服
部正策, 大野素徳. クサリヘビ科ヘビの毒ホスホリパーゼ A2 遺伝子の形成と起源. 第
38 回日本分子生物学会年会、第 88 回日本生化学会大会合同大会. 2015 年 12 月 01-04 日. 
神戸、神戸ポートアイランド 

 
柴 博史（筑波大学） 
1. 柴 博史, 次世代シークエンスを用いたエピゲノム解析, 園芸学会秋季大会シンポジウ

ム「次世代シークエンサーの園芸学研究における利用」, 2015 年 9 月 26 日, 徳島 
2. Shiba, H., Analysis of global gene expression changes in two Arabidopsis accessions and their 

reciprocal hybrids, 日本植物学会第 79 回大会シンポジウム"Diverse physiological functions 
of plant non-coding RNA", 2015 年 9 月 6 日, 新潟 

3. 志村 卓哉, 中川原 真澄, 鈴木 穣, 矢野 健太郎, 高山 誠司, 柴 博史, シロイヌナズナ
F1 雑種において優劣発現を示す遺伝子の分子生物学的解析, 日本農芸化学会 2015 年度
大会, 2015 年 3 月 26 日, 岡山 

4. 垰野 裕, 中川原真澄, 鈴木 穣, 矢野健太郎, 高山誠司, 柴 博史, シロイヌナズナの
種内雑種（F1雑種）で観察される雑種強勢に関与するノンコーディング RNA の探索, 日
本農芸化学会 2015 年度大会, 2015 年 3 月 26 日, 岡山 

5. 柴 博史, ネガティブレギュレーターとしての エピゲノムの動態解析, 植物遺伝子発
現制御と環境ストレス応答に関する環境科学セミナー, 2015 年 3 月 24 日 

6. Shiba, H., Analysis of global gene expression changes in two Arabidopsis accessions and their 
reciprocal hybrids, Institute of Plant Science and Recourses Workshop "Plant Epigenetics: From 
Emerging Phenomena to Novel Molecular Events", 2015 年 1 月 31 日, 岡山 

- 111 -



7. 柴 博史, 三浦 栄子, 樽谷 芳明, 磯貝 彰, 高山 誠司, 植物におけるエピゲノムを
介した優劣性発現制御機構の解明, 日本農芸化学会第２回関東支部例会, 2013 年 2 月 9
日, 土浦 

8. 柴 博史, 日野 沙由理, 桂 奈津美, 五十嵐 香理, 藤橋 大祐, 堀内 映実, 鈴木 
穣, 矢野 健太郎, 磯貝 彰, 高山 誠司, オミクス解析で明らかとなってきた種内雑
種特異的な遺伝子発現制御, 日本育種学会第 122 回講演会, 2012 年 9 月 14 日, 京都 

9. Shiba, H., Tarutani, Y., Miura, E., Watanabe, M., Isogai, A., and Takayama, S., Epigenetic 
regulation of dominance relationships in Brassica self-incompatibility alleles, 第 34 回日本分
子生物学会, 2011 年 12 月 13 日, 横浜 

10. 柴 博史, 樽谷芳明, 三浦栄子, 岩野 恵, 柿崎智博, 渡辺正夫, 磯貝 彰, 高山誠司, 
エピゲノムを介した自家不和合性対立遺伝子間の優劣性発現制御, 第 83 回日本遺伝学
会, 2011 年 9 月 20 日, 京都 

 
嶋崎晴雄（自治医科大学） 
1. 嶋崎晴雄，本多純子，直井為任，滑川道人，石浦浩之，三井純，後藤順，辻 省次，吉

村 淳，土井晃一郎，森下真一，瀧山嘉久．常染色体劣性遺伝性痙性対麻痺の新規原因
遺伝子探索．平成 25 年度運動失調症の病態解明と治療法開発に関する研究班会議．2014
年 1 月 8 日，東京． 

 
嶋田 透（東京大学） 
1. Toru Shimada, Takaaki Daimon, Tsuguru Fujii, Maki Kubo, Yan Meng, and Susumu Katsuma: 

Genetic studies on adaptation of bombycid silkmoths to the mulberry. The 20th CDB Meeting 
"Molecular Bases for Evolution of Complex Traits", RIKEN CDB, Kobe, Japan. 2011年2月23
日（国際ワークショップ、招待講演） 

2. Toru Shimada, Takaaki Daimon, Tsuguru Fujii, Yan Meng, Huabing Wang, Hiroaki Abe, Akio 
Onuma, Takashi Kiuchi, and Susumu Katsuma: Genomic studies on the relationship between 
the silkworm and its food plant, mulberry. Genome Research: Current Challenges and Future 
Directions, KOKUYO HALL, Shinagawa, Japan. 2012 年 1 月 21 日（国際シンポジウム、招
待講演） 

3. Toru Shimada, Takaaki Daimon, Tsuguru Fujii, Yan Meng, Huabing Wang, Hiroaki Abe, Akio 
Onuma, Takashi Kiuchi, and Susumu Katsuma: Genetic and genomic studies on the food habits 
of the silkworm: Special Lecture for the Silver Jubilee of the Department of Biotechnology 
(Ministry of Science & Technology, Indian Government), Centre for DNA Fingerprinting and 
Diagnostics, Hyderabad , India. 2012 年 2 月 24 日（国際会議、招待講演） 

4. Toru Shimada, Tsuguru Fujii, Huabing Wang, Takeshi Fujii, Hiroaki Abe, Akio Ohnuma, Yukio 
Ishikawa, Takashi Kiuchi, and Susumu Katsuma. Molecular genetic studies on the spli locus 
controlling pheromone preference in the silkmoth, Bombyx mori. XXIV International Congress 
of Entomology, EXCO-Daegu Convention Center, Daegu, Korea, August 19-24, 2012（国際会
議、招待講演） 

5. 木内隆史・ 王 華兵・加藤裕子・藤井告・大門高明・門田幸二・鈴木 穣・菅野純夫・
勝間 進・嶋田 透：カイコとその近縁種における寄主植物選択機構の進化. 第 56 回日
本応用動物昆虫学会大会（小集会 「昆虫の適応形質進化へゲノム科学的アプローチ」）、
2012 年 3 月 28 日、近畿大学農学部（奈良県奈良市）（口頭発表） 

6. 山野 峻・木内隆史・王 華兵・鈴木 穣・ 菅野純夫・大門高明・門田幸二・勝間 進・
嶋田 透：カイコ二糖分解酵素の糖類似アルカロイド に対する抵抗性. 日本蚕糸学会第
83 回大会（蚕糸・昆虫機能利用学術講演会）、2013 年 3 月 18 日〜19 日、農林水産技術
会議事務局筑波事務所(茨城県つくば市)（一般講演；口頭発表） 

7. 菅野雄大・庄司佳祐・古賀光・木内隆史・嶋田透・勝間進：カイコ雄化因子 Masc の細
胞内局在解析および標的の探索．日本蚕糸学会第 85 回大会（蚕糸・昆虫機能利用学術
講演会）、北海道大学農学部（北海道札幌市）． 
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島本 整（広島大学） 
1. 湯ノ谷 学・島本 敏・島本 整，コレラ菌の病原性発現調節におけるレトロンと msDNA

の機能解析，第 89 回日本細菌学会総会，2016 年 3 月 24 日，大阪市 
 
將口栄一（沖縄科学技術研究基盤整備機構） 
1. 將口栄一、新里宙也、久田香奈子、佐藤矩行. 渦虫藻 Symbiodinium minutum のミト

コンドリアゲノムの解読. 日本藻類学会 2015 年 3 月 21 日. 九州大学. 
2. 將口栄一. A first assembly of the Symbiodinium minutum nuclear genome reveals dinoflagellate 

gene structure. Joint aquatic science meeting (Phycology society of America) 2014 年 5 月 22
日. Oregon convention center 

3. 將口栄一、新里宙也、川島武士、佐藤矩行. 褐虫藻類のゲノムの解読. 日本サンゴ礁学
会  2013 年 12 月 14 日. 沖縄技術大学院大学 

4. 將口栄一  サンゴに共生する渦鞭毛藻類のゲノム構造とその進化. 日本分子生物学
会 2013 年 12 月 5 日. 神戸国際展示場 

5. 將口栄一、新里宙也、ｽﾀﾀﾞ ﾑﾝﾊﾟｯﾃﾞィｰ、行者蕗、小柳亮、竹内猛、久田香奈子、田
中牧子、 川島武士、佐藤矩行. 渦鞭毛藻 Symbiodinium minutum ゲノムの解読. 日本
藻類学会 2013 年 3 月 28 日. 山梨大学. 

6. 將口栄一、新里宙也、Sutada Mungpakdee、行者蕗、小柳亮、竹内猛、久田香奈子、
川島武士、佐藤矩行. 渦鞭毛藻類 Symbiodinium のゲノムの解読. 日本分子生物学会 
2012 年 12 月 13 日. 福岡国際会議場・マリンメッセ福岡. 

 
城石俊彦（国立遺伝学研究所） 
1. 天野孝紀、「遺伝子の差次的発現を支える染色体コミュニーケーション」、「細胞を創る」

研究会 8.0、2015 年 11 月 13 日、大阪 
2. 天野孝紀「CRISPR/Cas9 系を用いたマウス Shh 遺伝子座のシス制御機構の解析」、日本

遺伝学会第 87 回大会ワークショップ “マウス遺伝学による疾患研究の最前線” 2015
年 9 月 24 日、仙台 

3. T. Amano、Enhancer sharing and promoter insulation from enhancer activities: spatial and 
temporal organization of gene regulation around the mouse Shh locus、発生生物学会第 47 回
大会、2014 年 5 月 29 日、名古屋 

 
新屋みのり（国立遺伝学研究所） 
1. M. Shinya, N. Sakai, Establishment of a zebrafish inbred strain by consecutive full sib-pair 

mating. 10th International conference on Zebrafish Development and Genetics, June 20-24, 
2012, in Madison USA. 

2. M. Shinya, N. Sakai, Establishment of a zebrafish inbred strain by consecutive full sib-pair 
mating. 第 18 回小型魚類研究会, 2012 年 9 月 22・23 日, 京都. 

3. M. Shinya, N. Sakai, Establishment of the first zebrafish inbred strain by consecutive full 
sib-pair mating. 第 35 回日本分子生物学会年会, 2012 年 12 月 11～14 日, 福岡. 

4. 新屋みのり、中谷明弘、江端俊伸、豊田敦、藤山秋佐夫、酒井則良, ゼブラフィッシュ
近交系 IM 系統の遺伝的評価.日本遺伝学会第 85 回大会, 2013 年 9 月 19～21 日, 神奈川. 

 
末次正幸（立教大学） 
1. 松本健佑、末次正幸、染色体複製開始のタイミングと共役して遺伝子転写を抑制/促進

する機構、第 23 回 DNA 複製・組換え修復ワークショップ、焼津、2015 年 10 月 
2. 松本健佑、末次正幸、大腸菌における細胞周期性転写活性制御機構の解析、第 12 回 21

世紀大腸菌研究会、滋賀県大津、2015 年 6 月 
3. 末次正幸、松本健佑、小林寛子、大腸菌遺伝子転写の細胞周期制御、「細胞を創る」研

究会 7.0、東京、2014 年 11 月 
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4. 松本健佑、末次正幸、大腸菌における細胞周期依存の転写活性変動のリアルタイム観
測系を用いた解析、第３７回分子生物学会年会、横浜、2014 年 11 月  

5. 松本健佑、末次正幸、大腸菌における細胞周期依存性の転写活性変動のリアルタイム
観測、第 11 回 21 世紀大腸菌研究会、盛岡、2014 年 6 月 

6. 末次正幸、小林 寛子、松本 健佑、片山 勉、再構成アプローチによる大腸菌染色体複
製周期の解析. 日本農芸化学会 2014 年度大会シンポジウム「ゲノム改変による潜在能
力覚醒を基にした細菌研究の新展開」、東京、2014 年 3 月 

7. Su'etsugu, M.., Kobayashi, H. and Katayama, T., An approach to reconstruction of cell cycle 
oscillation of DnaA activity for replication initiation and transcription regulation. CBI 学会
2013 年大会、東京、2013 年 10 月 

 

鈴木真吾（理化学研究所） 
1. Shingo Suzuki, Takaaki Horinouchi, and Chikara Furusawa, “Bacterial evolution of 

cross-resistance and hypersensitivity to other classes of antibiotics”,  第 87 回日本細菌学会
総会, 2014 年 3 月 26-28 日（東京）. 

2. 鈴木真吾, 堀之内貴明, 古澤力, “異なる系統の抗菌薬に対する交差耐性および超感受性
の進化”,  第 8 回日本ゲノム微生物学会年会, 2014 年 3 月 7-9 日（東京）. 

3. 鈴木真吾, 堀之内貴明, 古澤力, “実験進化的手法による薬剤耐性大腸菌の創出とそのゲ
ノミクス解析”,  第 65 回日本生物工学会大会, 2013 年 9 月 18-20 日（広島）. 

 

鈴木 勉（東京大学） 
1. 鈴木 勉、RNA 修飾の多彩な機能と疾患、名古屋市立大学薬学会特別講演会2015/6/4 、

名古屋市立大学 
 

諏訪裕一（中央大学） 
1. 諏訪裕一，村上由夏，荒井渉，池田拓哉，勝山千恵，小椋義俊，林哲也，吉永郁生，

福原康平，黒岩恵，高見英人，メタゲノム解析による生理・代謝機能ポテンシャルか
ら見た富栄養湖（北浦）の窒素循環像，日本微生物生態学会第３０回大会，2015 年 10
月 17 日，土浦 

 

瀬川高弘（国立極地研究所） 
1. 瀬川高弘，近藤伸二，本山秀明，氷床アイスコア中の微生物解析 日本細菌学会細菌

学若手コロッセウム 2012 年 
2. S. Kondo, T. Segawa, Y. Hongo and H. Motoyama “Metagenome analyses of glacier samples: 

detection of rare (but critical species) and viral data analysis by utilizing various controls”, 雪
氷生物研究会，千葉大学， 2013 年 

 

関本弘之（日本女子大学） 
1. 西山智明、関本弘之、坂山英俊「参照配列無し短リード塩基配列の情報解析」日本植物学

会シンポジウム「ケノム解析によって解き明かされる植物の多様性」、2011 年 9 月 18 日（東

京大学） 
2. 阿部 淳、西山 智明、関本弘之「単細胞シャジクモ藻類ヒメミカヅキモのゲノミクス」日

本植物学会シンポジウム「ゲノム解析によって解き明かされる植物の多様性」、2011 年 9 月

18 日（東京大学） 
3. Abe, J., Sakayama, H., Suzuki, Y., Toyoda, A., Tsuchikane, Y., Sekimoto, H., Nishiyama, T. 

“Closterium and Chara genome and transcriptome analyses.” The International Plant & Animal 
Genome XX Conference, January 14, 2012, San Diego, CA, USA. 

4. 西山智明、阿部 淳、土金勇樹、坂山英俊、関本弘之「次世代シーケンサーデータの de novo
アセンブリー解析」第 53 回日本植物生理学会シンポジウム「次世代シーケンサーによる高

速分子遺伝学」、2012 年 3 月 17 日（京都産業大学） 
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5. 阿部淳、関本弘之「藻類の遺伝子操作の現状と課題 ―単細胞シャジクモ藻類ヒメミカヅキ

モを例として―」第 53 回日本植物生理学会シンポジウム「微細藻類による燃料生産:実現へ

の課題と生物学からの解決策」、2012 年 3 月 18 日（京都産業大学） 
6. 関本弘之「ミカヅキモの有性生殖に関わる細胞間情報伝達機構の解析」第 7 回化学生態学

研究会、2012 年 6 月 30 日（湯の川プリンスホテル渚亭） 
7. Sekimoto, H., Hirano, N., Marukawa, Y., Tsuchikane, Y., Abe, J. “Intercellular communication in 

sexual reproduction of a unicellular charaphycean alga, Closterium peracerosum-strigosum-littorale 
complex” International Symposium on the Mechanisms of Sexual Reproduction in Animals and 
Plants, November 16, 2012, Nagoya. 

8. 関本弘之、平野直子、大槻涼、川井絢子、土金勇樹、西山智明、阿部淳「シャジクモ藻類

ヒメミカヅキモの有性生殖制御」第 77 回日本植物学会シンポジウム「アルガルセックス：

有性生殖と生活環制御が切り拓く藻類バイオの新戦略」、2013 年 9 月 13 日（北海道大学） 
9. 関本弘之「シャジクモ藻類ヒメミカヅキモの有性生殖機構」第 84 回日本動物学会シンポジ

ウム「受精機能と生殖戦略の進化 〜藻類から脊椎動物まで」、2013 年 9 月 26 日（岡山大

学） 
10. 小宮あゆみ、阿部淳、川井絢子、鈴木穣、豊田敦、藤山秋佐夫、大槻涼、土金勇樹、西山

智明、関本弘之「ヒメミカヅキモの−型細胞特異的遺伝子 CpMinus1 の解析」日本植物生理

学会第 55 回大会、2014 年 3 月 18 日（富山大学） 
11. 小宮あゆみ、阿部淳、川井絢子、鈴木穣、豊田敦、藤山秋佐夫、大槻涼、土金勇樹、西山

智明、関本弘之「ヒメミカヅキモの−型細胞ゲノム特異的遺伝子 CpMinus1 の機能解析」日

本植物学会第 78 回大会、2014 年 9 月 12 日（明治大学） 
12. 川井絢子、阿部淳、鈴木穣、豊田敦、藤山秋佐夫、土金勇樹、西山智明、関本弘之「シャ

ジクモ藻類ヒメミカヅキモにおける陸上植物特異的な転写因子の探索と発現解析」日本植

物学会第 78 回大会、2014 年 9 月 14 日（明治大学） 
13. 横山佳奈、関本弘之、鈴木穣、西山智明、土金勇樹「自殖するミカヅキモにおける性決定

遺伝子 CpMinus1 の機能解析」日本植物分類学会第 14 回大会、2015 年 3 月 6 日（福島大学） 
14. 土金勇樹、横山佳奈、鈴木穣、西山智明、関本弘之「ホモタリックなヒメミカヅキモにお

ける CpMinus1 相同遺伝子の機能解析」日本藻類学会第 39 回大会、2015 年 3 月 21 日（九州

大学） 
15. Komiya, A., Abe, J., Kawai, J., Suzuki, Y., Ootsuki, R., Tsuchikane, Y., Nishiyama, T., Sekimoto, H. 

“The CpMinus1 gene, specifically localized on the mating-type minus genome, is responsible for the 
sex determination of heterothallic Closterium peracerosum-strigosum-littorale complex” 6th 
European Phycological Congress, August 25, 2015, London, England. 

16. 小宮 あゆみ,阿部 淳,川井 絢子,鈴木 穣,豊田 敦,藤山 秋佐夫,大槻 涼,土金 勇樹, 西山 智
明, 関本弘之「CpMinus1 遺伝子はヒメミカヅキモの性を決定する」日本植物学会第 79 回大

会、2015 年 9 月 8 日（新潟・朱鷺メッセ） 
17. 土金 勇樹,渡邊 樹梨,加藤 万智,鈴木 穣,西山 智明, 関本弘之「接合藻ヒメミカヅキモにお

ける新規交配群 G の発見とトランスクリプトーム解析」日本植物学会第 79 回大会、2015
年 9 月 8 日（新潟・朱鷺メッセ） 

18. 金澤愛樹、坂本季美枝、鈴木穣、豊田敦、藤山秋佐夫、西山智明、関本弘之「シャジクモ

藻類ヒメミカヅキモには、２つのクラスの KNOX 遺伝子が存在する」日本植物学会第 79 回

大会、2015 年 9 月 8 日（新潟・朱鷺メッセ） 
19. Hiroyuki Sekimoto「Sexual reproduction and sex determination of green algae」日本植物学会第

79 回大会シンポジウム “Fusion” in Fertilization: Interdisciplinary Collaboration among Plant and 
Animal Scientists, 2015 年 9 月 7 日（新潟・朱鷺メッセ） 

 

瀬原淳子（京都大学） 
1. 佐藤文規、Choi Minyong、 内田智子、谷垣文章、鈴木穣、川上浩一、瀬原淳子「宇宙

滞在によって変化するゼブラフィッシュの骨格筋トランスクリプトーム」日本宇宙生
物科学会、2015 年 9 月 26,27 日、東京都 
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2. 瀬原淳子「骨格筋の発達・維持・萎縮における負荷依存性の分子基盤の理解」新学術
研究「宇宙に生きる」キックオフシンポジウム（公開）、2015 年 10 月 6 日、東京都 

 

曽田貞滋（京都大学） 
1. Junji Konuma, Tomochika Fujisawa, Teiji Sota: Genome sequence and genetic basis of 

morphological divergence in a snail feeding carabid beetle. International Symposium on 
Genome Science 2015 “Expanding Frontiers of Genome Science II”. Jan. 20–21, 2015, 
Hitotsubashi-Hall, Tokyo. 

 

平良眞規（東京大学） 
1. Yuuri Yasuoka, Yutaka Suzuki, Shuji Takahashi, Haruka Someya, Norihiro Sudou, Yoshikazu 

Haramoto, Ken Cho, Makoto Asashima, Sumio Sugano, and Masanori Taira "Genomics Study 
of the Spemann-Mangold Organizer: Occupancy of Tissue-Specific cis-Regulatory Modules by 
Otx2 and TLE/Groucho for Embryonic Head Specification." （安岡、口頭発表；PD 口頭発
表賞を受賞） 15th International Xenopus Conference、Asilomar (California, USA)（2014 年
8 月 24 日～30 日） 

2. Yuki Honda, Yoshiaki Kirigaya, Yuuri Yasuoka, Saya Imai, Yutaka Suzuki, Shuji Takahashi, 
Makoto Asashima, Sumio Sugano, and Masanori Taira “ChIP-Seq analysis of Transcription 
factor Siamois for mechanisms of head organizer formation” 第 36 回分子生物学会年会、神
戸（2013 年 12 月 3 日～6 日） 

3. Yuuri Yasuoka, Yutaka Suzuki, Shuji Takahashi, Norihiro Sudou, Yoshikazu Haramoto, Yukiko 
Tando, Kaoru Kubokawa, Ken W. Cho, Makoto Asashima, Sumio Sugano and Masanori Taira 
"Otx2 and TLE/Groucho occupancy marks tissue-specific cis-regulatory modules for head 
specification" 第 35 回分子生物学会年会、福岡（2012 年 12 月 11 日～14 日） 

4. Yuuri Yasuoka, Yutaka Suzuki, Shuji Takahashi, Norihiro Sudou, Yoshikazu Haramoto, Yukiko 
Tando, Kaoru Kubokawa, Ken W. Cho, Makoto Asashima, Sumio Sugano and Masanori Taira 
"Massively parallel regulation of head and non-head genes by Otx2, Lim1 and Gsc is based on 
evolution of the head organizer in the chordate" 日本発生生物学会第 45 回大会、神戸（2012
年 5 月 28 日～31 日） 

 

高田豊行（国立遺伝学研究所） 
1. 矢坂拓，阿部貴志，城石俊彦，高田豊行、マウスを用いた RNA 編集様式の亜種間差探

索に向けた遺伝子発現解析、第 38 回日本分子生物学会 第 88 回日本生化学大会 合同
大会、2015 年 12 月 2 日、神戸 

 

高橋秀尚（北海道大学） 
1. 高橋秀尚，瀧川一学，渡部昌，Delnur Anwar，柴田美音，佐藤チエリ，佐藤滋生，Amol 

Ranjan，Chris W. Seidel，築山忠維，林正康，大川恭行，Joan W. Conaway，Ronald C. Conaway，
畠山 鎮次：メディエーター複合体による転写伸長制御，第 37 回日本分子生物学会年会，
横浜，2014. 11. 25 

2. 高橋 秀尚，畠山 鎮次：Med26 は Little elongation complex をリクルートすることで small 
nuclear RNA 遺伝子の発現を制御する，日本 RNA 学会，ホテルライフォート札幌，札
幌，2015. 7.17 

3. Hidehisa Takahashi, Ichigaku Takigawa, Masashi Watanabe, Delnur Anwar, Mio Shibata, Chieri 
Tomomori-Sato, Shigeo Sato, Amol Ranjan, Chris W. Seidel, Tadasuke Tsukiyama, Wataru 
Mizushima, Joan W. Conaway, Ronald C. Conaway, Shigetsugu Hatakeyama.: MED26 
regulates the transcription of snRNA genes through the recruitment of little elongation complex, 
CSHL meeting on Mechanisms of Eukaryotic Transcription, Cold Spring Harbor Laboratory, 
NY, 2015. 8. 27 

4. 高橋 秀尚，Joan W. Conaway，Ronald C. Conaway，畠山 鎮次：メディエーター複合体
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による転写伸長制御機構，第 38 回日本分子生物学会，神戸ポートピアホテル，神戸，
2015. 12. 1 

 

高橋秀幸（東北大学） 
1. 宮林彩智子、藤井伸治、小林啓恵、山崎千秋、宮沢豊、鎌田源司、笠原春夫、長田郁

子、嶋津徹、伏島康男、東端晃、山崎丘、石岡憲昭、高橋秀幸「キュウリの根の重力
屈性時と水分屈性時に偏差的に発現する遺伝子の比較」日本宇宙生物科学会第 29 回大
会 2015 年 9 月 26 日〜9 月 27 日（東京） 

2. 藤井伸治、宮林彩智子、小林啓恵、山崎千秋、宮沢豊、鎌田源司、笠原春夫、長田郁
子、嶋津徹、伏島康男、東端晃、山崎丘、石岡憲昭、高橋秀幸「キュウリの根の水分
屈性と重力屈性に関わる遺伝子の網羅的発現解析」第 30 回宇宙環境利用シンポジウム
2016 年 1 月 19 日〜1 月 20 日（相模原） 

3. Sachiko Miyabayashi, Nobuharu Fujii, Akie Kobayashi, Chiaki Yamazaki, Yutaka Miyazawa, 
Motoshi Kamada, Kasahara Haruo, Osada Ikuko, Shimazu Toru, Fusejima Yasuo, Higashibata 
Akira, Yamazaki Takashi, Ishioka Noriaki, Takahashi Hideyuki.  “Transcriptome analysis of 
gene expressions during hydrotropic and gravitropic responses in cucumber roots. ”第 57 回日
本植物生理学会年会 2016 年 3 月 18～3 月 20 日 (岩手) 

 

高橋文雄（立命館大学） 
1. 吉川伸哉（福井県大・海洋） 細川真美（福井県大・海洋） 上井進也（新潟大・理） 

奥田修二郎（新潟大・歯） 笠原賢洋（立命館・生命） 高橋文雄（立命館・生命） RNA-seq
による褐藻アカモクの青色光受容体の解析  日本藻類学会、2016 年 3 月 19－20 日予定 
日本歯科大学（東京）   

 

高畑信也（北海道大学） 
1. 高畑信也、FACT 複合体によるヘテロクロマチンサイレンシングの分子機構、第９回日

本エピジェネティクス研究会年会 2015 年 5 月 25 日、学術総合センター一橋講堂（東
京） 

2. Shinya Takahata, Saori Chida, Yota Murakami HP1/Swi6 recruits FACT for heterochromatin 
regulation in fission yeast. The 8th International Fission Yeast Meeting、2015 年 6 月 24 日（神
戸） 

3. 高畑信也、大沼葵、村上洋太 ヘテロクロマチンタンパク質 HP1 と結合する FACT の
相互作用領域の解析 第 38 回日本分子生物学会年会、2015 年 12 月 2 日（神戸） 

4. 高畑信也、鈴木詔大、大沼葵、村上洋太 HP1/Swi6 と FACT の共役によるグローバル
な転写制御機構解析 第 33回染色体ワークショップ/第 14回核ダイナミクス研究会共催、
2016 年 1 月 13 日（松島） 

5. 高畑信也、鈴木詔大、大沼葵、村上洋太 HP1/Swi6 と FACT の共役によるグローバル
な転写制御機構解析 新学術領域「転写サイクル」 冬の若手ワークショップ 2016、2016
年 2 月 4 日（山中湖） 

 

 

高濵洋介（徳島大学） 
1. Takahama Y. Thymus-dependent positive selection of T cells. Frontiers in Basic Immunology 

2015, National Cancer Institute. Bethesda, USA. 8th October 2015（招待講演） 
2. Takahama Y. The thymic microenvironments that shape T cell repertoire. 15th International 

Congress of Immunology. Milan, Italy. 24th August 2013（招待講演） 
 

滝沢直己（微生物化学研究所） 
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1. 滝沢 直己、小椋 義俊、林 哲也、黒川 顕 次世代シーケンサーを利用したインフル
エンザウイルスゲノムRNA粒子内立体配置解析法の開発、NGS現場の会第四会研究会、
2015.7.1-3、つくば国際会議場 

2. 滝沢 直己、小椋 義俊、林 哲也、黒川 顕 インフルエンザウイルス RNA ゲノムのパ
ッケージングに重要なRNAモチーフの同定、第 17回日本RNA学会年会、2015.7.15-17、
ホテルライフォート札幌 

 

竹井祥郎（東京大学） 
1. Takei, Y., Wong, M.K.S., and Iwasaki, W. Exploring key genes responsible for seawater adaptation 

in teleost fish by transcriptome analyses. International Symposium on Genome Science ‘Expanding 
Frontiers of Genome Science’. January 9-10, 2013, Tokyo (Abstracts p. 24). 

2. 竹井祥郎、Marty Wong, 尾崎遼、鈴木譲、岩崎渉．魚類の海水適応能を司る遺伝子の探索:
海水移行にともなうトランクリプトーム解析。新学術領域研究「ゲノム支援」拡大班会議、

平成 25 年 8 月 28~29 日、神戸（要旨集 84 頁）。 
3. Takei, Y., Wong, M.K.S., Nobata, S., and Ando, M. The eel: an excellent but enigmatic model for the 

study of osmoregulation. Eel Genome Symposium 2014, January 16-17, 2014, Leiden, The 
Netherlands (Abstract book p. 29). 

4. Wong, M.K.S., Ozaki, H., Suzuki, Y., Iwasaki, W., Takei, Y. Discovery of Transcription factors for 
seawater acclimation in fish intestine via transcriptomic approach. Symposium on Ion and 
Acid-Base Regulation, In International Congress of the Biology of Fish, August 3-7, 2014, 
Edinburgh, Scotland. 

5. Wong M.K.S., Ozaki H, Suzuki Y, Iwasaki W, Takei Y. Discovery of transcription factors for 
seawater adaptation in teleost via a transcriptomic approach. 新学術領域研究「ゲノム支援」拡大

班会議、平成 26 年 8 月 21-22 日、神戸(要旨集 103 頁) 
 

竹内 理（京都大学） 
1. Takeuchi, O.: Posttranscriptional control of immune responses. Weizmann Institute of Science, 

Department of Immunology, Department seminar, April 9, 2013 
2. Takeuchi, O.: Posttranscriptional control of inflammation by an RNase, Regnase-1. France - 

Japan Joint Forum “Frontiers in Innate Immunity” Strasbourg, France, June 5-8, 2013 
3. Takeuchi, O.: Regnase-1-mediated posttranscriptional regulation of inflammation. Fall 

International Convention of The Pharmaceutical Society of Korea, Osong, Korea, October 17, 
2013 

4. Takeuchi, O.: Posttranscriptional control of inflammation by an RNase, Regnase-1. 
Ochanomizu atherosclerosis forum, Tokyo, February 23, 2013 

5. Takeuchi, O.: Molecular mechanisms of immune cell regulation by an RNase, Regnase-1. The 
86th Annual Meeting of the Japanese Biochemical Society. Yokohama, September 13, 2013. 

6. 竹内 理: RNA分解酵素Regnase-1による炎症制御機構. 生化学若い研究者の会 近畿
支部秋のセミナー, 2013年10月27日. 

7. 竹内 理: 炎症制御の分子メカニズムーmRNA分解の役割を中心にー. 日本薬学会東海
支部特別講演会. 2013年11月25日. 

8. 竹内 理: Regnase-1 による炎症制御機構の解析. 第 36 回日本分子生物学会年会, 神戸
市, 2013 年 12 月 3 日. 

9. Takeuchi, O.: "Posttranscriptional regulation of inflammatory responses", Seminar in 
Washington University, Washington, USA. January 23, 2014 

10. Takeuchi, O.: "Posttranscriptional regulation of inflammatory responses", BIMSB seminar, 
Berlin, Germany, February 11, 2014 

11. Takeuchi, O.: "Posttranscriptional control of inflammation by an RNase, Regnase-1", Molecular 
Clock 2014, Kyoto, February 29, 2014,  
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12. 竹内 理: "Posttranscriptional regulation of inflammation by an RNase, Regnase-1", 第 87 回
日本薬理学会年会, 仙台, 2014 年 3 月 19–21 日. 

13. 竹内 理: "炎症制御の分子メカニズムーmRNA分解の役割を中心にー", 第 14回日本抗
加齢医学会総会, 大阪, 2014 年 6 月 6–8 日. 

14. 竹内 理: "Toll-like receptor活性化による炎症応答の転写後調節機構", 第 87回日本生化
学会大会シンポジウム, 京都, 2014 年 10 月 17 日. 

15. 竹内 理: "教育講演 57「自然免疫」第 76 回日本血液学会学術集会", 大阪, 2014 年 11
月 1 日. 

16. Takeuchi, O.: "Regulation of inflammatory responses by RNA binding proteins Regnase-1 and 
Roquin", RNA Stability 2015, Estes Park, Colorado, USA, 1–4 June, 2015. 

17. Takeuchi, O.: "Regulatory mechanisms of cytokine gene expression in macrophage", JSPS 
Core-to-Core Program International Research Network for Virus Infections and Host Responses 
1st International Symposium "Intranuclear Infection and Host Immunity", Kyoto, Japan, 27–28 
January, 2015. 

18. 竹内 理: "自然免疫による炎症の惹起とその調節メカニズム", 第 14 回高知県ウイルス
感染症研究会, 高知, 2015 年 2 月 6 日. 

19. 竹内 理: "mRNA 分解による免疫制御", 第 88 回日本薬理学会年会, 名古屋, 2015 年 3
月 18–20 日. 

20. 竹内 理: "自然免疫による炎症の惹起とその調節機構", 第 89 回日本感染症学会総会・
学術講演会, 京都, 2015 年 4 月 15–16 日. 

21. 竹内 理: "mRNA 分解による炎症制御メカニズム", 第 113 回｢細胞シグナリング｣研究
会, 横浜, 2015 年 5 月 15 日. 

22. 竹内 理: "自然免疫の転写後制御メカニズム", 第 30 回千葉基礎・臨床免疫セミナー, 
千葉, 2015 年 5 月 22 日. 

23. 竹内 理: "病原体センサー分子による炎症応答の転写後調節機構", 第 33 回日本生化学
会北陸支部大会, 富山, 2015 年 5 月 23 日. 

24. Takeuchi, O.: "Posttranscriptional regulation of inflammatory responses by RNA binding 
proteins Regnase-1 and Roquin", IMS-JSI International Symposium on Immunology 2015 
"Infection and Immunity", Yokohama, Japan, 18–19 June, 2015. 

25. 竹内 理: "RNA 分解酵素 Regnase-1 による炎症の転写後調節機構の解析", 第 67 回日本
細胞生物学会大会, 東京, 2015 年 6 月 30 日–7 月 1 日. 

26. 竹内 理: "mRNA 分解による炎症制御メカニズム", 第 25 回日本病態生理学会大会, 愛
媛, 2015 年 7 月 31 日–8 月 1 日. 

27. 竹内 理: "mRNA 分解による免疫の制御機構", 奈良先端科学技術大学院大学バイオサ
イエンス研究科セミナー, 奈良, 2015 年 11 月 13 日. 

28. 竹内 理: "Regnase-1とRoquinによる炎症関連mRNAの時空間制御", BMB2015 [ワーク
ショップ 4W27-p] mRNA 分解の機能破綻がもたらす多様な疾患病態, 神戸, 2015 年 12
月 1–4 日. 

 

竹内祐子（京都大学） 
1. Tetsuro Kato, Akira Kaneko, Ryoji Shinya, Kazuyoshi Futai, Yuko Takeuchi. Phenotypic and 

genotypic traits of recombinant inbred lines of pine wood nematode, Bursaphelenchus 
xylophilus. IUFRO 2013 -Pine Wilt Disease Conference, 18 October 2013, Braunschweig, 
Germany【口頭】 

2. 加藤 徹朗・金子 彰・本庄 三恵・永野 惇・工藤 洋・森 一樹・菊地 泰生・久原 哲・
二井 一禎・竹内 祐子「組み換え近交系を用いたマツノザイセンチュウにおける重要形
質のゲノム解析」第 58 回日本応用動物昆虫学会大会（2014 年 3 月 28 日、高知大学朝倉
キャンパス、高知）【ポスター】 

3. 加藤 徹朗・金子 彰・八杉 公基・本庄 三恵・永野 惇・工藤 洋・森 一樹・久原 哲・
二井 一禎・竹内 祐子「RAD-seq を用いたマツノザイセンチュウ組み換え近交系の重要
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形質関連遺伝子群の探索」第 125 回日本森林学会大会（2014 年 3 月 29 日、さいたま市
大宮ソニックシティ、埼玉）【口頭】 

4. Tetsuro Kato, Akira Kaneko, Mie N. Honjo, Atsushi J. Nagano, Hiroshi Kudoh, Kazuki Mori, 
Taisei Kikuchi, Satoru Kuhara, Kazuyoshi Futai, Yuko Takeuchi. Phenotype/genotype 
association for pathogenesis of the pine wood nematode, Bursaphelenchus xylophilus. 
Japan-Korea Joint Symposium on Nematology 2014, 19 September 2014, Tsukuba, Japan【ポス
ター】 

5. 竹内 祐子「なぜ線虫が巨木を枯らすのか―マツ材線虫病のメカニズムに遺伝学とゲノ
ム科学で迫る」松枯れ対策シンポジウム（2014 年 10 月 31 日、ベルサール飯田橋ファー
スト、東京）【招待講演】 

6. 竹内 祐子「マツノザイセンチュウの病原性規定因子にゲノミクスとプロテオミクスで
迫る」第 126 回日本森林学会大会（2015 年 3 月 27 日、北海道大学、北海道）【招待講演】 

7. Yuko Takeuchi, Akira Kaneko, Tetsuro Kato, Mie N. Honjo, Atsushi J. Nagano, Hiroshi Kudoh, 
Kazuki Mori, Taisei Kikuchi, Satoru Kuhara, Kazuyoshi Futai. An ‘omics’ based approach to the 
pathogenic mechanism of pine wilt disease. Society of Nematologists Fifty-fourth Annual 
Meeting, 21 July 2015, East Lansing, Michigan, USA【ポスター】 

 

竹田潤二（大阪大学） 
1. Kokubu C., Yamanishi A., Yamagata K., Sese J. and Takeda J, Whole-genome sequencing analysis 

of radiation-induced genomic rearrangements in BLM-suppressed mouse embryonic stem cells., 
FASEB Science Research Conferences “Dynamic DNA Structures in Biology”., July 20-25, 2014 
Eaglewood Resort & Spa, Itasca, Illinois, USA 

2. 山西 絢子、山形 浩一、瀬々 潤、竹田 潤二、國府 力、 Blm 遺伝子欠損状態におけ

る放射線照射によるゲノム再編成の亢進について、 第 37 回日本分子生物学会年会 

2014.11.27 パシフィコ横浜 
 

武田直也（基礎生物学研究所） 
1. 福原舞，半田佳宏，武田直也，川口正代司 「ミヤコグサ cerberus 変異体のトランス

クリプトーム解析より示唆されるアーバスキュラー菌根菌の菌糸伸長機構」第 55 回日
本植物生理学会年会 2014 年 3 月 17 日 富山大学 

2. 永江美和 Martin Parniske 川口正代司 武田直也 「ミヤコグサの根粒共生における
チアミン生合成酵素遺伝子 Thi1 の解析」 第 56 回日本植物生理学会年会 2015 年 3
月 18 日 東京農業大学 

 

武田洋幸（東京大学） 
1. Nakamura, R., Kawanishi, T., Tsukahara, T., Takeda, H. “Epigenetic Regulation of Lifelong 

Region-specific Expression of zic1/zic4, Key Regulators of Vertebrate Body Patterning” CDB 
symposium 2011 年 3 月 14 日、神戸  

2. Nakamura, R., Tsukahara, T., Takeda, H. “Long-term Epigenetic Regulation of Region-specific 
Expression of zic1/zic4, Key Regulators of Vertebrate Body Patterning” 第 44 回日本発生生
物学会大会、2011 年 5 月 18 日、沖縄 

3. Tsukahara, T., Nakamura R., Takeda H. “Epigenetic regulation of key developmental genes 
from embryos to adult organs” 第 34 回日本分子生物学会年会、2011 年 12 月 13 日、横浜 

4. Nakamura R, Saito T, Wei Qu, Yoshimura J, Morishita S, Suzuki Y, Hashimoto S, Tsukahara T, 
Takeda H “Antagonistic relationship between Histone and DNA Methylation in Long-term 
Regulation of zic1/zic4, Key Regulators of Vertebrate Body Patterning”第34回日本分子生物
学会年会、2011年12月16日、横浜 

5. Takeda, H. “Epigenetic regulation of key developmental genes – genome wide approaches in 
medaka fish”The first bilateral India－Japan Developmental Biology Workshop. 2012. 
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6. Nakamura, R. Saito, T., Wei Qu, Yoshimura, J., Morishita, S., Suzuki, Y., Hashimoto, S., 
Tsukahara, T., Takeda, H. “Antagonistic relationship between Histone and DNA Methylation in 
Long-term Regulation of zic1/zic4, Key Regulators of Vertebrate Body Patterning”Joint 
Meeting for the British Society of Cell Biology, Developmental Biology and the Japanese 
Society for Developmental Biologist, 2012 年 4 月 15 日、コヴェントリー 

7. Takeda H “Decoding the epigenetic code of key developmental genes in the medaka genome” 
German-Japanese Colloquium on Cellular Biochemistry Shaping Animals, 2013年1月31日、カ
ールスルーエ 

8. Takeda H “Epigenetic regulation of key developmental genes – a genome-wide approach in the 
medaka genome” CDB symposium, 2013年3月5日、神戸 

9. Nakamura R, Saito TL, Qu W, Yoshimura J, Morishita S, Suzuki Y, Hashimoto S, Tsukahara T 
and Takeda H “Antagonistic relationship between H3K27me3 and DNA methylation in 
long-term regulation of developmental genes” CDB symposium, 2013年3月4日、神戸 

10. Nakamura R, Saito TL, Qu W, Yoshimura J, Morishita S, Suzuki Y, Hashimoto S, Tsukahara T 
and Takeda H “Antagonistic relationship between H3K27me3 and DNA methylation in the 
regulation of developmental genes” 第46回日本発生生物学会大会、2013年5月31日、島根 

11. Nakamura R, Tsukahara T, Qu W, Otsuka T, Ogoshi K, Saito TL, Matsushima K, Sugano S, 
Hashimoto S, Suzuki Y, Morishita S, Takeda H, “DNA hypomethylated domain size reflects 
repression level of developmental genes”, Ketstone symposia (Joint meeting of Transcriptional 
Regulation and Cancer Epigenetics), 2014 年 2 月 4 日、サンタフェ 

 

龍野一郎（東邦大学） 
1. Nakayama A,Yoshida T, Nagano H, Suzuki Y, Sugano S, Tatsuno I, Yokote K, Tanaka T. 

(2015) WHSC1 associates with NFATc1 and regulates RANKL-dependent Osteoclast 
Differentiation. March 5 2015, The Endocrine society's 97th annual meeting & expo,San Diego 
Convention Center, USA.  

2. 吉田知彦、中山哲俊、永野秀和、小出尚史、鈴木穣、菅野純夫、龍野一郎、横手幸太
郎、田中知明. RANKL 依存性破骨細胞分化における網羅的遺伝子発現解析と新規
NFATc1 結合候補分子 WHSC1 の役割 第 87 回日本内分泌学会学術総会、2014 年 4 月
24 日、福岡国際会議場(福岡県福岡市) 

 

田中知明（千葉大学） 

1. 田中知明: Novel function of tumor suppressor p53 in cellular senescenceand ES/iPS cells.、日
本血管分子生物学会シンポジウム、2011.5、東京 

2. 田中知明: 癌抑制遺伝子 p53 の多彩な生理作用と複雑な機能制御メカニズム、大阪大学
心不全セミナー、2012.12、大阪 

3. 田中知明: 転写因子 p53 の多彩な生理作用とそのクロマチン制御機能、第 1 回がんと代
謝シンポジウム、2013.7、東京 

4. Suzuki Sawako, Kazuhiro Ikeda, Satoshi Inoue, Suzuki Yutaka, Sugano Sumio, Yokote 
Koutarou, Tanaka Tomoaki. Mitochondiral GLS2 regulates pluripotency in human ES/iPS cells 
through the control of glutamine metabolism. 第 73 回日本癌学会学術総会 20140925 (oral 
presentation) 

5. 鈴木佐和子 、池田和博 、井上聡 、田中知明 、横手幸太郎、  ヒト多能性幹細胞に
おける p53下流遺伝子GLS2のミトコンドリア機能制御を介した幹細胞制御機構の解明
第 32 回内分泌代謝学サマーセミナー 

6. Sawako Suzuki, Akitoshi Nakayama, Akina Siga, Tomoko Takiguchi, Ikki Sakuma, Seiichiro 
Higuchi, Hidekazu Nagano, Naoko Hashimoto, Tomoaki Tanaka, Koutarou Yokote GLS2 
regulates mitochondrial function, Its concern in stemness regulation and cancer. 18th 
International Vascular Biology Meeting 2014 (IVBM 2014) 20140415 
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田中章景（名古屋大学） 
1. Nakamura R, Sone J, Atsuta N, Watanabe H, Hirakawa A, Watanabe H, Ito M, Senda J, Katsuno 

K, Tanaka F, Izumi Y, Morita M, Ogaki K, Taniguchi A, Aiba A, Mizoguchi K, Okamoto K, 
Hasegawa K, Aoki M, Kawata A, Abe K, Oda M, Konagaya M, Imai T, Nakagawa M, Tsuji S, 
Kaji R, Nakano I, Sobue G. 64th Annual Meeting of the American Society of Human Genetics, 
2014.10.18-10.22, San Diego Convention Center, San Diego, CA, USA 

 

多羽田哲也（東京大学） 
1. Satoshi Murakami, Maki Minami, Yuko Maeyama, Yutaka Suzuki, Tetsuya Tabata、

Transcriptome analysis of olfactory aversive memory in Drosophila mushroom body、第 33 回
日本分子生物学会年会、2010 年 12 月７−１０日、神戸 

2. Satoshi Murakami, Maki Otsubo, Katsuhiko Shirahige, Yutaka Suzuki, Tetsuya Tabata、
Olfactory memory mutant analysis based on RNA-seq analysis of the Drosophila mushroom 
body、第 34 回日本分子生物学会年会、2011 年 12 月１３−１６日、横浜 

 

田村智彦（横浜市立大学） 
1. 黒滝大翼, 大里直樹, 西山 晃, 山本道雄, 田村智彦：単球分化に必須の IRF8-KLF4 転写

因子カスケードの発見. 第 10 回麒麟塾, 2014.7.12, 東京 
2. 黒滝大翼, 山本道雄, 西山晃, 宇野和宏, 藩龍馬, 市野素英, 佐々木悠, 松永智子, 吉成

正裕, 梁明秀, 中澤正年, Keiko Ozato, 田村智彦：転写因子 IRF8 による C/EBPa の機能
阻害が単核貪食細胞前駆細胞において好中球分化能の喪失をもたらす. 第 19 回造血器
腫瘍研究会, 2015.1.23, 佐賀 

3. Kurotaki D, Yamamoto M, Nishiyama A, Uno K, Ban T, Ichino M, Sasaki H, Matsunaga S, 
Yoshinari M, Ryo A, Nakazawa M, Ozato K, Tamura T: IRF8 inhibits the activity of C/EBPa to 
restrain mononuclear phagocyte progenitors from differentiating into neutrophils. 45th Annual 
Scientific Meeting of International Society for Experimental Hematology, 2015.9.17, 京都 

4. Kurotaki D, Nakabayashi J, Nishiyama A, Sasaki H, Kaneko N, Koizumi S, Ozato K, Suzuki Y, 
Tamura T: Enhancer landscape dynamics during monocyte and dendritic cell development and 
the role of the transcription factor IRF8. 45th Annual Scientific Meeting of International 
Society for Experimental Hematology, 2015.9.17, 京都 

5. 黒滝大翼, 中林潤, 西山晃, 佐々木悠, 金子尚史, 小泉真一, Keiko Ozato, 鈴木穣, 田村
智彦：単球-樹状細胞系譜分化におけるエンハンサーランドスケープの解読. 第 77 回日
本血液学会学術集会, 2015.10.18, 金沢 

6. Kurotaki D, Nakabayashi J, Nishiyama A, Sasaki H, Kaneko N, Koizumi S, Ozato K, Tamura 
T: Transcription factor IRF8 governs the enhancer landscape dynamics in mononuclear 
phagocyte development. 第 44 回日本免疫学会学術集会, 2015.11.19, 札幌 

7. Kurotaki D, Nakabayashi J, Nishiyama A, Sasaki H, Kaneko N, Koizumi S, Ozato K, Suzuki Y, 
Tamura T: Transcription factor IRF8 governs the enhancer landscape dynamics during 
monocyte and dendritic cell development. 第 39 回日本分子生物学会年会, 2015.12.2, 神戸 

8. Kurotaki D, Nakabayashi J, Nishiyama A, Sasaki H, Kaneko N, Koizumi S, Ozato K, Suzuki Y, 
Tamura T: Enhancer landscape dynamics and the role of IRF8 in mononuclear phagocyte 
development. 55th American Society of Hematology Annual Meeting and Exposition, 
2015.12.6, Orlando 

 

千葉和義（お茶の水女子大学） 
1. 越智洋絵、原昌稔、立花和則、青砥早希、千葉和義 ヒトデ卵母細胞の減数分裂進行

時における mRNA ポリ A 鎖伸長調節 日本動物学会 第 85 回大会  2015 年 9 月 11 日  
東北大学 
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2. 越智洋絵、千葉和義  ヒトデ卵減数分裂進行時における cyclinB mRNA のオリゴウリジ
レーションとポリ A 鎖伸長  日本動物学会 第 86 回大会  2015 年 9 月 19 日  新潟コ
ンベンションセンター 朱鷺メッセ 

3. Kazuyoshi Chiba  Ability of paternal asters to form meiotic spindle during oocyte maturation 
in starfish   Oocyte maturation and fertilization meeting IV  ２０１５年６月１７日  東北
大学附属浅虫海洋生物学教育研究センター 

4. Hiroe Ochi and Kazuyoshi Chiba  Removal of 3' terminal oligo(U) tail followed by poly(A) 
elongation of cyclin B mRNA in starfish oocytes resuming meiosis  Oocyte maturation and 
fertilization meeting IV  ２０１５年６月１７日  東北大学附属浅虫海洋生物学教育研究
センター 

5. Saya Iwanaga, Hiroe Ochi and Kazuyoshi Chiba  Analyzing uridylation at 3’ end of mRNA in 
immature oocytes of starfish using next-generation sequencer  Oocyte maturation and 
fertilization meeting IV  ２０１５年６月１７日  東北大学附属浅虫海洋生物学教育研究
センター 

 

千葉親文（筑波大学） 
1. 千葉親文、中村研太、Roman M. Casco-Robles、外傷性疾患の治療と自己再生誘導の寄

与する新奇イモリ遺伝子の探索：網膜と肢を例に、第 119 回日本解剖学会総会・シンポ
ジウム・次々世代の再生医学研究－再生可能動物に学ぶ－、2014 年 3 月 27 日、自治医
科大学（栃木県下野市）招待講演 

2. 安室博文、千葉親文、成体イモリ網膜色素上皮細胞の細胞周期進入における上皮間葉
移行の関与、第 84 回日本動物学会、2013 年 9 月 28 日、岡山大学（岡山県岡山市） 

3. 竹島一仁、平野高大、越智陽城、星島一幸、高山－渡辺絵里子、渡辺明彦、外山史、
千葉親文、CRISPR-Cas9 を用いたアカハライモリ・チロシナーゼ遺伝子欠失個体の作
製、第 37 回日本分子生物学会年会、2014 年 11 月 27 日、パシフィコ横浜（神奈川県横
浜市） 

4. Chiba, C., Toyama, T., Maruo, F., Islam, M.R., Casco-Robles, M.M. and Casco-Robles, R.M. 
Can we learn the cause of differences in regeneration-competency from the newt? International 
Workshop on Developmental and Regenerative Biology in Yamagata. 2014 年 9 月 10 日、山形
大学（山形県山形市）招待講演 

5. 千葉親文、外山史、丸尾文昭、Islam, M.R., Casco-Robles, M.M. and Casco-Robles, R.M.、
私たちは再生できる・できないの原因をイモリから学ぶことができるか？第 85 回日本
動物学会・シンポジウム・ゲノム情報と胚誘導・形態形成研究のクロストーク、2014
年 9 月 12 日、東北大学（宮城県仙台市）招待講演 

6. Casco-Robles, M.M., Miur, T. and Chiba, C.、再生イモリの網膜色素上皮層における導入遺
伝子発現、第 85 回日本動物学会、2014 年 9 月 11 日、東北大学（宮城県仙台市） 

7. 三浦智也、Casco-Robles, M.M.、千葉親文、イモリのトランスジェニック効率に対する
ニワトリ beta-globin インスレーターの効果、第 85 回日本動物学会、2014 年 9 月 11 日、
東北大学（宮城県仙台市） 

8. 安室博文、千葉親文、成体イモリ網膜色素上皮細胞の細胞周期進入における上皮間葉
移行の関与、第 85 回日本動物学会、2014 年 9 月 11 日、東北大学（宮城県仙台市） 

9. Casco-Robles, R.M., Chiba, C. and Toyama, F. Cloning of unique regeneration-specific genes 
in the newt. 第 85 回日本動物学会、2014 年 9 月 11 日、東北大学（宮城県仙台市） 

10. 田中響、ナツサーニオン、Casco-Robles, M.M.、三浦智也、千葉親文、イモリ肢の再生
に関わる細胞種、第 85 回日本動物学会、2014 年 9 月 11 日、東北大学（宮城県仙台市） 

11. Chiba, C., Islam, M.R., Kunahong, A., Casco-Robles, M.M., Nakamura K., Inami, W. and 
Toyama, F. Adult newt RPE cells are reprogrammed into a unique state of multipotent cells to 
regenerate missing neural retina. XXI Biennial Meeting of the International Society for Eye 
Research. 2014 年 7 月 22、San Francisco, USA. 

12. 長谷川俊、大谷優樹、木下勉：アカハライモリの個体発生における POU ファミリーク
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ラス V 転写因子の発現プロファイルの解析、日本発生生物学会第 47 回大会、2014 年 5
月 27〜30 日、WINE AICHI（愛知県名古屋市） 

13. 長谷川俊、木下勉、心臓の形成および再生における Pou5f1と Pou5f3の発現の比較解析、
日本分子生物学会第 38 回大会、2015 年 12 月 1〜4 日、神戸ポートアイランド（神戸ポ
ートピアホテル 神戸国際会議場 神戸国際展示場 神戸商工会議所）（兵庫県神戸市） 

14. 半沢汐里、千葉親文、外山史、成体イモリの網膜再生過程における RPE 細胞のリプロ
グラミング：シングルセルトランスクリプトーム解析、第 86 回日本動物学会、2015 年
9 月 17 日、朱鷺メッセ：新潟コンベンションセンター（新潟県新潟市） 

15. 長谷川俊、木下勉：アカハライモリにおける CpPou5F3 の同定と遺伝子発現の解析, 第
86 回日本動物学会、2015 年 9 月 17 日、朱鷺メッセ：新潟コンベンションセンター（新
潟県新潟市）

16. 中尾一石、高野美玖、木下勉：アカハライモリの四肢形成における骨形成と遺伝子発
現について, 第 86 回日本動物学会、2015 年 9 月 17 日、朱鷺メッセ：新潟コンベンシ
ョンセンター（新潟県新潟市）

17. 千葉親文、成体イモリの網膜再生－ナチュラルリプログラミングの single cell 解析、第
1 回次世代両生類研究会、2015 年 8 月 24 日、岡崎カンファレンスセンター（愛知県岡
崎市） 招待講演

18. 千葉親文、私たちはイモリのように再生できるのか？－アカハライモリに学ぶ体組織
再生の戦略－、第 5 回細胞再生医療研究会、2015 年 7 月 26 日、臨床研究情報センター
（兵庫県神戸市） 招待講演

19. 千葉親文、動物が魅せるナチュラルな体細胞リプログラミングと網膜再生、第 221 回
つくばブレインサイエンス・セミナー、2015 年 7 月 21 日、筑波大学（茨城県つくば市）
招待講演

塚原達也（東京大学）
1. Nakamura R, Tsukahara T, Takeda H “Antagonistic relationship between histone and DNA

methylation in long-term regulation of zic1/zic4, key regulators of vertebrate body patterning” 
BSDB/BSCB/JSDB Joint Meeting, 2012 

2. Takeda H “Decoding the epigenetic code of key developmental genes in the medaka genome”
German-Japanese Colloquium on Cellular Biochemistry Shaping Animals, 2013 

3. Takeda H “Epigenetic regulation of key developmental genes – a genome-wide approach in the
medaka genome” CDB symposium, 2013 

4. Nakamura R, Saito TL, Qu W, Yoshimura J, Morishita S, Suzuki Y, Hashimoto S, Tsukahara T
and Takeda H “Antagonistic relationship between H3K27me3 and DNA methylation in 
long-term regulation of developmental genes” CDB symposium, 2013 

5. Nakamura R, Saito TL, Qu W, Yoshimura J, Morishita S, Suzuki Y, Hashimoto S, Tsukahara T
and Takeda H “Antagonistic relationship between H3K27me3 and DNA methylation in the 
regulation of developmental genes” 第46回日本発生生物学会大会、2013 

6. Nakamura R, Tsukahara T, Takeda H, “The size of DNA hypomethylated domain reflects
repression levels of developmental genes”, 第36回分子生物学会年会, 2013 

7. Nakamura R, Tsukahara T, Qu W, Otsuka T, Ogoshi K, Saito TL, Matsushima K, Sugano S,
Hashimoto S, Suzuki Y, Morishita S, Takeda H, “DNA hypomethylated domain size reflects 
repression level of developmental genes”, Ketstone symposia (Joint meeting of Transcriptional 
Regulation and Cancer Epigenetics), 2014 

築山 拓司（京都大学） 
1. 築山拓司、活性型トランスポゾンを利用した新しい育種法の開発、日本育種学会第 126

回講演会ワークショップ「トランスポゾンによる変異創成とその育種への利用」、2014
年 9 月 26 日、南九州大学
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辻省次（東京大学） 
1. 石浦浩之、小久保康昌、三井純、福田陽子、日笠幸一郎、吉村淳、斉藤太郎、森下真一、

豊田敦、原賢寿、西澤正豊、葛原茂樹、後藤順、辻省次. 紀伊筋萎縮性側索硬化症・パーキ

ンソニズム認知症複合（ALS/PDC）の全ゲノム配列解析による疾患遺伝子の探索. 日本神

経学会学術大会，2012 年 5 月 25 日，東京

2. Hiroyuki Ishiura, Yoko Fukuda, Budrul Ahsan, Jun Mitsui, Yasumasa Kokubo, Shigeki
Kuzuhara, Sohei Yoshida, Tameko Kihira, Jun Yoshimura, Koichiro Doi, Koichiro
Higasa, Shinichi Morishita, Atsushi Toyoda, Asao Fujiyama, Ryozo Kuwano, Kenju
Hara, Masatoyo Nishizawa, Jun Goto, Shoji Tsuji. A molecular genetic study of
amyotrophic lateral sclerosis/parkinsonism-dementia complex (ALS/PDC) in Kii
peninsula of Japan. Annual meeting of American Society of Human Genetics. Oct 2013,
Boston

津田雅孝（東北大学）
1. 津田雅孝, 加藤広海, 大坪嘉行, 永田裕二: 土壌汚染に対する微生物遺伝子プールの変

動解析. 環境バイオテクノロジー学会 2010 年度大会. 2010 年 6 月 21-22 日. 仙台
2. H. Kato, H. Mori, A. Toyoda, Y. Ohtsubo, F. Maruyama, G. Fuchu, R. Endo, A. Dozono, M.

Miyakoshi, Y. Nagata, A. Fujiyama, K. Kurokawa, M. Tsuda: Fluctuation of gene pools of soil
microbiota induced by contamination with aromatic hydrocarbons. 13th International Society
for Microbial Ecology Conference. Aug. 22-27, 2010. Seattle, USA.

3. M. Tsuda: Response of soil microbiota to exposure to aromatic pollutants. International Union
of Microbiological Societies 2011 Congress. Sep. 6-10, 2011. Sapporo, Japan. (招待講演)

4. H. Kato, H. Mori, A. Toyoda, Y. Ohtsubo, F. Maruyama, G. Fuchu, R. Endo, A. Dozono, M.
Miyakoshi, Y. Nagata, A. Fujiyama, K. Kurokawa, M. Tsuda: Fluctuation pattern of gene pools
of microbiota in aromatic hydrocarbon-contaminated soil by sequential metagenomic analysis.
International Union of Microbiological Societies 2011 Congress. Sep. 6-10, 2011. Sapporo,
Japan

5. 津田雅孝: 環境変動に対する土壌微生物集団応答様式のメタゲノム的解析. 日本遺伝
学会第 83 回大会. 2011 年 9 月 20-22 日. 京都

6. 津田雅孝: 環境汚染物質添加土壌での微生物集団の経時的メタゲノム解析. 第 6 回日本
ゲノム微生物学会年会. 2012 年 3 月 10-12 日. 東京

7. 津田雅孝: Response of soil microbial community after exposure to aromatic pollutants.「環境
保全と健常生活のための先端バイオテクノロジーの統合的研究」第３回公開シンポジ
ウム. 2012 年 3 月 13 日. 多賀城

8. M. Tsuda: Metagenomic analysis of microbial community in soil contaminated with aromatic
pollutants. 6th Japan-Finland Biotechnology Symposium. June 4−8, 2012. Sendai, Japan (招待
講演)

9. H. Kato, H. Mori, F. Maruyama, A. Toyoda, Y. Ohtsubo, G. Fuchu, R. Endo, A. Dozono, M.
Miyakoshi, Y. Nagata, A. Fujiyama, K. Kurokawa, M. Tsuda: Response of soil microbial
community against pulse perturbation by aromatic pollutants. 14th International Symposium on
Microbial Ecology. Aug. 19-24, 2012. Copenhagen, Denmark.

10. H. Nagayama, R. Endo, H. Kato, Y. Ohtsubo, Y. Nagata, M. Tsuda: Isolation of aromatic
ring-hydroxylating oxygenase genes by cultivation-independent functional screening of
metagenome from soil artificially contaminated with aromatic hydrocarbons. 15th International
Biotechnology Symposium and Exhibition (IBS 2012). Sep. 16-21, 2012. Daegu, Korea.

11. M. Tsuda, K. Kurokawa: Time series metagenomic analysis of soil microbial community.
International Symposium on Genome Science - "Expanding Frontiers of Genome Science". Jan.
9-10, 2013. Tokyo (招待講演)

12. 津田雅孝: 環境メタゲノム解析における微生物種. 日本農芸化学会2013年大会. 2013年
3月24-27日. 仙台
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13. H. Nagayama, T. Sugawara, R. Endo, H. Kato, Y. Ohtsubo, Y. Nagata, H. Mori, K. Kurokawa, 
M. Tsuda: Isolation of phenol-catabolic genes by cultivation-independent functional screening 
from metagenome of soil artificially polluted by aromatic hydrocarbons. 2nd Thünen 
Symposium on Soil Metagenomics: mining and learning from metagenomes plus workshop on 
bioinformatic tools for soil microbiologists. Dec. 11-13, 2013. Braunschweig, Germany. 

14. H. Mori, F. Maruyama, H. Kato, A. Toyoda, A. Dozono, Y. Ohtsubo, Y. Nagata, A. Fujiyama, M. 
Tsuda, K. Kurokawa: Design and experimental validation of a novel non-degenerate universal 
primer set that amplifies prokaryotic 16S rRNA genes with a low possibility to amplify 
eukaryotic rRNA genes. 2nd Thünen Symposium on Soil Metagenomics: mining and learning 
from metagenomes plus workshop on bioinformatic tools for soil microbiologists. Dec. 11-13, 
2013. Braunschweig, Germany. 

15. M. Tsuda, H. Kato, H. Mori, F. Maruyama, A. Toyoda, Y. Ogura, T. Hayashi, A. Fujiyama, K. 
Kurokawa: Transplantation of soil microbiota: establishment process of microbial community 
in sterilized soil. International Symposium on Genome Science 2015 "Expanding Frontiers of 
Genome Science II" "Expanding Frontiers of Genome Science II" January 20-21, 2015. Tokyo 

16. M. Tsuda: Response of microbial community to chemical pollutants. International 
Symposium of Research Center for Thermotolerant Microbial Resources, Yamaguchi 
University, March 9, 2015. Yamaguchi, Japan. (招待講演) 

17. 大坪嘉行, 加藤広海, 永田裕二, 津田雅孝: 土壌細菌叢変動とレジームシフト. 第 89 回
日本細菌学会総会. 2016 年 3 月 23-25 日, 大阪 

18. 加藤広海, 森宙史, 永山浩史, 大坪嘉行, 永田裕二, 黒川顕, 津田雅孝: 土壌微生物のノ
トバイオロジー. 日本農芸化学会 2016 年度大会. 2016 年 3 月 27-30 日, 札幌 

 

筒井 研（岡山大学） 
1. Tsutsui, K.M., Miyaji, M., Furuta, R., Kawano, S., Tsutsui, K.: Transcriptional Induction of 

Neuronal Genes by Targeted Action of DNA Topoisomerase II�. Advances in DNA 
Topoisomerase and Chromosome Dynamics. Academia Sinica, Taipei, Taiwan, 10/12-16, 2011 

2. Tsutsui, K.M., Sano, K., Miyaji, M., Hosoya, O., Furuta, R., Tsutsui, K.; Regulatory roles of 
DNA topoisomerase II� in the developing cerebellar neurons. Fourth International Congress of 
the Society for Research on the Cerebellum. Tokyo, Japan, 9/18, 2011 

3. 古田良平、宮地まり、佐野訓明、桑野良三、筒井公子、筒井 研：DNA トポイソメラ
ーゼ IIβによる遠隔ゲノム部位間の相互作用 第 34 回日本分子生物学会年会 横浜 
2011 年 12 月 13-16 日 

4. 古田良平、宮地まり、筒井公子、筒井 研：トポイソメラーゼ IIβは離れたゲノム部位
の間ではたらくか 第 10 回細胞核ダイナミクス研究会 北広島、北海道 2011 年 10 月
26-28 日 

5. Tsutsui, K.M., Miyaji, M., Sano, K., Furuta, R., Tsutsui, K.; Induced Expression of Neuronal 
Genes in Terminal Differentiation: Essential Roles of DNA Topoisomerase IIbeta. BIT’s 3rd 
Annual World Congress of NeuroTalk-2012. Beijing International Convention Center, Beijing, 
China 5/18-20, 2012 

6. Furuta, R., Miyaji, M., Sano, K., Tsutsui, K.M., Tsutsui, K.; DNA Topoisomerase IIbeta 
Mediates Distal Genomic Interactions in Terminal differentiation of Neurons. BIT’s 3rd Annual 
World Congress of NeuroTalk-2012. Beijing International Convention Center, Beijing, China 
5/18-20, 2012 

7. 古田良平、宮地まり、佐野訓明、筒井公子、筒井 研；DNA トポイソメラーゼ IIβに
よる遠隔ゲノム部位間の相互作用と遺伝子発現制御 第 35 回日本分子生物学会年会 
福岡 2012 年 12 月 11-14 日 

8. 古田良平、宮地まり、佐野訓明、筒井公子、筒井 研：II 型トポイソメラーゼによる遠
隔ゲノム部位間の相互作用。第 30 回染色体ワークショップ・第 11 回細胞核ダイナミク
ス研究会 淡路島 2012 年 12 月 19-21 日 

9. 宮地まり，古田良平，佐野訓明、細谷 修、筒井公子，筒井 研；II 型トポイソメラー
ゼによる核内構造変化と遺伝子発現制御。第 30 回染色体ワークショップ・第 11 回細胞

- 126 -



核ダイナミクス研究会 淡路島 2012 年 12 月 19-21 日 
10. 筒井 研；DNA 高次構造と遺伝子発現制御 バイオメディカル研究部門セミナー 筑

波 2012 年 12 月 26 日 
11. 筒井 研：II 型 DNA トポイソメラーゼの核内動態と遺伝子制御 (シンポジウム：細胞

核内構造体の構築原理と高次生命機能) 第 86 回日本生化学会大会 横浜 2013 年 9
月 11-13 日 

12. 古田良平、宮地まり、佐野訓明、細谷 修、筒井公子、筒井 研：DNA トポイソメラ
ーゼ IIβによる遺伝子制御と核構造 第 36 回日本分子生物学会 神戸 2013 年 12 月
3-6 日 

13. 宮地まり、佐野訓明、古田良平、細谷 修、筒井公子、筒井 研：II 型 DNA トポイソ
メラーゼによる神経特異的遺伝子の発現制御機構 第 31 回染色体ワークショップ・第
12 回細胞核ダイナミクス研究会 箱根 2013 年 11 月 25- 27 日 

14. 古田良平、宮地まり、細谷 修、佐野訓明、筒井公子、筒井 研：DNA トポイソメラ
ーゼ IIβによる核内構造変化と遺伝子発現調節. 第 37 回日本分子生物学会年会 横浜 
(2014) 

15. 古田良平、宮地まり、佐野訓明、細谷 修、姜 志姈、舘野 賢、筒井公子、筒井 研：
DNA トポイソメラーゼ IIβは遺伝子間領域に作用し遠隔ゲノム部位間の相互作用を媒
介する 第 38 回日本分子生物学会年会, 第 88 回日本生化学会大会 合同大会 神戸 
12/2-4、(2015) 

16. 宮地まり、細谷 修、古田良平、佐野訓明、筒井公子、筒井 研：hnRNPU/SAF-A/SP120
と DNA トポイソメラーゼ IIβ複合体による神経細胞核のグローバルなクロマチン構造
変換 第 38 回 日本分子生物学会年会, 第 88 回日本生化学会大会 合同大会 神戸 
12/2-4、(2015) 

17. 宮地まり、古田良平、細谷 修、佐野訓明、姜 志姈、舘野 賢、筒井公子、筒井 研：
神経細胞終末分化過程での DNA トポイソメラーゼ IIβによるグローバルなクロマチン
構造変換を介した遺伝子発現制御機構 第 33 回染色体ワークショップ・第 14 回細胞
核ダイナミクス研究会 松島 1/12-14 (2016) 

 

程久美子（東京大学） 

1. Soh Ishiguro, Josephine Galipon, Rintaro Ishii, Yutaka Suzuki, Shinji Kondo, Mariko 
Okada-Hatakeyama, Masaru Tomita, Kumiko Ui-Tei. Genome-wide identification of A-to-I 
editing in human miRNA by ADAR isoform-specific RIP-sequencing. BMB2015 (2015.12.1) 
神戸ポートアイランド 

2. 村上 文則、高橋 朋子、程 久美子、RNA サイレンシングに関わる二本鎖 RNA 結合タ
ンパク質TRBPが結合するmicroRNAの網羅的解析、新学術領域研究『ゲノム支援』 2015
年度拡大班会議 （2015.8.27）国立京都国際会館 アネックスホール 

3. Josephine Galipon, Soh Ishiguro, Rintaro Ishii, Hideaki Kume, Kimihiro Hino, Yutaka Suzuki, 
Shinji Kondo, Mariko Okada-Hatakeyama, Masaru Tomita, Kumiko Ui-Tei. A-to-I RNA 
editing fine-tunes miRNA function in human cells. 2nd Symposium on Complex Biodynamics 
& Networks (Bio 2015) （2015.5.11-13）慶應義塾大学鶴岡メタボロームキャンパス（山
形） 

4. Kumiko Ui-Tei, Fuminori Murakami, Tomoko Takahashi. Global identification of the 
interacting RNAs with dual functional RNA binding protein TRBP by next-generation 
sequencing. International Symposium on Genome Science 2015"Expanding Frontiers of 
Genome ScienceⅡ"（2015.1.20）一ツ橋ホール 

5. 村上 文則、高橋 朋子、程 久美子、「二本鎖 RNA 結合タンパク質 TRBP と相互作用
する RNA の網羅的解析」，第 37 回日本分子生物学会年会（2014.11.26）パシフィコ横
浜 

6. Soh Ishiguro, Josephine Galipon, Rintaro Ishii, Yutaka Suzuki, Shinji Kondo, Mariko 
Okada-Hatakeyama, Masaru Tomita, Kumiko Ui-Tei. "Validation of A-to-I RNA editing sites 
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identified by RIP-seq in human miRNAs" 第 37 回日本分子生物学会年会（2014.11.26）パ
シフィコ横浜

7. 石黒 宗、Galipon Josephine、石井 倫太郎、鈴木 穣、近藤 仲二、岡田 眞里子、富田 勝、
程 久美子、ヒトの ADAR アイソフォームによる A-to-I miRNA 編集の検出とその発現
解析、第６回 生命情報科学若手の会（2014.10.29-30）理化学研究所 発生・再生科学総
合研究センター(CDB) 研究棟Ｃ棟１階 

8. Josephine Galipon, Rintaro Ishii, Soh Ishiguro, Yutaka Suzuki, Shinji Kondo, Mariko
Okada-Hatakeyama, Masaru Tomita, Kumiko Ui-Tei. Distinct patterns of A-to-I editings on 
miRNAs due to different ADAR isoforms. 新学術領域「ゲノム支援」2014 年度 拡大班会
議 （2014.8.20－21）神戸ポートピアホテル 

9. Josephine Galipon, Rintaro Ishii, Soh Ishiguro1, Yutaka Suzuki, Shinji Kondo, Mariko
Okada-Hatakeyama, Masaru Tomita, Kumiko Ui-Tei. Specificity of miRNA A-to-I editing by 
different human ADAR isoforms. 
第 16 回日本 RNA 学会年会 （2014.7.23） ウインクあいち 

10. Josephine Galipon, Rintaro Ishii, Yutaka Suzuki, Shinji Kondo, Mariko Okada-Hatakeyama,
Kumiko Ui-Tei. A-to-I editing of miRNAs by human ADAR isoforms. 第 4 回理研ゲノム科
学総合研究組織(GSC)七夕ミーティング （2014.7.11） 理化学研究所 横浜事業所交流
棟ホール

豊嶋崇徳（北海道大学）
1. Teshima T. Protection of the Tissue Stem cell and Niche System as a Novel Approach to

Control GVHD, 2nd Australia-Japan Haematology Consortium, Sep 11-12th 2015, Brisbane, 
Australia. 

2. Hayase E, Hashimoto D, Nakamura K, Ogura Y, Hayashi T, Kurokawa K, Ayabe T, and
Teshima T. R-Spondin1 promotes Paneth cell growth, maintains intestinal microbial ecology, 
and ameliorates graft-versus-host disease, 57th ASH Annual Meeting, Dec 6th 2015, Orlando, 
FL, USA. 

3. Teshima T. Emerging concepts on tissue injury in GVHD. BMT Tandem Meeting 2016, Feb
18th 2016, Honolulu, HI, USA. (発表予定)

藤堂 剛（大阪大学）
1. Takeshi Todo : Radiation-induced genomic instability in Medaka fish、Program of the Sugahara

Memorial International Symposium on “Prospective Topics and Charm of Radiation Biology” 
Radiation biology is an important key to solve biological system, 25th January 2012, Kyoto 

2. 藤原（石川）智子、藤堂 剛：メダカ TILLING ライブラリーにおける変異体の網羅的
スクリーニング、日本放射線影響学会第 55 回大会、9 月 7 日、2012 年、仙台 

3. Tomoko Ishikawa-Fujiawara, Takeshi Todo: High throughput screening of induced mutations in
Medaka TILLING library by Next Generation Sequencer、18th Japanese Medaka and Zebrafish 
Meeting, 22nd September 2012, Kyoto 

4. Tomoko Ishikawa-Fujiwara, Kumi Nakamura, Yoshihiro Fujikawa, Takeshi Todo：Targeted
Inactivation of Rev1 gene、The 6th Asia and Oceania Conference on Photobiology、2013.11.11, 
Sydney Australia 

5. Tomoko Ishikawa-Fujiwara, Kumi Nakamura, Yoshihiro Fujikawa, Takeshi Todo：Targeted
Inactivation of DNA photolyase family genes using CRISPR system，The 6th Asia and Oceania
Conference on Photobiology、2013.11.11, Sydney Australia

徳元俊伸（静岡大学）
1. 徳元 俊伸、穐山雄一、栄 雄太；ゼブラフィッシュの新規産卵誘発法を用いた排卵誘

導遺伝子群の同定；日本動物学会；2014 年 9 月 10-13 日；仙台 
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2. Toshinobu Tokumoto；In vivo induction of oocyte maturation and ovulation in zebrafish; an
ideal model to distinguish between genomic and nongenomic actions of steroids；Workshop
in Ramkhamhaeng University；Oct 27,2014；Bangkok, Thailand

3. 徳元 俊伸、ワンラダ クラングヌラック；ゼブラフィッシュの新規産卵誘発法を用い
た排卵誘導遺伝子群の選択；日本動物学会；2015 年 9 月 17-19 日；新潟

4. Toshinobu Tokumoto； ESTABLISHMENT OF PROCEDURES FOR mPR
INTERACTING AGENTS AND STUDY ON PHYSIOLOGICAL ROLES OF mPR； 9th

Rapid Responses to Steroid Hormones； 7-10 Jun, 2015 Taipei TAIWAN

戸田達史（神戸大学）
1. 小林千浩、千代延友裕、森本昌史、戸田達史 精神遅滞 2家系のエクソーム解析 日

本人類遺伝学会第 60 回大会 2015 年 10 月 16 日 東京・新宿

殿城亜矢子（千葉大学）
1. 殿城亜矢子、干智華、高橋弘喜、伊藤素行、長期記憶依存的トランスクリプトーム解

析と加齢による変化、ゲノム支援拡大班会議、2015 年 8 月 28 日、京都 

中川拓郎（大阪大学）
1. 中川拓郎「セントロメア再編の分子メカニズム」新学術領域研究「ゲノムを支える非

コード DNA 領域の機能」第９回領域会議（2015 年 8 月 5 日）兵庫県淡路夢舞台 
2. 中川拓郎「セントロメアで起きる染色体再編の分子メカニズム」新学術領域研究「ゲ

ノム支援」2015 年度拡大班会議（2015 年 8 月 27-28 日）国立京都国際会館 
3. 豊福直子、高橋達郎、升方久夫、中川拓郎「分裂酵母セントロメアで起こる染色体再

編の分子メカニズム」第 38 回日本分子生物学会年会、第 88 回日本生化学会大会 合同
大会（2015 年 12 月 1-4 日）神戸ポートピア 

4. 沖慶太郎、豊福直子、高橋達郎、升方久夫、中川拓郎「セントロメア領域での染色体
再編に必要な新規因子の同定」第 38 回日本分子生物学会年会、第 88 回日本生化学会
大会 合同大会（2015 年 12 月 1-4 日）神戸ポートピア 

中永和枝（国立感染症研究所）
1. 中永和枝、星野仁彦、石井則久：本邦の”M. ulcerans subsp. shinshuense”を起因菌とする

ブルーリ潰瘍症例の増加．第87回日本結核病学会総会 2012年 5月10-11日 広島
2. Yotsu R R, Nakanaga K, Hoshino Y, Suzuki K, Ishii N: Buruli Ulcer in Japan: the current

situation. WHO Meeting on Buruli ulcer Control and Research 25–27 March 2013, Geneva, 
Switzerland 

3. Nakanaga K, Yotsu R R, Hoshino Y, Ishii N: Laboratory Examination of Buruli Ulcer in Japan
2010-2012.  WHO Meeting on Buruli ulcer Control and Research, 25–27 March 2013, Geneva,
Switzerland

4. Takatsuka Y, Murata S, Komine M, Maki N, Maekawa T, Nozaki M, Nakanaga K, Ishii N,
Ohtsuki M: A case of Buruli ulcer in Tochigi prefecture, the temperate climate area of Japan.
9th Asian Dermatological Congress, 10-13 July 2013. Hong Kong

5. Yotsu R R, Nakanaga K, Hoshino Y, Suzuki K, Ishii N: Epidemiology and Clinical
Characteristics of Buruli ulcer in Japan. International Leprosy congress, 16-19 September 
2013. Brussels, Belgium

6. Yotsu R R, Murase C, Sugawara M, Suzuki K, Nakanaga K, Ishii N: Buruli ulcer in Japan:
update  WHO Meeting on Buruli ulcer 23–25 March 2015, Geneva, Switzerland

長宗秀明（徳島大学）

- 129 -



1. 野上明日香, 田端厚之, 竹田望, 高尾亞由子, 大國寿士, 前田伸子, 友安俊文, 長宗秀
明：β溶血性の高病原性 Streptococcus mitis サブグループの特性, 第 86 回日本細菌学会
総会, 2013 年 3 月 18 日〜20 日, 千葉 

2. 竹田望, 田端厚之, 野上明日香, 高尾亞由子, 大國寿士, 前田伸子, 友安俊文, 長宗秀
明：N 末に追加ドメインを有するコレステロール依存性細胞溶解毒素の作用特性, 第 86
回日本生化学会大会, 2013 年 9 月 13 日, 横浜 

3. 村上漱, 田端厚之, 高尾亞由子, 友安俊文, 大國寿士, 長宗秀明：高病原性 Streptococcus 
mitis 検出・同定システムの構築, 第 66 回日本細菌学会 中国・四国支部総会, 2013 年 10
月 12 日, 広島 

4. 村上漱, 田端厚之, 高尾亞由子, 大國寿士, 友安俊文, 長宗秀明：高病原性 Streptococcus 
mitis の検出・同定を目的とした新規検査システムの開発, 第 87 回日本細菌学会総会, 
2014 年 3 月 28 日, 東京 

5. 田端厚之, 竹田望, 高尾亞由子, 友安俊文, 前田伸子, 大國寿士, 長宗秀明：コレステロ
ール依存性細胞溶解毒素の膜孔形成活性に及ぼす糖の影響, 第 55 回日本生化学会 中
国四国支部例会, 2014 年 6 月 6 日, 松山 

6. 森下淳, 田端厚之, 村上漱, 高尾亞由子, 勝部康弘, 大國寿士, 友安俊文, 前田伸子, 長宗秀
明：Streptococcus mitis における膜孔形成毒素遺伝子の保有と β-ラクタム薬耐性の関連
性, 第 67 回日本細菌学会 中国・四国支部総会, 2014 年 10 月 4 日, 徳島 

7. 玉岡雅章, 竹田望, 田端厚之, 大倉一人, 友安俊文, 大國寿士, 長宗秀明：コレステロー
ル依存性細胞溶解毒素の膜孔形成活性に対する糖の抑制効果, 第 87 回日本生化学会大
会, 2014 年 10 月 18 日, 京都 

8. Hideaki Nagamune, Atsushi Tabata, Yoshitoshi Ogura, Tetsuya Hayashi: Diversity in genome 
structure showing the genomic dynamism of human-derived Streptococcus mitis, International 
Symposium on Genome Science 2015 “Expanding Frontiers of Genome Science II”, 2015 年 1
月 20 日, 東京 

9. 森下惇, 田端厚之, 村上漱, 高尾亞由子, 大國寿士, 小椋義俊, 林哲也, 友安俊文, 前田
伸子, 長宗秀明：S. mitis におけるコレステロール依存性細胞溶解毒素遺伝子の分布と β-
ラクタム系薬剤耐性の関連性, 第 88 回日本細菌学会総会, 2015 年 3 月 28 日, 岐阜 

 

中山浩次（長崎大学） 

1. 内藤真理子,庄子幹郎, 佐藤啓子, 雪竹英治,中山浩次：Prevotella intermedia における Por
分泌機構の変異株作成, 第 64 回日本細菌学会九州支部総会・第 48 回日本ウイルス学会
九州支部総会, 2011 年 8 月 26-27 日, 北九州 

2. Mariko Naito: Site-directed mutagenesis in Prevotella intermedia: genetic analysis of P. 
intermedia Por secretion system. First International Conference on Porphyromonas gingivalis 
and Related Bacterial Species, 2012 年 8 月 27-28 日, 長崎 

3. 内藤真理子, 小椋義俊, 岡本公彰, 林哲也, 中山浩次：歯周病原菌 Prevotella intermedia
臨床分離株 OMA14 の全ゲノム配列決定, 第 86 回日本細菌学会総会, 2013 年 3 月 18-20
日,千葉 

4. 内藤真理子, 中山浩次：Prevotella intermedia における遺伝子特異的変異株作成, 平成
25 年度 第 45 回 九州微生物研究会総会,  2013 年 12 月 6 日,福岡 

5. 内藤真理子, 庄子幹郎,成田由香,中山浩次： Prevotella intermedia における病原遺伝子特
異的変異株作成, 第 87 回日本細菌学会総会,  2014 年 3 月 26-28 日,東京 

6. 内藤真理子, 小椋義俊, 林哲也, 中山浩次：歯周病原菌 Prevotella intermedia 臨床分離株
OMA14 の全ゲノム配列決定, 第 8 回日本ゲノム微生物学会, 2014 年 3 月 7-8 日,東京 

 

中山二郎（九州大学） 
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1. Nakayama J. “Digging into our gut microbial community by NGS” The 2nd Asian Fermented 
Foods: Probiotic: the potential ingredients for health products. August 27, 2015, Bangkok, 
Thailand. 

2. Nakayama J. “What is microbiota, microbiome and their analysis ?” The 8th Asian Conference 
on Lactic Acid Bacteria. July 8, 2015, Bangkok, Thailand. 

3. 中山二郎 「アジア人の食と腸内細菌と健康に関するマルチコホート研究」第 19 回腸
内細菌学会シンポジウム．2015 年 6 月 18 日，北里大学薬学部（東京）． 

4. Nakayama J, Lee YK. (2015) “Asian Microbiome Project: Diversity in gut microbiota of Asian 
People” 4th Beneficial Microbes Conference. March 18, 2015, Hague, Netherlands. 

5. 中山二郎、東佳那子、山本麻寿紗、本田倫子、百田理恵、園元謙二、Yuan Kun Lee (2015) 
「Asian Microbiome Project: アジア人の腸内細菌叢に関する横断型コホート研究」第 88
回日本細菌学会総会．2015 年 3 月 26 日，長良川国際会議場（岐阜）． 

6. 中山二郎、東佳那子、山本麻寿紗、百田理恵、本田倫子、渡辺幸一、リーユアンカン(2015)
「Asian Microbiome Project: アジア人の食と腸内フローラと健康に関する横断型コホー
ト研究」日本農芸化学会 2015 年度大会シンポジウム．2015 年 3 月 29 日，岡山大学津
島キャンパス（岡山）． 

 

成田一衛（新潟大学） 
1. 第 55 回日本腎臓学会学術総会、総会長主導企画「次世代ライフサイエンス技術が腎臓

病研究・医療に与えるインパクト」次世代シーケンサーを用いた腎臓病研究：家族性
IgA 腎症のエクソーム解析、後藤 眞、横浜市、2012 年 6 月 1 日 

2. 第 56 回日本腎臓学会総会、総会長主導企画「IgA 腎症：病因論」：IgA 腎症感受性の責
任遺伝子、成田一衛、東京都、2013 年 5 月 11 日 

3. 第 56 回日本腎臓学会総会、ワークショップ 「次世代シークエンサーが開く新しい腎
臓基礎研究の展開」家族内集積を示す腎疾患のエクソーム解析、後藤 眞、東京都、
2013 年 5 月 11 日 

4. 公開シンポジウム「次世代ゲノム科学の最前線」 平成 26 年 1 月 21 日 Gene と腎、成
田一衛 

5. 第 37 回 IgA 腎症研究会 平成 26 年 1 月 25 日 家族性 IgA 腎症の感受性遺伝子の同定  
後藤 眞、細道一善、塚口裕康、渡辺博文、福田顕弘、藤元昭一、井ノ上逸朗、成田一
衛  

6. The 14th Asian Pacific Congress of Nephrology 2014 in TokyoSymposium : IgA nephropathy 
(May 14, 2014): Whole exome sequencing analysis of Japanese familial IgA nephropathy. Shin 
Goto 

7. 第 5 回日本腎臓学会学術総会 名古屋市 平成 27 年 6 月 7 日 エクソーム解析と連鎖

解析による IgA 腎症関連遺伝子変異の検出  後藤眞、塚口裕康、渡辺博文、土田雅文、

福田顕弘、藤本昭一、成田一衞   

8. KidneyWeek 2015, American Society of Nephrology, San Diego, 2015, Nov. 5 、
Comprehensive microbiome analysis of tonsillar crypts in IgA nephropathy. Hirofumi 
Watanabe, Shin Goto, Masafumi Tsuchida, Ichiei Narita. 

9. IgA 腎症の口蓋扁桃陰窩のマイクロバイオーム解析、第 38 回 IgA 腎症研究会、2015 年 
1 月 24 日、東京、渡辺博文, 後藤眞, 土田雅史, 森宙史, 東光一,近藤大介, 山崎肇, 青
柳竜治, 高田琢磨, 細道一善,山田拓司, 井ノ上逸朗, 黒川顕, 成田一衛 

10. IgA 腎症患者の口蓋扁桃マイクロバイオーム解析、第 58 回日本腎臓学会学術総会、平
成 27 年 6 月 7 日、名古屋、渡辺博文、後藤眞、土田雅史、近藤大介、山崎肇、青柳竜
治、高田琢磨、成田一衛 

 

新美輝幸（基礎生物学研究所） 
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1. 新美輝幸、比較トランスクリプトーム解析によるカブトムシ角形成遺伝子の網羅的同
定、日本動物学会第 85 回大会シンポジウム、2014 年 9 月 12 日、東北大学（仙台市） 

2. Teruyuki Niimi、Horn development in the Japanese rhinoceros beetle, Trypoxylus dichotomus、
Invited Seminar at Dr. Emlen’s laboratory、2014 年 12 月 19 日、The University of Montana
（USA） 

3. 新美輝幸、ナミテントウ斑紋多型現象解明へのアプローチ、第 1 回 Evolution 研究集会、
2015 年 3 月 26 日、名古屋大学理学研究科附属菅島臨海実験所（鳥羽市） 

4. 新美輝幸、性決定遺伝子で探る甲虫の角形成、昆虫共生酵母研究会主催シンポジウム
「生物の共生進化を考える」、2015 年 6 月 2 日、島根大学（島根市） 

5. 新美輝幸、昆虫の多様性創出の進化メカニズム、基礎生物学研究所臨時所内セミナー、
2015 年 7 月 2 日、基礎生物学研究所（岡崎市） 

6. Teruyuki Niimi、Control of horn development by the doublesex gene in beetles、“Nothiger” 
meeting, Insect Sex Determination、2015 年 8 月 16 日、University of Lausanne（Switzerland） 

7. Teruyuki Niimi、Towards the understanding of horn development in the Japanese rhinoceros 
beetle、Invited Seminar at Institute of Molecular Life Sciences、2015 年 8 月 18 日、University 
of Zurich（Switzerland） 

8. 新美輝幸、doublesex 遺伝子で探る甲虫の形態的雌雄差、日本進化学会第 17 回大会シ
ンポジウム、2015 年 8 月 22 日、中央大学後楽園キャンパス（文京区） 

9. 新美輝幸、カブトムシの角形成遺伝子の探索 、「認識と形成」研究会 2015、2015 年 9
月 21 日、沖縄科学技術大学院大学（国頭郡） 

10. 新美輝幸、昆虫特異的な新奇形態の Evo-Devo 研究、C-Bio Seminar 37th、2015 年 11 月 9
日、宇都宮大学（宇都宮市） 

11. 新美輝幸、性決定遺伝子で探る甲虫の武器形質、ミニシンポジウム「認識と形成」、2015
年 11 月 27 日、熊本大学発生医学研究所（熊本市） 

12. Teruyuki Niimi、Towards the Understanding of Sexually Dimorphic Horn Formation、The 63rd 
NIBB Conference “Environment to Bioresponse”、2015 年 11 月 30 日、Okazaki Conference 
Center（Okazaki） 

13. 辻知広・後藤寛貴・柳沼利信・新美輝幸、ナミテントウにおける色素輸送に関わる ABC
トランスポーター遺伝子群の同定、日本蚕糸学会 中部支部第７１回・東海支部第６７
回研究発表会ならびに特別講演会、2015 年 12 月 4 日、信州大学理学部（松本市） 

14. 新美輝幸、カブトムシの角形成機構の解明をめざして、昆虫自主セミナー第 111 回、2015
年 12 月 9 日、農業生物資源研究所（つくば市） 

15. Teruyuki Niimi、Towards the understanding of the origin and diversity of beetle horns、“Origin 
of Novelty”The Joint Symposium of the Entomological Society of Japan and the Japanese 
Society of Applied Entomology and Zoology、2016 年 3 月 27 日、Osaka Prefecture University
（Sakai） 

 

二階堂雅人（東京工業大学） 
1. 二階堂雅人『シクリッドの唇肥大化に関わる平行進化メカニズム』（2015 年 12 月 3 日，

神戸）第 38 回日本分子生物学会ワークショップ「オモロイ生き物の分子生物学」（2015
年 12 月 3 日） 

2. 二階堂雅人、岡田典弘『シクリッドの唇肥大化に関わる平行進化メカニズム』日本遺
伝学会第 87 回大会（2015 年 9 月 25 日、東北大学川内キャンパス） 

3. 二階堂雅人、岡田典弘『収斂進化の分子機構：シクリッドを題材にして』日本進化学
会第 17 回大会シンポジウム（2015 年 8 月 22 日、中央大学） 

4. 二階堂雅人『東アフリカ産シクリッドの唇肥大化に関わる平行進化の分子メカニズム』
Tokyo Vertebrate Morphology Meeting （2015 年 8 月 12 日、東京慈恵医科大学） 

5. 二階堂雅人『シクリッドにおける唇の肥大化の平行進化に関わる遺伝的基盤』日本魚
類学会年会シンポジウム（2014 年 11 月 17 日、生命の星・地球博物館、小田原） 
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6. 小林直樹、二階堂雅人、近藤梓、鈴木彦有、菊池潔、岡田典弘 「シクリッドの唇肥
大化メカニズム」第 16 回日本進化学会（2014 年 8 月 21 日-24 日、高槻・現代劇場）

7. Nikaido M. “Highly dimorphic diversity of V1R receptor genes on the sex chromosome of
East-African cichlids.” Workshop on Sensory Systems (30th Jan. 2014, Tokyo Institute of
Technology, Yokohama)

8. 二階堂雅人『ほぼ全ての脊椎動物に存在する新規フェロモン受容体 ancV1R の進化』第
3 回ケモビ研究会（2015 年 11 月 14 日，箱根）

9. 鈴木彦有、西田秀史、廣田順二、二階堂雅人『全ての脊椎動物に共通な新規フェロモ
ン受容体の機能解明』日本動物学会第 86 回大会（2015 年 9 月 17 日、新潟大学）

西順一郎（鹿児島大学）
1. Imuta N, Ooka T, Ogura Y, Hayashi T, Nishi J. Molecular epidemiology analysis of

extend-spectrum-β lactamase (ESBL) producing Enteroaggregaive Escherichia coli (EAEC) 第
87 回日本細菌学会総会, 2014.3.26-2, 東京  

2. Nishi J, Imuta N, Tokuda K, Yoshiie K. Molecular epidemiological analysis of
extended-spectrum beta-lactamase (ESBL)-producing enteroaggregative Escherichia coli 
(EAEC)  The 114th General Meeting of the American Society for Microbiology 2014.5.17-20, 
Boston, USA 

3. Imuta N, Ooka T, Seto K, Yoshiie K, Ogura Y, Hayashi T, Nishi J. Genetic heterogeneity of
AggR-positive enteroaggregative Escherichia coli (EAEC): emergence of EAEC/UPEC 
O25:H4:ST131 producing ESBL 第 88 回日本細菌学会総会, 2015.3.26-28, 岐阜市

4. Imuta N, Ooka T, Seto K, Yoshiie K, Nishi J. Genetic heterogeneity of AggR-positive
enteroaggregative Escherichia coli (EAEC); emergence of EAEC/UPEC O25:H4:ST131 
producing ESBL. The 115th General Meeting of the American Society for Microbiology, 
2015.6.1-3, New Orleans, USA 

西田洋巳（富山県立大学）
1. 山内健太、近藤伸二、浜本牧子、鈴木穣、西田洋巳 「古生子嚢菌類 Saitoella complicata

の RNA マップ解析およびヌクレオソームマップ解析」 2015 年度日本農芸化学会中部・
関西支部合同大会、2015 年 9 月 20 日、射水

西山智明（金沢大学）
1. 西山智明, 豊田敦, 鈴木穣, 坂山英俊. 陸上植物に近縁な藻類シャジクモのゲノム解

読. NGS現場の会第三回研究会、2013年9月４、５、神戸 
2. 西山智明，豊田敦, 鈴木穣, 坂山英俊. 陸上植物に近縁な藻類シャジクモのゲノム解読.

日本植物学会第７７回大会、2013年9月１３−１５、札幌 
3. Tomoaki Nishiyama, Atsushi Toyoda, Yutaka Suzuki, Asao Fujiyama and Hidetoshi Sakayama.

Genome Sequencing of the Charophycean Green Alga, Chara braunii. Plant & Animal 
Genomes XXII, January 2014, San Diego 

4. 西山 智明, 豊田 敦, 鈴木 穣, 藤山 秋佐夫, 坂山 英俊 陸上植物に近縁な藻類シャ
ジクモ: 2.3Gb ゲノムの解読・アセンブリー 生命情報科学若手の会第５回研究会 
2014年2月17-19 検見川 

5. Tomoaki Nishiyama, Atsushi Toyoda, Yutaka Suzuki, Asao Fujiyama and Hidetoshi Sakayama.
Genome Sequencing of the Charophycean Green Alga, Chara braunii.第55回植物生理学会年
会, 2014年3月18-20, 富山 

6. 西山 智明, 豊田 敦, 鈴木 穣, 藤山 秋佐夫, 坂山 英俊 シャジクモのゲノム解読
日本植物分類学会第13回大会 2014年3月20-23,熊本 
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7. Tomoaki Nishiyama, Atsushi Toyoda, Yutaka Suzuki, Asao Fujiyama and Hidetoshi Sakayama.
Genome Sequencing of the Charophycean Green Alga, Chara braunii. Ectocarapus 2014.
March 28, 2014, 神戸

8. 西山 智明, 豊田 敦, 鈴木 穣, 藤山 秋佐夫, 坂山 英俊 シャジクモゲノムにみる陸
上植物の制御因子ホモログ 日本植物学会第 78 回大会 2014 年 9 月 12-14 生田,

9. Tomoaki Nishiyama, Atsushi Toyoda, Yutaka Suzuki, Asao Fujiyama, Stefan A. Rensing ,
Hidetoshi Sakayama “The Chara braunii genome” Plant & Animal Genomes XXIII, 2015 年 1
月 San Diego,

10. Hidetoshi Sakayama, Atsushi Toyoda, Yutaka Suzuki, Asao Fujiyama, Stefan A. Rensing,
Tomoaki Nishiyama.  “The Chara braunii Genome Sheds Light on the Origin of Land Plants”
Plant & Animal Genomes XXIII, San Diego, 2015 年 1 月 San Diego

11. Tomoaki Nishiyama, Atsushi Toyoda, Yutaka Suzuki, Asao Fujiyama, Stefan A. Rensing,
Hidetoshi Sakayama. “The Chara braunii genome” International Symposium on Genome
Science 2015 "Expanding Frontiers of Genome Science II", Hitotsubashi Hall, Tokyo, 2015年 1
月２０、２１,東京

野崎久義（東京大学）
1. Takashi Hamaji, Yuko Mogi, Patrick J. Ferris, Shinya Miyagishima, Toshiyuki Mori5, Bradley

J.S.C. Olson, Masahiro Suzuki, Atsushi Toyoda, Asao Fujiyama, James G. Umen, Ichiro Nishii,
Yoshiki Nishimura & Hisayoshi Nozaki “Sequencing the mating type locus of the isogamous
colonial Gonium pectorale”(15th Conference on the Cell & Molecular Biology of
Chlamydomonas, Kongresshotel Potsdam, Germany, 5-10 June 2012)

2. Hiroko Kawai-Toyooka, Toshiyuki Mori, Takashi Hamaji, Masahiro Suzuki, Bradley J.S.C.
Olson, Atsushi Toyoda, Asao Fujiyama, and Hisayoshi Nozaki “Identification and
characterization of GCS1 orthologue in Gonium pectorale”(15th Conference on the Cell &
Molecular Biology of Chlamydomonas, Kongresshotel Potsdam, Germany, 5-10 June 2012)

3. Olson, B. J. S. C., Marriage, T., Nozaki, H., Hamaji, T., Suzuki, M., Kawai-Toyooka, H.,
Fujiyama, A. Toyoda, A., Pierre, D., Ferris, P. and Michod, R. “Evolution of cell cycle control
in the volvocine algae: from unicellular Chlamydomonas to colonial multicellular Gonium”,
15th International Conference on the Cell and Molecular Biology of Chlamydomonas
(Kongresshotel, Potsdam (near Berlin), Germany, 5-10 June 2012)

4. Kawai-Toyooka, H., Mori, T., Hamaji, T., Suzuki, M., Olson, B. J. S. C., Toyoda, A., Fujiyama,
A. and Nozaki, H. “Gonium GCS1 is expressed on the tubular mating structure of the
mating-type minus gamete”, International Symposium on the Mechanisms of Sexual
Reproduction in Animals and Plants (Joint Meeting of 2nd Allo-authentication Meeting and 5th
Egg-Coat Meeting) (Hotel Nagoya Garden Palace Nagoya, Japan, 12-16 November 2012)

5. Kawai-Toyooka, H., Mori, T., Hamaji, T., Suzuki, M., Olson, B. J. S. C., Toyoda, A., Fujiyama,
A. and Nozaki, H. “Whole-genome sequencing-based identification of GC-rich gamete fusion
gene GCS1 in Gonium pectorale”, International Symposium on Genome Science, "Expanding
Frontiers of Genome Science" (The University of Tokyo, Ito International Research Center,
Tokyo, Japan 9-10 January 2013)

6. 豊岡博子、森 稔幸、浜地貴志、鈴木雅大、Bradley J. S. C. Olson，豊田 敦、藤山秋佐夫、
野崎久義「群体性ボルボックス目ゴニウムにおける GCS1 オルソログの単離と解析-接
合様式の進化と配偶子融合因子発現制御の普遍性-」（第 12 回東京大学生命科学シンポ
ジウム、東京大学本郷キャンパス、2012 年 6 月 30 日）

7. 豊岡博子、森 稔幸、浜地貴志、鈴木雅大、Bradley J. S. C. Olson，豊田 敦、藤山秋佐夫、
野崎久義「群体性ボルボックス目ゴニウムにおける配偶子融合因子 GCS1 オルソログの
解析」（日本植物学会第 76 回大会、兵庫県立大学、2012 年 9 月 15-17 日）

8. 野崎久義、浜地貴志、豊岡博子、鈴木雅大、豊田敦、野口英樹、藤山秋佐夫 “性染色体
領域の解析に基づく「雌雄性の誕生」に関する進化生物学的研究” （2012 年 8 月 29 日
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〜30 日、新学術領域「ゲノム支援」2012 年度拡大班会議、御殿場高原ホテル、御殿場
市）

9. 浜地貴志、Smith DR、野口英樹、豊田敦、鈴木雅大、豊岡博子、藤山秋佐夫、西井一
郎、Marriage T、Olson BJSC、野崎久義 “群体性ボルボックス目 Gonium pectorale のオ
ルガネラゲノム” （2013 年 3 月 28 日〜29 日、日本藻類学会第 37 回大会、山梨大学甲
府西キャンパス、甲府市）

10. 野崎久義、豊岡博子、森 稔幸、浜地貴志、鈴木雅大、豊田 敦、野口英樹、藤山秋佐
夫 “群体性ボルボックス目のゲノム情報から探る雌雄性の進化と多細胞化”（2013 年 8
月 28 日〜29 日、新学術領域研究「ゲノム支援」拡大班会議、ポートピアホテル、神戸
市）

11. 豊岡博子、浜地貴志、茂木祐子、鈴木雅大、森稔幸、野崎久義 “群体性ボルボックス目
で探る配偶子融合の分子メカニズムとその進化” (2013 年 9 月 13 日〜15 日、日本植物
学会第 77 回大会シンポジウム「アルガルセックス: 有性生殖と生活環制御が切り拓く
藻類バイオの新戦略」、北海道大学札幌キャンパス、札幌市)”

12. 豊岡博子、森稔幸、浜地貴志、鈴木雅大、豊田敦、野口英樹、藤山秋佐夫、野崎久義 ”
ゲノム情報から探る群体性ボルボックス目の配偶子融合の分子機構” （2013 年 6 月 2
日〜3 日、新学術領域研究「動植物アロ認証」第 7 回領域会議、くにびきメッセ、松江
市）

13. Hamaji, T., Mogi, Y., Ferris, P., Mori, T., Miyagishima, SY., Kabeya, Y., Nishimura, Y., Toyoda,
A., Noguchi, H., Fujiyama, A., Suzuki, M., Kawai-Toyooka, H., Olson, B. J. S. C., Marriage, T.
H., Umen, J., Nishii, I., and Nozaki, H. “Sex-determining locus in the isogamous colonial
volvocine Gonium pectorale gives insights into the evolution of oogamy in volvocine green
algae” (Annual Meeting of SMBE 2013, Hyatt Regency Chicago, Chicago, Illinois, USA, 7-11
July 2013)

14. Hamaji, T., Ferris, P., Nishimura, Y., Toyoda, A., Noguchi, H., Fujiyama, A., Suzuki, M.,
Kawai-Toyooka, H., Olson, B. J. S. C., Marriage, T. H., Umen, J., Nishii, I., and Nozaki, H.
“Evolutionary dynamic features of mating loci inferred from de novo genome sequencing of
Gonium pectorale (Volvocales, Chlorophyta)” (Second International Volvox Conference,
University of New Brunswick. Fredericton, New Brunswick, Canada, 31 July-3 August 2013)

15. Olson, B. J. S. C., Hanschen, E. R., Marriage, T. N., Hamaji, T., Durand, P., Nozaki, H., Ferris,
P. J., Featherston, J., Suzuki, M., Kawai-Toyooka, H., Fujiyama, A., Toyoda, A., Brown, S.,
Coleman, M., and Michod, R. E. “The Volvocales genome project” (Second International
Volvox Conference, University of New Brunswick. Fredericton, New Brunswick, Canada, 31
July-3 August 2013) 

16. 野崎久義、豊岡博子、森 稔幸、浜地貴志、鈴木雅大、豊田 敦、野口英樹、藤山秋佐
夫 “群体性ボルボックス目の性染色体領域の比較解析に基づく「雌雄性」の進化生物学
的研究”（2014 年 8 月 20 日〜21 日、新学術領域研究「ゲノム支援」拡大班会議、ポー
トピアホテル、神戸市）

17. Nozaki, H., Kawai-Toyooka H., Suzuki, M., Mor, T., Hamaji, T., Toyoda, A., Noguchi, H. and
Fujiyama, A. “Genome data of the evolutionary time machine colonial volvocaleans unveiling
origins of genders and multicellularity” (International Symposium on Genome Science 2015
"Expanding Frontiers of Genome Science II," Hitotsubashi Hall, Chiyoda-ku, Tokyo, 20-21
January 2015)

18. 野崎久義、豊岡博子、新垣陽子、松﨑令、浜地貴志、豊田 敦、野口英樹、水口洋平、
藤山秋佐夫 “群体性ボルボックス目の比較ゲノム解析に基づく多細胞化と雌雄性の進
化生物学的研究” （2015 年 8 月 27〜28 日新学術ゲノム支援「2015 年度拡大班会議」、
国立京都国際会館アネックスホール、京都市）

長谷川政美（統計数理研究所）
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1. 米澤隆弘 次世代シーケンサーによる絶滅生物の進化学的解析 NGS現場の会第四回
研究会 7月1～ ３日 つくば国際会議場

2. 米澤隆弘 古代DNAによるゲノム系統学と形態学が解き明かす自然史～収斂進化への
挑戦～ 第五回TVMM (Tokyo Vertebrate Morphological Meeting) 8月11日 東京慈恵医
科大学

3. 長谷川政美 博物館試料と古代ＤＮＡ解析 日本進化学会 8月22日 中央大学
4. T Yonezawa, T. Segawa, H. Mori, M. Hasegawa.  Phylogenomics and morphology of extinct

birds point to Laurasian origin of palaeognaths. 新学術領域「ゲノム支援」２０１５年度 拡
大班会議 8月27-28日 国立京都国際会館

長谷部光泰（基礎生物学研究所）
1. Ohshima I (2015) From Juglandaceae to Ericaceae: the genetic background of host shifting

between distantly related host plants in a leaf mining moth Acrocercops transecta (Lepidoptera: 
Gracillariidae). Le Studium Conference “Insects, Pathogens and Plant Reprogramming: From 
Effector Molecules to Ecology”. 7, October. Tours, France. (Oral. Invited speaker) 

2. Ohshima I (2015) How many genomic changes are required for adaptation to a novel host plant:
forward genetic and whole genome sequencing approaches. S02-2. The 62nd Ecological 
Society of Japan Annual Meeting. 19, March. Kagoshima, Japan. (Oral. Invited speaker) 

3. Ohshima I, Nishiyama T, Hasebe M (2013) Evolution of complex traits: detecting the genes
responsible for host-plant adaptation in insects. International Symposium on Genome Science 
"Expanding Frontiers of Genome Science". 9, January, University of Tokyo, Japan. (Poster) 

4. Ohshima I & Hasebe M (2011) QTL mapping of a larval-performance trait in the leaf mining
moth Acrocercops transecta. Keystone symposium, Evolutionary Developmental Biology. 219. 
Tahoe, California, USA. 27, February-2nd, March. (Poster) 

花田耕介（九州工業大学）
1. 花田耕介（招待）、「様々な条件下でトランスクリプトーム解析をやり続けることで

みえること」明日の植物科学を探る、植物グローバル研究プロジェクト（代表者 深
尾陽一朗）、奈良先端大学、2012 年、11 月

2. Hanada K (invited). Small open reading frames associated with morphogenesis are hidden in
plant genomes. "Evolutionary Genetics and Proteomics of Natural Resources in Asia". 2013,
Jan.

3. Hanada K (invited). Many genes associated with morphogenesis are hidden in genomes. NIG
Meeting: Evolution of Junk DNAs. 2013. June.

4. 花田耕介（招待）、植物ゲノム隠れている短い遺伝子の機能解析、ワークショップ「ウ
ェット個別研究とドライ研究の実践的超融合～新しい分子生物学のあり方を模索す
る」、分子生物学会、神戸、2013 年、12 月

5. 花田耕介（招待）、「次世代シークエンサーを利用したゲノムレベルの進化解析の最前
線」、2014 アジレントゲノミクスフォーラム、東京、2014 年、6 月

6. 花田耕介（招待）、「シロイヌナズナ集団内のメチル化の多様性から明らかになったメ
チル化が遺伝子発現に影響する役割」、「次世代シークエンサーを利用したゲノムレベ
ルの進化解析の最前線」シンポジアム、第 16 回日本進化学会、大阪、2014 年、8 月

7. 花田耕介、「植物の多様性あるいは共通性の理解に比較ゲノム解析は有効か？」、中国
地域育種談話会 基調講演、2014 年、12 月、鳥取

8. Hanada K. Peptides encoded by small genes hidden in plant genomes show essential functions.
Technische University Munchen. 2015 Sep, Germany

9. Hanada K. Functional analysis of small genes hidden in plant genomes. 3rd European
Workshop on Peptide Signalling and Activity in Plants. Ghent University, (Selected Talk), 2015
Sep, Belgium  (査読有)
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10. 花田耕介、「近縁種の高精度ゲノムを利用した非モデル生物の Illumina Short Reads デー
タの解析」、東京農業大学生物資源ゲノム解析センター 特別講演、平成２７年 ７月、
東京

濵﨑恒二（東京大学）
1. 津田敦・鈴木光次・浜崎恒二（2014）「分子生物地理からの海洋区系」日本海洋学会秋

季大会シンポジウム「持続的な海洋利用のための海洋区系」2014年9月13日長崎大学 
2. Koji Hamasaki, Shotaro Suzuki, Yoshitoshi Ogura, Tetsuya Hayashi, Hiroshi Mori, Ken

Kurokawa, Wataru Arai, Hideto Takami (2015) Diversity, community structure and functional 
potential of planktonic bacteria in the Pacific Ocean: insights from the NEOPS transoceanic 
cruises. International symposium: “Developing new ocean provinces on their biogeochemistry 
and ecosystems”, The University of Tokyo, 2015.12.3 

浜本 洋（東京大学）
1. Mechanistic Analysis of Novel Antibiotics Kaikosins、Kazuhisa Sekimizu, Hiroshi Hamamoto、

The 1st International Symposium on Chemical Biology of Natural Products: Target ID and 
Regulation of Bioactivity, Oct. 31-Nov. 1, 2012, Kyoto 

2. Characterization and mechanistic analysis of novel antibiotics Kaikosin, produced by
Lysobacter sp.、Hiroshi Hamamoto, Su Jie, Paudel Atomika, Makoto Urai, Kazuhisa Sekimizu、
International Symposium on Genome Science Expanding Frontiers of Genome Science, Jan. 
9-10, 2013, Tokyo 

3. 次世代シークエンサーを用いた黄色ブドウ球菌の宿主応答因子の網羅的な解析手法、
浜本洋、石井健一、安達健朗、鈴木穣、関水和久、第 36 回日本分子生物学会年会（ワ
ークショップ「ウェット個別研究とドライ研究の実践的超融合〜新しい分子生物学の
あり方を模索する」）、2013 年 12 月 3 日〜6 日、神戸 

4. 治療効果を指向した新規抗生物質の開発に向けて、浜本洋、文部科学省科学研究費新
学術領域研究「ゲノム支援」公開シンポジウム 次世代ゲノム科学の最前線、2014 年 1
月 21 日、東京 

5. Novel Therapeutically Effective Antimicrobial Agent Targets Bacterial RNA Polymerase Sigma
Factor、Atmika Paudel, Hiroshi Hamamoto, Keiichi Kaneko, Shigeki Matsunaga, Yutaka Suzuki, 
Momomu Kanai, Kazuhisa Sekimizu、54th Interscience Conference on Antimicrobial Agents 
and Chemotherapy (ICAAC)、2014 年 9 月 5 日〜10 日、Washington D.C. 

6. マウス臓器に感染した黄色ブドウ球菌の網羅的遺伝子発現解析、浜本洋、扇喜秀、鈴
木穣、Paudel Atmika、 関水和久、第２７回微生物シンポジウム、2015 年 9 月４〜5 日、
岡山

7. Comprehensive gene expression analysis for Staphylococcus aureus infection in mouse organs、
Hiroshi Hamamoto, Suguru Ohgi, Yutaka Suzuki, Paudel Atmika, Kazuhisa Sekimizu、
ICAAC/ICC 2015、2015 年 9 月 17〜21 日、サンディエゴ 

8. 宿主臓器における遺伝子発現上昇を指標とした黄色ブドウ球菌の新規病原性因子の探
索、扇喜秀、浜本洋、鈴木穣、関水和久、第 14 回 次世代を担う若手ファーマ・バイ
オフォーラム 2015、2015 年 9 月 12〜13 日、千葉 

9. 宿主臓器における遺伝子発現上昇を指標とした黄色ブドウ球菌の新規病原性因子の探
索、扇喜秀、浜本洋、鈴木穣、関水和久、BMB2015（第３８回日本分子生物学会、第
88 回生化学会 合同大会）、2015 年 12 月 1〜4 日、神戸 

林 深（東京医科歯科大学）
1. 林深，稲澤譲治．ゲノム解析が明らかにしてきた顎顔面奇形の病態．第 54 回日本先天

異常学会学術集会 シンポジウム１ 顔面奇形：基礎と臨床 2014年 7月 26日, 相模原． 
2. Hayashi S, Imoto I, Makita Y, Hata A, Inazawa J. Pathogenic CNVs and causative genes
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detected by two-stage screening in 647 patients with mental retardation and multiple congenital 
anomalies of unknown etiology. 12th International Congress of Human Genetics / The 
American Society of Human Genetics 61st annual meeting, Oct 12-14, 2011, Montreal. 
(poster) 

3. 林深，Daniela Tiaki Uehara，長縄光代，稲澤譲治．高解像度アレイを用いた pathogenic CNV
を付加的に修飾する微細 CNV の探索．日本人類遺伝学会第 57 回大会 2012 年 10 月
27 日, 東京． 

4. 林深，Daniela Chiaki Uehara，長縄光代，井本逸勢，蒔田芳男，羽田明，稲澤譲治．オ
リゴアレイ・SNP アレイを用いた先天異常疾患症例におけるゲノム異常評価とアレイ
ポテンシャルの比較．日本人類遺伝学会第 56 回大会 2011 年 11 月 10 日, 千葉． 

5. Hayashi S, Okamoto N, Takanashi J, Inazawa J. Comprehensive investigation of CASK and
other relevant genes in 41 patients with intellectual disability, microcephaly and 
disproportionate pontine and cerebellar hypoplasia (MICPCH) using next-generation 
sequencing. The American Society of Human Genetics 64th annual meeting, Oct 18-22, 2014, 
San Diego. (platform) 

6. Hayashi S, Nobuhiko O, Takanashi J, Inazawa J. Investigation of CASK gene aberrations in 38
patients with severe intellectual disability, microcephaly and disproportionate pontine and 
cerebellar hypoplasia. The American Society of Human Genetics 63rd annual meeting, Oct 
22-26, 2013, Boston. (platform) 

7. 林深，岡本伸彦，高梨潤一，稲澤譲治．小脳脳幹部低形成を伴う小頭症 (MICPCH)41
例に対する CASK 遺伝子その他の包括的疾患原因探索．日本人類遺伝学会 59 回大会
2014 年 11 月 21 日, 東京． 

8. 林深，岡本伸彦，高梨潤一，稲澤譲治．小脳脳幹部低形成 (MICPCH)の原因となる多
彩な病態の探索．日本人類遺伝学会 58 回大会 2013 年 11 月 23 日, 仙台． 

林 哲也（九州大学）
1. 大岡唯祐, 林哲也：人獣共通新興病原体 Escherichia albertii のゲノムの特徴と診断疫学

マーカーの開発. 第 157 回日本獣医学会学術集会 微生物学分科会企画シンポジウム, 
9/9-12, 2014, 札幌. 

2. 後藤恭宏，林哲也（ワークショップ・招待演者）：難培養菌群による polymicrobial disease
へのゲノムからのアプローチ. 第 87 回日本細菌学会総会, 3-26-28, 2014, 東京.  

原 一雄（東京医科大学）
1. Hara K, Hayato Fujita H, Johnson TA, Yamauchi T, Maeda S, Tsunoda T, Nakamura Y,

Kadowaki T. Comprehensive evaluation of type 2 diabetes susceptibility loci in the Japanese 
population using 1000 genomes project data. The 48th EASD (European Association for the 
Study of Diabetes) Annual Meeting, 2012 年 10 月 3 日, ベルリン（ドイツ）（査読有） 

2. Hara K, Fujita H, Johnson TA, Maeda S, Tsunoda T, Kubo M, Kadowaki T. Comprehensive
evaluation of type 2 diabetes susceptibility loci in East Asians by using 1000 Genomes Project 
data. American Society of Human Genetics 62nd Annual Meeting, 2012年 11月 9日, サンフラ
ンシスコ（米国）（査読有）

3. 原 一雄、藤田 逸人, 庄嶋 伸浩, 堀越 桃子, 岩部 美紀, 岩部 真人, 岡崎 由希
子, 山内 敏正, 前田 士郎, 伊藤 千賀子, 植木 浩二郎, 久保 充明, 中村 祐輔, 
門脇 孝：高密度遺伝子多型情報を利用した全ゲノム解析による新規 2 型糖尿病感受性
遺伝子同定の試み、第 55 回日本糖尿病学会年次学術集会、2012 年 5 月 18 日、横浜 

4. 原 一雄、藤田 逸人、前田 士郎、門脇 孝：発現解析と全ゲノム解析による２型糖尿
病感受性領域の探索、第 57 回日本人類遺伝学会、2012 年 10 月 26 日、東京  
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5. 藤田 逸人, 原 一雄, 庄嶋 伸浩, 今村 美菜子, 前田 士郎, 門脇 孝：ゲノムワイド関連
解析を用いた東洋人における２型糖尿病感受性領域の探索,第 56 回日本糖尿病学会年次
学術集会,2013 年 5 月 17 日,熊本

菱田 卓（学習院大学）
1. 菱田卓、慢性的な紫外線照射による突然変異の誘起メカニズム、放射線影響学会第 55

回大会、2012 年 9 月 7日、仙台
2. 菱田卓、慢性的な紫外線損傷ストレスに対する耐性獲得に関与するヌクレオソーム構

造、放射線影響学会第 57 回大会、2014 年 10 月 2 日、鹿児島

深田吉孝（東京大学）
1. 吉種光, Du-Ngoc Hien, 岩崎渉, 鈴木穣, 尾崎遥, 寺嶋秀騎, 深田吉孝、CLOCK の DNA

結合リズムとその結合部位の探索、第 18 回日本時間生物学会学術大会（愛知県 名古
屋市 名古屋大学）2011 年 11 月 24 日-25 日（ポスター発表、口頭発表） 

2. 寺嶋秀騎, 吉種光, Du-Ngoc Hien, 岩崎渉, 尾崎遥, 鈴木穣, 深田吉孝、マウス肝臓にお
いて時計因子 CLOCK がリズミックに結合する DNA 領域の探索、日本動物学会第 64
関東支部大会（千葉県 船橋市 東邦大学 習志野キャンパス）2012 年 3 月 17 日（ポス
ター発表）

3. 寺嶋秀騎, 吉種光, Du-Ngoc Hien, 岩崎渉, 尾崎遥, 鈴木穣, 深田吉孝、時計因子 CLOCK
がリズミックに結合する DNA 領域の探索、第 19 回日本時間生物学会学術大会（北海
道 札幌市 北海道大学）2012 年 9 月 15 日-16 日 (ポスター発表) 

4. 吉種光, 尾崎遥, 寺嶋秀騎, Du-Ngoc Hien, 岩崎渉, 鈴木穣, 深田吉孝、時計タンパク質
CLOCK の ChIP-Seq 解析と概日性トランスクリプトーム解析、CLOCK ChIP-Seq and 
circadian transcriptome in the mouse liver、第 35 回日本分子生物学会年会（福岡県 福岡市 
福岡国際会議場）2012 年 12 月 13 日（ポスター発表、口頭発表） 

5. 吉種光, 尾崎遥, 寺嶋秀騎, Du-Ngoc Hien, 岩崎渉, 鈴木穣, 深田吉孝、時計タンパク質
CLOCK の ChIP-Seq 解析と概日性トランスクリプトーム解析、CLOCK ChIP-Seq and 
circadian transcriptome in the mouse liver、第 85 回日本生化学会大会（福岡県 福岡市 福
岡国際会議場）2012 年 12 月 15 日（ポスター発表、口頭発表） 

6. Hikari Yoshitane, Haruka Ozaki, Hideki Terajima, Ngoc-Hien Du, Wataru Iwasaki, Yutaka
Suzuki and Yoshitaka Fukada CLOCK-controlled polyphonic regulations of circadian 
rhythms through canonical and non-canonical E-boxes. Gordon Research Seminars: 
Chronobiology（米, RI, Salve Regina Univ.）2013 年 7 月 13-14 日（ポスター発表） 

7. Hideki Terajima, Hikari Yoshitane, Haruka Ozaki, Ngoc-Hien Du, Yutaka Suzuki, Taihei
Fujimori, Wataru Iwasaki and Yoshitaka Fukada. CLOCK-controlled multiple regulations of 
circadian rhythms through canonical and noncanonical E-boxes.  13th European Biological 
Rhythms Society （独ミュンヘン, Ludwig-Maximilians-University）2013 年 8 月 19 日（口
頭発表）

8. Hideki Terajima, Hikari Yoshitane, Haruka Ozaki, Ngoc-Hien Du, Yutaka Suzuki, Shigeki
Shimba, Taihei Fujimori, Sumio Sugano, Toshihisa Takagi, Wataru Iwasaki, and Yoshitaka 
Fukada CLOCK-ChIP-Seq and Circadian Transcriptome in the Mouse Liver 第 86 回日本
生化学会大会（神奈川県 横浜市 パシフィコ横浜）2013 年 9 月 11 日（ポスター発表） 

9. 吉種光, 尾崎遥, 寺嶋秀騎, Du-Ngoc Hien, 布川莉奈, 岩崎渉, 鈴木穣, 深田吉孝、多様な
時計シスエレメントを介した概日リズムの多重制御、第 20 回日本時間生物学術大会（大
阪府 東大阪市 近畿大学 東大阪キャンパス）2013 年 11 月 9 日（ポスター発表） 

10. 吉種光, 深田吉孝、時計タンパク質 CLOCK と BMAL1 のリン酸化リズムとその制御、
第 36 回日本分子生物学会年会（兵庫県 神戸市 神戸ポートアイランド）2013 年 12 月
3 日（口頭発表） 
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11. 寺嶋 秀騎、吉種 光、深田 吉孝、時計タンパク質 CLOCK が生み出す転写リズムと転
写後制御の概日変動、第２回卓越した大学院拠点形成支援補助金による理学系リトリ
ート（静岡県 伊豆市 ラフォーレ修善寺）2014 年 3 月 11 日（ポスター発表）

12. Hikari Yoshitane, Haruka Ozaki, Hideki Terajima, Ngoc-Hien Du, Wataru Iwasaki, Yoshitaka
Fukada. MOCCS analysis for determination of CLOCK-binding motifs.  Society for
Research on Biological Rhythms 2014 (米国モンタナ州、Big Sky Resort) 2014 年 6 月 16
日(ポスター発表)

13. Hikari Yoshitane, Haruka Ozaki, Hideki Terajima, Ngoc-Hien Du, Yutaka Suzuki, Wataru
Iwasaki, and Yoshitaka Fukada A new method, MOCCS analysis, for determination of
CLOCK-binding motifs.  The 30th Anniversary Meeting Sapporo Symposium on Biological
Rhythm （北海道 札幌市 北海道大学）2014 年 7 月 26 日-27 日（ポスター発表）

14. 深田 吉孝：行動の日周リズムを規定する時計タンパク質の修飾クロノコード. 大阪市
立大学 生物分子機能学ゼミナール 大阪市立大学大学院理学研究科（大阪）2014 年
8 月 21 日（招待講演）

15. Hikari Yoshitane, Haruka Ozaki, Hideki Terajima, Ngoc-Hien Du, Wataru Iwasaki, and
Yoshitaka Fukada A new method, MOCCS analysis, for determination of CLOCK-binding
motifs The 68th Fujihara Seminar "Homeodynamics in Clocks, Sleep and Metabolism"（静岡
県 伊豆市 IBM 天城ホームステッド）2014 年 9 月 25 日、26 日（ポスター発表）

16. Hikari Yoshitane, Yoshitaka Fukada Genome-wide approach for molecular outputs of the
circadian clock in mice Chile-Japan Academic Forum in UTokyo Workshop on Genes, Cells
and Organisms（東京都 文京区 東京大学）2014 年 10 月 8 日（口頭発表）

17. Hikari Yoshitane, Haruka Ozaki, Hideki Terajima, Ngoc-Hien D,Wataru Iwasaki, and Yoshitaka
Fukada A new method, MOCCS analysis, for determination of CLOCK-binding motifs 第
87 回日本生化学会大会（京都府 京都市 国立京都国際会館）2014 年 10 月 17 日（ポス
ター発表、口頭発表）

18. 寺嶋 秀騎、吉種 光、尾崎 遥、鈴木 穣、榛葉 繁紀、岩崎 渉、深田 吉孝、時計因子
CLOCK が生み出す転写リズムとリズミックな転写後制御の重要性、第 21 回日本時間
生物学会学術大会（福岡県 福岡市 九州大学）2014 年 11 月 8 日（ポスター発表）

19. Hikari Yoshitane and Yoshitaka Fukada、哺乳類の概日時計機構の理解に向けた OMICS 解
析、第 21 回日本時間生物学会学術大会（福岡県 福岡市 九州大学）2014 年 11 月 8 日
（口頭発表）

20. 寺嶋 秀騎、吉種 光、尾崎 遥、鈴木 穣、榛葉 繁紀、岩崎 渉、深田 吉孝、ゲノムワ
イドな CLOCK の標的探索が明らかにしたリズミックな転写後制御、第 37 回日本分子
生物学会年会（神奈川県 横浜市 パシフィコ横浜）2014 年 11 月 25 日（ポスター発表、
口頭発表）

21. 吉種 光, 尾崎 遼, 寺嶋 秀騎, Ngoc-Hien Du, 岩崎 渉, 鈴木 穣, 深田 吉孝、新しいバ
イオインフォマティクス技術 MOCCS を用いた転写因子 CLOCK の DNA 結合モチーフ
の決定、第 37 回日本分子生物学会年会（神奈川県 横浜市 パシフィコ横浜）2014 年 11
月 25 日（ポスター発表）

22. Yoshimasa Asano, Hikari Yoshitane, Haruka Ozaki, Yutaka Suzuki, Hideki. Terajima, Aya
Sagami, Wataru Iwasaki, Yoshitaka Fukada Genome-wide circadian transcription through
rhythmic regulation of clock cis-elements E-box and D-box International Symposium on
Genome Science 2015 “Expanding Frontiers of Genome Science II”(東京、日本教育会館)
2015 年 1 月 20 日(ポスター発表)

23. Yoshitka Fukada Genome-wide analysis of CLOCK-controlled genes reveals importance of
the transcriptional rhythm and the post-transcriptional regulation. 4th International Symposium
Molecular Clock 2015 Epigenetic Landscape in Biological Rhythms（Shiran-Kaikan, Kyoto,
Japan）  2015 年 3 月 27 日（招待講演）

24. Yoshitaka Fukada Canonical and noncanonical E-boxes Regulate Transcriptional and
Post-Transcriptional Circuits. XIV European Biological Rhythms Society  and IV World
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Congress of Chronobiology, （The University of Manchester, Manchester ,UK,） Aug. 4, 2015
（招待講演）

25. Hideki Terajima, Hikari Yoshitane, Haruka Ozaki, Yutaka Suzuki, Shigeki Shimba, Wataru
Iwasaki, and Yoshitaka Fukada Circadian control of RNA modification regulates rhythmic 
gene expression and clock speed Gordon Research Conferences on Chronobiology: 
Biological Rhythms（Melia Golf Vichy Catalan Business and Convention Center, Girona, Spain）
2015 年 7 月 1-2 日(ポスター発表)  

26. 寺嶋 秀騎、吉種 光、尾崎 遥、鈴木 穣、榛葉 繁紀、岩崎 渉、深田 吉孝、リズミッ
クな A-to-I RNA 編集が担う体内時計機構の分子基盤、第 17 回日本 RNA 学会年会（北
海道 札幌市 ホテルライフォート札幌）2015 年 7 月 15 日（口頭発表） 

27. Hikari Yoshitane, Hideki Terajima, and Yoshitaka Fukada Circadian epitranscriptomics:
mRNA rhythms driven by rhythmic post-transcriptional regulation 14th European Biological 
Rhythms Society (EBRS) and 4th World Congress of Chronobiology （The University of 
Manchester, Manchester, UK）2015 年 8 月 3-4 日（ポスター発表） 

28. Yoshitaka Fukada: Rhythmic transcription and post-transcriptional regulation govern circadian
outputs. Asian Forum on Chronobiology in 2015 （Hokkaido University, Sapporo, Hokkaido） 
Sep.7, 2015（招待講演） 

29. Fukada Yoshitaka: Impact of RNA editing on circadian epitranscriptome in mice. Cold Spring
Harbor Asia Conferences on Biological Rhythms.（Suzhou Industrial Park Conference Center, 
Suzhou, China）Oct.29, 2015（招待講演） 

30. 寺嶋 秀騎、吉種 光、尾崎 遼、鈴木 穣、榛葉 繁紀、岩崎 渉、深田 吉孝、広範な RNA
リズムを作り出す A-to-I RNA 編集と時計振動体との機能連関、第 22 回日本時間生物
学会学術大会（東京都 文京区 東京大学 伊藤国際学術研究センター）2015 年 11 月 21
日（ポスター発表）

31. 浅野 吉政、吉種 光、尾崎 遼、鈴木 穣、寺嶋 秀騎、佐上 彩、岩崎 渉、深田 吉孝、
時計シスエレメント D-box を介したゲノムワイドな転写制御機構の解析、第 22 回日
本時間生物学会学術大会（東京都 文京区 東京大学 伊藤国際学術研究センター）2015
年 11 月 21 日（ポスター発表） 

32. 寺嶋 秀騎、吉種 光、尾崎 遼、鈴木 穣、榛葉 繁紀、岩崎 渉、深田 吉孝、リズミッ
クな A-to-I RNA 編集による体内時計システムの分子制御、第 38 回日本分子生物学会
年会 第 88 回日本生化学会大会 合同大会 BMB2015（神戸、ポートアイランド）2015
年 12 月 4 日（口頭発表） 

福澤秀哉（京都大学）
1. 福澤 秀哉、久保 雄昭、大和 勝幸、鈴木 穣、菅野 純夫、伊藤 武彦、谷口 丈晃、黒

木 陽子、豊田 敦、伊藤 武彦、新井 理、小原 雄治「緑藻クラミドモナスのストレス
応答をゲノムで見る：次世代シーケンサーを用いたゲノム発現データベースの構築」第
51 回 日本植物生理学会 2010 年 3 月 18-21 日（熊本大学 黒髪北キャンパス）

2. Mari Yanase, Takeaki Kubo, Katusyuki Yamato, Takashi Yamano, Tomoya Satake, Yutaka
Suzuki, Sumio Sugano, Asao Fujiyama, Takehiko Itoh, Takeaki Taniguchi, Hideya
Fukuzawa “Identification of novel low-CO2 inducible genes in Chlamydomonas reinhardtii by
massive transcriptomic analysis” VIIth International Symposium on Inorganic Carbon
Utilization by Aquatic Photosynthetic Organisms (CCM7), 29 August-2 September, Awaji, Japan,
2010 

3. Yu Sasaki, Yosuke Yamahara, Hirobumi Nakano, Shin-ichiro Ozawa, Yuichiro Takahashi,
Hideya Fukuzawa “Structure and function of the CCM1 complex controlling CO2 
concentrating mechanism in a green alga, Chlamydomonas reinhardtii” VIIth International 
Symposium on Inorganic Carbon Utilization by Aquatic Photosynthetic Organisms (CCM7), 29 
August-2 September, Awaji, Japan, 2010 

4. Takashi Yamano, Tomoki Tsujikawa, Kyoko Hatano, Shin-ichiro Ozawa, Yuichiro
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Takahashi, and Hideya Fukuzawa “Light and low-CO2 dependent LCIB/LCIC complex 
localization in the chloroplast supports the carbon-concentrating mechanism in Chlamydomonas 
reinhardtii.” VIIth International Symposium on Inorganic Carbon Utilization by Aquatic 
Photosynthetic Organisms (CCM7), 29 August-2 September, Awaji, Japan, 2010 

5. 浅田 温子、鈴木 穣、菅野 純夫、谷口 丈晃、福澤 秀哉「緑藻クラミドモナスのゲノ
ム発現データベース KCGD を用いた水素発生関連遺伝子の探索」第 52 回日本植物生
理学会 2011 年 3 月 20-22 日（東北大学川内北キャンパス）

6. 柳瀬 麻里、久保 雄昭、鈴木 穣、菅野 純夫、谷口 丈晃、福澤 秀哉「RNAseq 法によ
る新たな無機炭素濃縮関連遺伝子の探索」第 52 回日本植物生理学会 2011 年 3 月 20-22
日（東北大学川内北キャンパス）

7. 山野 隆志、浅田 温子、福澤 秀哉「緑藻の CO2濃縮機構の制御因子とピレノイド局在
因子の解析」、第 27 回ユーグレナ研究集会 2011 年 11 月 12 日（中部大学春日井キャ
ンパス）

8. Takashi Yamano, Takeaki Kubo, Takeaki Taniguchi, Mari Yanase, Yutaka Suzuki, Sumio
Sugano, Takehiko Itoh, Asao Fujiyama, Yuji Kohara, Atsushi Toyoda, Tadasu Shin-i, Yoko
Kuroki, Hideya Fukuzawa "Genome-wide response to CO2 deficiency in Chlamydomonas
reinhardtii revealed by RNA-seq analysis" The 1st International Symposium on Plant
Environmental Sensing, 19-21 March 2012（奈良県 東大寺総合文化センター）

9. Takashi Yamano, Takeaki Taniguchi, Takeaki Kubo, Mari Yanase, Yutaka Suzuki, Sumio
Sugano, Takehiko Itoh, Asao Fujiyama, Yuji Kohara, Atsushi Toyoda, Tadasu Shin-i,
Hideya Fukuzawa "Genome-wide response to CO2 deficiency in Chlamydomonas reinhardtii
revealed by RNA-seq analysis" 15th International Conference on the Cell & Molecular Biology
of Chlamydomonas June 2012, Potsdam, Germany

10. 山野 隆志、谷口 丈晃、舟津 尚子、中田 光隆、柳瀬 麻里、鈴木 穣、菅野 純夫、福
澤 秀哉「緑藻クラミドモナスにおける CCM1 複合体を介した CO2応答性遺伝子の転写
調節機構」日本植物学会第 76 回大会 2012 年 9 月 15-17 日（兵庫県立大学 姫路書写
キャンパス）

11. Takashi Yamano, Takeaki Taniguchi, Takeaki Kubo, Mari Yanase, Yutaka Suzuki, Sumio
Sugano, Takehiko Itoh, Asao Fujiyama, Yuji Kohara, Atsushi Toyoda, Tadasu Shin-i,
Hideya Fukuzawa “Genome-wide response to CO2 deficiency in Chlamydomonas reinhardtii
revealed by RNA-seq analysis.” International Symposium on Genome Science “Expanding
Frontiers of Genome Science” 9-10 January 2013（東京大学 伊藤国際学術研究センター）

12. Lianyong Wang, Takashi Yamano, Masataka Kajikawa, Masafumi Hirono, Hiro Iguchi,
Hideya Fukuzawa “CO2-requiring mutants defective in CCM-induction generated by high
frequency transformation with square electric pulses” 16th International Conference on the Cell
and Molecular Biology of Chlamydomonas, 8-13 June 2014（Pacific Grove, CA, USA）

13. Takashi Yamano, Emi Sato, Hiro Iguchi, Hideya Fukuzawa “HLA3 and LCIA are associated
with inorganic carbon transport in Chlamydomonas reinhardtii” 16th International Conference
on the Cell and Molecular Biology of Chlamydomonas, 8-13 June 2014（Pacific Grove, CA,
USA）

14. Lianyong Wang, Takashi Yamano, Masafumi Hirono, Hideya Fukuzawa「CO2-requiring
mutants defective in CCM-induction generated by high frequency transformation with square
electric pulses: Is CAS protein essential for CO2-signaling?」第 11 回クラミドモナス研究会
2014 年 10 月 3-4 日（高知市文化プラザかるぽーと）

15. 山野 隆志、佐藤 江美、井口 ひろ、福澤 秀哉「葉緑体包膜と細胞膜における HCO3
-

輸送体」第 11 回クラミドモナス研究会 2014 年 10 月 3-4 日（高知市文化プラザかるぽ
ーと）

16. Hideya Fukuzawa, Lianyong Wang, Takashi Yamano, Shunsuke Takane “Molecular
components of carbon-dioxide-sensing and regulation of carbon-concentrating mechanism in a
green alga, Chlamydomonas mutants” 2nd International Symposium on Plant Environmental
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Sensing, 13-15 March 2015（産業技術総合研究所 臨海副都心センター） 
17. 山野 隆志、佐藤 江美、井口 ひろ、福田 有里、福澤 秀哉「細胞膜 HLA3 と葉緑体包

膜 LCIA は重炭酸輸送に協調的に働き、低 CO2環境において光合成を維持する」第 56
回日本植物生理学会年会 2015 年 3 月 16-18 日（東京農業大学 世田谷キャンパス） 

18. 山野 隆志、佐藤 江美、井口 ひろ、福田 有里、福澤 秀哉「細胞膜に局在する HLA3 と
葉緑体包膜に局在する LCIA は重炭酸イオンを輸送し緑藻の炭酸固定を支える」第 6
回日本光合成学会年会および公開シンポジウム 2015 年 5 月 22-23 日（岡山国際交流セ
ンター）

19. Hideya Fukuzawa, Takashi Yamano, Masataka Kajikawa “Regulatory factors controlling
expression of bicarbonate transporters revealed by characterization of CO2-requiring
Chlamydomonas mutants” Gordon Research Conference - The Dynamics and Regulation of
Photosynthesis: From the Origin of Biocatalysis to Innovative Solar Conversion, 28 June-3 July
2015（Bentley University, Waltham, MA）

20. Lianyong Wang, Takashi Yamano, Ryutaro Tokutsu, Shunsuke Takane, Kosuke Tsuda, Jun
Minagawa, Hideya Fukuzawa “Calcium-sensing receptor homolog, CrCAS, is essential for
regulation of carbon-concentrating mechanism in a green alga, Chlamydomonas reinhardtii.” 第
11 回京大縦横無尽の会ワークショップ 2015 年 7 月 17 日（京都大学 理学研究科セミ
ナーハウス）

21. 山野 隆志、梶川 昌孝、井口 ひろ、水原 初枝、王 連勇、新川 はるか、舟津 尚子、
安部 竜樹、小川 真梨菜、津田 高佑、福田 有里、豊川 知華、新川 友貴、後藤 裕樹、
椹木 裕里、高根 俊輔、黄瀬 光稀、北田 諒平、坂井 遼太、木平 成子、佐藤 江美、
中田 光隆、古谷 憲一、北 悠人、宮崎 葵、福澤 秀哉「緑藻ランダム挿入変異体ライ
ブラリーの作成と利用」第 12 回クラミドモナス研究会 2015 年 9 月 3-4 日（中央大学
後楽園キャンパス）

福重真一（東北大学）
1. Fukushige S, Horii A: MeTA-array, a useful method to identify genes transcriptionally silenced

by tumor-specific hypermethylation in cancer. 104th American Association for Cancer Research 
Annual Meeting, 2013. 4. 9, Washington DC, USA. 

2. 福重 真一、堀井 明：ヒト癌において腫瘍特異的な高度メチル化により転写抑制され
た遺伝子の MeTA-array による効率的探索法の開発. 第 71 回日本癌学会学術総会、2012. 
9. 20、札幌.

藤井穂高（大阪大学）
1. Locus-specific biochemical epigenetics / chromatin biochemistry by insertional chromatin

immunoprecipitation (iChIP). Hodaka Fujii. Epigenomics, Sequencing & SNiPs-2013 Meeting, 
July 10 - 11, 2013, Boston, USA. 

2. Identification and characterization of promoter-bound molecules involved in transcriptional
regulation by insertional chromatin immunoprecipitation (iChIP). Fujii H: Cold Spring Harbor 
meeting "Mechanisms of eukaryotic transcription", August 27 - 31, 2013, Cold Spring Harbor, 
USA. 

3. Locus-specific biochemical analysis of genome functions by iChIP and enChIP (locus-specific
ChIP). Hodaka Fujii. Small RNAs to Stem Cells & Epigenetic Reprogramming - 2013 Meeting, 
November 25 - 26, 2013, Tokyo, Japan. 

4. Identification and characterization of promoter-bound molecules involved in transcriptional
regulation of Pax5 by insertional chromatin immunoprecipitation (iChIP) Fujita T, and Fujii H
第 42 回日本免疫学会総会 2013 年 12 月 10-13 日 千葉 
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5. Analysis of chromatin mechanisms by locus-specific chromatin immunoprecipitation
technologies. Toshitsugu Fujita, Hodaka Fujii. Keystone Symposia "Chromatin Mechanisms
and Cell Physiology". March 23 - 28, 2014, Oberstdorf, Germany.

6. enChIP: a method for locus-specific biochemical analysis of genome functions. 藤田敏次、浅
野良則、大塚旬子、高田洋子、斉藤一伸、大木理恵子、藤井穂高 第8回日本エピジェ
ネティクス研究会年会 2013年5月25日-27日 東京

7. Biochemical analysis of lymphocyte lineage commitment using the locus-specific chromatin
immunoprecipitation technologies (iChIP and enChIP). Fujii H: 2nd International Molecular
Immunology & Immunogenetics Congress (MIMIC-II). April 27 - 30, 2014, Antalya, Turkey.

8. enChIP: a method for locus-specific biochemical analysis of genome functions. Fujita T, and
Fujii H: 11th EMBL Conference: Transcription and Chromatin. August 23 - 26, 2014,
Heidelberg, Germany.

9. 人工DNA結合分子を用いた遺伝子改変・遺伝子発現制御・生化学的ゲノム機能解析 藤
井穂高 第 24 回遺伝医学セミナー 2014 年 9 月 大阪

10. Engineered DNA-binding molecule-mediated chromatin immunoprecipitation (enChIP) 法に
よる特定ゲノム領域の単離と結合分子の同定 藤井穂高 第 4 回ゲノム編集研究会
2014 年 10 月 7 日 広島

11. Capturing chromatin: biochemical analysis of genome functions using the locus-specific
chromatin immunoprecipitation technologies 藤田敏次、藤井穂高 第 37 回日本分子生物
学会年会 2014 年 11 月 26 日 横浜

藤田知道（北海道大学）
1. 川田慎也、Bao Liang、石橋充浩、巻口勇馬、野田なつみ、日渡祐二、石川雅樹、鈴木

穣、菅野純夫、長谷部光泰、藤田知道  細胞周期制御因子サイクリン依存性リン酸化
酵素 A（CDKA）によるストレス応答制御への関与 日本植物学会第 79 会大会、
2015(H27)/9/6-8、新潟市

2. 川田慎也、Bao Liang、石橋充浩、巻口勇馬、野田なつみ、日渡祐二、石川雅樹、 鈴木
穣、菅野純夫、長谷部光泰、藤田知道 細胞周期進行と環境応答を同時に制御する植
物サイクリン依存性キナーゼ CDKA の機能解析 第 37 回日本分子生物学会年会、
2014(H26)/11/25-27、神戸市

3. 石橋充浩、巻口勇馬、野田なつみ、日渡祐二、石川雅樹、 鈴木穣、菅野純夫、長谷部
光泰、藤田知道 ヒメツリガネゴケにおける CDKA の機能解析 日本植物生理学会年
会、2013(H25)/3/21-23、岡山市

4. Yuya Tsuchiya, Kohei Nakamura, Hiroyuki Imai, Yoichi Sakata, Ralph Quatrano, Mitsuyasu
Hasebe, Tomomichi Fujita Cell wall proteins regulates asymmetric and symmetric modes of
cell division. MOSS2012 International Conference、2012(H24)/6/16-18、New York City, 
NY

5. 藤田知道 ヒメツリガネゴケのストレス耐性細胞Brood cellはどのような細胞か 日本
植物学会第 79 会大会(スペース・モス関連集会)、2015(H27)/9/6-8、新潟市

6. Junling Ren, Yuya Tsuchiya, Mitsuyasu Hasebe, Tomomichi Fujita  The study of a plasma
membrane protein involved in cell polarity in Physcomitrella patens 第56回日本植物生理学
会年会、2015(H27)/3/16-1、世田谷区

7. Junling Ren, Yuya Tsuchiya, Mitsuyasu Hasebe, Tomomichi Fujita The study of a plasma
membrane protein involved in cell polarity regulation in Physcomitrella patens MOSS2014
International Conference、2014(H26)/9/25-28、 Beijing, China

8. Ren Junling, Tsuchiya Yuya, Hasebe Mitsuyasu, Fujita Tomomichi The study of a plasma
membrane protein involved in cell polarity regulation in Physcomitrella patens 日本植
物学会第 78 会大会、2014(H26)/9/12-14、川崎市
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9. 細木悠太郎、一力綾子、久保稔、鈴木穣、菅野純夫、長谷部光泰、藤田知道 Functional
Analysis of GRAS Family Transcription Factor that Regulates Asymmetric Cell Division in
Physcomitrella patens  第 55 回日本植物生理学会年会、2014(H26)/3/18-20、富山市

10. Ren Junling, Yuya Tsuchiya, Mitsuyasu Hasebe, Tomomichi Fujita  Analysis of a cell wall
protein involved in cell polarity in protonemata of Physcomitrella patens 第 55 回日本植物生
理学会年会、2014(H26)/3/18-20、富山市

11. Junling Ren, Yuya Tsuchiya, Mitsuyasu Hasebe, Tomomichi Fujita Analysis of two proteins
that are involved in cell polarity in protonemata of Physcomitrella patens 日本植物学会第 77
会大会、2013(H25)/9/13-15、札幌市

12. 細木悠太郎，Ren Junling，Bao Liang，長谷部光泰，藤田知道 ヒメツリガネゴケを用
いた極性研究 −植物極性制御の多様性と共通性− 日本植物学会第 77 会大会、
2013(H25)/9/13-15、札幌市

藤本 龍（神戸大学）
1. 藤本 龍; 川辺 隆大; 板橋 悦子; 安田 剛志; 岡崎 桂一：ハクサイにおけるヒ

ストンメチル化抗体を用いたクロマチン免疫沈降法のポジティブ/ネガティブコント
ロールプライマーの作製。園芸学会平成 27 年度秋季大会 2015 年 9 月 徳島大学

2. 藤本 龍; 川辺 隆大：アブラナ科の雑種強勢の分子機構の解明を目指した後成遺伝学
的なアプローチ。日本遺伝学会第 87 大会 2015 年 9 月 東北大学

藤原晴彦（東京大学） 

1. 藤原晴彦：昆虫の擬態紋様形成の 分子機構と進化プロセスの解明、公開シンポジウム
「複合適応形質の進化」、2010 年 9 月 17 日、東大農学部

2. 山口淳一、藤原晴彦：鱗翅目昆虫のスポット斑紋パターンを生み出す Wnt1 遺伝子上流
の Cis エレメント、第 81 回日本動物学会大会、2010 年 9 月 23-25 日、東大駒場キャン
パス

3. 溝口喬之、山口淳一、伴野豊、三田和英、山本公子、藤原晴彦：カイコ斑紋突然変異
体 Zebra(Ze)の原因遺伝子の探索、第 81 回日本動物学会大会、2010 年 9 月 23-25 日、東
大駒場キャンパス

4. 西川英輝、小嶋徹也、藤原晴彦：シロオビアゲハとベニモンアゲハの後翅の赤色色素
の比較解析、第 81 回日本動物学会大会、2010 年 9 月 23-25 日、東大駒場キャンパス

5. Mizoguchi, T., Yamaguchi, J., Banno Y., Mita, K., Yamamoto K., and Fujiwara, H.:
Investigation of the Gene Responsible for the Larval Striped Pigmentation Pattern of the
Silkworm Mutant Ze. The 20th CDB Meeting “Molecular bases for evolution of complex traits”
February 23-24 (2011), RIKEN CDB in Kobe, Japan.

6. Nishikawa, H., Kojima, T. and Fujiwara, H.: Genes involved in the wing pattern formation of a
swallowtail butterfly, Papilio polytes. The 20th CDB Meeting “Molecular bases for evolution of
complex traits” February 23-24 (2011), RIKEN CDB in Kobe, Japan.

7. Yamaguchi, J., Banno Y., Mita, K., Yamamoto K., and Fujiwara, H.: Mechanism of Twin-Spot
Marking Formation on Larval Body of Lepidoptera. The 20th CDB Meeting “Molecular bases
for evolution of complex traits” February 23-24 (2011), RIKEN CDB in Kobe, Japan.

8. Fujiwara, H., Yamaguchi, J., Shirataki, H., Futahashi, R. and Mizoguchi, T.: Molecular
Mechanisms of Pigmentation Pattern Formation in Lepidopteran Larva. The 20th CDB Meeting
“Molecular bases for evolution of complex traits” February 23-24 (2011), RIKEN CDB in
Kobe, Japan.

9. 枝吉美奈、山口淳一、伴野豊、山本公子、三田和英、藤原晴彦：幼虫体節に一対のコ
ブ状の突起が生じるカイコ変異体（K）の解析、第 82 回日本動物学会大会、2011 年 9
月 21-23 日、旭川、北海道
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10. 山口淳一、伴野豊、藤原晴彦：鱗翅目昆虫の幼虫表皮でのスポット紋様形成における
wnt1 の空間的・時間的制御、第 82 回日本動物学会大会、2011 年 9 月 21-23 日、旭川、
北海道

11. 依田真一、岡本俊、山口淳一、山本公子、生川潤子、三田和英、伴野豊、蜷木理、藤
原晴彦：カイコ幼虫斑紋遺伝子座 p の原因遺伝子探索、第 82 回日本動物学会大会、2011
年 9 月 21-23 日、旭川、北海道

12. 西川英輝、藤原晴彦、山口淳一、二橋亮：シロオビアゲハとベニモンアゲハの蛹期の
翅の遺伝子発現の比較解析、第 82 回日本動物学会大会、2011 年 9 月 21-23 日、旭川、
北海道

13. 藤原晴彦：昆虫の擬態－だましのテクニックの進化、第 114 回東大公開講座、「だます」
人・自然・技術の嘘と方便、2011 年 10 月 15 日、東京大学・安田講堂

14. 山口淳一、溝口喬之、藤原晴彦：昆虫胚での siRNA 注射による RNAi 効果は long dsRNA
よりも高い、第 34 回日本分子生物学会、2011 年 12 月 13－16 日、横浜国際会議場、横
浜

15. 山口淳一、溝口喬之、依田真一、枝吉美奈、山本公子、伴野豊、藤原晴彦：蝶や蛾の
幼虫体表紋様パターンの多様性を生み出す分子メカニズム、第 34 回日本分子生物学会、
2011 年 12 月 13－16 日、横浜国際会議場、横浜

16. 藤原晴彦：蝶のゲノムサイエンスから探る環境適応、日本学術会議公開シンポジウム
「環境変動と昆虫科学」、2012 年 3 月 4 日、琉球大学

17. 山口淳一、山本公子、伴野豊、藤原晴彦：Wnt1/wingless による幼虫体表紋様の制御、
第 82 回日本蚕糸学会年会、2012 年 3 月 18－19 日、九州大学、福岡

18. 枝吉美奈、山口淳一、伴野豊、山本公子、三田和英、藤原晴彦：カイコ突然変異体コ
ブ(K)の原因遺伝子およびコブ形成メカニズムの解明、第 82 回日本蚕糸学会年会、2012
年 3 月 18－19 日、九州大学、福岡

19. 依田真一、岡本俊、山口淳一、山本公子、生川潤子、三田和英、伴野豊、蜷木理、藤
原晴彦：多様な幼虫斑紋を作り出すカイコ p 複対立遺伝子座の原因遺伝子の同定、第
82 回日本蚕糸学会年会、2012 年 3 月 18－19 日、九州大学、福岡

20. 山口淳一、山本公子、伴野豊、藤原晴彦：Wnt/Wingless による幼虫体表紋様の制御、第
82 回日本蚕糸学会年会、2012 年 3 月 18－19 日、九州大学、福岡

21. 枝吉美奈、山口淳一、伴野豊、山本公子、三田和英、藤原晴彦：カイコ突然変異体コ
ブ（K）の原因遺伝子及びコブ形成メカニズムの解明、第 82 回日本蚕糸学会年会、2012
年 3 月 18－19 日、九州大学、福岡

22. 安藤俊哉、藤原晴彦：Electroporation と体細胞 transgenesis を介した昆虫における迅速な
in vivo 機能解析法、第 83 回日本動物学会年会、2012 年 9 月 13－15 日、大阪大学、大
阪

23. 依田真一、岡本俊、山口淳一、山本公子、生川潤子、三田和英、伴野豊、蜷木理、藤
原晴彦：多様な幼虫斑紋を作り出すカイコ p 複対立遺伝子座の原因遺伝子の同定、第
83 回日本動物学会年会、2012 年 9 月 13－15 日、大阪大学、大阪

24. 枝吉美奈、山口淳一、伴野豊、山本公子、三田和英、藤原晴彦：真皮細胞の過剰増殖
によって生じるカイコ幼虫突起の形成に関わる分子メカニズム、第 83 回日本動物学会
年会、2012 年 9 月 13－15 日、大阪大学、大阪

25. 藤原 晴彦、山口淳一、安藤俊哉、西川英輝、二橋亮、枝吉美奈、依田真一：昆虫の擬
態紋様形成の分子機構と進化プロセスの解明、新学術領域「複合適応形質の遺伝子基
盤」平成２４年度公開シンポジウム、2012 年 9 月 26 日、東京大学農学部弥生講堂、東
京

26. Fujiwara H., Yamaguchi J., Ando T., Ijima T., Hori H., Toyoda A., Ito T., Hirakawa H., Kosugi
S., Fujiyama A., Suzuki Y., Sugano S., Nishikawa H., Futahashi R. and Shirataki H. : The
Papilio genome project to understand various types of protective mimicry.  International
Symposium on Genome Science, Expanding Frontiers of Genome Science, Jan. 9-10 (2013)
University of Tokyo, Hongo, Japan
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27. 山口淳一、依田真一、藤原晴彦：Wnt1 が制御する幼虫紋様形成の分子メカニズムとそ
の保存性について、日本蚕糸学会第 83 回大会、2013 年 3 月 18 日-19 日、農林水産省技
術会議事務局筑波事務所本館、つくば市 

28. 枝吉美奈、山口淳一、山本公子、三田和英、伴野豊、藤原晴彦：ジャコウアゲハ幼虫
外皮を突出させる特殊な細胞周期、日本蚕糸学会第 83 回大会、2013 年 3 月 18 日-19 日、
農林水産省技術会議事務局筑波事務所本館、つくば市 

29. Yamaguchi, J., Yamamoto, K., Bannno, Y. and Fujiwara, H. :  Wnt1/winglress generates 
spot-pigmentation on a larval body. Asia-Pacific Congress of Sericulture and Insect 
Biotechnology, April 8-9, (2012) Chongqing, China. 

30. Fujiwara, H., Shirai, H., Kamimura, M. and Yamaguchi, J. : Two adjacent cis-regulatory 
elements are required for the ecdysone response of ecdysone receptor (EcR) gene in 
Lepidoptera. International Congress of Entomology 2012, Aug. 19-25. (2012) Daegu, Korea 

31. Fujiwara, H., Yamaguchi J., Ando T., Ijima, T., Hori, H., Toyoda, A., Ito, T., Hirakawa, H., 
Kosugi, S., Fujiyama, A., Suzuki, Y., Sugano, S., Nishikawa, H., Futahashi, R. and Shirataki, 
H. : The Papilio genome project to understand various types of mimicry. Plant and animarl 
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布施直之（京都大学） 
1. 布施直之「ゲノムの視点から迫るショウジョウバエの暗闇適応のメカニズム」 第８

回 Evo-devo 青年の会「進化の実証を試みる」 2015 年 6 月 27 日 名古屋大学 
 
二又裕之（静岡大学） 
1. Flexible metabolic changes caused by cell-to-cell interaction have relevance to community 

succession, self-organizing mechanism, and stability of microbial ecosystem. Kenshi Suzuki, 
Fatma Azwani, Yuma Inuzuka, Yosuke Tashiro, and Hiroyuki Futamata 2015.5.30-6.2 
ASM2015 (New Orleans, Louisiana, USA) 

2. 三菌株混合培養系における代謝変化と遺伝子発現制御（Alternation of gene expression 
contributes to system stability in a model microbial ecosystem）鈴木研志、犬塚友麻、Fatma 
Azwani、田代陽介、二又裕之 日本農芸化学会 2015 年 3 月 29 日（岡山市、岡山大学） 

3. 異属三菌株のフェノール分解代謝経路の解析と発現制御 鈴木研志 1、犬塚友麻 1、
Fatma Azwani2、田代陽介 1、二又裕之 1 環境微生物系学会合同大会 2014 2014 年 10
月 22 日 静岡県浜松市（アクトシティ浜松） 

4. Pseudomonas sp. C8 株由来の増殖抑制物質の探索および作用機構の解析 犬塚友麻 1、
鈴木研志 1、Fatma Azwani2、邱偉涛 3、小堀一 3、河岸洋和 3、田代陽介 1、二又裕之 1 
環境微生物系学会合同大会 2014 2014 年 10 月 22 日 静岡県浜松市（アクトシティ浜
松） 

5. 混合連続集積培養系におけるシステムの安定性と代謝機構○鈴木研志、Fatma Azwani、
犬塚友麻、田代陽介、二又裕之 第 66 回日本生物工学会 2014 年 9 月 11 日 北海道
札幌市（札幌コンベンションセンター） 

6. シンセテティック・エコロジーの始動 菊地淳、二又裕之 第 66 回日本生物工学会シ
ンポジウム 2014 年 9 月 9 日 北海道札幌市（札幌コンベンションセンター） 

7. Bacterial community dynamics by interactive compounds from Pseudomonas sp. C8. Yuma 
Inuzuka1, Kenshi Suzuki1, Fatma Azwani2, Yosuke Tashiro1, Hajime Kobori3,Wei Tao Qui3, 
Hirokazu Kawagishi3, Hiroyuki Futamata 1 ISME-15 2014 24th Aug. to 29 th Aug. Soul Korea 

8. Cell-to-cell interaction and metabolic flexibility contribute to homeostasis of microbial 
ecosystem.  Kenshi Suzuki1, Fatma Azwani2,Yuma Inuzuka1, Yosuke Tashiro1, and Hiroyuki 
Futamata 1  ISME-15 2014 24th Aug. to 29 th Aug. Soul Korea 

9. Dramatic Alteration of Metabolic Processes under the Cell-to-Cell Interaction. Kenshi Suzuki1, 
Fatma Azwani2, Yuma Inuzuka1, Hajime Kobori3, Wei Tao Qui3, Yosuke Tashiro1, Hirokazu 
Kawagishi3, and Hiroyuki Futamata 1 IUMS 2014 27th July to 1st Aug. Montreal, Canada 
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10. 微生物生態系におけるシステムの安定維持および優占種変遷機構 鈴木研志 第 2 回
微生物系研究セミナー 2014 年 5 月 23 日 静岡県浜松市（静岡大学）

11. Pseudomonas sp. C8 株培養上清による増殖抑制効果の解析 犬塚友麻 第 2 回微生物
系研究セミナー 2014 年 5 月 23 日 静岡県浜松市（静岡大学）

12. 東京工業大学研究会：微生物の世界を数理モデルで語る 題目「微生物生態系におけ
る共存機構を探る」二又裕之、Fatma Azwani、鈴木研志 2014 年 3 月 26 日 東京工業
大学（東京都港区芝浦 3-3-6）

13. NGiME (Next Generation in Microbial Ecology)勉強会 題目「微生物生態系成立機構の理
解へのアプローチ」 二又裕之 2014 年 2 月 23 日 愛媛大学（愛媛県松山市）

14. 非線形現象の数理を考えるセミナー 題目「微生物生態系の持つ原理とはナニかな」
二又裕之 2014 年 1 月 21 日 京都市

15. 「生態系をひもとく数学・生物学・社会学」研究会 題目「微生物生態系の理解に向
けて−混合培養系における個の振る舞いと全体の挙動ー」 二又裕之 2013 年 12 月 13
日 首都大学東京（東京都八王子市）

16. 薮田セミナー 生物間コミュニケーション研究の最前線 題目「モデル微生物生態系
におけるシステムの動的平衡と微生物間の相互作用」 鈴木研志、犬塚友麻、邱偉涛、
小堀一、河岸洋和、田代陽介、二又裕之 2013 年 12 月 6 日 アクトシティ浜松コン
グレスセンター（浜松市）

17. Population dynamics and cell-to-cell interaction in a model microbial ecosystem. Kenshi
Suzuki, Fatma Azwani, Yuma Inutsuka, Yosuke Tashiro, and Hiroyuki Futamata.
UPM-Shizuoka University International colloquium 2014. 3rd March 2014. Malaysia
(Universiti Putra Malaysia)

18. Analysis of the growth repressing compounds secreated from Pseudomonas sp. C8. Yuma
Inutsuka, Kenshi Suzuki, Fatma Azwani, Yosuke Tashiro, Hajime Kobori, Wei Tao Qui,
Hirokazu Kawagishi, and Hiroyuki Futamata. UPM-Shizuoka University International
colloquium 2014. 3rd March 2014. Malaysia (Universiti Putra Malaysia)

19. Pseudomonas sp. C8 株と Comamonas testosterone R2 株における菌株間相互作用の解析
鈴木研志、Fatma Azwani、犬塚友麻、田代陽介、Wei Tao Qui、河岸洋和、二又裕之 第
２９回日本微生物生態学会 2013 年 11 月 23 日 鹿児島大学（鹿児島県鹿児島市）

20. Pseudomonas sp. C8 株の培養上清が環境微生物の増殖に及ぼす影響 犬塚友麻、鈴木研
志、田代陽介、二又裕之 第２９回日本微生物生態学会 2013 年 11 月 23 日 鹿児島
大学（鹿児島県鹿児島市）

21. 異属菌株間における相互作用の解析 鈴木研志、Fatma Azwani、犬塚友麻、田代陽介、
二又裕之 第 44 回中部化学関係学協会支部連合秋季大会 2013 年 11 月 2 日 静岡大
学（静岡県浜松市）

22. 環境微生物の増殖に及ぼすフェノール資化性 Pseudomonas sp. C8 株の培養上清の影響
犬塚友麻、鈴木研志、田代陽介、二又裕之 第 44 回中部化学関係学協会支部連合秋季
大会 2013 年 11 月 2 日 静岡大学（静岡県浜松市）

23. フェノール資化性 Pseudomonas sp. C8 株由来の異属細菌増殖抑制物質の探索 鈴木研
志、Fatma Azwani、犬塚友麻、田代陽介、二又裕之 第６５回日本生物工学会 2013
年 9 月 20 日 広島国際会議場（広島県広島市）

24. 土壌細菌 Pseudomonas sp. C8 株と異属細菌間における相互作用 鈴木研志、Fatma
Azwani、犬塚友麻、長谷川雄将、田代陽介、二又裕之 2013 年度日本土壌肥料学会
2013 年 9 月 11 日 名古屋大学（愛知県名古屋市）

25. Population dynamics and bacterial interaction in a model phenol-degrading bioreactor. Kenshi
Suzuki, Fatma Azwani and Hiroyuki Futamata. WET-2013 2013 年 6 月 16 日 東京農工大
（東京都小金井）

26. フェノール資化性 Pseudomonas sp. C8 株の異属細菌に及ぼす相互作用機構 ○鈴木研志、
Fatma Azwani、二又裕之 環境バイオテクノロジー学会 2013 年 5 月 30 日 北九州国
際会議場（福岡県北九州市）
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27. Characterization of cell-to-cell communication by Pseudomonas sp. strain C8. ○Kenshi
Suzuki1, Fatma Azwani2, and Hiroyuki Futamata1 超領域日中韓国際シンポジウム 2013
年 1 月 8 日 静岡県静岡市（グランシップ）

28. Characterization of cell to cell interaction by Pseudomonas sp. C8. ○Kenshi Suzuki1, Fatma
Azwani2, and Hiroyuki Futamata 2.  第２８回日本微生物生態学会 2012 年 9 月 20 日
愛知県豊橋市（豊橋技術科学大学）

古澤 力（理化学研究所）
1. 堀之内貴明, 鈴木真吾, 小野直亮, 玉岡邦康, 平沢敬, 四方哲也, 清水浩, 古澤力「大腸

菌実験室進化によるエタノールストレス環境に対する適応過程のマルチオミックス解
析」生命情報科学若手の会第 4 回研究会，2012 年 3 月 1 日，岡崎

2. 古澤力，「大腸菌の人工進化実験を用いた適応進化ダイナミクスの解析」，第 85 回細菌
学会総会シンポジウム，2012 年 3 月 27 日，長崎

3. 古澤力，「変動する環境下での人工進化実験による進化過程の解析」，新学術領域複合
適応形質進化の遺伝子基盤解明」平成 24 年度公開シンポジウム，2012 年 9 月 26 日，
東京

4. 堀之内貴明, 鈴木真吾, 小野直亮, 玉岡邦康, 平沢敬, 四方哲也, 清水浩, 古澤力「進化
実験から得られたエタノール耐性大腸菌のマルチオミックス解析」第 64 回日本生物工
学会大会，2012 年 10 月 23 日，神戸

5. 堀之内貴明, 鈴木真吾, 小野直亮, 玉岡邦康, 平沢敬, 四方哲也, 清水浩, 古澤力「実験
室進化とマルチオミックス解析によるストレス耐性大腸菌の創成」第３回・新規材料
創製を目指した合成生物学，2012 年 11 月 16 日，和光

6. 古澤力，「大腸菌人工進化実験の表現型/遺伝子型解析 ～複数の時間スケールが絡み合
うダイナミクスの理解を目指して～」，複雑生命システム動態研究教育拠点第四回全体
会議，2013 年 7 月 20 日，東京

7. 古澤力，「大腸菌の実験室進化系を用いた適応進化ダイナミクスの解析」，
Interdisciplinary Symposium on Advanced Biology and Biotechnology，2013 年 12 月 13 日，
筑波

8. 古澤力，「生物システムの多階層性を （理論/実験）から理解する」，第２回 NINS
Colloquium『自然科学の将来像』，2013 年 12 月 16 日，箱根

古田芳一（マサチューセッツ工科大学） 
1. 古田芳一、小林一三：Methylome diversification through changes in the sequence specificity of

DNA methyltransferases、第 87 回日本細菌学会総会、P2-171、東京、2014 年 3 月 28 日、
ポスター発表

2. 古田芳一、南波宏枝、柴田朋子、西山智明、重信秀治、鈴木穣、菅野純夫、長谷部光
泰、小林一三：PacBio RS を用いたピロリ菌メチロームの種内比較解析、第 8 回日本ゲ
ノム微生物学会年会、1P-019、東京、2014 年 3 月 8 日、ポスター発表 

3. 古田芳一、南波宏枝、柴田朋子、西山智明、重信秀治、鈴木穣、菅野純夫、長谷部光
泰、小林一三：DNA メチル化系の認識配列変換によるメチローム多様化：種内複数株
でのメチローム解読からの証拠、第 36 回日本分子生物学会年会、3P-0034、兵庫、2013
年 12 月 5 日、ポスター発表 

4. 古田芳一、南波宏枝、柴田朋子、西山智明、重信秀治、鈴木穣、菅野純夫、長谷部光
泰、小林一三：一分子リアルタイム(SMRT)シークエンシングによるメチローム解読と
「エピジェネティクス駆動進化」仮説、日本遺伝学会第 85 回大会、WS9-1、神奈川、
2013 年 9 月 21 日、口頭発表 

5. 古田芳一、南波宏枝、柴田朋子、西山智明、重信秀治、鈴木穣、菅野純夫、長谷部光
泰、小林一三：DNA メチル化系の認識配列変換によるメチローム多様化：種内複数株
でのメチローム解読からの証拠、日本進化学会第 15 回大会、3A-13、茨城、2013 年 8
月 30 日、口頭発表 
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細道一善（金沢大学）
1. Shin Goto, Kazuyoshi Hosomichi, Hiroyasu Tsukaguchi, Ichiei Narita, Exome Sequencing

Identifies a Novel EEA1 Variant in Japanese Familial IgA Nephropathy, American Society of 
Nephrology Kidney Week 2012、2012 年 10 月 30 日〜2012 年 11 月 4 日、San Diego, USA 

2. Kazuyoshi Hosomichi、The impact of NGS on HLA research.YARSI GENOMIC MEDICINE
CONFERENCE 2015、6 May, 2015、Universitas YARSI (Jakarta, Indonesia) 

3. 細道一善、井ノ上逸朗、Phase-defined シーケンシングによる HLA 遺伝子配列完全決定
とパイプライン、第 58 回日本人類遺伝学会、2013 年 11 月 20 日-23 日、江陽グランド
ホテル(宮城) 

4. 細道一善、中岡博史、清水まり恵、中島文明、井ノ上逸朗、次世代シーケンサーによ
る骨髄ドナー登録者の HLA タイピング法の開発（Ⅱ）、第 22 回日本組織適合性学会大
会、2013 年 9 月 14 日-16 日、コラッセふくしま(福島) 

5. 細道一善、Kapa エンジニア酵素を利用したヒトの主要組織適合遺伝子複合体（HLA）
タイピング法の開発事例、NGS 現場の会 第三回研究会、2013 年 9 月 4 日-5 日、神戸
国際会議場(兵庫) 

6. 細道一善、井ノ上逸朗、Phase-defined シーケンシングによるヒト主要組織適合遺伝子複
合体(HLA)遺伝子配列の完全決定法、NGS 現場の会 第三回研究会、2013 年 9 月 4 日-5
日、神戸国際会議場(兵庫) 

7. 細道一善、ゲノム医科学研究ツールとしての HLA 領域の統合的ゲノム解析、2013 ア
ジレントゲノミクスフォーラム、2013 年 6 月 11 日、国際ファッションセンター(東京) 

8. 細道一善、屋部登志雄、椎名隆、田嶋敦、井ノ上逸朗、同種造血幹細胞移植成績向上
を目指した KIR ハプロタイプ解析手法の確立、第 60 回日本人類遺伝学会、2015 年 11
月 19-22 日、京王プラザホテル(東京) 

9. 細道一善、屋部登志雄、椎名隆、田嶋敦、井ノ上逸朗、同種造血幹細胞移植成績向上
を目指した KIR ハプロタイプ解析手法の確立、第 24 回日本組織適合性学会大会、2015
年 9 月 10-12 日、ホテルレイクビュー水戸(茨城) 

堀江恭二（奈良県立医科大学）
1. 堀江恭二、吉田純子 ホモ変異体マウス ES 細胞バンクを用いた包括的遺伝子機能解析

第 37 回日本分子生物学会 2014 年 11 月 26 日 横浜 
2. 堀江恭二 ホモ変異体マウス ES 細胞バンクを用いた迅速な表現型スクリーニング. 理

研シンポジウム 2013 年 6 月 28 日 つくば 

堀川幸男（岐阜大学）
1. 塩谷真由美、堀川幸男、横山恵子、川田純子、土田宏美、廣田卓男、諏訪哲也、武田

純、BLM 遺伝子のエクソン 1 欠損と MODY との関係についての検討、第 57 回 日本
糖尿病学会年次学術集会 2014 年 5 月 24 日 大阪 

2. 堀川幸男、若年発症糖尿病の遺伝素因の解明、第 59 回 日本人類遺伝学会 2014 年 11
月 21 日 東京 （シンポジウム） 

3. 堀川幸男、日本人若年糖尿病（MODY）研究における内科-小児科連携構築の提言、第
58 回日本糖尿病学会年次学術集会 2015 年 5 月 21 日 下関 （シンポジウム） 

4. 塩谷真由美、堀川幸男、橋本健一、廣田卓男、諏訪哲也、間部裕代、福嶋 恵、大橋
正明、池田富貴、武田 純、日本人 MODY6 の 4 症例についての検討、第 58 回日本糖
尿病学会学術集会 2015 年 5 月 22 日 下関 

5. 堀川幸男、日本人若年糖尿病の新規原因遺伝子同定戦略とその展開、第 58 回日本糖尿
病学会学術集会 2015 年 5 月 22 日 下関 （シンポジウム） 

6. 福嶋 恵、春名英典、清水ゆう、山口里恵、椿原麻由子、庄野哲夫、大山 昇、塩谷
真由美、堀川幸男、武田純、田久保憲行、清水俊明、MODY6 と診断された１家系の臨
床経過、第 49 回小児内分泌学会 学術集会 2015 年 10 月 8 日 東京
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7. 間部裕代、遠藤文夫、塩谷真由美、堀川幸男、武田 純、MODY6 と診断された親子例、
第 49 回小児内分泌学会 学術集会 2015 年 10 月 8 日 東京

8. 斎藤朋洋、矢ケ崎英晃、大堀淑恵、牧野耕一、小林基章、小林浩司、太田正法、堀川
幸男、武田 純、杉田莞爾、GH 治療を行っている Glucokinase 遺伝子異常がある SGA
性低身長症の 1 例、第 49 回小児内分泌学会 学術集会 2015 年 10 月 8 日 東京

9. 塩谷真由美、堀川幸男、武田 純、日本人 MODY6 の 4 症例についての検討、第 60 回
日本人類遺伝学会 2015 年 10 月 17 日 東京

本郷裕一（東京工業大学）
1. Ajeng K. Pramono, Akinori Yamada, Hirokazu Kuwahara, Yuji Mochizuki, Takako Mabuchi,

Osamu Kitade, Nathan Lo, Shigeharu Moriya, Atsushi Toyoda, Takehiko Itoh, Moriya Ohkuma, 
Yuichi Hongoh, "Comparative genomics of the nitrogen-fixing endosymbionts of the 
cellulolytic protists Pseudotrichonympha spp. in the gut of termites" 18th International 
Congress on Nitrogen Fixation (ICNF18)（宮崎）(2013.10.18)  Best Poster Award 

2. Yuichi Hongoh, "Evolution of nitrogen-fixing endosymbionts of termite-gut protists" 14th
International Union for the Study of Social Insects (IUSSI14) (Cairns, Australia) (2014.7.20)
（招待講演）

本田賢也（慶應義塾大学）
1. Kenya Honda「Regulation of Th17 and Treg cells by the gut microbiota」109th International

Titisee Conference, International symposium （ドイツ, Titisee, Apr 11, 2014） 

前川清人（富山大学）
1. Maekawa K, Saiki R, Hayashi Y, Watanabe D, Shigenobu S & Miura T (20-21 Jan, 2015)

Genome sequences and transcriptomes reveal insights into proximate mechanisms during caste 
differentiation of termites. International Symposium on Genome Science 2015 "Expanding 
Frontiers of Genome Science II" (Hitotsubashi Hall, Tokyo). 

2. 前川清人，齊木亮太，矢口甫，増岡裕大（2014 年 11 月 23 日）シロアリにおけるカー
スト分化の分子基盤：重要遺伝子の発現と機能．平成 26 年度日本動物学会中部支部大
会（のと勤労者プラザ）．

3. 前川清人，重信秀治，三浦徹（2014 年 3 月 27 日）シロアリが示す高度な社会システム
の発生遺伝学的な背景を探る．第 58 回日本応用動物昆虫学会（高知大学）． 

前田和彦（大阪大学）
1. Kazuhiko Maeda, Mayuko Shimoda, Shailendra Kumar Singh, Sarah Ameen Almofty,

Mohammed Mansour Abbas Eid, Nobuo Sakaguchi、Regulation of selective non-coding RNA 
species involved in B-cell maturation by AID-interacting molecule GANP、Keystone Symposia 
The Golden Anniversary of B Cell Discovery, March 22- 27, 2015 - Fairmont Banff Springs - 
Banff, Alberta, Canada 

2. Shailendra Kumar Singh, Mayuko Shimoda, Kazuhiko Maeda, and Nobuo Sakaguchi, GANP
interacts c-myc gene and translation initiation factor 4E associated with Burkitt's 
lymphomagenesis、第 44 回日本免疫学会学術集会 2015 年 11 月 18 日（水）～20 日（金）
札幌コンベンションセンター

前田太郎（基礎生物学研究所）
1. 前田太郎 「ウミウシの盗葉緑体現象が示唆する新しい進化原理」日本生化学会：生化

学若い研究者の会秋のセミナー 2015 年 11 月 14 日 大阪大学吹田キャンパス（大阪
府）
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2. 前田太郎 「ウミウシの盗葉緑体現象：遺伝子を伴わない葉緑体の水平伝播」日本植物
学会第 79 回大会 2015 年 9 月 6 日 朱鷺メッセ（新潟県） 

3. 前田太郎「ウミウシにおける外来葉緑体の PSII 活性維持機構」日本植物生理学会：関
連集会：第 17 回植物オルガネラワークショップ 2015 年 3 月 15 日 東京大学駒場キ
ャンパス(東京都) 

4. 前田太郎「マリアージュ : ウミウシが餌海藻の葉緑体を細胞内で保持するメカニズム」
第 58 回日本応用動物昆虫学会大会 2014 年 3 月 27 日高知大学(高知県)   

5. Taro Maeda, Euichi hirose, Yoshito Chikaraishi, Masaru Kawato, Kiyotaka Takishita, Takao 
Yoshida, Heroen Verbruggen, Jiro Tanaka, Shigeru Shimamura, Yoshihiro Takaki, Masashi 
Tsuchiya, Kenji Iwai, Shuji Shigenobu, Tadashi Maruyama, "Plakobranchus ocellatus 
(Sacoglossa) continuously qcquires kleptoplasts and nutrition from multiple algal species in 
nature", World congress of malagology, 22-26 July 2013, Azores University, Ponta delgada, 
Portuguesa,  

6. 前田太郎「ウミウシにおける盗葉緑体現象の紹介」第2回細胞共生若手の会 2013年9月
21-22日京都大学 (京都府) 

 
槇宏太郎（昭和大学） 
1. Yamaguchi T, Hosomichim K, Kim YI, Yano K, Haga S, Katayama K, Park SB, Inoue I, Maki 

K. A novel causative gene for permanent tooth agenesis. 8th International Orthodontic Congress, 
27-30, September 2015 London, UK 

2. Yamaguchi T, Hosomichi K, Kim YI, Yano K, Haga S, Katayama K, Park SB, K Maki, Inoue I. 
A novel causative gene for permanent tooth agenesis. The 16th Congress of International 
Society of Craniofacial Surgery, 14-18, September, 2015 Chiba, Japan   

3. 山口徹太郎、芳賀秀郷、方山光朱、中脇貴俊、富田大介、槇宏太郎. 下顎前歯先天欠如
の原因遺伝子の同定. 第 25 回特定非営利活動法人日本顎変形症学会総会, 2015 年 6 月 4
日～5 日 東京 

4. 山口徹太郎、細道一善、芳賀秀郷、方山光朱、中脇貴俊、冨田大介、大塚裕忠、野中
直子、中村 雅典、井ノ上逸朗、槇宏太郎非症候群性永久歯先天欠如の新規原因遺伝子
の同定. 昭和大学歯学部 文部科学省私立大学戦略的研究基盤形成支援事業 平成 26 年
度シンポジウム 「次世代型顎口腔組織再生医療の研究開発拠点形成」研究成果発表会, 
2015 年 3 月 28 日, 東京 

5. Yamaguchi T, Hosomichi K, Kim YI, Yano K, Haga S, Katayama K, Park SB, Maki K, Inoue I. 
A novel causative gene for permanent tooth agenesis. International symposium on Genome 
Science 2015, 20-21, January 2015, Tokyo 

6. 山口徹太郎、細道一善、矢野圭介、芳賀秀郷、方山光朱、中脇貴俊、冨田大介、中村 雅
典、上條竜太郎、井ノ上逸朗、槇宏太郎. 永久歯先天欠如の新規原因遺伝子. 第 73 回 日
本矯正歯科学会大会, 2014 年 10 月 20 日～22 日, 千葉 

 
牧野能士（東北大学） 
1. 牧野 能士、Experimental verification for gene loss pattern after  whole genome duplication、

酵母マルチオミクス研究会、2015 年 6 月 12 日、日本歯科大学 
2. 牧野 能士、全ゲノム重複後の遺伝子進化、酵母マルチオミクス研究会、2016 年 1 月

27 日、サントリー ワールド リサーチセンター 
 
松浦秀幸（大阪大学） 
1. 岸田百世，松浦秀幸，高橋弘喜，御田洋介，加藤晃，平田收正．高温ストレス条件下

の植物における転写開始点と mRNA 翻訳状態の網羅的解析．分子生物学会．2015 年 12
月．神戸． 

2. 御田洋介，松浦秀幸，高橋弘喜，岸田百世，加藤晃，平田收正．植物において翻訳促
進機能を有するアンチセンス RNA の網羅的探索．分子生物学会．2015 年 12 月．神戸． 
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3. 岸田百世，松浦秀幸，高橋弘喜，御田洋介，加藤晃，平田收正．CAGE 法を用いた植物
における転写開始点と mRNA 翻訳状態の網羅的解析．第 4 回植物 RNA 研究者ネット
ワークシンポジウム．2015 年 1 月．京都大学．

4. 松浦秀幸．CAGE 解析を用いて植物におけるストレス環境下での翻訳制御メカニズムに
迫る．理化学研究所公開シンポジウム「遺伝子発現解析から転写産物解析へ」．2014 年
11 月．横浜理研．

5. 松浦秀幸．植物の翻訳制御機構研究 〜個別遺伝子解析から次世代シーケンサーを用い
た網羅的解析へ〜．NGS 現場の会 第三回研究会．2013 年 9 月．神戸．

6. 岸田百世，高橋弘喜，御田洋介，加藤晃，平田收正，松浦秀幸．高温ストレス条件下
の植物における転写開始点と mRNA 翻訳状態の網羅的解析．第 16 回日本 RNA 学会年
会．2014 年 7 月．名古屋．

松岡邦枝（東京都医学総合研究所）
1. 松岡邦枝、安田俊平、宮坂勇輝、和田健太、設楽浩志、山口碧、多屋長治、吉川欣亮：

内耳外有毛細胞選択的破壊マウスを用いた特異遺伝子の探索．第 62 回日本実験動物学
会総会．2015. 5. 28．京都 

2. 松岡邦枝、宮坂勇輝、和田健太、安田俊平、設楽浩志、山口碧、多屋長治、吉川欣亮：
Oncomodulin ノックアウトマウスにおける聴覚障害．第 63 回日本実験動物学会総会．
2015. 5. 18-20．川崎（発表予定） 

松岡雅雄（京都大学）
1. Keiko Yasuma, Jun-ichirou Yasunaga, Keiko Takemoto, Kenji Sugata, Norihiro Takenouchi,

Masanori Nakagawa, Yutaka Suzuki, and Masao Matsuoka. Identification of TIGIT as an 
HBZ-induced gene by genome-wide analyses: its association with evasion of host defense. 17th 
International Conference on Human Retrovirology: HTLV & Related Viruses. 2015 年 6 月 19
日, Trois Ilets, Martinique, French West Indies, フランス 

2. Keiko Yasuma, Jun-ichirou Yasunaga , Masao Matsuoka．Genome-wide analyses identify
TIGIT as an HTLV-1 bZIP factor-induced gene．第 74 回日本癌学会学術総会、2015 年 10
月 8 日、名古屋 

松尾洋孝（防衛医科大学校）
1. Airi Akashi, Hirotaka Matsuo, Ken Yamamoto, Hirofumi Nakaoka, Akiyoshi Nakayama,

Masayuki Sakiyama, Atsushi Takahashi, Takahiro Nakamura, Yuki Tanahashi, Nobuyuki 
Hamajima, Ituro Inoue, Michiaki Kubo, Kimiyoshi Ichida, Hiroshi Ooyama, Toru Shimizu, 
Nariyoshi Shinomiya: Genome-wide association study of clinically-ascertained gout identifies 
multiple risk loci and its association with clinical subtypes, The13th International Congress of 
Human Genetics, 2016.4.3-7, Kyoto (Japan) (演題採択済) 

2. 松尾洋孝、山本健、中岡博史、中山昌喜、崎山真幸、高橋篤、中村好宏、中島宏、高田
雄三、檀上稲穂、清水聖子、立川誠四郎、櫻井裕、浜島信之、井ノ上逸朗、久保充明、
市田公美、大山博司、清水徹、四ノ宮成祥: ゲノムワイド関連解析による痛風の新規遺
伝子座の同定と臨床病型との関連, 日本人類遺伝学会 第 60 回大会, 2015.10.15, 東京 

3. Hirotaka Matsuo, Ken Yamamoto, Hirofumi Nakaoka, Akiyoshi Nakayama, Masayuki Sakiyama,
Atsushi Takahashi, Takahiro Nakamura, Hiroshi Nakashima, Inaho Danjoh, Yusuke Kawamura, 
Tappei Takada, Yutaka Sakurai, Tatsuo Hosoya, Nobuyuki Hamajima, Ituro Inoue, Michiaki 
Kubo, Kimiyoshi Ichida, Hiroshi Ooyama, Toru Shimizu, Nariyoshi Shinomiya: Genome-wide 
association study (GWAS) of gout identifies multiple risk loci related to metabolic pathways, 
17th Asia Pacific League of Associations for Rheumatology Congress, 2015.9.9, Chennai (India)
【Best Abstracts Award 受賞】 

4. Akiyoshi Nakayama, Hirotaka Matsuo, Hirofumi Nakaoka, Takahiro Nakamura, Hiroshi
Nakashima, Tappei Takada, Masayuki Sakiyama, Kenji Wakai, Tatsuo Hosoya, Yutaka Sakurai, 
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Kimiyoshi Ichida, Nariyoshi Shinomiya: Common genetic defects of ABCG2 have stronger 
effect than typical environmental risks for hyperuricemia, 17th Asia Pacific League of 
Associations for Rheumatology Congress, 2015.9.9, Chennai (India) 【Best Abstracts Award
受賞】

5. 松尾洋孝、山本健、中岡博史、中山昌喜、崎山真幸、檀上稲穂、河村優輔、立川誠四郎、
中村幸夫、浜島信之、井ノ上逸朗、久保充明、大山博司、清水徹、四ノ宮成祥: 痛風の
ゲノムワイド関連解析：新規遺伝子座の同定と臨床病型との関連, 第 33 回日本ヒト細胞
学会学術集会, 2015.8.22-23, 宮崎

6. 崎山真幸、松尾洋孝: 尿酸トランスポーター遺伝子多型による痛風の発症リスク（シン
ポジウム）, 第 10 回トランスポーター研究会年会, 2015.6.21, 東京

7. 立川誠四郎、松尾洋孝、山本健、中岡博史、中山昌喜、崎山真幸、高田雄三､清水聖子、
河村優輔、小縣開、高田龍平、井上勝央、加藤将夫、櫻井裕、鈴木洋史、金井好克、浜
島信之、井ノ上逸朗、久保充明、市田公美、大山博司、清水徹、四ノ宮成祥: 第 10 回ト
ランスポーター研究会年会, 2015.6.20-21, 東京

8. Hirotaka Matsuo, Ken Yamamoto, Hirofumi Nakaoka, Akiyoshi Nakayama, Masayuki Sakiyama,
Tappei Takada, Nobuyuki Hamajima, Michiaki Kubo, Kimiyoshi Ichida, Hiroshi Ooyama, Toru
Shimizu, Nariyoshi Shinomiya: Genome-wide association study (GWAS) of gout identifies
multiple risk loci: a clue for future companion diagnostics of gout, The 16th International
Symposium of the Purine and Pyrimidine Society, 2015.6.6-9, New York (USA)

9. Hirotaka Matsuo: Genetics of urate transporter genes and their roles in gout and hyperuricemia,
The 16th International Symposium of the Purine and Pyrimidine Society, 2015.6.6-9, New York
(USA)

10. Akiyoshi Nakayama, Hirotaka Matsuo, Tatsuo Hosoya, Kimiyoshi Ichida, Nariyoshi Shinomiya:
Genetic effect of ABCG2 is stronger than environmental effects for hyperuricemia progression,
59th Annual General Assembly and Scientific Meeting of the Japan College of Rheumatology,
2015.4.23, Nagoya 【JCR2015 International Workshop Award 受賞】

11. Hirotaka Matsuo, Akiyoshi Nakayama, Masayuki Sakiyama, Toshinori Chiba, Seiko Shimizu,
Hiroshi Nakashima, Takahiro Nakamura, Yuzo Takada, Tappei Takada, Hirofumi Nakaoka,
Kenji Wakai, Sayo Kawai, Yin Guang, Hiroko Nakagawa, Toshimitsu Ito, Ken Yamamoto,
Yutaka Sakurai, Kimiyoshi Ichida, Toru Shimizu, Nariyoshi Shinomiya: ABCG2 dysfunction
causes not only renal urate overload hyperuricemia but also renal urate underexcretion
hyperuricemia, 第 25 回日本疫学会学術総会, 2015.1.23, 名古屋

12. 中山昌喜、松尾洋孝、中岡博史、中村好宏、中島宏、高田雄三、及川雄二、高田龍平、
崎山真幸、清水聖子、千葉俊周、若井建志、川合紗世、岡田理恵子、田村高志、七条由
佳、赤司藍理、櫻井裕 、市田公美、四ノ宮成祥: Genefic effect by dysfunctional variants of
ABCG2 is stronger than environmental effects for hyperuricemia, 第 25 回日本疫学会学術総
会, 2015.1.23, 名古屋

13. 中山昌喜、松尾洋孝、中岡博史、中村好宏、中島宏 、高田雄三、及川雄二、高田龍平、
崎山真幸、清水聖子、千葉俊周、若井建志、櫻井裕、市田公美、四ノ宮成祥: 高尿酸血
症の発症において ABCG2 遺伝子変異による影響は生活習慣より強い, 第 59 回日本人
類遺伝学会総会, 2014.11.21, 東京

14. 松尾洋孝、中山昌喜、崎山真幸、千葉俊周、清水聖子、中島宏、中村好宏、高田雄三、
中岡博史、若井建志、伊藤利光、山本健、市田公美、清水徹、四ノ宮成祥: 尿酸排泄輸
送体 ABCG2 遺伝子の機能低下型変異は腎排泄低下型と腎負荷型高尿酸血症の両方の原
因となる, 第 59 回日本人類遺伝学会総会, 2014.11.20, 東京

15. Hirotaka Matsuo, Akiyoshi Nakayama, Masayuki Sakiyama, Toshinori Chiba, Seiko Shimizu,
Hiroshi Nakashima, Hirofumi Nakaoka, Kenji Wakai, Toshimitsu Ito, Ken Yamamoto, Yutaka
Sakurai, Kimiyoshi Ichida, Toru Shimizu, Nariyoshi Shinomiya: ABCG2 dysfunction causes
renal underexcretion hyperuricemia as well as renal overload hyperuricemia, American Society
of Human Genetics 2014 Annual Meeting, 2014.10.18-22, San Diego (USA)
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16. Akiyoshi Nakayama, Hirotaka Matsuo, Kimiyoshi Ichida, Tappei Takada, Hiroshi Nakashima,
Takahiro Nakamura, Yuzo Takada, Seiko Shimizu, Masayuki Sakiyama, Nobuyuki Hamajima,
Yutaka Sakurai, Toru Shimizu, Nariyoshi Shinomiya: A major risk of early-onset gout: ABCG2
dysfunction in a Japanese male population, 20th IEA World Congress of Epidemiology,
2014.8.17-21, Anchorage (USA) 

17. Hirotaka Matsuo, Kimiyoshi Ichida, Tappei Takada, Akiyoshi Nakayama, Hiroshi Nakashima,
Takahiro Nakamura, Yusuke Kawamura, Yuzo Takada, Ken Yamamoto, Seiko Shimizu,
Masayuki Sakiyama, Toshinori Chiba, Nobuyuki Hamajima, Yutaka Sakurai, Toru Shimizu,
Nariyoshi Shinomiya: Common dysfunctional variants of urate exporter gene ABCG2/BCRP are
a major cause of early-onset gout, The American Society of Human Genetics 63rd Annual
Meeting, 2013.10.22-26, Boston (USA)

18. 松尾洋孝: 痛風・高尿酸血症と尿酸トランスポーター, 第 31 回日本ヒト細胞学会学術集
会, 2013.8.10,所沢

19. 松尾洋孝: 尿酸トランスポーターABCG2 と痛風・高尿酸血症, 第 8 回トランスポーター
研究会年会, 2013.6.16, 熊本

松尾亮太（福岡女子大学） 
1. 「ナメクジの脳における DNA 増幅」、2015 年 9 月 7 日（大阪市立大学理学部生物学科

セミナー招待講演）

松下智直（九州大学）
1. Tomonao Matsushita  “Molecular mechanism of phytochrome signal transduction in higher

plants”  7th Asia and Oceania Conference on Photobiology (Taipei, Taiwan, November 2015) 
2. Tomonao Matsushita  “Light-dependent dual regulation of gene expression by phytochrome”

2015 International Symposium on Plant Sciences & the Annual Conference of the Korean 
Society of Plant Biologists (Daejeon, Korea, November 2015) 

3. 松下智直「植物の「目」の基礎研究から偶然発見した植物の生産性を高めるバイオテク
ノロジー」日本生物工学会市民フォーラム（飯塚、2015 年 10 月） 

4. 松下智直「植物の光情報受容体フィトクロムの細胞内シグナル伝達機構の解析」日本
シダ学会・関連集会（新潟、2015 年 9 月） 

5. Tomonao Matsushita  “Phytochrome controls alternative splicing to mediate light responses in
Arabidopsis”  The 2nd International Symposium on Plant Environmental Sensing (Tokyo, 
Japan, March 2015) 

6. 松下智直「植物の光受容体フィトクロムによる遺伝子発現の多段階制御」第 7 回トラ
ンスポーター研究会九州部会シンポジウム（北九州、2014 年 11 月） 

7. Tomonao Matsushita  “Light-dependent regulation of gene expression by phytochrome”
Symposium “The cutting edge of photoresponse mechanisms: photoreceptor and signaling 
mechanism”, The 78th Annual Meeting of the Botanical Society of Japan (Tokyo, Japan, 
September 2014) 

8. Tomonao Matsushita  “Phytochrome directly regulates various aspects of gene expression”
Symposium “Light in life: photo-biology of animals, plants, microorganisms and optogenetics”,
The 52nd Annual Meeting of the Biophysical Society of Japan (Sapporo, Japan, September
2014) 

9. Tomonao Matsushita  “Phytochrome  controls alternative splicing in Arabidopsis”
Academia Sinica Institutional Seminar (Taipei, Taiwan, February 2014)

10. Tomonao Matsushita  “Phytochrome regulates alternative splicing in Arabidopsis”
International Symposium on Plant Photobiology (ISPP)  (Edinburgh, UK, June 2013)

11. Tomonao Matsushita  “Phytochrome regulates alternative splicing in Arabidopsis”  The 6th
Asia & Oceania Conference on Photobiology (AOCP)  (Sydney, Australia, November 2013)
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12. Tomonao Matsushita  “Phytochrome regulates alternative splicing in Arabidopsis”  Plant
Photobiology Colloquium 2013  (Daejeon, Korea, November 2013)

松島綾美（九州大学）
1. 松島綾美、ゲノムに潜む沈痛ペプチド・エンドモルフィンは酸化ストレスの RNA 編集

で誕生する、新学術領域「ゲノム支援」２０１５年度拡大班会議、2015 年 8 月 27 日、
国立京都国際会館アネックスホール（京都市）

2. 松島綾美、新世代ビスフェノールの核内受容体を介したシグナル毒性、新学術領域「ゲ
ノム支援」２０１５年度拡大班会議、2015 年 8 月 27 日、国立京都国際会館アネックス
ホール（京都市）

3. 松島綾美、ビスフェノール低用量効果はタンデムに並ぶ核内受容体が誘起する、新学
術領域「ゲノム支援」２０１５年度拡大班会議、2015 年 8 月 27 日、国立京都国際会館
アネックスホール（京都市）

松田洋一（名古屋大学）
1. 松田洋一．異種ゲノムの不適合性が引き起こす雑種の不妊・発育不全現象の遺伝的制

御機構、 日本遺伝学会第 85 回大会ワークショップ「異なるゲノム間の軋轢と強調 ～
相互作用のゲノミクス～」、2013 年 9 月 21 日、横浜

2. 石下聡、辰本将司、木下圭司、中野幹治、郷康広、松田洋一．Transcriptome analysis
of intergeneric avian hybrids、第 5回アジア染色体コロキウム、2015 年 4 月 29 日、
バンコク

3. 石下聡、木下圭司、鈴木圭子、中野幹治、松田洋一．ニワトリとウズラの属間 F1雑種
の胚発生と性比の解析、日本家禽学会 2015 年度秋季大会、2015 年 9 月 10 日、江別

4. 石下聡、辰本将司、木下圭司、浅野有美、多田政子、郷康広、松田洋一．鳥類の種間
雑種の初期胚におけるトランスクリプトーム解析、日本遺伝学会第 87 回大会、2015
年 9 月 7日、仙台

5. 石下聡、辰本将司、木下圭司、浅野有美、多田政子、郷康広、松田洋一．鳥類の性染
色体におけるエピジェネティックな遺伝子発現制御、第 38 回日本分子生物学会年会／
第 88 回日本生化学会大会 合同大会、2015 年 12 月 1 日、神戸

丸山治彦（宮崎大学）
1. Maruyama H: Genome and transcriptome analysis of Strongyloides venezuelensis, an intestinal

nematode of rats. (Symposium: What Makes Worms Parasitic ? - Understanding the Molecular 
Basis for Parasitism), XIII International Congress of Bacteriology and Applied Microbiology. 
9/6-10, 2011, Sapporo 

2. Chakraborty G, Nagayasu E, Yoshida A, Maruyama H: Development of Loop-mediated
isothermal amplification (LAMP) method for rapid and sensitive detection of Strongyloides. 
XIII International Congress of Bacteriology and Applied Microbiology. 9/6-10, 2011, Sapporo 

3. Nagayasu E, Ogura Y, Ito T, Yoshida A, Chakraborty G, Hayashi T, Maruyama H: Transcriptome
sequencing of S. venezuelensis, an animal parasitic nematode. XIII International Congress of 
Bacteriology and Applied Microbiology. 9/6-10, 2011, Sapporo 

丸山史人（京都大学）
1. 丸山史人、池辺忠義、渡辺孝康、相川知宏、野澤孝志、大西 真、中川一路、「ハイブ

リッドアプローチから紐解く A 群レンサ球菌の生存・進化機構」、第 46 回 レンサ球
菌研究会、平成 26 年 6 月 27 日(金)~28 日(土)、京大学農学部

水野洋介（埼玉医科大学）
1. 水野洋介, 仲地豊, 八塚由紀子, 徳澤佳美, 岡崎康司:トランスクリプトーム情報を基盤

にした骨芽細胞と脂肪細胞の分化機構の統合的解析. 第 37 回日本分子生物学会年
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会,2014 年 11 月 27 日,横浜市 
2. Yosuke Mizuno, Yutaka Nakachi, Yukiko Yatsuka, Yoshimi Tokuzawa, Yasushi Okazaki: The 

Integrated Transcriptome Analysis of Adipocyte and Osteoblast Differentiation. Keystone 
Symposium 2014: Obesity and the Metabolic Syndrome: Mitochondria and Energy Expenditure 
(X7), Mar.23,2015,Whistler (Canada) 

3. 水野洋介, 仲地豊, 八塚由紀子, 徳澤佳美, 岡﨑康司:トランスクリプトーム情報を活用
した, 骨芽細胞と脂肪細胞の分化機構の統合的解析. 第 17 回日本 RNA 学会年会,2015
年 7 月 16 日,札幌市 

4. Yosuke Mizuno, Yutaka Nakachi, Yoshimi Tokuzawa, Yukiko Yatsuka, Yasushi Okazaki: The 
Integrated Transcriptome Analysis of Adipocyte and Osteoblast Differentiation. 29th 
International Mammalian Genome Conference (IMGC 2015),Nov.9,2015,Yokohama (Japan) 

 
三谷啓志（東京大学） 
1. “Genome-wide detection of allelic imbalance using intestine of hybrids between two medaka 

inbred strains. “ Murata Yasuhiko, Suzuki Yutaka, Oda Shoji, Mitani Hiroshi: 7th European 
Zebrafish Meeting, P1-73, July 5-9th 2011, Edinburgh, Poster 

2. “メダカ近交系統を利用したアレル特異的な発現量を親子間で比較する新手法.” 村田
泰彦、尾田正二、三谷啓志 :第 5 回日本エピジェネティクス研究会年会, P-103, 2011 年
5 月 19-20 日，熊本．ポスター発表 

3. “メダカ近交系統および交雑個体を用いた遺伝子発現解析.” 村田泰彦、鈴木穣、尾田正
二、三谷啓志 :第 34 回日本分子生物学会年会、2T7a-5、横浜、2011 年 12 月 13-16 日 

4. “近交系間交雑Ｆ１個体における対立遺伝子間の発現調節” 村田泰彦, 鈴木穣, 尾田
正二, 三谷啓志：第 14 回日本進化学会 東京 2012 年 8 月 21-24 日  

 
光永滋樹（東海大学） 
1. 奥平裕子、光永滋樹、國井七絵、細道一善、田中政之、林英樹、河田寿子、鈴木康夫、

佐藤慎二、本間康彦、井ノ上逸朗、猪子英俊：エクソーム解析による関節リウマチ感
受性遺伝子の探索。第 34 回日本分子生物学会年会, 2011 年 12 月, 横浜市 パシフィ
コ横浜。 

 
三戸太郎（徳島大学） 
1. Taro Mito, Takehiko Itoh, Hiroya Morimoto, Ray Kajitani, Atsushi Toyoda, Sayuri Tomonari, 

Masao Fuketa, Takahito Watanabe, Yuji Matsuoka, Sumihare Noji: Genome sequencing and 
annotation of the cricket Gryllus bimaculatus, a hemimetabolous insect model, Ninth Annual 
Arthropod Genomics Symposium, Manhattan, June 17-19, 2015, Kansas, USA. 

2. Taro Mito: Whole-genome sequencing and targeted genome editing in the cricket G. 
bimaculatus, In the workshop "Ethology, neuroscience and genetics in crickets: How can they 
meet?" Hokkaido Neuroethology Workshops 2014, July 27, 2014, Sapporo, Japan. 

3. Taro Mito: RNAi analysis and genome sequencing in the cricket Gryllus bimaculatus, a model 
for evolutionary developmental studies, International Symposium on RNAi and Genome 
editing methods, Mar.14-16, 2014, Tokushima, Japan. 

 
三野享史（京都大学） 
1. 三野享史，村川泰裕，深尾亜喜良，Markus Landthaler，藤原俊伸，竹内 理. Regnase-1

とRoquinは時空間的に異なるメカニズムで共通の炎症性mRNAを制御する. 第17 回
日本 RNA 学会年会. 北海道札幌市(ホテルライフォート札幌). 2015 年 7 月 15 日(水)～
17 日(金). 

2. Takashi Mino and Osamu Takeuchi. Regnase-1 destabilizes inflammation-related 
mRNAs in a translation-dependent manner. 第 43 回日本免疫学会学術集会. 京都府
京都市(国立京都国際会館). 2014 年 12 月 10 日(水)～12 日(金). 
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3. Masanori Yoshinaga, Takashi Mino and Osamu Takeuchi. A novel role of Regnase-1
in the iron homeostasis and anemia. 第 43 回日本免疫学会学術集会. 京都府京都市
(国立京都国際会館). 2014 年 12 月 10 日(水)～12 日(金).

4. 三野享史，深尾亜喜良，藤原俊伸，竹内理. Regnase-1 は翻訳に依存して炎症関連 mRNA
を分解する. 第37回日本分子生物学会年会. 神奈川県横浜市(パシフィコ横浜). 2014年
11 月 25 日～27 日.

5. 阿部壮岐，三野享史，村川泰裕，竹内理. Regnase-1 標的 mRNA 配列の網羅的同定.
RNAフロンティアミーティング2014. 和歌山県西牟婁郡白浜町(ラフォーレ南紀白浜).
2014 年 9 月 16 日～18 日.

6. 三野享史，深尾亜喜良，藤原俊伸，竹内 理. Regnase-1 destabilizes
inflammation-related mRNAs in a translation-dependent manner. 第 16 回日本
RNA 学会年会. 愛知県名古屋市(ウインクあいち). 2014 年 7 月 23 日(水)～25 日(金).

7. 三野享史. 自然免疫応答の転写後調節における Regnase-1 の作用機構. 日本化学会北
海道支部平成 25 年度室蘭・苫小牧地区化学講演会. 北海道苫小牧市(苫小牧工業高等専
門学校). 2013 年 12 月 6 日.（招待講演）

8. 三野享史. 自然免疫応答の転写後調節における Regnase-1 の作用機構. 名古屋市立大
学大学院薬学研究科藤原研究室セミナー. 愛知県名古屋市(名古屋市立大学田辺通キャ
ンパス). 2013 年 10 月 17 日.（招待講演）

三村維真理（東京大学）
1. 三村 維真理 「Histone modification and chromosomal conformation changes under

hypoxia.」Meet the Expert of Kidney Disease. 2015 年 12 月 19 日 東京
2. 三村 維真理 「Identification of novel microRNAs inhibiting tubulointerstitial fibrosis.」

Kidney Summit. 2015 年 12 月 20 日 東京
3. 三村 維真理、平川陽亮、神吉康晴、鈴木穣、油谷浩幸、南学正臣 「腎尿細管間質

の線維化を抑制する新規 microRNA の同定」日本腎臓学会 2016 年 6 月発表予定 横
浜

向 正則（甲南大学）
1. 中村 翔一, 塩田孝祐, 小林 悟, 佐藤昌直, 向 正則「ショウジョウバエ母性因子

Mamo と遺伝学的に相互作用する因子の解析」日本動物学会第 86 回大会、2015 年 9
月 17 日、新潟市

2. 向 正則, 平 誠司, 藤原 真人,中村 翔一, 辻 拓真, 宮形奈紗, 小林 悟「ショウ
ジョウバエ母性因子 Mamo による vasa 遺伝子の発現活性化機構の解析」日本動物学
会第 86 回大会、2015 年 9 月 17 日、新潟市

3. 中村 翔一, 塩田孝祐, 小林 悟, 佐藤昌直, 向 正則「ショウジョウバエ母性因子
Mamo と遺伝学的に相互作用する因子の解析」第 37 回日本分子生物学会年会、2015
年 12 月１日、神戸市

4. 向 正則, 平 誠司, 藤原 真人,中村 翔一, 辻 拓真, 宮形奈紗, 木村宏, 小林 悟
「生殖細胞関連遺伝子の発現活性化に関わるエピジェネティックな制御機構」第 37 回
日本分子生物学会年会、2015 年 12 月 4 日、神戸市

宗景ゆり（奈良先端科学技術大学院大学）
1. Yuri Nakajima Munekage, Jun Yoshimura, Shio Inoue, Risa Kishizaki, Akiho Yokota、Analysis

of F2 progenies of hybrids between C3-C4 intermediate Flaveria floridana and C4-like Flaveria
brownii、The 2013 International Symposium on C4 and CAM Plant Biology、2013.8.6-9、
University of Illinois および The 16th International Congress on Photosynthesis. 2013.8.11-16、
St. Louis, USA
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2. 宗景(中島)ゆり、谷口幸美、Flaveria 属植物の解析から見える C4型進化モデル、日本植
物学会第 78 回大会シンポジウム「C4光合成研究の新展開」、2014.9.12、明治大学(横
浜) 

3. 宗景（中島）ゆり、井上史生、谷口幸美、横田明穂、Flaveria 属 C3-C4中間型 F. floridana
と C4様型 F. brownii の交雑 F2集団を用いた C4型進化過程の遺伝学的解析、第 56 回日
本植物生理学会年会、2015.3.16-18、東京農業大学（東京） 

4. 宗景（中島）ゆり、植物 C4化の取り組み、第 6 回日本光合成学会公開シンポジウム、
2015.5.22-23、岡山国際交流センター(岡山) 

 
村上洋太（北海道大学） 
1. Murakami, Y., A jmjC-domain containing putative histone demethylase, Epe1 protects 

epigenome against aberrant heterochromatin formation in euchromatin: The 40th Naito 
Conference on Epigenetics-From histone code to Therapeutic Strategy, Sept. 16 2015, Sapporo, 
Japan 

2. Tsunemine, S, Kotomura, N., Nakagawa, H. and Murakami, Y., The Snf5 chromatin remodeling 
factor Sfh1 regulates boundaries between heterochromatin and kinetochore:  The 8th 
international fission yeast meeting, June 23 2015, Kobe Japan 

3. Takahata, S., Chida, S. and Murakami, Y., HP1/Swi6 recruits FACT for heterochromatin 
regulation in fission yeast: The 8th international fission yeast meeting, June 23 2015, Kobe 
Japan 

4. Suzuki, S., Kato, H., Takahata, S. and Murakami, Y., H3K36 tri-methylation but not H3K36 
di-methylation is required for gene silencing in Schizosaccharomyces pombe: The 8th 
international fission yeast meeting, June 23 2015, Kobe Japan 

5. Murakami, Y.,  A CTD code of RNA polymerase II promotes heterochromatin formation via 
lncRNA and RNAi.: IIAS Research Conference 2014, May 13, 2014, Seika-Cho, Kyoto, Japan 

6. Kajitani K., Hermmand D., Obuse, C., Shuman, S. and Murakami, Y.: Regulation of 
RNAi-directed heterochromatin formation by CTD-phosphorylation of RNA polymerase II, 
EMBO Conference: pombe 2013, June 25 2013, London, UK 

7. Kajitani,T. Hermmand D., Kimura H. and Murakami, Y.: Non-coding RNA binds to 
heterochromatin via DNA:RNA hybrid to mediate RNAi-directed heterochromatin formation, 
Sweeden-Japan Joint Colloquium; Epiegenetics  Sept. 7, 2012, Stockholm, Sweeden 

 
守屋繁春（理化学研究所） 
1. Kumiko Kihara, Yumiko Nakanishi, Masahiro Sugimoto, Nathan Lo, Yuichi Hongho, Shinji 

Fukuda, Shigeharu Moriya; Comparative metabolomic analysis of termite hindgut 
microbiota;；2nd International Symposium Matryoshka-type Evolution of Eukaryotic Cells; 
2015 年 9 月; Tsukuba 

2. 木原久美子, 中西裕美子, 杉本昌弘, 本郷裕一, 福田真嗣, 守屋繁春; 腸内代謝産物か
ら観るリグノセルロース分解機構のシロアリ種間比較; 第 30 回微生物生態学会; 2015
年 10 月 ; 土浦 

3. 木原久美子, 中西裕美子, Nathan Lo, 本郷裕一, 福田真嗣, 守屋繁春；原生生物１細胞の
メタボロミクス解析の現状〜シロアリ腸内共生原生生物を例に〜；第３回マトリョー
シカ型生物学研究会; 2014 年 07 月 11 日〜13 日; 神戸大学 

4. 木原久美子, 中西裕美子, Nathan Lo, 本郷裕一, 福田真嗣, 守屋繁春；環境微生物の代謝
産物をシングルセルで観察できるか〜ムカシシロアリの腸内共生原生生物ミクソトリ
カを例に〜；第 29 回日本微生物生態学会大会; 2013 年 11 月 23 日〜25 日; 鹿児島大学 

 
守屋央朗（岡山大学） 
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1. 酵母遺伝学フォーラム第 46 回研究報告会（口頭発表） 「出芽酵母ゲノムに（たまた
ま）コードされていた、毒性のある小さなタンパク質」 守屋央朗、石川浩史、金高
令子、蒔苗浩司

八木 健（大阪大学）
1. 内村有邦、樋口真弓、日高裕子、豊田敦、藤山秋佐夫、三浦郁生、若菜茂晴、八木健：

mutator マウスの長期継代が個体の表現型に及ぼす影響の解析：日本遺伝学会第８４回
大会：2012 年 9 月 24 日：九州大学 

2. Arikuni Uchimura, Mayumi Higuchi, Takeshi Yagi：Experimental mouse evolution model can
produce variable novel phenotypes: the birth of singing mice：新学術領域研究「ゲノム支援」
国際シンポジウム：2013 年 1 月 9 日：東京大学 

3. 内村有邦、樋口真弓、豊田敦、藤山秋佐夫、三浦郁生、若菜茂晴、八木健：高い突然
変異率が後世代の哺乳類集団に及ぼす影響：日本遺伝学会 第 85 回大会：2013 年 9 月
19 日：慶応大学 

4. Arikuni Uchimura：DNA replication errors that fuel genetic and phenotypic diversities in
mammals：International Symposium on “Germline Mutagenesis and Biodiversification”：2014
年 3 月 21 日：九州大学 

5. Arikuni Uchimura：New genetics by using long-term breeding mutator mouse lines：理研
Genomic Sciences Research Complex (GSC)七夕ミーティング 2014：2014 年 7 月 11 日：
理化学研究所横浜キャンパス

6. 八木健、樋口真弓、水口洋平、豊田敦、藤山秋佐夫、三浦郁生、若菜茂晴、内村有邦：
Mutator マウスの継代から産まれた「ヒト可聴音域で鳴くマウス」：第 37 回日本神経科
学大会：2014 年 9 月 12 日：パシフィコ横浜 

7. 内村有邦、樋口真弓、水口洋平、西野穣、豊田敦、藤山秋佐夫、三浦郁生、若菜茂晴、
八木健：長期継代マウス系統を用いた突然変異率の推定と新しい遺伝学：日本遺伝学
会第 86 回大会：2014 年 9 月 17 日：長浜バイオ大学 

8. 内村有邦、樋口真弓、水口洋平、西野穣、豊田敦、藤山秋佐夫、八木健：マウス長期
継代系統を用いた生殖系列突然変異率の閾値とその影響：日本環境変異原学会第４３
回大会：2014 年 12 月 4 日：一橋講堂(東京) 

9. 内村有邦、樋口真弓、新見恵理、水口洋平、豊田敦、藤山秋佐夫、西野穣、八木健：
マウス変異蓄積系統を利用した生殖系列の突然変異率の推定とその特徴：日本遺伝学
会第 87 回大会：2015 年 9 月 25 日：東北大学 

10. Arikuni Uchimura, Mayumi Higuchi, Yohei Minakuchi, Atsushi Toyoda, Asao Fujiyama,
Shigeharu Wakana, Jo Nishino, Takeshi Yagi : Germline mutation rates and mutation 
accumulation lines in mice : 29th International Mammalian Genome Conference 
(IMGC2015)  : 2015 年 11 月 10 日: Yokohama Port Opening Memorial Hall 

安田仁奈（宮崎大学）
1. Hideaki Yuasa, Nina Yasuda, Yoshitoshi Ogura, Tetsuya Hayashi, Dai Yoshimura, Rei Kajitani,

Takehiko Ito, Zac Forsman, Niphonn Phongsuwan, Nalinee Thongtham (2016) Preliminary 
result of whole genome sequencing of Acanthaster planci in Japan, Hawaii and Thailand. 13th 
International Conference of Coral Reefs 、2016 年 6 月 23 日、ハワイ 

山岡吉生（大分大学）
1. Rumiko Suzuki, Naruya Saitou, Kirill Kryukov, Osamu Matsunari, Yoshio Yamaoka、Prediction

of Human Migration by Helicobacter Pylori 、日本ヘリコバクター学会学術集会、2012 年
6 月 29 日、岡山コンベンションセンター 

2. 鈴木留美子, 松成修, 塩田星児, Kirill Kryukov, 斎藤成也, 山岡吉生、人類移動に伴う
Helicobacter pylori 菌の拡散、日本進化学会、2012 年 8 月 23 日、首都大学東京 
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3. Rumiko Suzuki, Seiji Shiota, Yoshio Yamaoka、Prediction of ancient human migration by H.
pylori、日本ヘリコバクター学会学術集会、2013 年 6 月 28 日、長崎大学医学部

4. 鈴木留美子, 松成修, 塩田星児, Kirill Kryukov, 斎藤成也, 山岡吉生、Helicobacter pylori
から探る人類移動、2013 年 8 月 28 日、筑波大学

5. 山岡吉生. Helicobacter pyloriと生体防御. 第 24回日本生体防御学会、2013年 7月 11日、
熊本コンベンションセンター

6. 山岡吉生. ピロリ菌研究の面白さ：沖縄特有のピロリ菌の発見も含めて、第 9 回沖縄上
部消化管の炎症を考える会、2013 年 7 月 11 日、那覇市

7. Yoshio Yamaoka. Helicobacter pylori current status in Dominican Republic, XXII Congreso
Nacional de Gastroenterologia. 2013 年 9 月 6 日、プンタカナ（ドミニカ共和国）

8. Yoshio Yamaoka. Genetic characteristics of Helicobacter pylori and its relation to gastric cancer,
XXII Congreso Nacional de Gastroenterologia. 2013 年 9 月 6 日、プンタカナ（ドミニカ共
和国）

9. Yoshio Yamaoka. Helicobacter pylori genotypes in Asian countries, XXVIth International
Workshop on Helicobacter pylori and related bacteria in chronic digestive inflammation and
gastric cancer. 2013 年 9 月 12 日、マドリッド（スペイン）

10. 山岡吉生. ピロリ菌感染症の臨床と研究、第 303 回日本内科学会地方会：生涯教育講演
会、2013 年 11 月 17 日、那覇市

11. Yoshio Yamaoka. Genotypes of Helicobacter pylori in Asian countries, Mongolia-Japan joint
symposium for Helicobacter pylori. 2013 年 11 月 22 日、ウランバートル（モンゴル）

12. Yoshio Yamaoka, Human migration inferred by Helicobacter pylori genes, SOKENDAI
Symposium: Modern human diversity on genes and culture. 2014 年 2 月 3 日、総研大（葉山
町、金沢県）

13. Yoshio Yamaoka, Helicobacter pylori and gastric cancer in Asia: from epidemiological view,
Seoul National University Gastroenterology Meeting. 2014 年 2 月 6 日、ソウル（韓国）

14. Yoshio Yamaoka, Carcinogenesis of Helicobacter pylori infection, The 3rd Dong-A
International Medical Symposium. 2014 年 2 月 7 日、釜山（韓国）

15. Yoshio Yamaoka, Helicobacter pylori genomes: from pathogenesis to tool for human migration,
The 87th Annual Meeting for Japanese Society for Bacteriology. 2014 年 3 月 26 日、東京フォ
ーラム

16. Yoshio Yamaoka, Does the difference of CagA phenotype explain the geographic differences in
gastric cancer incidence? 4th Mongolian Digestive Week 2014. 2014 年 6 月 18 日、ウランバ
ートル（モンゴル）

17. 山岡吉生,CagA の差異で、胃癌の発症率の地域差を説明することは本当にできるのか？
日本ヘリコバクター学会、2014 年 6 月 18 日、ステーションカンファレンス東京（東京）

18. Yoshio Yamaoka, Genomic diversity of Helicobacter pylori in Asia. Asian Pacific Digestive
Week 2014. 2014 年 11 月 22 日、デンパサール（インドネシア）

19. Yoshio Yamaoka, The diversity of Helicobacter pylori: correlation to laboratory diagnosis. 9th

National Symposium & Workshop of Indonesia Antimicrobiol Resistance Watch and Annual
Scientific Meeting of Indonesian society for clinical microbiologist. 2014 年 11 月 29 日、ジャ
カルタ（インドネシア）

山口徹太郎（昭和大学）
1. 山口徹太郎、中岡博史、山本健、藤川泰成、澁澤龍之、芳賀秀郷、方山光朱、木村亮

介、井ノ上逸朗、槇宏太郎. ゲノムワイド関連解析から同定される顎関節変形性関節
症の新規感受性遺伝子座位. 第 71回 日本矯正歯科学会大会, 2012年 9月 26日-28日,
盛岡

2. 芳賀秀郷、山口徹太郎、中岡博史、山本健、方山光朱、木村亮介、槇宏太郎、井ノ上
逸朗. ゲノムワイド関連解析を用いた第三大臼歯（親知らず）先天欠如に関与する遺
伝学的背景の探索. 第 57 回 日本人類遺伝学, 2012 年 10 月 24 日-27 日, 東京
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山田拓司（東京工業大学）
1. 演題：ヒト腸内細菌代謝経路データベースの構築、第 366 回 CBI 学会講演会、グランフ

ロント大阪、2015 年 11 月 5 日 
2. 演題：Metabolic pathway database for Human gut microbiome、第 67 回日本生物工学会大会、

城山観光ホテル（鹿児島）、2015 年 10 月 26 日-28 日 
3. 演題：Fecal metagenomic analysis of colorectal cancer cohort、第 74 回日本癌学会学術総会、

名古屋国際会議場、2015 年 10 月 8 日-10 日 
4. 演題：ヒト腸内細菌代謝機能データベースの構築、第 15 回日本抗加齢医学会総会、福

岡国際会議場、2015 年 5 月 29 日- 31 日 
5. 演題：ヒト腸内細菌代謝機能データベースの構築、第 88 回日本細菌学会総会 、長良川

国際会議場、2015 年 3 月 26 日- 28 日 
6. 演題：ヒト腸内細菌代謝経路データベース、第 18 回腸内細菌学会、東京大学「伊藤国

際学術研究センター」、2014 年 6 月 11 日-12 日 
7. 演題：ヒト腸内細菌代謝経路データベースの構築、第 17 回日本臨床腸内微生物学会総

会・学術集会、東京慈恵会医科大学（西新橋キャンパス）、2014 年 10 月 4 日 
8. 演題：ヒト腸内細菌代謝経路データベースの構築、第 97 回日本細菌学会関東支部総会、

東京ドームホテル、2014 年 10 月 30 日-31 日 
9. 演題：ヒト腸内細菌代謝経路データベースの構築、環境微生物系学会合同大会 2014、ア

クトシティ浜松コングレスセンター、2014 年 10 月 21 日-24 日 
10. 演題：腸内細菌代謝反応データベースの構築、第 46 回日本動脈硬化学会総会・学術集

会、京王プラザホテル（新宿）、2014 年 7 月 10 日-11 日 

山本友子（千葉大学）
1. Yayoi Fukuoka, Katsutoshi Imamura, Yoshiyuki Ishii, Naoto Imamachi, Yutaka Suzuki, Yoichi

Ishida, Masami Nagahama, Akiko Takeya, Hiroyuki Takahashi, Tomoko Yamamoto, Toshiki 
Taya and Nobuyoshi Akimitsu、Whole transcriptome analysis of infected host by bacteria 
including noncoding RNAs、日本分子生物学会 第 38 回年会、2015 年 12 月 3 日、兵庫
県神戸市

2. 今村亮俊、高屋明子、今町直登、掛田実穂、渡辺千尋、鈴木穣、山本友子、秋光信佳、
Functional analysis of long noncoding RNAs induced by Salmonella infection、第 89 回日本細
菌学会総会、2016 年 3 月 24 日ポスター発表、2016 年 3 月 25 日ワークショップ口頭発
表、大阪国際交流センター

山森哲雄（基礎生物学研究所）
1. 郷康広、「霊長類認知ゲノミクスと精神・神経疾患をターゲットとした霊長類モデル動

物の探索」、自然科学研究機構新分野創成センターシンポジウム「大規模脳神経回路機
能マップのその先」、2014 年 1 月 12 日、東京

2. Yasuhiro Go, Atsushi Toyoda, Tomoyuki Aizu, Hiroo Imai, Hirohisa Hirai, Tetsuo Yamamori,
Asao Fujiyama, Tadashi Isa “Deep Exome Sequencing in Macaque Monkeys for the
Establishment of Primate Cognitive and Psychiatric Disease Model.” The 24th CDB meeting
Genomics and Epigenomics with Deep Sequencing. 2013 年 6 月 13 日, 神戸

3. 郷康広、「ニホンザルエキソーム解析」、ナショナルバイオリソースプロジェクト「ニ
ホンザル」第 9 回公開シンポジウム、2012 年 11 月 9 日、東京

4. 郷康広、豊田敦、会津智幸、今井啓雄、藤山秋佐夫、平井啓久、「ニホンザルエキソー
ム解析～実験動物化にむけた遺伝的バックグラウンドの解明～」、第 27 回日本霊長類
学会、2011 年 7 月 16 日

吉澤 晋（東京大学）
1. Susumu Yoshizawa, Yohei Kumagai, Hana Kim, Yoshitoshi Ogura, Tetsuya
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Hayashi, Wataru Iwasaki, Edward F. DeLong and Kazuhiro Kogure. Functional 
diversification in bacterial rhodopsins: a new class of light-driven Cl- pumps in 
marine flavobacteria. International Symposium on Genome Science 2015 
“Expanding Frontiers of Genome Science II”. Tokyo, Japan. Jan. 20-21, 2015. 

2. Susumu Yoshizawa, Yohei Kumagai, Hana Kim, Yoshitoshi Ogura, Tetsuya
Hayashi, Wataru Iwasaki, Edward F. DeLong and Kazuhiro Kogure. Functional
diversification in bacterial rhodopsins: a new class of light-driven Cl- pumps in
marine flavobacteria. 15th International Society for Microbial Ecology. Seoul,
Korea. Aug. 28, 2014.

3. Yohei Kumagai, Susumu Yoshizawa, Tsukasa Fukunaga, Yoshitoshi Ogura,
Tetsuya Hayashi, Edward F. DeLong, Kazuhiro Kogure, Wataru Iwasaki. Gains
and losses of proteorhodopsin genes affect genomic evolution. 15th International
Society for Microbial Ecology. Seoul, Korea. Aug. 25, 2014.

4. 熊谷 洋平, 吉澤 晋, 木暮 一啓, 岩崎 渉. ゲノム駆動型の未知遺伝子の機能解析 -プ
ロテオロドプシンと DUF2237 を例として-, 生命情報科学若手の会第７回研究会. 慶
應義塾大学鶴岡タウンキャンパス, 山形. Oct. 1-03, 2015.

5. 熊谷 洋平, 吉澤 晋, 福永 津嵩, 渡辺 麻衣, 池内 昌彦, 小椋 義俊, 林 哲也, 木暮
一啓, 岩崎 渉. プロテオロドプシンを持つ海洋細菌の有光層への適応に寄与する２つ
の遺伝子、SbtA と DUF2237, 第 30 回日本微生物生態学会. 土浦亀城プラザ, 茨城.
Oct. 22-25, 2015.

6. 吉澤晋. ゲノム解析が切り開く微生物の新しい光エネルギー機構. 「次世代ゲノム科学
の最前線」, 文部科学省科学研究費新学術領域研究「ゲノム支援」公開シンポジウム. 東
京国際フォーラム. 東京. Dec. 12, 2014.

7. 熊谷洋平，吉澤晋，福永津嵩，渡辺麻衣，池内昌彦，小椋義俊，林哲也，木暮一啓，
岩崎渉．大規模比較ゲノム解析が明らかにする、プロテオロドプシンを持つ海洋細菌
のゲノム進化．環境微生物系学会合同大会 2014．浜松アクトシティコングレスセンタ
ー．浜松. Oct. 24, 2014.

8. Susumu Yoshizawa, Yohei Kumagai, Hana Kim, Yoshitoshi Ogura, Tetsuya
Hayashi, Wataru Iwasaki, Edward F. DeLong, and Kazuhiro Kogure. Light-driven
transmembrane H+, Na+ and Cl- pumping is mediated by three different
rhodopsins in a marine flavobacterium. 環境微生物系学会合同大会 2014．浜松アク
トシティコングレスセンター．浜松. Oct. 24, 2014.

吉田聡子（理化学研究所）
1. Satoko Yoshida, Ri-ichiro Manabe, Seungil Kim, Thomas Spallek, Musembi Mutuku, Michael

Timko, Doil Choi, Ken Shirasu, “Genome and transcriptome analysis of Striga spp.” 12th World
Congress on Parasitic Plants, June 2013 at Sheffield UK

2. 吉田聡子、Juliane K. Ishida, 若竹崇雅、Songkui Cui, 白須賢「Plant-plant communications
in rhizosphere: Interaction and signaling between root parasite and their host plants」日本植物
生理学会年会 2014 年 3 月 富山大学

3. 吉田聡子, Thomas Spallek, Songkui Cui, 市橋 泰範, Seungill Kim, Yong-Min Kim, 真鍋 理
一郎, Michael Timko, Doil Choi , 白須 賢 「ゲノム・トランスクリプトーム解析から見
た植物の寄生」第８回細菌学若手コロッセウム, 2014 年８月、ニセコ

4. 吉田聡子, Thomas Spallek, Songkui Cui, 市橋 泰範, Seungill Kim, Yong-Min Kim, 真鍋 理
一郎, Michael Timko, Doil Choi, 白須 賢「寄生植物ストライガの全ゲノム解読」日本植
物学会大会 2014 年９月、生田

5. 吉田聡子, Musembi Mutuku, Songkui Cui, 堀千明, 清水崇, 市橋安範, 出村拓, 白
須賢「寄生植物と宿主植物の細胞壁をめぐる攻防」2015 年 3 月 16-18 日 日本植物生
理学会年会 東京農工大学 （シンポジウム発表）

6. Musembi Mutuku、吉田聡子、清水崇史、市橋泰範、高橋章、瀬尾光範、白須賢 「寄
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生植物ストライガの抵抗性におけるジャスモン酸とサリチル酸シグナル経路の役割」
日本植物病理学会 100周年記念大会 2015年 3月２８−３１日 明治大学 （口頭発表） 

7. 吉田聡子、Thomas Spallek, 市橋泰範、Songkui Cui, 若竹崇雅、Juliane Ishida, 白須賢「ハ
マウツボ科寄生植物の寄生形質獲得と適応進化」日本植物学会 ２０１５年９月６−８
日 新潟

8. Satoko Yoshida, Takanori Wakatake, Songkui Cui, Juliane K. Ishida, Thomas Spallek, Simon
Saucet, and Ken Shirasu (2015) Genomic and genetic analyses of haustorium formation using 
Phtheirospermum japonicum as a model parasitic plant. The 13th World Congress on Parasitic 
Plants at Kunming China, 5-10. July(口頭発表) 

和多和宏（北海道大学）

1. Mori C, Wada K,『Robustness of developmental gene expression dynamics for vocal learning』
International Congress of Neuroethology (ICN) 国際神経行動学会 2014 年 7 月 29 日（札幌
札幌コンベンションセンター）

2. Hayase S, Ohgushi E, Kobayashi M, Wada K,『Regulation of singing-driven gene expression in
the song system during the critical period for vocal learning』International Congress of 
Neuroethology (ICN) 国際神経行動学会 2014 年 7 月 29 日（札幌 札幌コンベンション
センター）

3. Wada K, 『A neuronal constraint and learnability of a species-specific vocal pattern in
songbirds』Cold Spring Harbor Asia Conference, Neurobiology: Diverse Species & Conserved 
Principles, 2014, September 15-19（中国 蘇州 Dushu Lake Conference Hotel） 

4. Hayase S, Ohgushi E, Kobayashi M, Wada K, 『Experience-dependent regulation of
singing-driven gene expression in the song system during the critical period of vocal learning』
Society for Neuroscience meeting, 2014, November 19 (USA, Washington DC, Washington DC 
convention center) 

5. 澤井梓、和多和宏, 『鳴禽類交雑種の歌学習の個体差に与える学習バイアス』 日本動
物行動学会 2015 年 11 月 20 日 (東京・東京海洋大学） 

和田崇之（長崎大学）
1. 和田崇之．ゲノム解析が解き明かす結核の拡散経緯とこれから．第 20 回国際結核セミ

ナー．2015 年 3 月 5 日．東京． 
2. Takayuki Wada, Tomotada Iwamoto, Shinji Maeda, Junji Seto, Aki Tamaru, Atsushi Hase,

Koichi Murakami, Taketoshi Takara, Tadayuki Ahiko, and Taro Yamamoto. Phylogenetic 
uniqueness and its historical backgrounds of Mycobacterium tuberculosis in Japan. 
International Symposium on Genome Science 2015 "Expanding Frontiers of Genome Science 
II". 2015. 1. 20, 21. Tokyo, Japan. 

3. 和田崇之，岩本朋忠，瀬戸順次，阿彦忠之，田丸亜貴，長谷篤，前田伸司，山本太郎．
M 株の広域的分離の原因究明―比較ゲノム解析に基づく「結核ゲノム疫学」の導入．
第 89 回日本結核病学会総会．2014 年 5 月 9, 10 日. 岐阜． 

4. 和田崇之．結核分子疫学研究の現在と未来．第 19 回国際結核セミナー．2014 年 3 月 6
日．東京．

和田洋一郎（東京大学）
1. Locus-specific biochemical analysis of genome functions using enChIP: an application of

CRISPR/Cas and TAL to purification of specific genomic regions. Fujita T, and Fujii H: June 
28 - July 3, 2015; FASEB Science Research Conference "Transcription, Chromatin, and 
Epigenetics", West Palm Beach, USA. 

2. Locus-specific biochemical analysis of genome functions using enChIP: an application of
CRISPR/Cas and TAL to purification of specific genomic regions. Fujii H: November 17 - 20, 
2015; TGE2015 Conference on Transposition and Genome Engineering 2015, Nara, Japan. 
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3. Locus-specific biochemical analysis of genome functions using enChIP: an application of
CRISPR/Cas to purification of specific genomic regions. Fujita T, and Fujii H: Cold Spring
Harbor meeting: Genome Engineering: The CRISPR/Cas Revolution, September 24 - 27, 2015,
Cold Spring Harbor, USA.

4. 組換え蛋白質を利用した in vitro 遺伝子座特異的クロマチン免疫沈降法による転写・エ
ピジェネティック制御機構の解析 藤井穂高 BMB2015（第 38 回日本分子生物学会年
会・第 88 回日本生化学会 合同大会） 2015 年 12 月 神戸

（b）班員による支援高度化等の成果発表 

加藤和人 & ELSI 
1. 2010 CSHL Meeting on The Biology of Genomes（2010 年 5 月 ニューヨーク、アメリカ） 
2. パーソナルゲノム情報に基づく脳疾患メカニズムの解明 班会議（2010 年 8 月 神戸

ポートピアホテル）
3. I2TA 公開シンポジウム（2010 年 8 月 東京大学福武ラーニングシアター）
4. 第 20 回遺伝医学セミナー（2010 年 9 月 ホテル阪急エキスポパーク）
5. 第 50 回生物物理若手の会夏の学校（2010 年 9 月 尾西グリーンプラザ）
6. Workshop for Biotech Policy and Public Communication in Post-Genomic Era（2010 年 10 月

台湾）
7. 文部科学省科学技術政策研究所所内セミナー（2010 年 10 月 文部科学省科学技術政策

研究所）
8. 「細胞を創る」研究会 3.0（2010 年 11 月 東京大学生産技術研究所）
9. 理化学研究所横浜研究所所内公開セミナー（2010 年 11 月 理化学研究所横浜研究所） 
10. サイエンスアゴラ 2010（2010 年 11 月 日本科学未来館）
11. 科学技術社会論学会シンポジウム（2010 年 11 月 京都大学総合人間学部）
12. 脳科学研究戦略推進プログラム課題 A, B 分科会プログラム（2010 年 12 月 キャンパ

スプラザ京都）
13. パーソナルゲノム情報に基づく脳疾患メカニズムの解明 班会議（2010 年 12 月 学術

総合センター会議室）
14. 欧州と日本における科学技術ガバナンス会合（2010 年 10 月 京都大学芝蘭会館）
15. 科学技術イノベーション政策における「政策のための科学」検討 WS（2011 年 2 月 科

学技術振興機構研究開発戦略センター）
16. I2TA 3 月公開シンポジウム（2011 年 3 月 東京大学福武ラーニングシアター）
17. 第 33 回日本分子生物学会年会・第 83 回日本生化学会合同大会（2010 年 12 月 神戸ポ

ートアイランド）
18. 「細胞を創る」研究会 3.0, （2010 年 11 月 東京大学）
19. 第 52 回日本神経学会学術大会（2011 年 5 月 名古屋国際会議場）
20. 遺伝医学合同学術集会 2011（2011 年 6 月 17‐19 日 京都大学百周年時計台記念館）
21. The 9th International Workshop on Advanced Genomics（2011 年 7 月 東京）
22. STS Network Japan（2011 年 8 月 高松センチュリーホテル）
23. 新学術領域「パーソナルゲノム情報に基づく脳疾患メカニズムの解明」班会議（2011

年 9 月 東京大学）
24. 2011 CSHL Meeting on Personal Genomes（2011 年 9 月−10 月、ニューヨーク、アメリカ）
25. The 12th International Congress of Human Genetics (ICHG)/The 61st ASHG Annual Meeting

（2011 年 10 月 モントリオール、カナダ）
26. 日本人類遺伝学会第 56 回大会/第 11 回東アジア人類遺伝学会（2011 年 11 月 幕張メッ

セ）
27. 第 34 回日本分子生物学会年会（2011 年 12 月 パシフィコ横浜）
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28. Qatar International Conference on Stem Cell Science and Policy（2012年 2月−3月 ドーハ、
カタール）

29. Institute Seminar, Genome Center, University of Washington （2012 年 2 月 シアトル、ア
メリカ）

30. The 11th Conference of the International Association of Bioethics（2012 年 6 月 ロッテルダ
ム、オランダ）

31. International Symposium: Developing Frameworks for ELSI research on Personalized
Medicine（2012 年 8 月 ソウル、大韓民国）

32. 日本生物学オリンピック 2012 本選（つくば大会）（2012 年 8 月 つくば）
33. 新学術領域「パーソナルゲノム情報に基づく脳疾患メカニズムの解明」班会議（2012

年 9 月 東京大学）
34. The 62nd American Society of Human Genetics (ASHG) Annual Meeting.（2012 年 11 月、サ

ンフランシスコ、アメリカ合衆国）
35. International Workshop: Exploring the unique social/ethical and health systems challenges of

low cost whole genome sequencing（2013 年 4 月 モントリオール、カナダ）
36. P3G/CGP/ELSI 2.0 Workshop（2013 年 9 月 モントリオール、カナダ）
37. Returning Genetic Results in Biobanks: Opening an International Dialogue（2013 年 11 月

Brocher Foundation スイス）
38. 日本人類遺伝学会第 58 回大会（2013 年 11 月 宮城県仙台市）
39. American Society of Human Genetics (ASHG) 2013 Annual Meeting（2013 年 10 月 ボスト

ン、アメリカ）
40. 自治医科大学多地域研究ネットワークプロジェクト（JMS II プロジェクト）公開シン

ポジウム「大規模地域ゲノムバンク／介入・コホート研究推進事業」（2013 年 7 月 自
治医科大学）

41. Initiating a biobank – infrastructures and regulations: Japan experiences’, University Sains
Malaysia（2014 年 8 月 コタバル、マレーシア）

42. Ethical, legal and social issues of genetic and genomic medicine: a focus on East Asian
situations, University Sains Malaysia（2014 年 8 月 コタバル マレーシア）

43. European Society of Human Genetics (ESHG) 2014 Annual Meeting（2014 年 5 月−6 月 ミ
ラノ、イタリア）

44. British Sociological Association Medical Sociology Group 46th Annual Conference 2014.
（2014 年 9 月 バーミンガム、イギリス）

45. The 64th American Society of Human Genetics (ASHG) Annual Meeting. （2014 年 10 月 サ
ンディエゴ、アメリカ）

46. International Code of Conduct for Genomic and Clinical Date Sharing（2014 年 4 月、パリ、
フランス）

47. The Indianapolis ELSI 2.0 Meeting（2014 年 5 月 インディアナポリス、アメリカ）
48. Ethics at the Crossroads: Where Public Health, Genomics, Data and Translational Science Meet

（2014 年 5 月 インディアナポリス、アメリカ）
49. Workshop on Data Sharing Between International Consortia（2014 年 6 月 ジュネーブ、ス

イス）
50. The 9th ICGC meeting（2014 年 5 月 北京、中国）
51. American Society of Human Genetics(ASHG)2014 Annual Meeting（2014 年 10 月 サンデ

ィエゴ、アメリカ）
52. 日本生命倫理学会第 26 回年次大会（2014 年 10 月 浜松）
53. 第 34 回医療情報学連合大会 （2014 年 11 月 幕張メッセ）
54. 第 59 回日本人類遺伝学会 第 21 回日本遺伝子診療学会 合同大会（2014 年 11 月 タワ

ーホール船堀）
55. Europian Society of Human Genetics(ESHG)2015（2015 年 6 月 6～9 日、グラスゴー、イギ

リス）
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56. Translation in Healthcare Conference - Exploring the Impact of Emerging Technologies（2015
年 6 月 23～25 日、オックスフォード、イギリス）

57. 第 21 回日本遺伝子治療学会学術集会（2015 年 7 月 26 日、大阪、日本）
58. The European Society for Gene and Cell Therapy (ESGCT) Annual Congress（2015 年 9 月

17~20 日、ヘルシンキ、フィンランド）
59. American Society of Human Genetics (ASHG) 2015 Annual Meeting（2015 年 10 月 6~10 日、

ボルチモア、アメリカ）
60. 日本人類遺伝学会第 59 回大会（2015 年 10 月 14〜17 日、東京、日本）
61. 研究倫理を語る会（2015 年 12 月 12 日、東京）

伊藤武彦
1. 梶谷嶺, ゲノムの k-mer 頻度分析 de novo アセンブルから比較ゲノムまで, NGS 現場

の会・第二回研究会, 2012/05/24-25, ホテル阪急エキスポパーク 
2. 梶谷嶺, 高ヘテロ接合性ゲノムの de novo アセンブリ, 第 35 回日本分子生物学会年会,

2012/12/12, 福岡国際会議場 
3. 矢花充, 高ヘテロ接合性をもつベネズエラ糞線虫のゲノム解析,  第 35回日本分子生物

学会年会, 2012/12/11, 福岡国際会議場 
4. 梶谷嶺, メタゲノム用 de novo アセンブラの開発および Illumina データを用いたベン

チマーク, 第 8 回日本ゲノム微生物学会年会, 2014/03/07-09, 東京農業大学 
5. 梶谷嶺, メタゲノム用 de novo アセンブリ・クラスタリングツール MetaPlatanus の開

発, 第 9 回日本ゲノム微生物学会年会, 2015/03/07, 神戸大学 

岩崎渉
1. 岩崎渉．バイオインフォマティクスから時空間解析へ．日本学術会議学術フォーラム

生命情報ビッグデータ時代における新しい生命科学 (2014/8/29) 日本学術会議講堂，東
京都港区．（招待講演）

2. 岩崎渉．Fundamental bottlenecks in big-data biology．第 52 回日本生物物理学会年会
(2014/9/27) 札幌コンベンションセンター，北海道札幌市．（招待講演） 

3. Hikari Yoshitane, Haruka Ozaki, Hideki Terajima, Ngoc-Hien Du, Yutaka Suzuki, Taihei
Fujimori, Naoki Kosaka, Shigeki Shimba, Sumio Sugano, Toshihisa Takagi, Wataru Iwasaki, 
and Yoshitaka Fukada. CLOCK による古典的・非古典的 E-box を介した概日時計の“多声
的”制御，日本バイオインフォマティクス学会 2014 年年会（第 3 回生命医薬情報学連合
大会）（2014/10/3）仙台国際センター，宮城県仙台市． 

4. 岩崎渉，楊靜佳．微生物の生息環境の多様性とその進化：MetaMetaDB による解析．環
境微生物系学会合同大会 2014 (2014/10/24) 浜松アクトシティコングレスセンター．静
岡県浜松市．

5. 岩崎渉．定量生物学と情報生物学．定量生物学の会第七回年会 (2015/1/11) 九州大学筑
紫キャンパス，福岡県春日市．（招待講演）

6. 岩崎渉，楊靜佳．MetaMetaDB:微生物ゲノムと環境を簡便に結びつけるデータベース．
第 9 回日本ゲノム微生物学会年会 (2015/3/6) 神戸大学六甲第二キャンパス，兵庫県神
戸市．

7. 岩崎渉，楊靜佳．MetaMetaDB：メタ・メタゲノム解析のためのデータベース．NGS 現
場の会第四回研究会 (2015/7/2) つくば国際会議場，茨城県つくば市．

8. 岩崎渉．NGS データ解析におけるバイオインフォマティクスの課題．第 17 回日本 RNA
学会年会 (2015/7/15) ホテルライフォート札幌，北海道札幌市． （招待講演）

9. 岩崎渉．NGS データ解析とバイオインフォマティクス：ゲノムから海洋生態系まで．
第６回生命科学阿波おどりシンポジウム (2015/8/12) 徳島大学蔵本キャンパス．徳島県
徳島市．（招待講演）

10. 岩崎渉．NGS メタバーコーディングからより多くの情報を得るために．日本進化学会
第 17 回大会 (2015/8/20) 中央大学後楽園キャンパス，東京都文京区．（招待講演）
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11. Wataru Iwasaki. Bioinformatics for Exhaustively Describing Biological Systems: Genomes,
Phenotypes, and Ecosystems. QBiC Symposium 2015 (2015/8/25) RIKEN Quantitative
Biology Center. Suita, Osaka, Japan． *

12. Wataru Iwasaki, Masaki Miya, Yukuto Sato, Tsukasa Fukunaga, Tetsuya Sado, Keiichi Sato,
Toshifumi Minamoto, Satoshi Yamamoto, Hiroki Yamanaka, Hitoshi Araki, Reiko Fujimura,
Minoru Ijichi, Koji Hamasaki, Kazuhiro Kogure, and Michio Kondoh. Toward ecosystem-scale
biodiversity monitoring: Metabarcoding of microbial and environmental DNA from identical
water samples. 第 30 回日本微生物生態学会土浦大会 (2015/10/19) 土浦市亀城プラザ，
茨城県土浦市．

13. Masaki Miya, Yukuto Sato, Tsukasa Fukunaga, Tetsuya Sado, Jan Yde Poulsen, Keiichi Sato,
Toshifumi Minamoto, Satoshi Yamamoto, Hiroki Yamanaka, Hitoshi Araki, Michio Kondoh,
and Wataru Iwasaki. MiFish, a set of universal PCR primers for metabarcoding environmental
DNA from fishes: detection of more than 230 subtropical marine species. 生命医薬情報学連
合大会 2015 年大会（日本バイオインフォマティクス学会 2015 年年会）(2015/10/30) 京
都大学宇治キャンパス，京都府宇治市．

14. 石津大嗣，平形樹生，福永津嵩，尾崎遼，木立尚孝，岩崎渉，塩見春彦，塩見美喜子．
人工 piRNA 発現システムを用いた piRNA 生合成機構の解析．第 16 回日本 RNA 学会年
会（2014/7/23-25）ウインクあいち，愛知県名古屋市．

15. Susumu Yoshizawa, Yohei Kumagai, Hana Kim, Yoshitoshi Ogura, Tetsuya Hayashi, Wataru
Iwasaki, Edward F. DeLong and Kazuhiro Kogure. Functional diversification in bacterial
rhodopsins: a new class of light-driven Cl- pumps in marine flavobacteria. 15th International
Symposium on Microbial Ecology (2014/8/24-29) Coex Convention Center, Seoul, Korea.

16. Minoru Ijichi, Asako Machiyama, Yui Takahashi, Hiroshi X. Chiura, Yohito Ito, Tamotsu Kitade,
Shigehisa Hanada, Yuji Tanaka, Wataru Iwasaki and Kazuhiro Kogure. Meta-omics approach to
biofilm communities on the membrane of seawater reverse osmosis system. 15th International
Symposium on Microbial Ecology. (2014/8/24-29) Coex Convention Center, Seoul, Korea.

17. Yohei Kumagai, Susumu Yoshizawa, Tsukasa Fukunaga, Yoshitoshi Ogura, Tetsuya Hayashi,
Edward F. DeLong, Kazuhiro Kogure, Wataru Iwasaki. Gains and losses of proteorhodopsin
genes affect genomic evolution. 15th International Symposium on Microbial Ecology.
(2014/8/24-29) Coex Convention Center, Seoul, Korea.

18. 青木誠志郎，伊藤元己，岩崎渉．マメ科根粒菌の起源：β-から α-プロテオバクテリアへ
の根粒形成遺伝子群 nodIJ の水平伝播．環境微生物系学会合同大会 2014 (2014/10/23) 浜
松アクトシティコングレスセンター，静岡県浜松市．

19. 竹内美緒，山岸昂夫，鎌形洋一，大島健志朗，服部正平，片山泰樹，花田智，玉木秀
幸，丸茂克美，前田広人，根建心具，岩崎渉，諏訪裕一，坂田将．微好気条件でのみ
脱窒・亜酸化窒素生成(N2O)を行う新規海洋細菌．環境微生物系学会合同大会 2014
(2014/10/24) 浜松アクトシティコングレスセンター，静岡県浜松市．

20. 平岡聡史，町山麻子，伊知地稔，井上健太郎，木暮一啓，岩崎渉．東北大地震の津波
による土壌微生物の多様性変化及び環境適応．環境微生物系学会合同大会 2014
(2014/10/24) 浜松アクトシティコングレスセンター，静岡県浜松市．

21. 熊谷洋平，吉澤晋，福永津嵩，渡辺麻衣，池内昌彦，小椋義俊，林哲也，木暮一啓，
岩崎渉．大規模比較ゲノム解析が明らかにする、プロテオロドプシンを持つ海洋細菌
のゲノム進化．環境微生物系学会合同大会 2014 (2014/10/24) 浜松アクトシティコング
レスセンター，静岡県浜松市．

22. 伊知地稔，町山麻子，高橋唯，千浦博，伊藤世人，北出有，花田茂久，田中祐之，岩
崎渉，木暮一啓．Every gene is everywhere, but the environment selects．環境微生物系学会
合同大会 2014 (2014/10/24) 浜松アクトシティコングレスセンター，静岡県浜松市．

23. 宮正樹，佐藤行人，福永津嵩，佐土哲也，佐藤圭一，源利文，山中裕樹，荒木仁志，
岩崎渉．魚類環境 DNA 用ユニバーサルプライマーの開発と次世代シーケンサを用いた
分析法の確立．2014 年度日本魚類学会年会 (2014/11/15-17) 神奈川県立生命の星・地球
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博物館，神奈川県小田原市． 
24. 寺嶋秀騎，吉種光，尾崎遼，鈴木穣，榛葉繁紀，岩崎渉，深田吉孝．ゲノムワイドな

CLOCK の標的探索により明らかにされたリズミックな転写後制御の重要性．第 37 回
日本分子生物学会年会 (2014/11/25) パシフィコ横浜，神奈川県横浜市． 

25. 尾崎遼，吉種光，寺嶋秀騎，Ngoc-Hien Du，鈴木穣，藤森大平，小阪実生，榛葉繁紀，
菅野純夫，高木利久，深田吉孝，岩崎渉．ChIP-Seq データから認識配列を網羅的に抽
出するバイオインフォマティクス手法 MOCCS．第 37 回日本分子生物学会年会 
(2014/11/26) パシフィコ横浜，神奈川県横浜市． 

26. 石津大嗣，岩崎由香，平形樹生，福永津嵩，尾崎遼，木立尚孝，岩崎渉，塩見春彦，
塩見美喜子．人工 piRNA 発現システムを用いた piRNA 生合成機構の解析．第 37 回日
本分子生物学会年会 (2014/11/27) パシフィコ横浜，神奈川県横浜市． 

27. Wataru Iwasaki, Haruka Ozaki, Hikari Yoshitane, Hideki Terajima, Ngoc-Hien Du, Yutaka 
Suzuki, Taihei Fujimori, Naoki Kosaka, Shigeki Shimba, Sumio Sugano, Toshihisa Takagi, and 
Yoshitaka Fukada. MOCCS: a bioinformatic method to enumerate DNA-binding motifs from 
ChIP-Seq data. International Symposium on Genome Science 2015 “Expanding Frontiers of 
Genome Science II” (2015/1/20-21) Hitotsubashi-Hall, Tokyo, Japan.  

28. 藤村玲子，金子亮，武島弘彦，岩崎渉，福庭辰洋，浜崎恒二，木暮一啓．超高速遺伝
子解析時代の海洋生態系評価手法の創出．第 17 回マリンバイオテクノロジー学会大会
（2015/5/30）東京海洋大学品川キャンパス，東京都港区．  

29. 石津大嗣，岩崎由香，平形樹生，尾崎遼，岩崎渉，塩見春彦，塩見美喜子．piRNA 生
合成における前駆体 RNA 認識機構の解析．NGS 現場の会第四回研究会 (2015/7/2) つ
くば国際会議場，茨城県つくば市． 

30. 尾崎遼，岩崎渉．ChIP-Seq データから DNA モチーフを抽出する MOCCS とその応用．
NGS 現場の会第四回研究会 (2015/7/1-3) つくば国際会議場，茨城県つくば市． 

31. 岩崎渉，楊靜佳．MetaMetaDB：メタ・メタゲノム解析のためのデータベース．NGS 現
場の会第四回研究会 (2015/7/1-3) つくば国際会議場，茨城県つくば市． 

32. 平岡聡史，町山麻子，伊知地稔，井上健太郎，吉澤晋，木暮一啓，岩崎渉．東北大地
震の津波がもたらした大規模な環境撹乱に対する微生物の応答と適応．NGS 現場の会
第四回研究会 (2015/7/1-3) つくば国際会議場，茨城県つくば市． 

33. 平瀬祥太朗，岩崎渉．日本列島における Hybrid Speciation の可能性 －アゴハゼの NGS
－．NGS 現場の会第四回研究会 (2015/7/1-3) つくば国際会議場，茨城県つくば市． 

34. 熊谷洋平，吉澤晋，福永津嵩，渡辺麻衣，池内昌彦，小椋義俊，林哲也，木暮一啓，
岩崎渉．プロテオロドプシンを持つ海洋細菌のゲノム比較から、新規の光利用関連遺
伝子を探る．NGS 現場の会第四回研究会 (2015/7/1-3) つくば国際会議場，茨城県つく
ば市． 

35. 新居良規，岩崎渉．タヌキモ科におけるゲノムサイズの変化とウイルス感染との相互
作用の解析．NGS 現場の会第四回研究会 (2015/7/1-3) つくば国際会議場，茨城県つく
ば市． 

36. 松井求，岩崎渉．NGS 時代の新たな系統解析アプローチ: Graph Splitting 法．NGS 現場
の会第四回研究会 (2015/7/1-3) つくば国際会議場，茨城県つくば市． 

37. Masaki Miya, Yukuto Sato, Tsukasa Fukunaga, Tetsuya Sado, Jan Yde Poulsen, Keiichi Sato, 
Toshifumi Minamoto, Satoshi Yamamoto, Hiroki Yamanaka, Hitoshi Araki, Michio Kondoh, 
and Wataru Iwasaki. MiFish, a set of universal primers for metabarcoding environmental DNA 
from fishes: Detection of >230 species from aquarium tanks and coral reefs in the subtropical 
western North Pacific. 6th International Barcode of Life Conference (2015/8/19) University of 
Guelph, Guelph, Canada. 

38. Masako Takashima, Ri-ichiroh Manabe, Wataru Iwasaki, Akira Ohyama, Moriya Ohkuma, and 
Takashi Sugita. A highly resolved phylogenetic tree of Trichosporonales species based on 
multiple gene sequence analysis. 32nd International Specialized Symposium on Yeasts 
(2015/9/13-17), Hotel Giò Centro Congressi, Perugia, Italy. 
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39. Motomu Matsui and Wataru Iwasaki. Graph Splitting Method: Novel Phylogenetic Approach 
Beyond the Twilight Zone. 生命医薬情報学連合大会 2015 年大会（日本バイオインフォマ
ティクス学会 2015 年年会）(2015/10/29-31) 京都大学宇治キャンパス，京都府宇治市． 

40. Satoshi Hiraoka and Wataru Iwasaki. Novel metagenomic data analysis method based on 
genetic divergences and gene-order networks. 生命医薬情報学連合大会 2015 年大会（日本
バイオインフォマティクス学会 2015 年年会）(2015/10/29-31) 京都大学宇治キャンパス，
京都府宇治市． 

41. 松井求，岩崎渉．Graph Splitting 法：トワイライトゾーンを越える新たな系統解析アプ
ローチ．生命医薬情報学連合大会 2015年大会（日本バイオインフォマティクス学会 2015
年年会）(2015/10/29) 京都大学宇治キャンパス．京都府宇治市． 

42. 熊谷洋平，吉澤晋，渡辺麻衣，池内昌彦，木暮一啓，岩崎渉．「光合成」と「ロドプシ
ン」、二つの異なる光利用システムを繋げる未知遺伝子 DUF2237 の機能解析．藍藻の
分子生物学 2015 (2015/11/16-17) かずさアカデミアホール，千葉県木更津市． 

43. 松井求，岩崎渉．Graph Splitting 法：トワイライトゾーンを越える新たな系統解析アプ
ローチ．第 38 回分子生物学会年会・第 88 回生化学会大会合同大会 (2015/12/1-4) 神戸
ポートアイランド，兵庫県神戸市．  

 
高橋弘喜 
1. 韓栄春, 高橋弘喜, 中村道美, Somnuk Bunsupa, 吉本尚子, 山本浩文, 鈴木秀幸, 柴田大

輔, 山崎真巳, 斉藤和季．Transcriptome Analysis of Nine Tissues to Discover Genes Involved 
in the Biosynthesis of Active Ingredients in Sophora flavescens．日本薬学会第１３６年会．
2016 年 3 月 26 日-29 日．横浜 

2. 萩原大祐，高橋弘喜，楠屋陽子，川本進，亀井克彦，五ノ井透．Aspergillus 属菌の休眠
胞子および発芽胞子のトランスクリプトーム解析．日本農芸化学会 2016．2016 年 3 月
27 日-20 日．札幌 

3. 福岡弥生, 今村亮俊, 石井善幸, 今町直登, 鈴木譲, 石田洋一, 長浜正巳, 高屋 明子, 
高橋弘喜, 山本友子, 田谷敏貴, 秋光信佳．非コード RNA を含めた病原体感染時のヒト
宿主トランスクリプトーム解析．第３８回日本分子生物学会．2015 年 12 月 1 日-4 日．
神戸 

4. 楠屋陽子，早川真理子，五ノ井透，高橋弘喜．Aspergillus fumigatus における銅恒常性
維持機構に関与する遺伝子の探索．第 15 回糸状菌分子生物学コンファレンス．2015 年
11 月 19 日-20 日．府中 

5. 萩原大祐，楠屋陽子，高橋弘喜，川本進，亀井克彦，五ノ井透．休眠胞子および発芽
胞子のトランスクリプトーム解析から示唆された休眠―発芽における AtfA の機能．第
15 回糸状菌分子生物学コンファレンス．2015 年 11 月 19 日-20 日．府中 

6. 高橋弘喜，楠屋陽子，高橋（中口）梓，早川真理子，五ノ井透．トランスクリプトー
ム解析による糸状菌 Aspergillus fumigatus の環境ストレス応答能の基盤整備．第 15 回糸
状菌分子生物学コンファレンス．2015 年 11 月 19 日-20 日．府中 

7. 高橋弘喜，楠屋陽子．ゲノム情報解析支援－スペーサー配列及び連続 2 塩基の特性を
考慮した DNA モチーフ検出ソフトウエアの開発－．新学術領域「ゲノム支援」２０１
５年度 拡大班会議．2015 年 8 月 27 日-28 日．京都 

8. 高橋弘喜．次世代シーケンサーの病原真菌 Aspergillus fumigatus への応用．第 97 回日本
細菌学会関東支部総会．2014 年 10 月 30 日-31 日（招待講演）．東京 

9. 韓栄春，中村道美，Bunsupa Somnuk，山本浩文，鈴木秀幸，高橋弘喜，吉本尚子，山
崎真巳，斉藤和季．RNA-Seq analysis on 9 tissues of Sophora flavescens reveals putative genes 
involved in the biosynthesis of quinolizidine alkaloids and isoflavonoids. 日本生薬学会第 61
回年会．2014 年 9 月 13 日-14 日．福岡 

10. 岸田百世，高橋弘喜，御田洋介，加藤晃，平田收正，松浦秀幸. 高温ストレス条件下の
植物における転写開始点と mRNA 翻訳状態の網羅的解析. 第 16 回日本 RNA 学会年会．
2014 年 7 月 23 日-25 日．名古屋 
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11. 岸田百世，高橋弘喜，御田洋介，加藤晃，平田收正，松浦秀幸. 高温ストレス条件下の
植物における転写開始点と mRNA 翻訳状態の網羅的解析. 生物工学会若手会夏のセミ
ナー．2014 年 7 月 12 日-13 日．神戸 

12. Kusuya Y, Kurokawa K, Takahashi H. The mechanisms of Copper acquisition and 
detoxification in Aspergillus fumigatus. ISHAM 2015. May 4-8, Melbourne, Australia. 

13. Imashimizu M, Takahashi H, Oshima T, McIntosh C, Bubunenko M, Court DL, Kashlev M. 
Visualizing translocation dynamics and nascent 1 transcript errors in paused RNA polymerases 
in vivo. NCI Symposium on Chromosome Biology. April 16-17, 2015. Bethesda, USA. 

14. Imashimizu M, Takahashi H, Oshima T, Kashlev M. Transcriptional pauses and errors 
frequently occur at CpG sequences in E. coli. NIH Symposium on RNA Biology. March 11-12, 
2015. Bethesda, USA. 

15. Takahashi H. Understanding of molecular mechanism under heat stress conditions in A. 
fumigatus. The 10th Chiba University Tenure Track Seminar. March 6, 2013. Chiba, Japan. 

16. Hagiwara D, Takahashi H, Nakayama M, Abe K, Gonoi T, Kawamoto S. Repression of the 
phosphor-transmitter gene ypdA resulting in growth defect in Aspergillus fumigatus. 27th 
Fungal Genetics Conference. March 12-17, 2013. California, USA. 

 
笠原雅弘 
1. Kasahara M, Local Package Manager—Database of genome analysis tools with installation 

procedures, Genome Informatics, Churchill college, Cambridge, United Kingdom, 9/21/2014 

 
矢田哲士 
1. Hori K, Yada T (2015) Inference of genetic mutations causing host shifts or rabies virus, 生命

医薬情報学連合大会 2015 年大会, 10 月 29-31 日, 京都. バイオグリッド奨励賞：若手奨
励賞. 

2. Zhang W, Ichinose N, Kumada T, Yada T (2013) Identifying mutations bringing de novo gene 
birth to Saccharomyces sensu stricto genomes, 生命医薬情報学連合大会 2013 年大会, 10 月
29-31 日, 東京. エクセレントポスター賞. 

3. Liu Y, Irie T, Monjo T, Yada T, Suzuki Y, "Deciphering Regulatory Code from Transcription 
Activity Data of Mutagenesis Promoters" 第 38 回日本分子生物学会年
会.(20151201-20151204). 神戸.  

4. 入江拓磨, 劉エイ, 門城拓, 関真秀, 榊原雄太, 菅野純夫, 矢田哲士, 鈴木穰, "次世代シ
ークエンサーを用いた変異プロモーターの網羅的解析" 第 38 回日本分子生物学会年
会.(20151201-20151204). 神戸.  

5. 黒木陽子, 矢田哲士, 谷口丈晃, 野口英樹, 豊田敦, 藤山秋佐夫, "大型類人猿における
19 番長腕サブテロメア近傍領域の比較ゲノム解析" 第 38 回日本分子生物学会年
会.(20151201-20151204). 神戸.  

6. Hori K, Yada T, "Inference of genetic mutations causing host shifts or rabies virus" 日本バイ
オインフォマティクス学会年会. (20151029-20151031). 京都. 

7. Yada T, Irie T, Taniguchi T, Suzuki Y, "Next generation sequencing data and its bioinformatics 
analysis dissect genomic regulatory elements", International Symposium on Genome Science. 
(2015, Jan 20-21). Tokyo. 

8. 入江拓磨, 門城拓, 劉エイ, 関真秀, 菅野純夫, 矢田哲士, 鈴木穰, "次世代シークエンサ
ーによる変異プロモーターの網羅的解析" 第 37 回日本分子生物学会年
会.(20141125-20141127). 横浜.  

9. 矢田哲士, "ゲノム大規模データを解析する−転写制御領域の解読と設計−" 新生命科学
分野開拓とスーパーコンピューター「京」.(20140916). 福岡. 招待講演. 

10. Zhang W, Ichinose N, Kumada T, Yada T: "Identifying Mutations Bringing de novo Gene Birth 
to Saccharomyces sensu stricto Genomes" 日本バイオインフォマティクス学会年会. 
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(20131029-20131031). タワーホール船堀. 
11. Kobayashi H, Ichinose N, Kumada T, Yada T: "Co-regulatory relation between cancer genes 

and miRNAs" 日本バイオインフォマティクス学会年会. (20131029-20131031). タワーホ
ール船堀. 

12. Zheng P, Ichinose N, Kumada T, Yada T: "Motif identification based on the idea of Gibbs 
Sampling and Genetic Algorithm" 日本バイオインフォマティクス学会年会. 
(20131029-20131031). タワーホール船堀. 

13. Ichinose N, Yada T, Gotoh O: "Methylation Structure of Honey Bee Genome" 日本バイオイ
ンフォマティクス学会年会. (20131029-20131031). タワーホール船堀. 

14. Liu Y, Irie T, Suzuki Y, Ichinose N, Kumada T, Yada T: "Deciphering Regulatory Code from 
Transcription Activity Data of Mutagenesis Promoters" 日本バイオインフォマティクス学
会年会. (20131029-20131031). タワーホール船堀. 

15. 矢田哲士: "転写制御コードの多様性に挑む" ゲノム多様性のデータ利用. 
(20131220-20131220). 統計数理研究所, 東京. 招待講演 

16. Yada T: "Deciphering Regulatory Code Underlying Promoter Sequences" The 2nd BMIRC 
International Symposium on Advances in Bioinformatics and Medical Engineering. 
(20140129-20140130). Center of Iizuka Research and Development, Fukuoka. 

17. 矢田哲士: "プロモーター配列の合理的な設計に挑む" 情報処理学会第 37 回バイオ情報
学研究会(招待講演). (20140305-20140305). 九州工業大学, 福岡. 

18. 矢田哲士: "転写因子の結合と転写の関係を明らかにする試み" 新学術領域研究「転写サ
イクル」第 2 回トレーニングワークショップ(20140308-20140308). 九州工業大学, 福岡. 
招待講演. 

19. Zeng C, Iwata H, Ichinose N, Yada T, Gotoh O, "Detection of Splice Junctions from 
Mid-to-Long RNA-seq Reads by Spaln", Genome Informatics Workshop (GIW2012), Tainan. 

20. Fujiwara T, Yada T, "miRNA-target prediction based on transcriptional regulation", 
ISCB-Asia/SCCG 2012, Shenzhen. 

21. Zeng C, Iwata H, Ichinose N, Yada T, Gotoh O, "Accurate spliced alignments of mid-to-long 
RNA-seq reads", ISCB-Asia/SCCG 2012, Shenzhen. 

22. Zeng C, Iwata H, Ichinose N, Yada T, Gotoh O, "Mapping and Aligning PacBio RNA-seq Data", 
6th Asian Young Researchers Conference for Computational and Omics Biology 
(AYRCOB2012), Shenzhen. 

23. Zeng C, Iwata H, Ichinose N, Yada T, Gotoh O, "Splice Junction Mapping of Middle-to-Long 
RNA-seq Reads", Computational Biology Research Center Workshop 2012 (CBRC2012), 
Tokyo. 

24. Irie T, Park S-J, Yamashita R, Seki M, Yada T, Sugano S, Suzuki Y: "Predicting promoter 
activities of primary human DNA sequences" 第 34 回日本分子生物学会年会. 
(20111213-20111216). 横浜. 

25. Yada T, Morita M, Irie T, Suzuki Y: "Linear regression models which predict transcriptional 
activities from promoter sequences" Annual Conference of JSBi (Japanese Society for 
Bioinformatics). (20101213-20101215). Fukuoka. 

26. Irie T, Park S-J, Yamashita R, Seki M, Yada T, Sugano S, Nakai K, Suzuki Y: "Predicting 
promoter activities of primary human DNA sequences" Biochemistry and Molecular Biology 
BMB2010. (20101209). Kobe. 

 
瀬々潤 
1. 寺田 愛花, 津田 宏治, 瀬々 潤. (2015) 第 4 回 生命医薬情報学連合大会 ポスター賞 

「LAMPLINK: An additional function for PLINK to detect statistically significant genetic 
interactions」(京都) 

2. Terada A, Tsuda K, Sese J. (2015) American Society of Human Genetics. Reviewers’ choice. 
“LAMPLINK: An additional function for PLINK to detect statistically significant genetic 
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interactions” (米国ボルチモア) 
3. 瀬々 潤. (2014) Oxford Journals-JSBi Prize
4. 山形 浩一. (2014) 第 3 回 生命医薬情報学連合大会 連合大会研究奨励賞「COSMOS:ト

リオや近交系も扱える精度の高い染色体構造変異の検出手法」
5. 金 韓永. (2014) 第 3 回 生命医薬情報学連合大会 JSBi 研究奨励賞「Accelerating

Westfall-Young permutation procedure for sensitive enrichment analysis」
6. 齊藤 有紀. (2014) 第 3 回 生命医薬情報学連合大会 JSBi 研究奨励賞「Statistical

assessment in network-based GWAS analysis」
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（３）図書

公募支援課題

上村匡（京都大学）

1. Dongbo Shi, Masaki Arata, Tadao Usui, Toshihiko Fujimori and Tadashi Uemura. Springer
Publishing Company. Seven-pass transmembrane cadherin CELSRs, and Fat4 and Dchs1
cadherins: from planar cell polarity to three-dimensional organ architecture. In press. In "The
Cadherin Superfamily" (Shintaro Suzuki and Shinji Hirano eds.)

大政健史（徳島大学）

1. Takeshi Omasa and Kyoungho Lee "Chromosome rearrangement and gene amplification" in
Animal Cell Technology (Roland Wagner and Hansjörg Hauser (eds.) ) Walter de Gruyter
GmbH (2014)

岡田典弘（東京工業大学）

1. 二階堂雅人、岡田典弘（2015）「絶滅危惧種のゲノム解読とその利用」『次世代シーケ
ンサー活用術』化学同人 143-156.

奥野浩行（京都大学）

1. 奥野浩行、「RNA-Seq, Single-Cell 試薬編」 in NGS Professional シリーズ RNA-Seq マ
スターブック、羊土社、2016 年春刊行予定

小野寺淳（千葉大学）

1. Bonifer, C. and Cockerill, P.: Springer Berlin Heidelberg, Transcriptional and Epigenetic
Mechanisms Regulating Normal and Aberrant Blood Cell Development, 2014, 398pp (担当
分：Onodera, A., Tumes, D. J., and Nakayama, T.: Epigenetic Control of Immune T Cell
Memory. p367-382).

2. 中山俊憲/徳久剛史/山本一彦編集、羊土社、実験医学増刊号_免疫記憶の制御と疾患治療、
2011年、204pp (担当分：小野寺淳、堀内周、中山俊憲、CD4免疫記憶と機能維持 ~エピ
ジェネティック研究から得られた新知見、p2746-2754)

河野重行（東京大学）

1. Noguchi, T., Kawano, S., Tsukaya, H., Matsunaga, S., Sakai, A., Karahara, I., Hyashi, Y., (eds):
Atlas of Plant Cell Structure, Springer, pp1- 202 (2014)

2. 河野重行：同形配偶子生殖から卵精子生殖への進化、「動植物の受精学：共通機構と多
様性（澤田均編）」、化学同人、pp. 267-285 (2014)．

河村正二（東京大学）

1. *Kawamura, S. and *Melin, A. D. (2016). Evolution of genes for color vision and chemical 
senses in primates. In: Evolution of the Human Genome Volume I: The Genome and Genes 
(Saitou, N. ed.), In Press, Springer, Tokyo. 査読有 

2. *Melin, A. D., Hiramatsu, C., Fedigan, L. M., Schaffner, C. M, Aureli, F. and *Kawamura, S. 
(2012). Polymorphism and adaptation of primate colour vision. In: Evolutionary Biology: 
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Mechanisms and Trends (Pontarotti, P. ed.), pp. 225-241, Springer-Verlag, Berlin Heidelberg. 
査読有

3. *河村正二 (2012). 第 8 章コラム：霊長類型 3 色型色覚をめぐる「謎」. In: 進化：生命
のたどる道 (長谷川眞理子 日本語版監修), pp. 208-209, 岩波書店. 原著：Carl Zimmer 
(2010). The Tangled Bank: An Introduction to Evolution, Roberts and Company Publishers, 
Greenwood Village, Colorado. 査読有 

4. *Kawamura, S., Hiramatsu, C., Melin, A. D., Schaffner, C. M, Aureli, F. and Fedigan, L. M. 
(2012). Polymorphic color vision in primates: evolutionary considerations. In: Post-Genome 
Biology of Primates (Hirai, H., Imai, H. and Go, Y. eds.), pp. 93-120, Springer, Tokyo. 査読有 

5. *Kawamura, S. (2011). Evolutionary diversification of visual opsin genes in fish and primates. 
In: From Genes to Animal Behavior: Social Structures, Personalities, Communication by 
Color (Inoue-Murayama, M., Kawamura, S. and Weiss, A. eds.), pp. 329-349, Springer, Tokyo. 
査読有

國分力（大阪大学）

1. 堀江恭二、國府 力、竹田潤二. 「トランスポゾンによるゲノム改変」 実験医学別
冊「ES・IPS 細胞実験スタンダード: 再生・創薬・疾患研究のプロトコールと臨床応用
の必須知識」 316-323 (2014)

後藤由季子（東京大学）

1. 伊藤靖浩、後藤由季子 化学同人 脳の発生学３章「細胞運命決定の分子機構」、pp.
34-50、2013

佐伯和彦（奈良女子大学）

1. Andersen SU, Aoki T, Bandyopadhyay K, Becana M, Betti M, Binder A, Chiurazzi M, Credali
A, Dam S, Edwards A, Ferreira J, Fukai E, García-Calderón M, Hashiguchi M, Hayashi M,
Hirakawa H, Kawaguchi M, Małolepszy A, Márquez AJ, Matamoros MA, Mun M, Nakagawa T,
Okazaki S, Parniske M, Pedrosa-Harand A, Pérez-Delgado CM, Radutoiu S, Ramos J, Robson
F, Ronson CW, Rook F, Rubio MC, Saeki K, Sainz M, Sandal N, Sato S, Sawada Y, Shibuya N,
Smith AM, Soyano T, Stougaard J, Suganuma N, Suzuki A, Takos AM, Udvardi M, Valkov VT,
Vega JM, Verdier J, Vriet C and Wang TL （計 51 名）著（Tabata S and Stougaard J 編）、
Springer-Verlag Berlin、The Lotus japonicus Genome (2014) 、267pp

坂山英俊（神戸大学）

1. 坂山英俊．シャジクモ藻類（シャジクモ目）．藻類ハンドブック．pp. 41–45. エヌ・
ティー・エス (2012).

澤進一郎（熊本大学）

1. 重信秀治、澤進一郎、栗原志、持田恵一、上原（山口）由紀子、高木宏樹、阿部陽、
寺内良平、関原明、高橋聡史 (2015) 植物ゲノム解析、次世代シーケンサー活用術、
化学同人、In press

澤辺智雄（北海道大学）

1. 澤辺智雄. マリンビブリオを活用した海藻からのエタノール生産. 海藻バイオ燃料.
CMC 出版. 2011 年. pp. 117-128.
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2. T. Bruce, A.D. Gonzales, Y. Nakashimada, Y. Matsumura, F.L. Thompson, T. Sawabe (2015).
Biofuel innovation by microbial diversity. S.-K. Kim ed. Springer Handbook of Marine
Biotechnology. pp. 1163-1180.

3. Bruno Gomez-Gil, Cristinane C. Thompson, Yuta Matsumura, Toko Sawabe, Tetsuya Iida,
Richard Christen, Fabiano Thompson, Tomoo Sawabe (2014). The Family Vibrionaceae. In:
(ED.)., M. Dworkin, S. Falkow, E. Rosenberg, K. H. Schleifer, And E. Stackebrandt. (Org.).
The prokaryotes. An evolving electronic resource for the microbiology community. 4th ed. New
York, 2014.pp. 660-747.

4. Tomoo Sawabe, Nurhidayu Al-saari, Yuta Matsumura, Kazumichi Sato, Sayaka Mino, and Toko
Sawabe. Microbial biofuels – potential and challenges. Bruce and Amaro, eds. in "Molecular
Diversity of Environmental Prokaryotes”. CRC in press
(https://www.crcpress.com/Molecular-Diversity-of-Environmental-Prokaryotes/Rodrigues-Silva
/9781482233223)

椎名隆（東海大学）

1. Shiina T, Suzuki S, Kulski JK. Intech, MHC Genotyping in Human and Nonhuman Species by
PCR-based Next-Generation Sequencing (Chapter 3). In Next generation sequencing (ed.
Kulski JK). Croatia, 2016, 29 pages.

柴博史（奈良先端科学技術大学院大学）

1. 柴 博史, 植物における small RNA を介した時期・組織特異的な対立遺伝子間の優劣性
発現調節機構, 国際高等研究所 研究プロジェクト「細胞履歴に基づく植物の形態形成」
報告書 (ISBN978-4-906671-81-6), 2011, 81-88

嶋田透（東京大学）

1. 嶋田 透（2015）昆虫の食性の進化を遺伝子で説明できるか？～カイコガ科におけるク
ワヘの適応を例にして～（「ゲノムで進化の謎を解く」長谷部光泰編）, 学研メディカ
ル秀潤社．pp.114-123.

新屋みのり（国立遺伝学研究所）

1. M. Shinya, Springer, Zebrafish: Methods and Protocols, a chapter: Construction of the inbred
strain, In press.

曽田貞滋（京都大学）

1. 曽田貞滋・小沼順二・藤澤知親（2015）陸貝食オサムシの巨頭型と狭頭型：適応的形
態分化はどのように起こるのか？ Pp. 124-132．長谷部光泰監修 細胞工学別冊 進
化の謎をゲノムで解く．秀潤社．198 頁．

高濵洋介（徳島大学）

1. Boehm T, Takahama Y. Thymic development and selection of T lymphocytes. Current Topics in
Microbiology and Immunology 373, Springer. 132 pages, 2014（書籍編集と一部執筆）

竹井祥郎（東京大学）

1. Takei, Y., and Hwang, P.-P. (2015). Homeostatic responses to osmotic stress in fishes. In:
Fish Physiology Vol. 35: Biology of Stress in Fish (C. B. Schreck, L. Tort, A. P. Farrell,
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and C. J. Brauner eds.), Academic Press, San Diego, (in press). 

程久美子（東京大学）

１．「RNA-Seq による A-to-I RNA 編集の検出」、ガリポン・ジョゼフィーヌ、石黒宗、冨田勝、

程久美子, 羊土社、NGS Professional シリーズ RNA Seq マスターブック, 2016. 印刷中。 

中永和枝（国立感染症研究所）

1. 中永和枝、石井則久、斎藤肇、Mycobacterium ulcerans subsp. shinshuense 症 pp.548-560、
医薬ジャーナル社、斎藤肇監修、藤田次郎、阿部千代治、一山智、飯沼由嗣、森亨、
石井則久編集、非結核性抗酸菌の基礎と臨床、2015 年、635 ページ

成田一衛（新潟大学）

1. Pathogenesis and Treatment in IgA Nephropathy. An International Comparison. Ed. Yasuhiko
Tomino, Springer, 2016, 328 pages. Is IgAN a familial or sporadic disease? Ichiei Narita,
Yoshikatsu Kaneko, Yumi Itho, Yuichi Sakamaki, Seitaro Iguchi, Suguru Yamamoto, Minako
Wakasugi, Junichiro J, Kazama, Shin Goto

深田吉孝（東京大学）

1. Hikari Yoshitane and Yoshitaka Fukada. Protein modifications pace the circadian oscillation of
biological clocks. in “Protein Modifications in Pathogenic Dysregulation of Signaling”
(Jun-ichiro Inoue & Mutsuhiro Takekawa, eds.), Springer, pp.251-268 (2015)

2. 吉種光、深田吉孝 「概日時計の発振メカニズムと時計タンパク質の翻訳後修飾」単
行本「ブルーライトテキストブック」チャプター4 サーカディアンリズムの基礎、金
原出版 (2015)

福澤秀哉（京都大学）

1. 山野隆志、福澤秀哉 第 4 章「微細藻類の CO2濃縮機構 -モデル緑藻におけるゲノム発
現情報の利用」微細藻類によるエネルギー生産と事業展望 シーエムシー出版（2012）

藤原晴彦（東京大学）

1. 藤原晴彦、慶応義塾大学出版会、生命の教養学Ｘ「新生」、昆虫の新生・変態と擬態、
2014 年、51-74（分担執筆）.

2. 藤原晴彦、オーム社、だましのテクニックの進化 昆虫の擬態の不思議、2015 年、206
ページ

古澤力（理化学研究所）

1. 堀之内貴明，鈴木真吾，古澤力，「適応進化はどのように起こるのか? : 進化実験によ
るアプローチ」，学研メディカル秀潤社「進化の謎をゲノムで解く」（監修・長谷部光
泰），2015 年，9ページ

前田太郎（基礎生物学研究所）

1. 前田太郎, 裳華房，「ウミウシの葉緑体」, サイエンスの扉(2015)  2p
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松下智直（九州大学）

1. 松下智直「植物の光受容体フィトクロムは選択的スプライシングを制御することで植
物の光応答を仲介する」細胞工学（査読なし）Vol.34 No.6 596-597 (2015)

三野享史（京都大学）

1. 三野享史, 竹内理. システム免疫学–免疫細胞における RNA-Seq–. 『NGS Professional
シリーズ RNA-Seq マスターブック』(羊土社). 2016 年 4 月刊行予定. 

山岡吉生（大分大学）

1. 山岡吉生、南山堂、胃がんリスク検診（ＡＢＣ検診）マニュアル：改正 2 版、2015 年、
3 ページ 

公募支援課題以外の班員の研究成果

黒川顕

1. 森宙史, 丸山史人, 黒川顕 (2010) メタゲノムインフォマティクス, 難培養微生物研究
の最新技術 II, pp82-91,シーエムシー出版.  査読無し

2. 森宙史, 丸山史人, 黒川顕 (2010) メタゲノムデータベース, メタゲノム解析技術の最
前線, pp42-53, シーエムシー出版.  査読無し

3. 山本希, 森宙史，山田拓司，黒川顕 (2014) メタゲノミクスの現状と未来, 生命のビッ
グデータ利用の最前線, シーエムシー出版. 査読無し

4. 森宙史，黒川顕（2014）MicrobeDB.jp, 今日から使えるデータベース・ウェブツール,
pp76-77, 羊土社.  査読無し

5. 森宙史, 東光一, 山田拓司, 黒川顕 (2015) 微生物統合データベースによる微生物と環
境の研究への貢献, 難培養微生物研究の最新技術 III—微生物の生き様に迫り課題解決
へ—, pp10-19, シーエムシー出版.  査読無し

中村保一

1. 児玉悠一, 福田亜沙美, 神沼英里, 長崎英樹, 望月孝子, 中村保一 学研メディカル秀
潤社 (2012) 「第 8章 データ解析ツール＆保存編 3. 次世代シークエンサーのデータ
アーカイブとその周辺サービス」細胞工学 別冊次世代シークエンサー：目的別アドバ
ンストメソッド 252 ページ

森下真一

1. Yoichiro Nakatani, Wei Qu, and Shinichi Morishita. Comparing the Human and Fish Genomes.
(2014) Encyclopedia of Life Sciences, John Wiley & Sons

笠原雅弘

1. 柴田朋子，笠原雅弘，重信秀治，西山智明，長谷部光泰「１分子シーケンサーを用いた
非モデル生物の de novo ゲノム解読」化学同人「次世代シーケンサー活用術」林崎良英
（監）伊藤昌可・伊藤恵美（編）, 2015（和文総説・査読無）

2. 笠原雅弘,  「LPM を用いて解析環境を構築する」実験医学別冊「次世代シークエンス
解析スタンダード」二階堂愛（編）, 2014（和文総説・査読無）

- 178 -



3. 笠原雅弘「データ解析のためのコンピューター環境」細胞工学別冊「次世代シークエン
サー 目的別アドバンストメソッド」, 2012（和文総説・査読無）

矢田哲士

1. 矢田哲士 (印刷中) 遺伝子発見, 人工知能学辞典 (人工知能学会 編), 共立出版.
2. 市瀬夏洋, 矢田哲士, 後藤修 (2012) Hegma: 大規模 DNA 配列を対象としたモチーフ発

見ツール, 日本バイオインフォマティクス学会ニュースレータ, 24:5-6.
3. 矢田哲士 (2010) ゲノミクス, バイオインフォマティクス (A.ポランスキ, M.キンメル

著: 後藤修 訳), 共立出版.

瀬々潤

1. 瀬々 潤、浜田 道昭. (2015) 生命情報処理における機械学習〜多重検定と推定量設計
〜. 講談社サイエンティフィック. 全 192 ページ.
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４．研究成果による産業財産権の出願・取得状況

上田真由美（京都府立医科大学）

１．発明の名称：眼合併症を伴う重症薬疹の発症リスクの評価方法 
発明者：徳永 勝士,澤井 裕美,上田 真由美,外園 千恵,木下 茂  
出願人：国立大学法人東京大学,凸版印刷株式会社,京都府公立大学法人  
出願番号：特願 2013-221646      出願日：2013/10/24  
国内 

國枝武和（東京大学）

1. 「DNA 障害抑制剤」、（発明者）國枝武和・橋本拓磨、（権利者）國枝武和・橋本拓磨、
特許・特願 2015-032209、2015 年 2 月 20 日出願、未取得、国内

椎名隆（東海大学）

1. カニクイザル MHC 遺伝子のマルチプレックス DNA タイピング方法及びプライマーセ
ット、椎名 隆、山田 幸穂、小笠原 一誠、太田 正穂、株式会社イナリサーチ、2013-158501、
国内

花田耕介（九州工業大学）

1. 植物の形態形成および／または環境ストレス耐性に関与するポリペプチド
Kousuke Hanada, Mieko HIGUCHI, Takeshi Yoshizumi, Kentaro NAKAMINAMI, Masanori
Okamoto, Motoaki Seki, Minami Matsui
公告番号 WO2013137490 A1
公開タイプ 出願
出願番号 PCT/JP2013/058458
公開日 2013 年 9 月 19 
出願日 2013 年 3 月 15 日 
外国

本田賢也（東京大学）

1. PCT/US2014/045801     Application No.:  61/844204
Title:  COMPOSITIONS CONTAINING COMBINATIONS OF BIOACTIVE MOLECULES
DERIVED FROM MICROBIOTA FOR TREATMENT OF DISEASE
Filing Date July 21, 2014
Inventor(s):  Kenya Honda et al. RIKEN, Univ of Tokyo, Azabu Univ.

松尾洋孝（防衛医科大学校）

特許申請中
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５．研究成果 

まず、班員による支援高度化などのための活動（１）ゲノム ELSI ユニット、（２）情報

解析支援活動における高度化、（３）領域企画課題の成果を述べ、その後に（４）公募支援

課題の成果について各分野ごとにまとめた。その後に、（５）として公募支援依頼者から寄

せられた支援による成果報告書をつけた。 

（１）ゲノム ELSI ユニット 

 ELSI とは、Ethical Legal Social Implications（倫理的・法的・社会的課題）の頭文字

である。医科学において先端的な大型プロジェクトをマネジメントする上で、ELSI への対

応がますます重要になっている。そのためゲノム支援では ELSI センターが構想され、初年

度より「ゲノム ELSI ユニット」が総括班内に設置された。ゲノム ELSI ユニットは、ゲノ

ム支援 4 分野のうち、ゲノム医科学分野と微生物分野におけるヒト試料を用いる研究の推

進を支援する活動を行った。具体的には、１．実務面での支援活動、２．支援活動に必要

な情報収集のための調査研究、３．ELSI 分野のネットワーク形成、４．人材の育成という

4 つの目標をかかげ、活動を推進した。 

１．実務面での支援活動 

１）説明同意文書のモデル文書の作成

 ヒトゲノム研究の現状を把握した上で必要な対応策を検討するため、文献や学会等での

情報収集、次世代シーケンサーを導入して大規模解析を行っている国内の複数の研究機関

や全ゲノムデータを扱うNIH等の海外機関への訪問調査を行い、ELSIの課題を分析した。

これらの調査研究をもとに、ゲノム支援での倫理面の支援を行った。

 まず初年度には、大規模ヒトゲノム研究の倫理審査を申請するにあたって必要な留意点

を盛り込んだ説明同意文書のモデル書式を作成し、次年度の支援課題公募時から公開を行

った。モデル文書の作成にあたっては、国内外の大学・研究機関・研究プロジェクトが使

用する様式、政府による指針（ゲノム３省指針）、およびゲノム支援の戦略会議のメンバー

の意見を検討・考慮した。モデル文書は毎年改定を行いゲノム支援の web サイトに掲載し

た。また平成 24 年度公募分から、研究計画書や説明同意文書に記載すべき項目のリストも

作成し、合わせて公開を行った。
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説明同意文書のモデル書式の表紙（上）と、研究計画書や説明同意文書に記載すべき内容

のリスト（下）。ゲノム支援のホームページから公開、ダウンロード可能である。
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２）個別課題への対応 

各年度の医科学および微生物分野のゲノム ELSI ユニットの支援対象課題について支援

を行い、支援の中で見えてきた課題に対応してきた。具体的には、各機関の倫理審査委員

会での審査をスムーズに進めるための、個別の研究計画書・同意説明文書作成への助言お

よびフローチャート等の作成である。ゲノム ELSI ユニットでは、プロジェクトが始まった

当時から、研究計画書や説明同意文書を全て確認した上で、問題点を指摘し、審査の効率

化のためのきめ細やかな対応を行ってきた。そのなかで、研究計画を採択された研究者と

解析を実施する支援側の倫理審査や審査後の試料採取、試料の送付、解析までを含めた研

究全体をスムーズに進めるためには、支援活動のフローチャートが必要であることがわか

り、フローチャートを作成・配布した。また、質問の多かった説明同意文書に盛り込むべ

き内容については、それを網羅したモデル文書を作成し配布することで、研究倫理審査の

効率化を図った。支援対象となった研究数は、平成 22 年度 11 件（ゲノム医学）、平成 23

年度 12 件（ゲノム医学）、平成 24 年度 16 件（ゲノム医学）、平成 25 年度 15 件（ゲノム

医学 13 件、微生物 2 件）、平成 26 年度 14 件（ゲノム医学 12 件、微生物 2 件）、平成 27

年度 10 件（ゲノム医学 8 件、微生物 2 件）であった。 

 採択者の所属機関の倫理審査委員会のメンバーに対しては、研究倫理審査における困難

な点や最新の状況等をアンケート調査し、委員間で情報を共有できるよう研修会を開催し、

研修会の記録集の作成・配布することによって、各研究機関における倫理審査の改善に資

することができたと考えている（詳しくは１－３）にて記述する）。

ヒアリング時に配布したフローチャート（下）とその説明書（次ページ）。

ゲノ ム支援 

ELSIユニッ ト 依頼者 

解析開始までの流れ 

研究計画書・
説明同意文書
の修正 

申請

確認 

解析担当者 

所属機関 共同研究機関 
（ 依頼者側）

申請 

確認 

倫
理
審
査 

① 

研究協力者 

同意 

確認 

試料 試料 

解析開始 

2015年度版ver.1 
ゲノムELSIユニット作成 

共同研究機関 
（ 解析担当者 
　 所属機関）

⑥ 

把握 

把握 

③ 
倫
理
審
査 

把握 

確認

説明

⑤-1

同意 

共同研究者 

申請 
倫
理
審
査 確認 

ヒアリング
後に採択
者を決定
し、通知 

※　 ステッ プ① ～⑥ の説明は、 裏面をご覧く ださ い。

連絡 

④ 

送付 

⑤-2

② 
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 ゲノム ELSI ユニットによる支援から見えてきた今後の課題に、共同研究を伴う研究計画

の倫理審査をスムーズに進められるための仕組みづくりを挙げておきたい。ゲノム支援で

は、採択側と支援側の少なくとも二つの研究機関が研究に関わるが、これまで支援してき

た研究の多くの採択側がすでに多施設共同研究であった。そのような場合、共同研究機関

の倫理審査で承認されてから承認を出すという倫理審査委員会も多数存在し、最終の承認

までに長時間を要するケースが見られた。多数の研究機関が参画する研究計画の審査がス

ムーズに進めるための工夫が必要であると考えている。 
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３）研修会 

 初年度および次年度に、支援対象者の研究機関の倫理審査委員会において、ゲノム支援

で支援の要件としたデータ共有など、大規模ゲノム解析・パーソナルゲノム解析の倫理的

課題が議論となり、承認が遅れたり、審査が通らなかったりするという事例がみられた。

そこで「ゲノム支援」の方針および最新のゲノム解析研究の現状と倫理的課題に対する、

全国の大学・研究機関の倫理審査委員会の理解を深めることを目的に、3 年度目（2012 年

度）から、倫理審査委員会の関係者を集めた研修会を開催した。対象は、倫理審査委員会

の委員長、委員（外部委員を含む）、事務局スタッフなどで、データ共有をはじめとして、

パーソナルゲノム解読に特有の課題や国の研究倫理指針、共同研究の倫理審査等を話題に

し、倫理審査委員会関係者の意見交換の場にもなった。研修会の毎年の開催実績を下に示

す。

 参加機関（2012 年の例）： 札幌医科大学、東北大学、新潟大学、金沢大学、国立成育医療研

究センター、自治医科大学、昭和大学、東海大学、東京大学、東京医科歯科大学、国立遺伝学

研究所、藤田保健衛生大学、名古屋大学、防衛医科大学校、山梨大学、京都大学、京都府立医

科大学、大阪大学、国立循環器病研究センター、神戸大学、徳島大学、愛媛大学、九州大学、

長崎大学、近畿大学、（公財）がん研究会がん研究所、他

（第１回東京国際フォーラムにおける研修会の様子）
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開催にあたっては、参加者への開催案内送付時に事前アンケート調査紙を同封し、回答

を集めて中間まとめを作成、プログラム作りに活用するとともに、参加者へメールにて開

催前１週間前後を目処に送付した。研修会当日はパネルディスカッションの際アンケート

結果を参照した議論を行った。会の終了時にもアンケートを回収し、次回開催への参考と

した。会の内容は記録集としてまとめ、参加者や登壇者へ配布を行った。

 この研修会の終了アンケートでは、会に参加したことによって他機関の状況がわかり、

自機関の倫理審査の役に立ったという感想や、普段実施している説明同意やデータ共有に

ついてもさらに理解が深まったという回答が見られた。倫理指針に記載されていても具体

的な運用に困っているような事項について、会を通じた関係者同士の学び合いが生じ、よ

い方向での解決に向かっていることが推測された。

 参加者は倫理審査の関係者という枠組みであるため、医療従事者や倫理専門家、法学者、

実験研究者、患者団体関係者、政策関係者など様々な立場の人々が一同に会しており、ヒ

トゲノム解析の課題を共通の関心として論じ合うことができた。従来は異分野で分断され

ていた関係者の意見交流が進み、ELSI という分野が字義通り融合領域として生じているこ

とが実感された。

また研修会では、ゲノム 3 省指針や倫理審査体制等、国レベルの体制のあり方について

も多く議論された。ゲノム解析研究を含む医科学では、その進展にともない、多施設共同

研究の倫理審査体制をはじめとして様々な課題が発生している。解決にむけて政府等でも

議論されているが、その際に現場からの意見を伝えることは必須と考えられる。そのよう

な形で本会の成果を政策等に反映させることができるかどうかは、課題として残されてい

る。

 さらに、情報共有の機会を増やすことも今後の課題として挙げておきたい。年に一度開

催してきたが、オンラインでの情報共有のしくみを構築するなどして、より即時的な情報
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共有のあり方も検討する必要がある。

２．調査研究 

 文献での情報収集、国内外の学会での情報収集や聞き取り、欧米の研究機関の訪問調査

や専門家の招聘、共同研究を行った。初年度には、説明同意文書のモデル書式の作成にも

役立てるために、パーソナルゲノム解読や次世代シーケンサーやデータベースを用いた大

規模ゲノム解析に伴う ELSI 課題を見渡したリストを作成した。その後は、特に結果の開示

やデータ共有といった遺伝情報の取扱いに関する事項を重要課題と位置づけ、法的規制や

ガイドラインの整備状況、研究現場での運用を調査した。さらに、ヒトゲノム解析結果の

利用に関する市民の意識調査を行った。アジア圏の ELSI についても共同研究を行った。 

１）ゲノム ELSI の課題のリスト化

１－１）でも述べたように、支援活動の実施にあたって、ゲノム解析に伴う ELSI 課題を

国内外の状況を広く見渡し、把握することが必要であった。そのために、文献調査および

海外の研究機関の訪問調査を行い、どのような課題に取り組む必要があるかを整理・分析

した。

そのひとつとして、ゲノム支援で行っているように、ゲノム解析が GWAS（全ゲノム関

連解析）や全ゲノム塩基配列解析であって個人ゲノムの全域を対象とする場合には、従来

の遺伝子解析研究と違う点を特に説明同意文書に盛り込み、試料提供者の十分な理解が得

られるよう配慮すべきといった新たな課題が生じていることがわかった。例えば、ゲノム

全域を対象としている点について、明確に記載すべきといった点である。これらの点は、

次ページの表のような説明同意の際に盛り込むべき項目のリストにし、ゲノム ELSI ユニッ

トによる採択課題の倫理審査書類のチェックに使用した。初年度や次年度などでは倫理審

査書類に記載されていないことも多かったことから、個人のゲノム研究者や各機関の倫理

審査委員会では気付かなかったり指摘するのが困難であったりした点と考えられる。ゲノ

ム ELSI ユニットの活動によって、研究参加者への倫理的配慮が向上し、研究がより適切に

進められたと考えている。

 これらの項目の内容は、前掲の説明同意文書のモデル書式に記載し、次年度以降は課題

公募ホームページでも公開して採択者へ周知を行った。同時に１−３）で述べた倫理審査関

係者の研修会でも紹介し、各機関の審査でも配慮されるようにした。

この研究の結果は、モデル書式作成経緯を含め、論文として発表した（Minari, Shirai and 

Kato 2014）。 
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２）結果の開示に関する課題への対応 

 大規模なゲノム解析を伴う支援課題においては、ゲノム解析結果の取り扱いが課題とな

ることがわかった。モデル文書作成時の検討に加え、毎年度の倫理支援活動に必要な情報

を得るために、国内外、特に日本における政府文書や政府指針の分析を行った。その結果、

2013 年に改正された政府指針（ゲノム３省指針）では、結果の開示についてより詳しいガ

イダンスが与えられているが、研究者の解釈の余地が大きく、プロジェクトが十分な検討

をしないと、研究参加者への倫理的配慮が十分に行えない可能性があることが明らかにな

った（Minari, Chalmers and Kato 2014）。また、ゲノム ELSI ユニットには現場からの意

見も多く寄せられており、例えば、結果の開示について研究者個人が開示すべきと考えて

も、遺伝カウンセリング等のインフラ整備が機関によって不十分であるなどの理由で、対

応が難しいといった様々な事情があることが明らかとなった。ゲノム ELSI ユニットの倫理

審査書類チェックなどの倫理支援活動はこの知見を考慮しながら行った。

 また、結果の開示については、近年日本でもクリニカルシークエンスの概念が導入され

ており、国立研究開発法人日本医療研究開発機構（AMED）を中心として、研究が進めら

れている。ゲノム ELSI ユニットでは、結果開示についての知見を AMED のプロジェクト

などへも提供し、ゲノム医療政策におけるルール作りにも貢献している。
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３）データ共有やデータベースに関する課題 

 データ共有やデータベース等への情報提供はゲノム支援課題採択者への支援要件であっ

たが、実施や運用の倫理面のガバナンスを形成する際、ゲノム三省指針のみでは不十分で

あった。そこでゲノム ELSI ユニットにおいて、国内外の関連機関におけるポリシーやガイ

ドラインの調査を行なった。特に、データアクセスについて、２段階アクセス方式が以前

よりさらに推奨されるようになっていること等が明らかとなった。それらをもとに、ゲノ

ム支援自体のデータベース運営機関と相談し、ゲノム支援で使う研究計画書や説明同意文

書にあらかじめ記載すべき項目をリスト化することができた。このリストを課題採択者に

配布し、助言や指摘を行った。

４）データ保護に関する課題 

 遺伝情報の医学医療・健康に関連した多分野での利用や、データベースのクラウド化に

ともなう近い将来の ELSI 課題についても、日本・EU の研究者と共同で準備状況を調査し

検討を行った。その結果、遺伝情報に対する個人情報性や機微性への認識が EU を中心に

変容しており、一部ですでに立法化に至るなど、社会に大きな影響を与えていることが示

された。この結果を受け、日本でも遺伝情報の取扱いについて、ゲノム三省指針の守備範

囲を超えた大きな範囲で、円滑な運用に向けた体制の準備が必要なことが分かった。それ

を指摘する論考（Yamamoto et al. 2015）や学会発表を行い、関係者の議論を呼びかけた。

これにより、日本人類遺伝学会をはじめとする各種学会や学術会議などが、個人情報保護

法の改正におけるゲノム情報の取扱い等について検討や意見形成を始めている。それらの

活動に対して、複数のゲノム ELSI ユニットメンバーが情報提供やアドバイスを行った。こ

の点でも、ユニットにおける調査研究は、ゲノム支援内部だけでなく、日本全体の研究ガ

バナンスのためにも、重要な役割を果たしていると言える。

５）ヒトゲノム解読の進展に関する市民の意識 

 地域住民や多数の試料提供者が参加する大規模ヒトゲノム解析研究や消費者直販型遺伝

子検査の普及、個別化医療政策等により、ヒトゲノムの利用はパーソナルゲノム時代を迎

えた。このような時代変化をふまえて一般市民を対象に意識調査を実施し、市民の日常生

活や市場経済活動と、ヒトゲノム解析研究の相互の影響を評価するためのデータが得られ

た。調査はインターネットとウェブサイトを用いて行い、国内において 3 回実施、そのう

ちの 2 回は国際比較が可能な内容をデザインした。さらにそのうち１回はオーストラリア、

英国、米国等との共同研究として行った。この調査から、全ゲノム解析や消費者直販型の

遺伝子検査に前向きなのはどのような人々か、検査等の内容の理解度、遺伝子やゲノムか
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らどのような情報を欲しいと考えているか等が分析された。今後は国際比較を行うととも

に、国内の政策やグローバルな規制への提言を検討する。各回の結果は解析が終わり次第、

論文等で公表する予定である。

６）アジアのゲノム ELSI 

欧米だけでなく、アジア地域の ELSI 研究者のネットワークを積極的に拡げるために、国

際シンポジウムなどを開催してきた。特に 2013 年に大阪で開催したシンポジウムでできた

ネットワークをもとに、アジアにおけるゲノム ELSI への取り組み状況について比較分析し

た論文を共同で発表した（Yoshizawa et al. 2014）。 

論文発表により、他のアジアの地域の ELSI 研究者の関心を集め、2015 年度以降のマレ

ーシアや台湾、インドネシアの研究者との共同研究につながった。この結果、ヒトゲノム

解析の状況が、アジア地域では日本や欧米と異なる状況が明らかとなった。その一方で、

バイオバンクやインフォームド・コンセントにかかる ELSI 等では、類似の課題を抱えてい

ることもわかり、説明同意文書のアジア的な特徴を抽出することができた。こうしてアジ

ア地域の研究者と論文や学会発表を行うとともに、今後も各国の法規制や政策等の情報交

換のできる研究者間のネットワークを構築した。そこで得られる情報は実務レベルの支援

活動に生かしてきている。

３．ELSI 分野のネットワーク形成 

倫理審査委員会・実務者向け、ELSI 専門家・研究者向け、市民向け、国際活動といった

個別目的の会議、シンポジウムに加え、分野交流型の会議等を多数開催した。それによっ

て、ゲノム支援の研究活動内容の情報提供および ELSI についての情報共有、協力体制の充

実が実現した。

 ヒトゲノム解析研究倫理審査のための研修会・考える会（4 回、前掲）

 ネットワーク研究会

平成 22 年 12 月（京都） 

ゲノム科学者、医療倫理学者、法学者、研究支援関係者計 13 名 

 公開シンポジウム「社会で築くゲノム科学の未来」（2 回）

平成 23 年 2 月（東京）、平成 24 年 2 月（東京） 

ゲノム科学者、医療関係者、政府関係者、生命倫理関係者、市民等約 140 名 

 国際会議「Genome ELSI Osaka 2013」

平成 25 年 2 月（大阪） 

ゲノム科学者、医療関係者、生命倫理関係者、市民等約 60 名 
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 国際シンポジウム「責任ある研究・イノベーションのための国際シンポジウム –

International Symposium for Responsible Research and Innovation-」

平成 25 年 12 月 16 日（大阪） 

日本、アメリカ、ドイツ等の ELSI 関係者 約 30 名 

 「ライフサイエンス・医療と社会」研究セミナー（2 回）

平成 27 年 7 月 8 日（大阪）「病院におけるアートの経験－ハンチントン病とダ

ンス－ Expérience de l'art à l'hôpital-Huntington et danse」 

平成 27 年 9 月 3 日（大阪）「Clouds for Translational Genome Research -A 

European Perspective with Special Focus on Commercial Service Providers」 

さらに波及効果としては、ゲノム ELSI ユニットメンバーによる講演、情報提供、様々な

研究会への協力や共催、モデル書式等作成物の他機関での採用などにより、他の研究分野

との連携が進んだ。さらに国際組織 ELSI2.0 や Global Alliance for Genomics and Health

においても、ゲノム ELSI ユニットメンバーが WG 主査などの重要な役割を担い、日本の

ゲノム研究の倫理面の世界との連携を推進することができた。

４．人材育成 

ゲノムの ELSI を専門としない分野から毎年新しい人材を研究員として雇用し、ここから、

別の ELSI 関連のキャリアポストを得てゲノム ELSI ユニットを出て行く人員が発生した。

大学で ELSI を含む部門に教員職・専門職を得た者は総計４名である（医学系３名と研究支

援系１名）。このことから、ゲノム ELSI 分野の実務および調査研究実績を積んだ人材の増

員に貢献しており、全体としてゲノム ELSI 分野の強化が実現した。さらに３で述べた会議

やシンポジウムには、参加者あるいはスタッフとして多くの若手研究者（ゲノム研究の

ELSI や医療倫理分野の大学院生・研究者）が関わった。このような人々にも、ゲノム研究

の ELSI についての知識や最先端の動向を見聞きする経験を提供でき、将来のゲノム ELSI

を担う人材の育成に貢献できたと考える。
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（２）情報解析支援活動における高度化

 情報解析支援活動では、主に基盤技術開発グループを中心として、ゲノム科学を

推進する上で必須となる基盤技術（ソフトウェア、解析パイプライン、データベー

ス等）の開発を実施してきた。アセンブル関連ソフトウェア8本、配列解析ソフトウ

ェア16本、解析パイプライン5本、可視化ソフトウェア4本、環境整備系ソフトウェ

ア3本、データベース6件、その他7本の、合計49本の新規ソフトウェア、データベー

スを開発し公開した。以下に、それら開発したソフトウェア等の概要をまとめた。

【アセンブル関連ソフトウェア】

1)MetaVelvet：メタゲノムアセンブラ（慶応大・榊原）

細菌叢における菌種の存在率に顕著な違いがある場合に、バルクで抽出したメタ

ゲノムDNAを次世代シーケンサーでシーケンスしたショートリードからアセンブリ

する専用のソフトウェアの開発が求められていた。そこで、de Bruijnグラフに基づ

く単一種ゲノム用アセンブラであるVelvetを改良し、メタゲノム対応型アセンブラM
etaVelvetを設計して実装した。本手法の基本的アイデアは、入力メタゲノム配列か

ら作成された複数種のゲノムが混在した状態の  de Bruijnグラフを、個々の菌種から

構成される部分グラフへと分解して、アセンブリを行なうことにより、菌種別のス

キャフォールドを求めることである。今回開発したMetaVelvetは、元のVelvetにバン

ドルされる形で、すでに配布・流通され世界中で使用されている。

2)PBSIM：Pac Bioシーケンサーのリードシミュレータ（東大・浅井）

PacBio RS DNAシーケンサーは、長い配列を出力するが、従来機器よりも１桁高

いエラー率を持っている。そのため、その情報解析ツールは従来のツールとは異な

ったアルゴリズム・ツールの開発が必要となっている。一方、NGS解析ツールの精

度評価では、正解が既知のデータによる検証が欠かせない。そのためには、シーケ

ンサーのリードをシミュレートするソフトウェアが不可欠であるが、PacBioシーケ

ンサーには有効なシミュレータが存在しなかった。そのため、公開されているPacBi
oシーケンサーのリードデータから、そのエラーの統計的性質を解析してパラメータ

を取得し、独自のシミュレートを開発した。

3)Sprai：PacBioシーケンスによるアセンブルソフトウェア（東大・笠原）

一分子リアルタイムDNAシークエンサーPacBio RSは商用出荷されている製品中

で最も長い配列を出力し、ゲノムの新規解読に有効であると期待されてきた。しか

し、出力する配列は非常に長いものの、従来型のシークエンサーと比べて１桁以上

高い塩基エラー率（約１５％）を持つため従前のゲノム解読アルゴリズムは適用不

可能だった。そこで、PacBio RS の出力する塩基配列に含まれるシークエンシング

エラーがほぼ独立に生じる性質を利用し、塩基配列同士のマルチプルアラインメン

トを高速に行い、エラーを検知・除去をする世界最高精度のアルゴリズム  Sprai を
開発した。Sprai にはシークエンシングエラー除去後にアセンブリするパイプライン

を内蔵しており、PacBio RS の長い出力塩基配列のみを入力としてエラーの除去か

らゲノム配列出力までワンストップで行うことができる。

4)Xgenovo：454リード専用メタゲノムアセンブラ（慶応大・榊原）

454のペアエンドリードを用いてメタゲノムをアセンブルする、メタゲノム専用の

アセンブルソフトウェアXgenovoを開発した。シングルエンド専用のアセンブラgen
ovoを拡張することにより、アセンブルされるcontig長がより伸長され、計算時間も

より効率的であることが示された。

5) Platanus：大型真核生物ゲノムアセンブラ（東工大・伊藤）

 次世代シーケンサーのショートリードによる大型真核生物ゲノムのアッセンブル

を可能とするソフトウェアの開発を実施した。開発に際しては、支援活動によりシ

ーケンスされたイトマキヒトデおよびベネズエラ糞線虫のデータを使用した。これ
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らの生物種においては、ゲノムのヘテロ接合性が高いため、他生物種で良好なアセ

ンブル結果が得られていると報告されているSOAPdenovoなどを用いても、N50が2k
b前後にとどまる等、芳しくない結果しか得られない。今後野生由来生物のゲノム解

析が増加すると考え、ヘテロ接合性が高いゲノム向けの新規アセンブラplatanusを開

発した。本アセンブラの有効性は、ヘテロ接合性の高いゲノムとして決定されたジ

ャガイモ、カキなどのデータで有効性を検証済みである。さらに本アセンブラの有

効性を高めるために、ゲノム配列が既知の線虫および、繰り返し配列を比較的多く

含むイネを再シーケンスしたものを用いてアセンブルアルゴリズムの改良を実施し

た。本アセンブラplatanusを支援依頼の各種生物ゲノム（線虫、ベネズエラ糞線虫、

ナミアゲハ，シロオビアゲハ、イトマキヒトデ、フタホシコオロギ、アメリカザリ

ガニ、ヌタウナギ、オニヒトデ、アマミトゲネズミなどヘテロ接合度が高い生物種）

に適用しアセンブルを実施した。その結果、アセンブル結果が既存のSOAPdenovoな
どのソフトウェア利用時よりも飛躍的に向上し、大型真核生物のゲノム解析を大き

く進展させる事が可能となった。

6)MetaVelvet-SL：メタゲノムアセンブラ（慶応大・榊原）

メタゲノム対応型アセンブラMetaVelvetを開発してきたが、アセンブリグラフ中の

キメラノードの検出率が低いという問題が残っており、より長くかつ高品質なアセ

ンブリの生成を妨げる要因になっていた。この問題点を機械学習手法を適用するこ

とにより解決して、MetaVelvetの性能を大きく改善したMetaVelvet-SLを新たに開発

した。MetaVelvet-SLは、MetaVelvetはもとより、世界で最新のメタゲノムアセンブ

ラであるIDBA-UDやRay Meta、OMEGAと性能評価実験をおこなった結果、いずれ

のアセンブラよりも大幅な高性能を達成することに成功した。

7)GMcloser：高精度ギャップ修復ソフトウェア（かずさDNA研・田畑、平川）

 支援課題「シロオビアゲハのゲノム配列の決定」では、イルミナ社製HiSeqにより

得られた配列データに対してアセンブルを行った。これにより得られたスキャフォ

ールド配列にはNが連続した複数のギャップ領域が存在しており、これらの箇所を埋

める必要性が生じた。そこで、コンティグ配列もしくはPacBioといった長鎖リード

を用いてスキャフォールド配列上のギャップを埋めるソフトウェアGMcloserを開発

した。これにより、GapCloserやGapFillerといったソフトウェアよりも高い精度でギ

ャップを修復することができた。GMcloserでは、PacBioリードを用いてギャップを

修復できることが特徴の一つであるが、その精度はPacBioリードにおけるエラー修

正の精度に依存しており、3～15xのカバレッジでエラー修正されたリードで効率的

に修復できることが分かった。

8)GMvalue：アセンブリ精度評価ソフトウェア（かずさDNA研・田畑、平川）

GMcloserによりギャップを修復した配列の精度を評価する必要性が生じた。この

ため、リファレンス配列に対してコンティグ配列やスキャフォールド配列をアライ

メントすることで正確性を測定し精度を評価するソフトウェアGMvalueを開発した。

アセンブリ精度を評価できるソフトウェアであるGAGEやQuastといったものとは異

なり、GMvalueでは、リファレンス配列にコンティグ配列もしくはスキャフォールド

配列をアライメントする際の相同性やカバレッジ、許容する indelサイズなどを指定

することで配列の精度をより詳細に評価することができる。

【配列解析ソフトウェア】

1)MURASAKI：多重ゲノム配列比較システム（慶応大・榊原）

複数種のゲノム配列から保存領域を高速に検出するシステムMurasakiの並列化と高

速化をさらに向上させた。その結果、哺乳類ゲノムの比較では十数種まで実用時間

内で計算可能となった。

2)Raccess：RNA配列の領域毎のアクセサビリティを計算するツール（東大・浅井）

機能性RNAは、その部分配列が他のRNA分子の逆相補配列と塩基対を形成するこ
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とにより、高い標的特異性を示す。したがって、機能性RNAの標的予測においては

逆相補鎖の検索が有力な手段となりうる。しかしながら、機能性RNAの塩基は、分

子内でも塩基対作って２次構造を形成するため、他のRNA分子と相互作用しやすい

領域と、しにくい領域が存在する。一方、RNA２次構造は熱力学的に揺らいでおり、

予測２次構造のみを根拠として相互作用しやすいかどうかを判定することは誤りで

ある。Raccessは、RNA２次構造のエネルギーモデルを用いた動的計画法により、R
NA分子内の各領域のアクセシビリティ（分子内で塩基対を取らない度合い）を計算

するツールである。

3)CentroidHomfold-LAST：相同配列を用いたRNA2次構造予測（東大・浅井）

RNA２次構造では、最も自由エネルギーが小さい構造（MFE構造）を取る確率が

最も大きい。そのため、従来はMFE構造を予測するツールがRNA２次構造予測の主

流であった。しかし、MFE構造といえども、その確率は極めて小さく、また類似の

確率を持つ構造も多数存在する。RNA２次構造予測では、塩基対の予測が重要であ

るため、構造既知のRNAで塩基対をどのくらい正確に予測できるかによって予測手

法の評価が行われる。CentroidFoldは、期待精度最大化原理に基づき、真陽性と真陰

性のバランスをとるパラメータを許しつつ、塩基対予測精度の期待値が最大となる

よう、設計されたアルゴリズムによるRNS２次構造予測ソフトウェアである。第３

者による性能評価では、常に最上位にランクされてきた。

4)GeLAto：ゲノムランドスケープ比較ツール（東大・浅井）

ゲノム配列上にアノテーションされた様々な数値的付加情報（メチル化率、ゲノ

ム複製タイミング、Alu密度など）を分析することにより、単純なゲノム配列の文字

列解析では知りえない生物学的知見を得ることができる。同種の付加情報の異なっ

た位置での類似性、異なる付加情報の類似性など、類似の付加情報パターンは類似

の生物学的機能・減少と関係している可能性があるが、これらを網羅的・高速に比

較することは難しい。GeLAtoでは、数値的付加情報を巧妙に離散記号化し、それら

を文字列としてアラインメントすることによって、類似の付加情報のパターンの抽

出を行う。

5)Rchange：塩基置換による２次構造エネルギー変化を計算するツール（東大・浅井）

RNA配列では、塩基置換はその２次構造に関するエネルギー分布の変化を引き起

こす。進化的な解析や疾患関連ゲノム変異の解析を行う際、個々の塩基置換がどの

くらいRNA２次構造の安定性に影響を及ぼすかを知ることは需要である。Rchange
は、RNA２次構造のエネルギーモデルを用いた動的計画法により、RNA配列の全て

の１塩基、２塩基置換によるエネルギー変化を一括して経することのできる計算ツ

ールである。

6)DAFS：機能性RNA配列アライメントプログラム（慶応大・榊原）

Small RNA-seqなどの次世代シークエンサーによる網羅的な機能性非コードRNA
の解読により、機能性RNAに対する情報解析手法（RNAバイオインフォマティクス）

が急速に求められるようになった。そこで、機能性RNA配列に対して、二次構造を

考慮して高速かつ正確に多重アライメントを計算する手法DAFSを開発した。本プロ

グラムの開発により、多数の機能性RNA配列の多重アライメントが計算できるよう

になり、機能性RNAの解析が効率的に行えるようになった。  
7)Hegma：転写因子結合部位予測プログラム（九工大・矢田）

ゲノムワイドなプロモーター配列セットから転写因子の結合部位(TFBS)をde nov
oに見つけ出す情報解析技術を開発した。この技術は、Hegmaと名付けられたプログ

ラムにまとめられ、公開されている。Hegmaは、配列に現れるk-merの頻度に基づい

てTFBSを探し出す(カウント法)。1GBのメモリを搭載したデスクトップコンピュー

ターを用いると、長さ1,000bpのプロモーター配列18,000本を30秒ほどで解析するこ

とができる。また、TFBSを見つけ出す性能は、これまで最も性能が高いと報告され

てきたカウント法プログラムWeederを大きく上回った。遺伝子の転写制御ネットワ
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ークを解明するためには、実験的に特徴付けられた数百〜数千のプロモーターに共

通する配列構造（モチーフ）を明らかにしなければならない。そのためには、数万

に及ぶゲノムワイドなプロモーターに観察されるモチーフとの比較が必須であるが、

これまで、そのような大規模なデータからモチーフを発見する情報解析技術は存在

しなかった。開発したHEGMAにより、このような情報解析を初めて実現することが

できるようになった。

8)TRhist：次世代シーケンサーの短いリードからのタンデムリピート伸長発見ソフ

トウェア（東大・森下） 

 エキソンやイントロンにおけるタンデムリピート伸長はトリプレットリピート病

などの疾患と関わる例が知られている。しかし、次世代シーケンサーによる短いリ

ードからはリード長を超えるような長い伸長を発見するのは難しく、対応するソフ

トウェアもなかった。我々はリード中のタンデムリピート長の頻度の変化を利用し

て長いタンデムリピート伸長を発見するソフトウェアを開発し、脊髄小脳失調症31
型の疾患者のリードデータからこの疾患に関わるタンデムリピート伸長が発見でき

ることを示した。このソフトウェアにより、既知のものばばかりでなく未知のタン

デムリピート伸長を発見することが期待される。

9)RintD：参照RNA構造からの近さに基づく構造確率分布計算ツール（東大・浅井）

RNA２次構造は、熱力学的な揺らぎを持っているため、その取りうる構造の可能

性は膨大である。RintDは、予測構造やその他の参照構造からどれくらい近い構造に

どのくらいの確率が分布しているか等、構造に付加した整数値のスコア（予測構造

からのハミング距離など）の確率分布を計算するソフトウェアである。同時に、任

意の割合の確率でどの範囲の構造をとる可能性があるか、その半径（信頼性限界）

を計算することが出来る。

10)CapR：２次構造文脈の周辺確率の計算ツール（東大・浅井）

RNA配列の各領域は、それぞれ確率的にとりやすい構造を持っている。CapRは、

ステム、ループ、バルジ、インターナルループなど、RNA２次構造の各文脈を取る

確率を、動的計画法によって塩基単位で計算できるツールである。

11)boostKCP: standardized Euclidean distanceを使用したK-means clusteringの

高速化手法（東大・森下） 

生物学的データの解析によく用いられるPearson correlation distanceを用いたK-m
eans clustering高速化はまだあまり研究されていなかった。我々が開発したboostKCP
ではPearson correlation distanceの計算法から考案したシンプルではあるが強力なヒ

ューリスティックによって効率的に計算の枝刈りを行うことで、ヒトのnucleosome 
positioning signal dataや遺伝子発現量データのような高次元かつ大規模なデータに

おいても、Pearson correlation distanceを用いたK-means clusteringの高速化を可能に

した。

12)SHARAKU：トランスクリプトームデータから機能性RNAを解析するプログラム（慶

応大・榊原） 

Small RNA-seqなどの次世代シーケンサーによる機能性非コードRNAの解読は、新

しい機能性RNAの存在と発見を次々に明らかにしてきた。このような解析を効率化

するために、すなわち、大量のシーケンスデータから、機能未知のRNAを解析して

発見するためのバイオインフォマティクス手法を開発した。発現している機能性RN
AからRNA-SeqによりシーケンシングしたリードをRNA配列にマッピングし、その形

状をクラスタリングすることによってプロセシングパターンの分類を行うプログラ

ムSHARAKUを開発した。本プログラムの開発により、derived RNAなどの新しい種

類の機能性RNAの同定を効率よく体系的に行うことが可能となった。  
13)MOCCS：ChIP-SeqデータからのDNA配列モチーフ列挙手法（東大・岩崎）

 ゲノム配列にコードされた遺伝子ネットワークの構造や機能を解明する上では、

それらの遺伝子の転写をコントロールするタンパク質である転写因子がどのように
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DNA配列を認識しているか、網羅的かつ正確に明らかにすることが必要である。し

かし、そういった目的のために利用可能なソフトウェアはこれまで存在していなか

った。そこで、転写因子が認識するDNA配列をChIP-Seqデータを解析することで網

羅的かつ正確に明らかにできるソフトウェアMOCCS（Motif Centrality Analysis of 
ChIP-Seq）を開発した。ChIP-Seqにより得られるゲノム規模のタンパク質結合部位

データには、タンパク質が認識するDNA配列の多様性の全体像に関する知識が蓄え

られている。位置特異的重み行列などの要約された情報を抽出する既存手法とは違

い、MOCCSは、網羅的に部分配列の出現頻度分布を解析することで、認識配列のレ

パートリーを正確に列挙することが可能である。本手法MOCCSを、東京大学の深田

吉孝教授らの支援課題において得られた、哺乳類の概日リズムを制御する転写因子C
LOCKの  ChIP-Seqデータ（多細胞生物２支援拠点にてシーケンス）に適用すること

で、非典型的な配列を含めてCLOCKが認識するDNA配列のレパートリーを正確に明

らかにすることに初めて成功した。MOCCSはすでに様々な転写因子のChIP-Seqデー

タに対して適用され、これまでに知られていなかった多くの認識DNA配列を新規に

明らかにするとともに、さらに、その一部については実験的検証にも成功しつつあ

る。

14)LAST：クオリティ情報を考慮した確率アラインメント手法（東大・浅井、早大・

浜田） 

 リードのクオリティ情報を数学的に適切に考慮した確率アラインメント手法を開

発した。ギャップやアラインメントされる塩基の位置を正確に予測することが可能

となり、マッピング後のSNP/Indelの予測性能が改善されることを確認した。さらに、

確率アラインメント部分の実装上の変更を行い数倍以上の高速化を実現した。また、

bisulfite sequencing配列の比較、マッピングについてベイズ流の理論的な検討を行い、

置換行列の変換によって従来のC－T変換のみによる手法よりも高精度なマッピング

が可能であることを示した。これらの開発成果は、高速配列相同性検索ソフトウェ

アLASTに実装して公開した。  
15)GHOSTM & CLAST：超高速配列相同性検索ソフトウェア（東工大・黒川ら）

メタゲノム解析により得られる遺伝子情報はサンプルあたり1億遺伝子を超える

など、極めて膨大である。したがって、アノテーションのためのデータベース相同

性検索も通常の検索ソフトウェアでは非現実的な計算時間がかかる。そこで、GPU
とスパコンを利用し、超高速に高精度な検索を可能とするソフトウェアGHOSTM（塩

基vsアミノ酸）およびCLAST（塩基vs塩基）を開発した。本ソフトウェアにより、B
LASTと比較して最大で約430倍（GHOSTM）、約100倍（CLAST）の高速性能を達成

でき、超高速なメタゲノム解析を可能とした。メタゲノム解析に関する支援課題の

ほぼ全てを、CLASTやGHOSTMを利用した相同性検索で解析している。さらに、CL
ASTは可視化ソフトウェアVITCOMICや、メタゲノム解析パイプラインMeGAPに組

み込み済みであり、特にMeGAPはH27年度中にDDBJパイプラインから公開予定であ

る。

【解析パイプライン】

1)MiGAP：全自動微生物ゲノムアノテーションパイプライン（東工大・黒川ら）

新型シーケンサーの登場により、ゲノム構造が単純な微生物のゲノムは比較的簡

単に解読できるようになった。ゲノム情報から生物学的意義を見出すためには遺伝

子のアノテーション作業が必須となる。しかし、アノテーション作業では、多種多

様なソフトウェアを駆使し、得られた複数の知識を統合することが要求されるため

自動化が難しく、ゲノム科学のネックとなっている。この問題を少しでも克服する

ため、微生物ゲノム解析において定評あるデータベースと定評あるアルゴリズムを

組み合わせ、アノテーション作業を自動化した解析パイプラインMicrobial Genome 
Annotation Pipeline （以下、MiGAP）を開発し2009年に公開した。ゲノム支援では、
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初年度よりMiGAPを継続的に開発してきており、真正細菌・古細菌のみならず、菌

類や藻類などの単細胞真核生物も対象種として利用可能とし、MiGAPによって、誰

でも、何時でも、どこからでも、微生物ゲノム配列の生物学的意味を入手できるよ

うになった。

2)DDBJ pipeline：NGSの解析支援パイプライン（遺伝研・中村）

遺伝研スーパーコンピュータは遺伝情報解析用に特化した設計の大型計算機であ

り、国内の生物学研究社に無料で利用できるようアカウント発行をしている。近年

大量のNGS由来の情報が比較的容易に高速に得られるようになってきており、生物

学者自身がゲノム情報処理を行い、活用していく必要性がたかまってきている。し

かしながら大型計算機にログインし、コマンドを駆使してゲノム解析を行うことは

一般の生物学者には困難である。そこで、DDBJに登録された、あるいは自らの端末

から大量の配列を転送し、アセンブルや既知ゲノムへのマッピングなどのような定

型的な作業をWWW上でグラフィカルインターフェイスにより実行をできるシステ

ムを作成し提供している。

3)Mudi：WGSによる変異点同定支援WWWツール（遺伝研・中村）

従来の遺伝学は、変異株のスクリーニングと原因遺伝子のクローニングにより行

われてきたが、NGSを活用することで、変異体をゲノムリシークエンスすることに

よって、短期間で網羅的に変異体の原因遺伝子変異を同定できるメリットがある。

「遺伝子変異同定ツール（Mutation discovery, Mudi）」  は、酵母と線虫を対象に、

ゲノムリシークエンス、ゲノムマッピング、遺伝子アノテーション、共通変異点サ

ブトラクションを組み合わせることにより効率よく原因遺伝子変異を同定する手法

と、一連の解析をパイプライン化したサーバーを合わせて提供している。これによ

り、実験を手順通りに行った後にデータをアップロードし実行することで、原因遺

伝子変異点候補の結果が効率良く得られるようになった。

4)Rtools：RNA配列・２次構造解析関係のツールの統合サーバー（東大・浅井）

RNA２次構造は、その取りうる構造の種類が膨大であるため、ある瞬間に熱力学

的に特定の１つの構造をとる確率は極めて小さい。そのため、計算機による２次構

造予測の結果をもとに、生物学的な推論を行うことは往々にして大きな誤りを犯す

危険を伴う。一方、塩基対確率やアクセシビリティなどの周辺確率は必ずしも小さ

くないため、周辺確率を計算して適切に可視化すれば、RNA２次構造に関するより

深い知見を得ることが出来る。また、予測２次構造の信頼性についても、その２次

構造と類似の構造の取る確率の合計により、議論することが可能である。これらの

多様な解析を、手軽に行うことは研究者にとって重要であるので、このウェブサー

バでは、１本のRNA配列を入力することにより、２次構造予測、周辺確率計算、予

測信頼性評価に関する７個のソフトウェアを同時に起動し、高速に結果を表示させ

る。

5)MeGAP：メタゲノム解析パイプライン（東工大・黒川ら）

新型シーケンサーの発達により、誰でも容易にメタゲノムシーケンシングができ

るようになってきた。しかし、メタゲノム解析で得られる膨大な情報から新規知識

を引き出すためには、得られた配列情報に生物学的意味を付加する必要があるが、

使用するアルゴリズムや統計的手法が多岐に渡ること、それら利用には高度な技術、

知識が要求されること、さらには情報量が膨大であることから、得られたメタゲノ

ムデータを有効活用することが困難となっていた。fastq ファイルまたは圧縮された

 fastq.gz ファイルをクエリとして、メタ  16S 解析データであれば系統組成、メタ

ゲノム解析データであれば系統組成と遺伝子機能組成を推定して結果をメイルでユ

ーザーに返す解析パイプライン  MeGAP (MetaGenome Annotation Pipeline)を開発

した。MeGAPを利用することで、ユーザーは何ら事前の知識がなくとも、シーケン

サーから出力されたfastq関連ファイルをMeGAPに投入するだけで、統計的補正を施

したメタゲノム解析結果を得る事ができる。
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【可視化ソフトウェア】

1)VITCOMIC：メタゲノムデータにおける系統組成および株間進化関係の可視化（東

工大・黒川ら） 

 膨大な配列が一度に得られるメタゲノム解析では、従来からの分子進化解析によ

る配列系統樹推定などが困難であった。そこで、新型シーケンサー由来の大量の短

いメタ16Sおよびメタゲノム配列データについて、ゲノム解読済みの株の16S rRNA
遺伝子配列をReferenceとして配列相同性検索を行い、個々の16S rRNA遺伝子配列断

片の系統推定を行い配列相同性と共に集計することで、細菌群集の系統組成を推定

すると共に系統間の進化的な関係性も同時に視覚化し、サンプル間で系統組成を比

較解析可能なWebアプリケーションVITCOMICを開発した。VITCOMICを用いること

で、系統組成の単純な円グラフや棒グラフではわからない、系統間の進化的な関連

性も考慮してサンプル間で系統組成を比較解析できるため、2010年に公開してから

現在までの間に、1,700以上のメタ16Sおよびメタゲノムサンプルについての解析が

世界中のユーザーによって行われている。

2)高速なマッピングビューアーSamScopeの開発（慶応大・榊原）

RNA-SeqやChIP-Seq実験から取得されたシーケンスリードをマッピングした結果を

高速に表示するビューアSamScopeを開発した。その最大の特徴は、①コンピュータ

グラフィックスの理論に基づき、マッピング結果を縮小表示したときに、マッピン

グの形状がつぶれて表示されないように、形状が正しく保たれたまま表示されるよ

う工夫した。この機能により、塩基レベルで表示する場合でも、ゲノム全体を俯瞰

して表示する場合でも、マッピング形状が正確に表示される。②マッピング形状の

表示の高速化により、塩基レベルの拡大表示からゲノムレベルの全体表示まで、ス

ムーズに高速に表示を拡大縮小できる。以上の今までのビューアにない利点により、

研究者がマッピング結果を用いて解析を行うときに、ストレスなくスムーズにマッ

ピングの表示を行い、結果の解釈と解析が可能となった。

3)DomSign：配列ドメイン組成からの機能未知遺伝子の機能推定法（東工大・黒川ら）

メタゲノム解析では細菌群由来の膨大な遺伝子情報が得られるが、土壌細菌叢な

どサンプルによっては、リファレンスとなる機能既知の遺伝子がデータベースに登

録されていることは希であるため、メタゲノム遺伝子群のほとんどが機能未知とな

ってしまう。DomSignでは、機能既知遺伝子のドメイン存在率マトリクスを教師デ

ータとし、メタゲノム等で得られる機能未知遺伝子中のドメイン存在率や並び順な

どから、酵素のEC番号予測をするアノテーションパイプラインである。DomSignを
利用することで、UniProt-TrEMBLに登録されている遺伝子のうち、EC番号が付され

ている遺伝子の割合を12%から30%にまで高めることに成功した。また、KEGG に
登録されている2,584株の細菌由来の遺伝子のうち、EC番号が付されている遺伝子の

割合を26%から33%にまで高めることに成功した。さらに、ヒトメタゲノムHMPのデ

ータに応用し、約100万遺伝子に対して新たにEC番号を付加することができ、他のE
C番号予測ツールと同等以上の性能を発揮することができた。  
4)FuncTree：メタゲノム全代謝パスウェイ情報の階層的可視化ツール（東工大・黒

川ら） 

 細菌叢全体でどのような生物学的機能を有しているのかをメタゲノムデータから

調べるためには、得られた遺伝子配列に対して、代謝パスウェイや機能モジュール

などの機能カテゴリを、統計的有意性を検証しつつ割り当てる必要がある。しかし、

現在そのようなアプリケーションはほとんどなく、そのためゲノム・メタゲノムデ

ータの生物学的機能の全体的な傾向が俯瞰できず、包括的な情報を読み取ることが

難しくなっている。FuncTreeは、KEGGの生物学的機能カテゴリを円形の樹形図（マ

ップ）として表現し、その円形マップ上にユーザーが入力するデータを直接あるい

は統計解析を行った上でマッピングすることで、データの潜在的な生物学的機能性

を可視化することができるウェブアプリケーションである。FuncTreeを利用するこ
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とで、各機能カテゴリ間の相互関係が一枚の樹形図として表現されているため、他

の可視化ツールと比べて、ユーザーのデータが有する生物学的機能性の全体像を俯

瞰しやすくなっている。

【その他（アルゴリズム等）】

1)fatt：世界最速FASTA/Qファイル統計ソフト（東大・笠原）

配列解析において  FASTA/Q フォーマットは最も基本的なデータフォーマットの

一つである。今までに開発されてきたゲノム解析のソフトウェアに共通して現れる

操作が数多くあったが、それらの操作は個別の研究者が個別に実装していたため車

輪の再発明が行われ開発時間の無駄が多くなっていた。また、それらの操作は開発

速度を重視してスクリプト言語で実装されることが多く実行速度が遅かった。そこ

で、FASTA/Qファイルに対する基本操作を集約した世界最高速のデータ処理ツール

を開発した。サポートしている操作は  (1) 特定の名前を持つ配列の抜き出し  (2) 
配列数のカウント  (3) 配列名の抜き出し  (4) 各種統計値の計算  (5) QV の種類自

動判定  (6) CSVとの相互変換  (7) 行の折り返し /畳み  (8) 等分割  (9) 配列のリネ

ームや切り出し・接続など日常的に繰り返し使用する操作であり、開発により研究

者の時間が大幅に節約できるようになった。

2)HomeoRoq：異質倍数体の発現解析ソフトウェア（産総研・瀬々）

植物が新たな環境に適応し進化する過程で倍数化、特に異種間の倍化である異質

倍数化を利用することがある。人間もこの現象を利用しており、麦、豆など主要穀

物の多くは異質倍数化が最近起こった種である。一方で、倍化したゲノムは類似配

列が多く、遺伝子発現解析が容易ではなかった。HomeoRoqは、異質倍数体（あるい

は、その親種）のゲノム配列解読後、RNA-seqにより採取された遺伝子発現量を、由

来染色体を明確に分けて発現解析を行い、更に環境間における差を統計的に判定で

きるソフトウェアである。ゲノムワイドにRNA-seqから異質倍数体の遺伝子発現量の

定量と、統計解析を行うソフトウェアは他に無く、本ソフトウェアにより、次世代

シーケンサーによる異質倍数体種のゲノムワイドな解析が可能になった。

3)LAMP：組合せ効果の検定手法（産総研・瀬々）

転写因子やSNPなど、複数の因子が相互作用を起こす生命現象は、枚挙にいとま

がない。一方で、これらの相互作用をゲノムワイドな情報から統計的有意性を持っ

て発見することは困難であった。その理由として、複数の因子を調査することで、

調査すべき因子数、つまり検定数が急激に増加するが、この検定数増加にともなっ

て増える偽陽性を抑えるために行われる多重検定補正が、過剰に補正を行っている

ことが挙げられる。LAMPでは、この過剰な補正を修正し、かつ、複数の因子を見つ

けるため高速化を導入することで、複合因子であっても、統計的有意性を持って発

見が可能になった。

4)COSMOS：大規模構造変異検出ソフトウェア（産総研・瀬々）

配列解読のコストが急激に下り、様々な種や個体、更には様々な腫瘍からゲノム

配列が読まれるようになってきた。その中で、個体間あるいは腫瘍間のゲノム配列

には大きな構造変異が頻繁に存在することが明らかとなってきた。その一方で、こ

れらの構造変異を感度、精度ともに高く発見できるソフトウェアが存在しなかった

ため、配列の向きと量を定量的に評価することで、既存ソフトウェアよりも高性能

のソフトウェアを開発した。マウスのES細胞に放射線を照射し、人工的に構造変異

を起こした細胞の解析を行ったところ、既存手法より14％以上高い精度を達成した。 
5)ChIP2LAMP：相乗的に働く転写因子結合部位の検出ソフトウェア（産総研・瀬々） 

細胞の iPS化には4つの転写因子、通称山中因子、が必要であることが知られてい

る。同様に、複数の転写因子が関連し、生命現象のスイッチとなる可能性は示唆さ

れているが、iPS化因子の様に複数の因子が相乗的に働く事例の発見は必ずしも進ん

でいない。その原因として、転写因子のDNAへの結合を検出するChIP-seqと遺伝子
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発現量を観測するRNA-Seqが、いずれも次世代シーケンサーを利用するため、敷居

が高いこと、また、それらが解決できたとしても、複合因子の統計的有意性を示す

ことが難しいことが挙げられる。ChIP2LAMPは、それらの問題点を解決するため、

ChIP-seqとRNA-seqの情報を入力するだけで、統計的に有意な複合因子を発見する、

初の解析パイプラインである。

6)LAMPLINK：相乗的に働くSNPを検出できるGWASソフトウェア（産総研・瀬々）

遺伝性が認められるにもかかわらず、原因となる変異が発見できない現象は、ミ

ッシングヘリタビリティと呼ばれている。ゲノムワイド関連解析が進むなかで、特

に頻度が比較的高い疾患において、ミッシングヘリタビリティが問題となっている。

その一つの解決策として、現在の解析では変異それぞれの疾病に与える影響を見て

いるが、これを、複数の変異が同時に起こった場合について考える、エピスタシス

の解析へと発展させることが提案されている。その一方で、エピスタシスの解析を

行った場合、統計的有意性を担保することが難しく、結果として一つも要因が発見

できないことが多かった。この点を、既存のGWAS解析プログラムであるPLINKに、

統計的に有意な複合因子を発見できるLAMPを統合することで解析できるようにし

たLAMPLINKを開発した。ソフトウェアは、統計的に有意に関連したエピスタシス

を発見できる初のソフトウェアである。

7)CSMinFinder: Large K27HMDを検出する区間分割法（東大・森下）

細胞の万能性の維持に重要な役割を持っている、H3K27me3により修飾された低メ

チル化状態の長い領域(K27HMD)を検出する計算的な手法はまだ考案されていなか

った。我々の開発したCSMinFinderはDNA配列各位置のsignal dataから、各位置のエ

ピゲノム修飾と特定の修飾組み合わせの類似度を計算し類似度の高い区間を連続し

て検出できる。CSMinFinderによってヒト、メダカゲノム内のdevelopmentに関連する

遺伝子のプロモーター領域にあるLarge K27HMDを検出することができた。  

【環境整備系ソフトウェア】

1)Local Package Manager：バイオインフォマティクス向けソフトウェア環境自動構

築ソフト（東大・笠原） 

ゲノム解析向けソフトウェアはソフトウェアエンジニアリングの訓練を受けていな

い研究者が開発することがほとんどでありソフトウェアのインストールが大変であ

る。多くのソフトウェアを組み合わせる現代型のゲノム解析では、得意なバイオイ

ンフォマティシャンでも１〜２週間をまるごとソフトウェアのインストールに費や

し、生物学者であれば半年掛かることも珍しくない。そこでLinux/Mac 上で動き、

管理者権限を使用すること無くゲノム解析ツールを１コマンドでインストールする

ことができるソフトウェア  Local Package Manager を作成した。詳しいユーザーが

インストール方法の手順書をアップロードし共有することで、大多数のユーザーは

全自動で様々なソフトウェアを導入することができ、研究者の時間を大幅に節約す

ることに成功した。

2)ffton：ファイアーウォールを越えた大容量ファイル高速転送ソフト（東大・笠原）

シーケンサーのデータなど大容量のデータを長距離伝送する際に一般のファイル

コピーソフトウェアを用いると回線帯域をフルに活用できない、あるいは通信が不

安定になる問題があった。また、近年の計算機クラスターはセキュリティ上の理由

からファイアーウォールの裏側に設置され、別々の計算機間で直接データ転送でき

ない問題が発生していた。ffton ではこの二つの問題を解決している。前者はTCP/I
P を使わずに長距離高速伝送専用に設計された  UDT プロトコルを用いてファイル

転送をすることで回線帯域を９割以上活用し接続も安定化した。後者についてはUD
Pホールパンチングと呼ばれるP2P通信の技術を駆使して（対称型IPマスカレード方

式の）ファイアーウォールを超えて直接通信することにより中間サーバーのボトル

ネックを取り除き通信の安定性も上がっている。
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3)Tiny Cloud Engine：解析パイプライン記述言語（東大・笠原）

ゲノム解析では複数の解析ソフトウェアを組み合わせて結果を出すことが多い。

しかし、従来の並列計算では多数の解析ソフトウェアを組み合わせることが少なく、

最適なツールとパラメータの組み合わせを見いだすための解析パイプライン記述に

１～２週間以上掛かることが多かった。また、記述が煩雑で分かりにくくなるため

記述したパイプラインの内容を変更して試行錯誤したりバグを修正したりすること

が著しく困難になっていた。Tiny Cloud Engine では複数の解析ソフトウェアを組

み合わせた並列計算において全体の計算の手間を見通しよく人間に理解しやすい形

で記述できるようにすることで、試行錯誤を手早く行うことができるようになった。

手間の削減を客観的に定量することは非常に難しいが、著者の場合には体感で９割

以上の手間が削減されている。

【データベース】

1)MicrobeDB.jp & MEO：微生物統合データベースおよび微生物生息環境オントロジ

ー（東工大・黒川ら） 

 メタゲノム解析では、メタゲノムから得られる膨大な遺伝子情報と、遺伝子情報

に付加される環境情報（メタデータ）とを統合的に解析することが重要となる。し

かし、これまでの遺伝子データベースでは、遺伝子配列データに主眼が置かれてお

り、そのメタデータは自然言語による記述のみにとどまっており、系統的に利用す

ることが困難となっている。そこで、生息環境や感染症などの微生物学の様々な知

識を整理しオントロジーとして記述し、遺伝子情報や系統情報など多様なデータを

それらのオントロジーと対応付けることで統合したデータベースMicrobeDB.jpを構

築した。微生物の生息環境の記述に用いられるオントロジーMEOを構築し、本デー

タベースの中核としている。全てのデータはRDFまたはOWLによって記述してあり、

遺伝子名・系統名・環境名等の様々なキーワードでSPARQL言語を用いて検索するこ

とが可能となっている。ゲノム支援で得られたメタゲノムデータに対してもオント

ロジーマッピングを実施し、すでに公開されている他のメタゲノムデータとの比較

解析を実現可能とした。

2)Medaka Methylome Browser: メダカのメチロームに関するゲノムブラウザ（東

大・森下） 

DNAメチル化をはじめとするエピジェネティック情報は、遺伝子の転写制御など

の重要な機能を持っていて、生物の進化にも深く関わっている。我々はメダカの初

期胚を含める六つのサンプルの一塩基解像度のメチロームを同定・公開し、ゲノム

上のDNA低メチル化領域では、高メチル化領域に比べて近辺DNA配列の進化速度が

有意に低いことを見出し、DNAメチル化とDNA配列の進化との強い関連性を示唆し

た。

3)メタゲノム・16S rRNAアンプリコンシーケンスのメタデータベースMetaMetaDBの

開発（東大・岩崎） 

世界各国の研究プロジェクトで、様々な環境中の微生物叢のメタゲノム・16S rR
NAアンプリコンシーケンスデータ解析が進みつつある。これらのデータの一つ一つ

は、その多くは培養困難でもある微生物群と環境を結びつける有用なデータである

にも関わらず、再利用しやすい形でのデータベース公開は必ずしも行われていなか

った。そこで、世界各国の研究プロジェクトによって取得された様々な環境のメタ

ゲノム・16S rRNAアンプリコンシーケンスデータを集めたデータベースMetaMetaD
Bを開発した。メタゲノム・16S rRNAアンプリコンシーケンスデータ解析にMetaMe
taDBを用いることで、様々な環境で微生物叢の変化があった場合に、どのような環

境の微生物叢とより近くなったか、という新たな観点から解釈することが可能にな

った。

4)魚類ミトコンドリアゲノムデータベースMitoFishの開発（東大・岩崎ら）
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 生物資源の適切な保全や生物多様性の管理のため、また生物進化の歴史の解明の

ため、遺伝的情報に基づいた精緻な議論が不可欠となっている。こうした目的のた

めの遺伝情報源として、動物において非常に有用なのがミトコンドリアゲノム配列

データである。我々が開発したMitoFishデータベースはこの背景のもと、我が国にと

っての重要生物資源でもあり、水圏生物界で重要な位置を占める魚類のミトコンド

リアゲノム配列データを提供する、世界で唯一の魚類ミトコンドリアゲノムデータ

ベースである。その特徴として、新たに開発した魚類ミトコンドリアゲノムアノテ

ーションソフトウェアMitoAnnotatorにより、極めて正確なアノテーション情報とと

ともにミトコンドリアゲノム配列データを提供している。MitoFishは世界的に活用さ

れており、作成代表者らによる本データベースの報告論文は出版後２年あまりの間

に150回引用されている。  
5)wormtss：線虫C.elegansの転写開始点同定データ（東大・森下）

線虫ゲノム中の転写開始点の正確な位置は、 trans-splicing と呼ばれるRNAの先頭

部分を除去する機構により長い間未解明であり、数個程度の転写開始点しか知られ

ていなかった。我々は核内から  splicing 前の  RNA を収集し  7351個の転写開始点

を決めることに成功した。このデータをもとに線虫の遺伝子転写についての知識は

飛躍的に深まり、活用されている。

上述した開発ソフトウェア等の公開URL、ダウンロード数、アクセス数や論文成果

などを別表にまとめた。【別表参照】

＜開発した最先端技術・ソフトウェアのライフサイクル＞

 基盤技術開発グループでは、主に支援課題から要求される解析に対して、新規の

技術・ソフトウェアの開発をおこない、支援課題における解析を前進させることを

目的の一つとして活動してきた。さらに、開発した技術・ソフトウェアを一般化し、

広く利用可能にするための解析パイプラインの整備なども併せて実施した。このこ

とで、「支援課題からの要求→技術開発→解析パイプラインへの組込→一般からの

フィードバック」、というソフトウェアのライフサイクルが実現し、より容易に最

先端技術を利用することが可能となった。以下にその例を示す。

1)アセンブルソフトウェアPlatanusのDDBJ Read Annotation Pipelineへの組込み

大型真核生物のゲノム解読には、大量のショートリードから高ヘテロ接合性ゲノ

ムの再構築が可能なアセンブルソフトウェアの開発が必須であった。Platanusの開発

により、ゲノム再構築が圧倒的に改善され、大型真核生物のゲノム科学が大きく進

展した。それらを一般化するために、DDBJパイプライン上に実装し、広く一般から

使えるようにしている。

2)超高速相同性検索ソフトウェアCLASTのDDBJ Read Annotation Pipelineへの組込

み 

メタゲノム解析で得られる膨大な遺伝子配列からアノテーション情報を得るため

には、超高速な相同性検索ソフトウェアの開発が必須である。GHOSTMやCLASTな
ど、GPGPUを活用した超高速相同性検索ソフトウェアの開発により、GPUスパコン

利用を前提として、これまでより100倍以上高速な動作を達成することができた。こ

れらGPGPUソフトウェアを組込んだメタゲノム解析パイプライン「MeGAP」をDDB
Jスパコン上に構築することで、広く一般の利用者も容易に大規模メタゲノム解析が

可能となった。
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班員 公開年 名称 概要 URL 論文 引用数 ダウンロード

榊原 2012 MetaVelvet メタゲノム対応型アセンブラ http://metavelvet.dna.bio.keio.ac.jp/MV.html Namiki et al. 2012 89

浅井 2013 PBSIM Pac Bioシークエンサーのリードシミュレータ http://code.google.com/p/pbsim/ Ono et al. 2013

笠原 2013 Sprai PacBio用ゲノムアセンブリソフト http://sprai.bio/ Miyamoto et al. 2014 21 1,495 723

榊原 2013 Xgenovo 454リード専用メタゲノムアセンブラ http://xgenovo.dna.bio.keio.ac.jp/ Afiahayati et al. 2013 3

伊藤 2014 Platanus 高ヘテロ接合性に適応可能なゲノムアセンブラ http://platanus.bio.titech.ac.jp Kajitani et al. 2014 51 1,074 454

榊原 2014 MetaVelvet-SL 学習機能を備えたメタゲノム対応型アセンブラ http://metavelvet.dna.bio.keio.ac.jp/MSL.html Afiahayati et al. 2015 2

平川 2015 GMcloser 高精度ギャップ修復ソフトウェア https://sourceforge.net/projects/gmcloser/ Kosugi et al, 2015

平川 2015 GMvalue アセンブリ精度評価ソフトウェア https://sourceforge.net/projects/gmcloser/ Kosugi et al, 2015

榊原 2010 Murasaki 多重ゲノム配列比較システム http://murasaki.dna.bio.keio.ac.jp/ Popendorf et al. 2010 10

浅井 2011 Raccess アクセサビリティの計算 http://rtools.cbrc.jp/ Kiryu et al. 2011

浅井 2011 CentroidHomfold-LAST 相同配列を用いたRNA2次構造予測 http://rtools.cbrc.jp/ Hamada et al. 2011

浅井 2012 GeLAto  ゲノムランドスケープ比較 http://www.cb.k.u-tokyo.ac.jp/asailab/gelato/ Ashida et al. 2012

浅井 2012 Rchange 塩基置換によるエネルギー変化 http://rtools.cbrc.jp/ Kiryu et al. 2012

榊原 2012 DAFS 機能性RNA配列アライメントプログラム http://www.ncrna.org/software/dafs/ Sato et al. 2012 3

矢田 2012 hegma 大規模配列データ（〜Gb）からのモチーフ発見 http://www.genome.ist.i.kyoto-u.ac.jp/~ichinose/hegma/ Ichinose et al. 2012 3 863 75

森下 2013 TRhist NGSリードからのタンデムリピート伸長発見ソフトウェア http://trhist.gi.k.u-tokyo.ac.jp Doi et al. 2014 10

浅井 2014 RintD 参照RNA構造からの近さに基づく構造確率分布計算 http://rtools.cbrc.jp/ Mori et al. 2014

浅井 2014 CapR  2次構造確率プロファイルの計算 http://rtools.cbrc.jp/ Fukunaga et al. 2014

森下 2014 boostKCP 標準化ユークリッド距離使用のK-means clustering高速化 http://mlab.cb.k.u-tokyo.ac.jp/~ichikawa/boostKCP/ Ichikawa et al. 2014 4 55

榊原 2015 Sharaku ncRNAのRNA-seqリードマッピングプロファイルを分類 http://www.dna.bio.keio.ac.jp/sharaku/ submitted. 2016

岩崎 2016 MOCCS ChIP-SeqデータからDNA配列モチーフ列挙 https://github.com/yuifu/moccs Ozaki & Iwasaki 2016

浅井 2011 LAST リードのクオリティ情報を数学的に適切に考慮した確率ア
ラインメント手法

http://last.cbrc.jp/ Hamada et al. 2011
Martin et al. 2012

黒川 2012 GHOSTM GPUを用いた高速なアミノ酸配列相同性検索ツール http://www.bi.cs.titech.ac.jp/ghostm/ Suzuki et al. 2012 20

黒川 2014 CLAST GPUを用いた高速な塩基配列相同性検索ツール https://github.com/masayano/CLAST Yano et al. 2014

黒川 2010 VITCOMIC 系統間の進化的関連性と共に描画するWebアプリ http://mg.bio.titech.ac.jp/vitcomic/ Mori et al. 2010 18 1,702 解析数

榊原 2012 Samscope 高速なマッピングビューアー http://sourceforge.net/projects/samscope/ Popendorf et al. 2012 2

黒川 2015 DomSign 配列中に存在するドメインの組み合わせを基に機能未知
なタンパク質の機能予測するツール

http://static-content.springer.com/esm/art%3A10.1186%2Fs12859-015-
0499-y/MediaObjects/12859_2015_499_MOESM3_ESM.zip

Wang et al. 2015 2

黒川 2015 FuncTree サンプルの機能的特徴の視覚化可能なWebアプリ http://bioviz.tokyo/functree/ Uchiyama et al. 2015 1

黒川 2010 MiGAP 微生物ゲノム自動アノテーションパイプライン http://migap.org/ 12,061 解析数

中村 2011 DDBJ pipeline NGSの解析支援パイプライン https://p.ddbj.nig.ac.jp/ Nagasaki et al. 2013 19 961 利用者数

中村 2013 Mudi WGSによる変異点同定支援WWWツール http://naoii.nig.ac.jp/mudi_top.html Iida N et al. (2014)

浅井 2014 Rtools  RNA配列・２次構造解析関係のツールの統合サーバ http://rtools.cbrc.jp/ Iwakiri et al. 2016

黒川 2014 MeGAP メタゲノム解析パイプライン http://fs2.bio.titech.ac.jp/megap/ 364 解析数

笠原 2010 Local Package Manager ソフトウェア環境自動構築ソフト http://lpm.bio/ 24,070 推定2万

笠原 2012 ffton ファイアーウォールを越えた大容量ファイル高速転送ソフト http://github.com/mkasa/ffton/ 13 2週間で 1

笠原 2012 Tiny Cloud Engine 解析パイプライン記述言語 http://ka.cb.k.u-tokyo.ac.jp/tce/ 211 6

笠原 2012 fatt 世界最速FASTA/Qファイル統計ソフト http://github.com/mkasa/klab/ 12 2週間で 4

瀬々 2013 Homeoroq 異質倍数体の発現解析ソフトウエア http://seselab.org/homeoroq/ Akama et al. 2014 13 1,301

瀬々 2013 LAMP 組合せ効果の検定手法 http://seselab.org/lamp/ Terada et al. 2013 17 4,171

瀬々 2015 COSMOS 大規模構造変異検出ソフトウエア http://seselab.org/cosmos/ Yamagata et al. 2016 85

瀬々 2015 ChIP2LAMP 相乗的に働く転写因子結合部位の検出ソフトウエア http://seselab.org/chip2lamp/ - 221

瀬々 2015 LAMPLINK 相乗的に働くSNPを検出できるGWASソフトウエア http://seselab.org/lamplink/ Terada et al. in prep 607

森下 2015 CSMinFinder Large K27HMDを検出する区間分割法 http://mlab.cb.k.u-tokyo.ac.jp/~ichikawa/Segmentation/ Ichikawa et al. 2015 257

黒川 2011 MicrobeDB.jp セマンティックWeb技術利用の微生物統合データベース http://microbedb.jp/ 65,357

黒川 2012 MEO 微生物の生息環境に関するオントロジー http://mdb.bio.titech.ac.jp/meo Tuama et al. 2012 4 67,430

森下 2012 Medaka Methylome Browser メダカのメチロームに関するゲノムブラウザ http://utgenome.org/methylome/ Qu et al. 2012 18 671

岩崎 2013 MetaMetaDB メタゲノム・16S rRNAのメタデータベース http://mmdb.aori.u-tokyo.ac.jp/ Yang & Iwasaki 2014 2

岩崎 2013 MitoFish 魚類ミトコンドリアゲノムデータベース http://mitofish.aori.u-tokyo.ac.jp/ Iwasaki et al. 2013 150 98,074 PV

森下 2013 wormtss 線虫C.elegansの転写開始点を大規模に同定した http://wormtss.utgenome.org/ Saito et al. 2013 5 328 43

デ
ー
タ
ベ
ー
ス

相
同
性
検
索

アクセス数／他

ア
セ
ン
ブ
ル

配
列
解
析

可
視
化

パ
イ
プ
ラ
イ
ン

環
境
整
備

そ
の
他

別表　開発ソフトウェア一覧
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（３）領域企画課題 

大規模ゲノム情報生産及び研究リソース構築支援活動では、一般公募による申請課題に

対する支援と並行し、比較的少数の領域企画課題（以下、企画課題）を実施してきた。多

細胞生物のゲノム解読、特に全ゲノム解読は、試料調製から情報解析に至るまで総合的か

つ分野融合的に進める必要があるため、個別の研究室で企画・実行することは規模と複雑

さの点で極めて困難だからである。そのため、研究コミュニティからの提案（ホワイトペ

ーパー）課題、あるいは我が国の研究者（グループ）が参加する国際プロジェクトで、支

援活動によって我が国の国際的プレゼンスが高まると予想される課題について、総括支援

活動でゲノム科学の研究課題としての意義・有効性などについて審査した後に企画課題と

して取り上げ、多くの場合は複数の支援拠点が連携してゲノム解読を実施した。また、格

別にサイズが大きかったり構成が複雑なゲノムを対象とする課題で技術的難題が伴う場合

には、上記と同じプロセスで技術開発目的の企画課題として取り上げた。ゲノム解読技術

の急速な進歩に対応し、将来の支援に結びつけるために必要な先端的技術開発についても

同様である。以下、企画課題ごとに内容と成果について報告する。 

（１）シーラカンスゲノム解読 

実施期間：2011～2013 

本課題は、国際プロジェクトとしての提案である。解析用に、東京工業大学からタンザニ

ア産 3 頭、コモロ産 1 頭、東京大学からインドネシア産 1 頭の、現存する全 2 種のシーラ

カンス（Latimeria chalumnae および L. menadoensis）に由来する試料が提供された。こ

れらについて全ゲノム配列を決定し、さらに保存状態は不良であったが一部の試料につい

てトランスクリプトームデータも取得して大規模な比較ゲノム解析を実施した。東京工業

大学伊藤研究室（情報支援）で開発されたアセンブラ（PLATANUS）を用いて構築したゲノ

ムは LatCha_J1.0 として公開しており、推定ゲノムサイズ、2.67 Gb、N50 (contig) 9043 bp、

N50 (scaffold) 331,424 bp を NGS データのみから実現している。また、遺伝子モデルの構

築にも成功し、総遺伝子数（タンパクコード遺伝子）を約 22,000 と推定した。特に、四肢

形成や嗅覚に関連する遺伝子について詳しく調べたところ、シーラカンスは水中で生息す

る魚類であるにも関わらず、そのゲノム中には陸生の四足動物に特徴的な遺伝子群がすで

に存在していることが明らかになった。また、異なる繁殖集団のゲノム比較の結果、調査

した個体群の遺伝的多様性が極めて低いことも明らかとなり、この希少種の絶滅回避に向

けた本格的保全活動が急務であることも示唆された。 

本課題は、当時のシーケンシング及び情報解析拠点のほぼ全力を注入した結果、約 1 年

で論文投稿に到達した。論文の著者も国内研究者および水族館関係者、国外の大学・政府

研究機関と多彩であることも特徴で、ゲノム支援活動が研究グループ形成にも有効である

ことを示唆している。 
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実施形態： 

ゲノム支援活動 

遺伝研拠点、東大柏拠点（大規模ゲノム情報生産・研究リソース構築支援活動） 

東工大（情報支援活動） 

ゲノム支援以外の参加研究グループ 

東工大（岡田研究室）、慈恵医大（岡部研究室）、遺伝研（城石研究室） 

成果サマリー 

＊ゲノムサイズ 2.67 Gb、N50 (contig) 9043 bp、N50(scaffold) 331,424 bp 

＊推定遺伝子数（タンパクコード遺伝子）：22,000 

＊高度に個体内、集団間で相同性が高くヒトの約 1／40。種の遺伝的多様性保全の観点 

からは、極めて危険な状態にある。 

＊アフリカ種－インドネシア種間差は、従来の小規模解析結果と同じく約 0.2％ 

＊進化速度（遺伝子変異速度）は、ヒト、トリ、カエルの約 60％程度と遅い 

＊陸上化、四肢形成への前適応状態を保存していると思われる遺伝子群を検出 

情報公開 

＊査読付き論文：Nikaido M. et al. (2013) Coelacanth genomes reveal signatures for 

evolutionary transition from water to land. Genome Res. 23:1740-1748.  

＊ホームページ（公開中）:http://coelacanth.nig.ac.jp/ 

＊データ公開：Coelacanth genome sequencing project  

BioProject: Accession: PRJDB500 ID: 174410 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/bioproject/174410  
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（２）アフリカツメガエルゲノム解読国際コンソーシアム支援 

実施期間：2011～2015（2015年12月に論文投稿） 

アフリカツメガエルは、発生生物学における中心的なモデル生物の一つである。しかし、

ゲノムが偽4倍体で解読が困難である等の理由で近縁種のネッタイツメガエルのゲノム解

読が先行していた。一方、発生生物学の知見の多くはアフリカツメガエルを用いた研究か

ら得られており、また国内研究者によって樹立された近交系（J-strain）が国際的にも使

われるなど、その学術的有用性のみならず研究コミュニティの規模からも重要な生物種で

ある。本課題は、アフリカツメガエルを使用する発生生物学コミュニティから当初提案が

行われた。一方、米国でもJGI、UC-Berkeleyを中心にゲノム解読が進められようとしてい

たことから、日米を中心とする国際コンソーシアム支援として企画課題に取り上げた。国

際コンソーシアムにおける日本側コミュニティの規模と寄与は次第に拡大しており、2種類

のBACライブラリ作成と国内・国際頒布、多数の組織を対象としたRNA-seq解析およびアノ

テーション、サブゲノムを区別するためのFISH解析等のほか、米国側との定期協議も実施

しており、2015年12月に論文投稿に至った。さらに、解析の途中段階からゲノムブラウザ

（http://xenopus.lab.nig.ac.jp/）をコミュニティ向けに公開し、アクセス制限付きであ

りながら共同研究が派生するなど大きな影響を発生生物学分野に与えている。ChIP-seqや

メチローム解析が、個体発生時の遺伝子発現調節やエピジェネティック制御を解明するた

めの主要な手段になりつつあるが、本支援の成果は、そのための重要な研究基盤情報とな

るものである。 

実施形態： 

ゲノム支援活動 

遺伝研拠点、東大柏拠点（大規模ゲノム情報生産・研究リソース構築支援活動） 

ゲノム支援以外の参加研究グループ 

 産業技術総合研究所、東京大学、基生研、名古屋大学、広島大学、北海道大学、長浜

バイオ大学、山形大学、東京工業大学、徳島大学、立教大学、北里大学,新潟大学 

成果サマリー（論文投稿中のため詳細は省略） 

＊全ゲノムアセンブリーの構築と倍数体ゲノムの判別 

＊BAC ライブラリ（2種類）構築 

＊各種組織のトランスクリプトームデータとアノテーション 

情報公開 

＊論文投稿中（2015 年 12 月）日本側著者 28 名,国外著者 19 名 

＊ホームページ（制限付きアクセス）：http://xenopus.lab.nig.ac.jp/ 
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研究打ち合わせ風景(遺伝研) 

（３）ポリプテルスゲノム解読 

実施期間：2011～ 

条鰭類のゲノム情報は、ゼブラフィッシュやメダカなどがモデル動物として整備されて

いるが、これらの種は過去に大規模なゲノム重複が生じており、したがってゲノムと遺伝

子の構成も複雑で解析が困難な場合もある。ポリプテルスは、条鰭類の中でもこのゲノム

重複に先立って種が分岐したと考えられており、硬骨魚のボデイプランの基本形と発生プ

ロセスを明らかにする上で重要な生物種である。本課題は、前ゲノム特定領域研究で EST

解析の一部を支援しており、引き続きコミュニティからの要請を受けての支援である。解

析用の種として、形態と魚体の大きさが異なる Polypterus senegalus および P.endlicheri

を、それぞれ慈恵医大、理化学研究所が個体を提供し、関連研究者が一堂に会して試料採

取を行った。本報告書執筆時点でゲノムアセンブリ、RNA-seq、BAC-end 配列決定等の基礎

的データの取得は終了しており、論文執筆を進めている段階である。 

実施形態 

ゲノム支援活動 

 遺伝研拠点、東大柏拠点（大規模ゲノム情報生産・研究リソース構築支援活動）、東工

大（情報支援） 

ゲノム支援以外の参加研究グループ 

慈恵医大、理化学研究所、東京大学、名古屋大学、北海道大学、基礎生物学研究所、
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東京工業大学、愛媛大学、 

成果サマリー（論文準備中のため詳細は省略） 

 ＊初期ゲノムアセンブリ（Platanus を使用、継続検討中）：総塩基数、3.56 Gb；Scaffold 

N50、1.13 Mb；Contig N50、32.4 kb。G/C%=39.2。Repeat content=52.4%。 

 ＊BAC ライブラリ構築: BAC エンドシーケンス（約 7万クローン分完了）、全長シーケン

ス（73 クローン終了） 

＊RNA-seq 解析：17 組織から取得 

＊遺伝子モデル構築：遺伝子数＝23,173（暫定版） 

情報公開 

＊ホームページ（制限付アクセス）：http://polypterus.lab.nig.ac.jp/ 

（４）スンクスゲノム解読 

実施期間：2013～ 

 スンクスは、ジャコウネズミ（Suncus murinus）の実験動物室系統であり、繁殖率がよ

く、標準系統である KAT 系統（ネパール国カトマンズ由来）をはじめとし、11 系統（亜系

統含む）が我が国で樹立・維持されている。本種は、古くは食虫目（真無盲腸目）に分類

された生物であり、一般的な実験動物であるマウス、ラットとは異なり、様々な種特異性

を示すことが知られている（消化管ホルモンであるモチリンの存在・嘔吐反射・ビタミン

Ａ催奇形性高感受性・卵巣摘出下での妊娠持続など）。このように、スンクスはマウス、ラ

ットでは明らかにすることのできない様々な生物現象にアプローチできる非常に有益なモ

デル動物である。また、哺乳類の進化系統上もユニークな生物で、霊長類との近縁性が主

張されたこともある（これは、今回のゲノム解読の結果、完全に否定された）。我が国では、

1970 年代からこの動物の研究モデル（発生学、形態学、免疫系、脂肪代謝、生殖系、食餌

行動など）としての重要性に着目した研究が進められており、2006 年にはスンクス研究会

が設立されている。研究者の範囲も基礎生物学から医学分野までと幅広く、日本を中心に

国際的な広がりを見せており、世界の十数カ国の研究者から数百編の論文が発表されてい

る（http://suncus.w3.kanazawa-u.ac.jp/about.html）。この中からスンクスゲノム研究コ

ンソーシアムが組織され、ホワイトペーパー及びサポート文書が本支援活動に送付された

後に企画課題として採択された。ゲノム解読試料としては、岡山理科大学で維持飼育され

ている Ous:KAT-227c 系統を使用した。また、コンソーシアムメンバーから組織提供を受け、

東大柏拠点で RNA-seq データを取得した。現時点でのゲノム概要配列では、ゲノムサイズ

が約 2.4Gb、ContigN50 値が 32.5 kbp、ScaffoldN50 値が 3.57 Mbp と、良好な統計値が得

られている。BAC/Fosmid ライブラリも作成してあることから、ゲノム編集技術を応用した

組換え動物の作成等の基盤研究技術開発が今後は進むことが期待できる。コンソーシアム
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と拠点メンバーとは定期的に会合を持っており、アノテーションと並行して論文作成を進

めている。我が国発のモデル生物として、スンクスの有用性が高められ、医学生物学研究

の発展にユニークな寄与をすることが期待されている。 

実施形態 

ゲノム支援活動 

 遺伝研拠点、東大柏拠点（大規模ゲノム情報生産・研究リソース構築支援活動）、遺伝

研（情報支援） 

ゲノム支援以外の参加研究グループ 

 岡山理科大学、埼玉大学、金沢大学、首都大学東京、九州大学、国立成育医療センタ

ー、、名古屋大学、岡山大学、日本獣医生命科学大学 

成果サマリー（論文準備中のため詳細は省略） 

 ＊ゲノムアセンブリー完了（Platanus を使用）：総塩基数、2.37 Gb；ContigN50、32.5 kbp；

ScaffoldN50、3.57Mbp  

＊BAC ライブラリ構築、Fosmid ライブラリ構築とエンドシーケンス決定 

＊RNA-seq 解析：16 組織分、アノテーション作業進行中 

情報公開 

＊ホームページ（制限付きアクセス）：http://suncus.nig.ac.jp/ 

＊データ公開 

Accession: PRJDB3329 ID: 269699 

BioSample: SAMD00023309 

DRX024927: Illumina HiSeq 2500 paired end sequencing of SAMD00023309 

DRX024926: Illumina HiSeq 2500 paired end sequencing of SAMD00023309 

（５）カイコ p50T 系統ゲノム再解読 

実施期間：2014～ 

技術開発研究を主体とする企画課題として、第三世代 1 分子シーケンサによる長配列デー

タを中心に全ゲノム配列を構築するための開発研究を進めている。カイコゲノムは、前ゲ

ノム特定領域研究で構築を支援した概要配列であるが、これの高度化と統合化が目的であ

る。解析用試料として東京大学からカイコ近交系 p50T 系統に由来する組織提供を受け、100 

kbを超える長鎖DNAの抽出精製からPacBIO RSIIによる配列データ生産とアセンブリ作成、

Illumina リードによるギャップ解消、BAC 全長配列決定を組み合わせて概要配列の高度化

の検討を進めている。現在は雌雄両ゲノムについて、ゲノム全体および性染色体について
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の検証を行っている段階だが、公開概要ゲノム配列では約 45,000 か所残っていたギャップ

が約 1000 か所にまで減少し、ゲノム配列の連続性が数十倍程度に向上した。また、ゲノム

配列の連続性を示す N50 値も、公開ゲノム配列の 15.5 kbo に対して 346.6 kbp と、20 倍以

上の高精度化を実現している。現在は、論文執筆に向けて新アセンブリと既存ゲノム情報

とアノテーションの統合化を進めている。 

実施形態 

ゲノム支援活動 

 遺伝研拠点（大規模ゲノム情報生産・研究リソース構築支援活動）、遺伝研（情報支援） 

ゲノム支援以外の参加研究グループ 

東京大学、農業生物資源研究所 

成果サマリー 

＊p50T 系統の雌雄各１個体から DNA を抽出、雄 DNA について PacBIO RSII による配列デ

ータの取得と初期アセンブリ構築、さらに ILLUMINA データによる補正を実施 

＊初期アセンブリデータ：scaffold 数：726 個、461,879,106 bp (>10 kb)；N50: 14,176,391 

bp；ギャップ数: 119 (1.77 Mb) 

＊BAC/fosmid の全長配列でギャップの解消中 

情報公開 

＊ホームページ（制限付きアクセス）：http://bombyx.nig.ac.jp/  

＊ホームページ（公開中）：https://kaiko.nig.ac.jp/ 

（６）オーストラリアハイギョゲノム解読 

実施期間：2013～ 

サイズが非常に大きくリピート構造が複雑なゲノムをもつ生物種（群）は地球上に数多く

存在する。こうしたゲノムの全配列を効率よく次世代型シーケンサで解読するための技術

開発研究は、ゲノム科学としての学術面のみならず農学、環境学等への応用上も必須であ

る。そこで、本課題ではハイギョ類の中でもゲノムサイズが最小のとされているオースト

ラリアハイギョを対象としたゲノム解読を進めている。ハイギョは、分岐年代がシーラカ

ンスよりも更に四足動物に近いとされており、生物の進化や多様性を研究する上で非常に

重要な位置を占める種である。そこで解析用の試料として、理化学研究所がオーストラリ

アから正規手続きを経て導入し、アクアマリンふくしまで飼育されていたオーストラリア

ハイギョ、Neoceratodus forsteri の個体提供を受け、前述したポリプテルスと同時にゲノ

ム解読用の組織採取を実施した。オーストラリアハイギョのゲノムサイズは、ハイギョ類

の中では最小の 50 Gb 程度と推定されており、この数値をもとに Illumina シーケンサによ
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る配列データ生産と、初期情報解析を進めている。また、新アセンブラの開発についての

検討を行っている。 

実施形態 

ゲノム支援活動 

 遺伝研拠点、東大柏拠点（大規模ゲノム情報生産・研究リソース構築支援活動）、遺伝

研（情報支援） 

ゲノム支援以外の参加研究グループ 

慈恵医大、理化学研究所 

成果サマリー 

＊Illumina シーケンサによる配列データ生産：PE400、849.14 Gb；PE600、961.96 Gb 

＊RNA-seq データ：11 組織から取得（未解析） 

情報公開 

＊計画中 

オーストラリアハイギョ個体（全長約 38cm） 
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（４）公募支援課題成果のまとめ

① ゲノム医科学

＜支援の概要＞

 医学領域のゲノム解析を含む支援課題に対して，①ゲノムワイド関連解析，②家系由来

試料のゲノム解析，③大規模ゲノム再シーケンシング，④ターゲット再シーケンシング，

⑤ゲノム機能解析（RNA-seq 解析，ChIP-seq 解析，エピゲノム解析）等の幅広い支援を行

った．具体的には，①ゲノムワイド関連解析として延べ 7 件（6,816 検体），②家系由来試

料の解析として延べ 20 件（341 検体），③大規模ゲノム再シーケンシングとして延べ 40 件

（エクソームまたはターゲットシーケンス：4,248 検体，全ゲノムシーケンス：43 検体），

④ターゲット再シーケンシングとして，IgA 腎症の５つの候補遺伝子について 500 検体の

配列決定をおこなっている。HLA 領域遺伝子のターゲットシーケンシングについては，

HLA 領域 33 遺伝子について 2,000 検体のシーケンシングを実施している。⑤ゲノム機能

解析として延べ 15 件（RNA-seq 解析：124 検体，ChIP-seq 解析：29 検体，エピゲノム解

析：48 検体）の課題に対して支援を行った．  

 対象は基本的にヒトの疾患患者であり，検体提供者への説明同意文書，及び研究計画書

は，「ヒトゲノム・遺伝子解析研究に関する倫理指針」が求める記載事項に加え，ゲノム全

域の解析及びデータベースへの登録を行うことを明記することが必要となるため，研究倫

理申請への手続きや対象者への再同意の取得などに対して，ゲノム ELSI ユニットが支援を

行った．

 産出された配列データに対して，ヒト参照ゲノムへのアライメント，変異のコーリング

とアノテーションを行った．アノテーションに際しては，インハウスの日本人データベー

スや外部のデータベースを活用した．また，家系例に対しては連鎖解析による候補領域の

絞り込み，トリオ解析による新生突然変異の抽出，一卵性双生児間の新生突然変異の抽出

などを行った．なお，解析を行うにあたっては，申請者側と議論を行い，必要に応じて解

析サンプルの選定についての助言，取得したデータの解釈や解析についての指導や助言な

どを行った．

＜主な支援成果＞

①ゲノムワイド関連解析

ゲノムワイド関連解析は，ゲノム全体をほぼカバーするような，50 万個以上の一塩基多

型（SNP）の遺伝子型を決定し，SNP の頻度と疾患や量的形質との関連を統計的に調べる

方法である．代表的な成果として，次の成果を挙げることができる．

【日本人男性の痛風のリスク遺伝子を同定（防衛医大・松尾）】

日本人男性の痛風のゲノムワイド関連解析として，臨床診断された痛風症例 1,993 名と

正常尿酸値（7 mg/dl 以下）の対照 2,547 名が解析され，5 つのゲノムワイドで有意な遺伝
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子座を検出した．このうち，MYL2-CUX2 と CNIH-2 はこれまで報告されていない新規の

遺伝子座である．さらにカスタム・チップを用いた解析を行い， 新規の遺伝子座を 5 つ同

定している．

 本研究は，尿酸の生体における制御機構を解明するとともに，リスクのある人に対して

飲酒量や体重の適切な管理を促すことによって，痛風の発症を予防するという社会医学的

観点からもインパクトの大きい成果となった．

②家系由来試料のゲノム解析

主としてメンデル遺伝性疾患を対象として，家系員の連鎖解析，発症者のエクソーム解

析や全ゲノム解析，トリオ解析による新生突然変異の抽出などを行った．代表的な成果と

して，次の成果を挙げることができる．

【小児交互性片麻痺の原因遺伝子を同定（福岡大・廣瀬，石井）】

小児交互性片麻痺（AHC）は，非常にまれな孤発性疾患で，日本国内の患者数は 50 例程

度といわれている．1 歳半以前に発症し，数分間から数日間続く片麻痺あるいは四肢麻痺発

作で，不随意運動，眼球運動異常，けいれん発作などを伴う．頭部 MRI，発作時脳波でも

異常を示さず確実な診断法がなかった．本研究では，血縁のない日本人 AHC 患者 8 例を対

象にエクソーム解析を行い，健常集団にはみられない変異を抽出したうえで，患者にのみ

共通する変異を探索することで，全例で ATP1A3 遺伝子変異を同定した． 

本研究によって，AHC の臨床診断が可能になるとともに，ATP1A3 遺伝子産物である

Na+/K+ ポンプの機能解析によって病態機序の理解と治療法研究の道を拓いた．また，こ

のような小児期発症の重篤な孤発性疾患に対するアプローチとして，血縁のない患者間の

共通変異の抽出やトリオ解析による新生突然変異の抽出が極めて有効であることを示し，

インパクトの大きい成果となった．

③大規模ゲノム再シーケンシング

主として多因子疾患を対象として，患者群・対照群でエクソーム解析やターゲットシー

ケンス解析を行い，関連遺伝子を検索するアプローチを行った．現時点で支援の直接的な

成果には乏しいが，支援の成果として対照群のデータを共有することで，今後の発展が期

待される．

④ゲノム機能解析

その大規模シーケンス能力を活用して，RNA-seq 解析，ChIP-seq 解析，エピゲノム解析

等の幅広い支援を行った．代表的な成果として，次の成果を挙げることができる．

【PAR-CLIP 法を用いた Ataxin-2 の標的 RNA と機能の同定（大阪大・河原）】 

ATXN2 は遺伝性脊髄小脳変性症 2 型（SCA2）の病因遺伝子であり，その遺伝子産物で

ある ataxin-2 のポリグルタミン鎖（グルタミンの繰り返し配列）の異常伸長（健常者は 26
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回以内，患者は 34 回以上）によって発症する．その中間的な伸長（27 から 33 回）を持っ

ていると，神経変性疾患である筋萎縮性側索硬化症やパーキンソン病の発症リスクになる

のではないかという報告があったが，ataxin-2 の機能は不明だった．本研究では，依頼者

が独自の手法により，ataxin-2・RNA 複合体から RNA を回収し，支援側が RNA-seq 解析

を行った．その結果，ataxin-2 が mRNA の 3’非翻訳領域にある AUUUN という配列を

認識し、mRNA の安定性を高める機能を果たしていることが判明した． 

本研究の結果，これまで分からなかった ataxin-2 の機能を解明することによって，SCA2

の病態理解を深めるとともに，筋萎縮性側索硬化症やパーキンソン病といった神経難病の

病態解明にもつながるインパクトの大きい成果となった．
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② 多細胞生物１

 おもに多細胞ゲノムの新規ゲノム配列決定および遺伝子同定のためのRNA-seq/IsoSeq解

析、高密度遺伝子地図作成のためのRad-seq解析などを実施することによりゲノム解読を推

進した。その他には、BAC/fosmidライブラリの作製とエンドシークエンス、特定領域をカバ

ーするクローンの全長配列決定なども支援している。新規ゲノム配列決定以外の支援として

は、再シーケンスによる多型の検出や遺伝子地図作製のためのマーカーの取得、既知転写因

子の標的遺伝子群探索などである。支援課題数は76件（2010年度17件、2011年度15件、2012

年6件、2013年度10件、2014年度14件、2015年度14件）、解析対象は化石試料・原生生物・

動物（扁形・節足・棘皮・原索・脊椎動物など）・植物（緑藻・コケ・種子植物など）など

70種以上である。 

・ 新規ゲノム配列決定：40生物種（解読中を含む） 

・ 系統間・個体間の全ゲノム解析：10課題  

・ 新たな実験系の開発（モチーフの同定など）：4課題 

・ BAC/Fosmid ライブラリの作製と両末端配列決定、全長配列決定：8課題 

・ 化石試料：2課題 

・ その他（RNA-seq 解析やアンプリコン解析など）：3課題 

＃ 複数年度にまたがる同一依頼者からの課題は、ひとつにまとめて記載している 

＜主な支援成果＞ 

（１）新規ゲノム配列決定を対象とした支援 

 IlluminaおよびPacBioを用いた新規ゲノム配列決定を実施するとともに情報支援の東工

大・伊藤らとアセンブラ（Platanus）の開発を行った。新規ゲノム配列決定では、支援内

容（RNA-seq 解析や Rad-seq 解析など）が多岐にわっており、多大な時間と労力がかかって

いる。なお、最近では多くのプログラムや解析手法が発表されており、依頼者側自身でゲ

ノム解析を実施するケースも増加しつつある（10/40 生物種）。この傾向は、国内でのゲノ

ム解析のすそ野が順調に広がりつつあることを示していると考えられる。成果の代表例と

して、次の研究を挙げることができる。なお、6年間で解読したゲノム数は 46 件である。 

「生きた化石」 シーラカンス２種の全ゲノム解読 

 東工大・岡田らは、タンザニア産シーラカンスの全ゲノム概要配列（約2.74Gbp）を

Illuminaデータを用いて決定することに成功した。また、このゲノム配列を参照配列とし

て、インドネシア産とコモロ産シーラカンスと比較することにより、現存する全2種のシー
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ラカンスのゲノム配列を世界に先駆けて決定した。また、1）遺伝的多様度（ヘテロ接合度）

が極めて低い、2）進化速度が極めて遅い、3）陸生四足動物に特徴的な嗅覚受容体遺伝子

が数多く存在する、などを明らかにしており、陸上への進出メカニズム解明に向けた大き

な一歩となった。（Genome Research 23, 1740-1748, 2013） 

シロオビアゲハとナミアゲハのゲノム解読：ベイツ型擬態遺伝子座の同定 

東大・藤原らは、Illuminaデータを用いて2種のアゲハ（シロオビアゲハとナミアゲハ）

ゲノムをアゲハチョウ科の参照ゲノム配列としてはこれまでにない高い完成度で決定し、

ゲノムブラウザ（http://papilio.bio.titech.ac.jp/papilio.html）から提供している。

今後、これらのゲノム基盤情報を利用した染色体進化や形質進化などの研究の進展が期待

できる。また、多くの研究者が注目していたシロオビアゲハのベイツ型擬態遺伝子座の同

定にも成功しており、世界的にも大きな貢献である。（Nature Genetics, 47, 405-409 2015） 

アサガオのゲノム解読 

 基生研・星野らは、PacBio と Illumina データを用いたハイブリッドアセンブリ法により

アサガオ（東京古型標準型）のゲノム配列決定を行い、同じナス目に属するトマトやジャ

ガイモゲノムと比較することより進化の過程で全ゲノム重複がおきていることを明らかに

した。また、アサガオの主要な変異原である Tpn1 ファミリーのトランスポゾンを網羅的に

同定するとともに、古典連鎖地図（1956 年）から、その存在が示唆されていた渦遺伝子を

同定した。論文は、現在投稿中である。 

 このほかにも植物においては、多細胞体制や陸上化に向けた進化の解明に重要なヒメミ

カヅキモやシャジクモ、同じく多細胞化と性特異的領域の解明を目指した微細藻類である

ヒラアオノリ、ゴニウム、ユードリナ、ヤマギシエラなどのゲノム解析結果も今後注目さ

れる。 

（２）ゲノム配列が決定されている生物を対象とした支援 

 おもに参照ゲノム配列との比較解析、すなわち全ゲノム配列データを用いて変異（de novo

変異）や多型を同定する課題が多く、6年間に支援した課題数は 10 件である。系統間また

は個体間での全ゲノム・遺伝子解析によりゲノム変化の解明を目指した研究が大きく広が

ろうとしている。 

蓄積された突然変異が後世代に与える影響の解明 

 阪大・八木らが作製したMutatorマウス(複製に必須なDNAポリメラーゼδの複製正確性を

下げたマウス)と野生型マウスの複数世代においてIllminaデータによる全ゲノム配列決定

を実施し、世界で初めてマウスの1世代あたりの変異率の測定に成功した。また、本実験系

では、集団中で新たに発生する変異が表現型データとともに、その全過程の解析が可能で
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ある（実験室内マウス進化モデルの確立）。（Genome Research 25, 1125-1134, 2015） 

苔類ゼニゴケのゲノム情報基盤の構築 

 苔類ゼニゴケは、遺伝子重複が少なく、形質転換が容易であることからモデル植物とし

て有用である。京大・河内らは、北白川株ゲノムの再シーケンスを実施し、宝ヶ池株（標

準系統）との間で多くの多型（SNP :144,836、Insertion:17,714、Deletion :14,884）を検出して

おり、それらの多型情報をデータベース化することによって、新たなモデル生物としての

地位を確立するに至っている。また、本ゲノム情報を活用した論文が多数発表されている。

（３）新たな実験系の開発 

 新たな実験系を評価するために次世代シーケンサーによる配列決定を支援した。4課題の

うち、代表例として、次の研究を挙げる。 

イネの耐乾性を高める側根の制御ネットワークの解明 

 名古屋大・犬養らは独自に開発したゲノムライブラリー中に含まれる転写因子結合領域

を含むDNA断片を選択的に濃縮する手法を用いて、イネの側根のメリステムサイズを制御す

る転写因子が結合する配列を網羅的に単離することに成功している。今後、単離した配列

から抽出されたモチーフとメリステム形成との関連性および分子ネットワークを解明する

ことにより根系形態改良するうえで有用な遺伝子の同定が期待される。現在、さらなる解

析を進めており、論文発表には至っていない。 

（４）サンガー法によるゲノム・遺伝子解析 

BAC/Fosmid ライブラリの作製と両末端配列決定、クローンの全長配列決定が主な課題と

なっており、成果の代表例として、次の研究を挙げることができる。また、アンプリコン

解析による進化生物学的な研究結果としては、東大・河村らが霊長類の M/LWS タイプオプ

シン遺伝子と比較対照領域の配列比較により、現在も進行している適応進化の可能性を示

している（BMC Evolutionary Biology 11, 312, 2011）。 

コモンマーモセットのゲノム配列解読の改良 

 コモンマーモセットは小型の霊長類であり、繁殖性が高く、遺伝子改変動物の作出が可

能であることなどから脳疾患の解明においてヒト疾患モデル動物として有用である。実中

研・佐々木らは BAC エンド配列（約 7.7 万クローン分）をマーモセットゲノム配列上にマ

ッピングすることにより、遺伝子改変実験などにおいて解析対象をカバーする BAC クロー

ンを迅速に選択することを可能にした。また、Illumina データを用いて公開されているゲ

ノム配列をアップデートする際にも有用であった。今後、霊長類に特有な高次脳機能の解

明に向けた遺伝子改変実験などにおける重要な基盤情報を提供した。（Scientific Reports 
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5, 16894, 2015） 

アフリカツメガエルのゲノム解読 

 発生生物学における中心的なモデル生物の一つであるアフリカツメガエルはゲノムが異

質4倍体であり、その解読の困難さからゲノム情報が整備されていなかった。東大・平良/

基生研・上野らを中心とした国内のXenopusコミュニティは、国際共同研究としてゲノム解

読を進め、Illuminaデータを用いた全ゲノム配列決定に成功している。ゲノム支援では、

BACおよびFosmidライブラリの作製と両末端配列決定（約21.3万クローン）、アセンブリが

困難である領域に関してはBACクローンの全長配列決定、FISH解析用のBACクローンのDNA調

製、RNA-seq解析、情報支援（ブラウザの作成など）を実施している。これまでに染色体逆

位や融合領域、サブゲノム（異質倍加前の祖先種ゲノム）、ゲノム倍加後に起きたと考え

られる特徴的な変化などが明らかとなっており、今後ゲノム倍化の生物学的意義に関する

研究が飛躍的に進展すると考えられる。また、この成果は発生生物学分野だけではなく、

多くの生命科学分野に大きな影響を与えると期待される。現在、論文を投稿中である。 

  以下の生物種についてはゲノムブラウザを構築し、公開済である（公開用以外は、支援

依頼者およびコミュニティ用であり、アクセス制限を実施している）。 

シーラカンス http://coelacanth.nig.ac.jp (公開用) 

アフリカツメガエル http://xenopus.lab.nig.ac.jp (公開用) 

ハナビシソウ http://hikakudb.nig.ac.jp/CaliforniaPoppy 

ヒラアオノリ http://hikakudb.nig.ac.jp/Ecomp 

変異マウス(阪大） http://hikakudb.nig.ac.jp/osaka_mouse 

線虫（甲南大） http://hikakudb.nig.ac.jp/konan_celegans 

ゴニウム http://hikakudb.nig.ac.jp/Gonium 

アゲハ http://hikakudb.nig.ac.jp/Ppolytes 

カイコ http://kaiko.nig.ac.jp/ (公開用) 

http://bombyx.nig.ac.jp/ 

＜支援活動における課題等＞ 

ゲノムサイズが大きい（3Gb 以上）すなわちリピート（特に完全一致したリピート）の割

合が多い、あるいは、相同染色体間の違いが大きい生物種のゲノムアセンブリは、コンテ

ィグ間のつながりが良くない状況であり、今後のゲノム配列決定における大きな課題であ

る。対応策として、Microfluidics 技術を用いた BioNano Genomics 社が開発した「1分子

ゲノムマッピングシステム」や 10X Genomics 社の「GemCode テクノロジー」の活用を検討
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するとともに、PacBio のロングリードとの組み合わせに対応したアセンブラーの開発を情

報解析支援チームと取り組んでいる。しかしながら、PacBio を用いる場合は特に高品質の

ゲノム DNA（高純度かつ高分子 DNA）を大量に必要とするため、ゲノム DNA 抽出技術の開発

も緊急を要する課題である。また、ゲノム DNA 量が少ない場合における鋳型調製法につい

ても今後さらなる検討が必要である。 

 論文化については、アノテーション作業や生物学的解析、高度なデータ解析において、従

来と同様、人材が不足していることもあり、多大な時間と労力がかかっている。なお、多細

胞生物のゲノム解読として発表された論文は3件、投稿中が4件とやや少ない状況であるが、

多くは現在論文化に向けた作業が進んでいる。 
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③ 多細胞生物 2

＜支援の概要＞

（1）ゲノム配列情報等の産出 

主として、ゲノム配列が既知の真核生物・多細胞生物について、RNA-seqによるトランス

クリプトーム解析、ChIP-seq、BS-seqを中心としたエピゲノム解析、exome解析、さらに

TSS-seqあるいはRIP-se等の特殊な解析を含む幅広い機能ゲノム解析の支援を行い、また、

ゲノム配列未知の生物についてもその遺伝子構造を特定するためのRNA-seq解析を行った。

具体的には、223件（2010年度20件、2011年度24件、2012年40件、2013年度47件、2014

年度53件、2015年度39件）の課題に対して支援を行った。解析サンプル数も、1件の

支援でトランスクリプトーム解析とエピゲノム解析行うなど多層オミクス解析の依頼が増

えており、2014・2015年度は各年度1000サンプルを超えている。対象は、ヒトをはじ

めとして、酵母から線虫・ショウジョウバエ・メダカ・ゼブラフィシュ・シロイヌ

ナズナ・マウスなどのモデル生物が多いものの、ヒトデ・ホタル・アフリカツメガ

エル・イモリ・パルマ藻・アオノリ・ジャガイモ等50種類以上の生物種にわたる。

また、最近では、1細胞のRNA-seqなど極微量のサンプルの解析要望も出てきている。 

（2）情報解析支援 

 算出されたデータの一次情報解析支援、さらに必要に応じて、論文化に必要な高度な情

報解析支援（ゲノム比較解析等）を情報支援グループと連携して行った。なお、解析を行

うにあたっては、申請者側と議論を行い、必要に応じて、サンプル調整の指導、解

析サンプルの選定についての助言、取得したデータの解釈や解析についての指導や

助言などを行った。

（3）実地での技術講習 

支援希望者側の要望に応じて、実地での技術講習（On–the-Job-Training）を行い、本研究

分野の裾野の拡大と若手育成を図った。各年度、3-4課題の支援依頼者またはその研究グル

ープの若手研究者に対してOJTを実施した。 

 以上を通じて、全体として、単なる配列決定だけにとどまらない総合的なゲノム解

析支援を実施した。

＜主な支援成果＞

（1） トランスクリプトーム解析とエピゲノム解析を組み合わせたメカニズム解明 

 マウスなどモデル生物を用い、様々な生物学現象につき、トランスクリプトーム解析と

エピゲノム解析を組み合わせた多層オミクス解析でその現象にかかわる遺伝子を見いだし

たり、その制御メカニズムにせまる研究は、多細胞２の分野の支援課題の約8割を占める。

代表的な成果として、 次の研究を挙げることができる。
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【大脳新皮質神経幹細胞による多様な細胞の産生機構の解明（東大・後藤）】

 後藤らは、ポリコーム群タンパク質が神経幹細胞のニューロン分化能を抑制することで、

ニューロン分化期からグリア分化期へと移行することを見出していたが、これまでの支援

により、HMGA2がポリコーム群タンパク質の重要な標的遺伝子であることを明らかにした。

（Nat. Neurosci, 2012）また、HMGA2過剰発現で発現が上昇する遺伝子のうち、Igf2bp2とい

う新たな神経幹細胞の制御因子を見つけることができた。（Genes Cells, 2013）さらにFezf2

がポリコーム群タンパク質の標的であることを見出した。（Development, 2014） 

【RNA分解酵素Zc3h12aによる免疫抑制機構の解析（京大・竹内）】 

竹内らは、新規 RNA 分解酵素である Regnase-1（Zc3h12a）を同定し、この遺伝子がT

細胞で発現しないと自己免疫性炎症性疾患発症し致死的であることを示してきた。本支援

では、Regnase-1標的mRNAを網羅的に検討し、これまでに同定されていた Il6などに加え、

c-Relや、Icos、Ox40、Il2などの mRNA を見つけることが出来た。さらに、RIP-Seq解析を

行い、これらの分子をコードするmRNA が Regnase-1 による直接の標的となっていること

を示す事が出来た。（Cell, 2013, 2015） 

【エピジェネティック異常による造血腫瘍の発症機構の解明（千葉大・岩間）】

 癌において、多くのエピジェネティック制御遺伝子が遺伝子変異の標的となることが

明らかになりつつある。岩間らは、ゲノム支援を受けて、ポリコーム群遺伝子EZH2 遺伝子

欠損マウスとDNA 脱メチル化過程を触媒する TET2 遺伝子ノックダウンマウスを用いて、

EZH2 と TET2 の活性喪失型変異が骨髄異形成症候群 (MDS)、骨髄増殖性腫瘍 (MPN) の

病態形成にどのように関与するのかについて解析を行った。

その結果、Ezh2 の欠損により H3K27me3 レベルがゲノムワイドに低下しきわめて多くの

遺伝子の発現が亢進すること、一方で、一部の分化関連遺伝子や癌抑制遺伝子はEzh1 の代

償的な機能によりH3K27me3が保持され、遺伝子抑制が維持されることを明らかにした。（J 

Exp Med, 2103） 

（2）新規のゲノム解析における遺伝子構造の確定に向けたトランスクリプトーム解析 

多くの場合、多細胞１の分野と協力して新規のゲノム配列決定と同時にRNA-seqなどのト

ランスクリプトーム解析を行うことが多かった。また、ドラフトゲノム配列のみが利用可

能な生物について配列解析の確度を上げるためのトランスクリプトーム解析の支援も行っ

た。件数としては全体で2割程度である。例としては、 

【アカハライモリのモデル動物化を加速する分野横断研究（筑波大・千葉）】

千葉らはJapan Newt Research Community (JNRC)を結成し、イモリの「モデル動物化」を

推進してきた。本支援は、JNRCが行っている利用価値の高い遺伝子情報の収集活動（デー

タベース構築）の支援をめざしてRNA-seqを行い、再生眼球（術後 20 日、25日、30 日、

50 日）、再生脳、再生心臓、水晶体、内臓器官（肺・腸・膵臓・肝臓・腎臓）から約 8.7 億

リードを取得した。これらの情報をもとに  de novo assembly により「組織特異的

transcriptome」および「全 transcriptome」の構築がなされ、JNRC が管理するサイトIMORI 

(http://antler.is.utsunomiya-u.ac.jp/imori/)において公開された。（PLoS ONE, 2014; Sci Rep, 2014） 

【新規形質獲得のゲノム基盤とその進化的起源（東工大・二階堂）】

 二階堂らはビクトリア湖に生息するシクリッドを対象に、なぜ、「唇の肥大化」という

平行進化が起きたのかを理解しようとしている。そのための分子基盤を確立するために唇

の肥大化しているシクリッド種（Haplochromis chilotes）と肥大化していない種（H. sauvagei）

- 221 -



の 2種を対象に、全ゲノム配列の決定（リシーケンス）、異種間雑種系統の構築から遺伝

子地図の作製、QTLマッピングをおこなってきた。本支援では上記の、2 種の唇組織につい

てRNA-seq を行った。その結果、7 コピーある MAGP4 遺伝子のうち、 MAGP4-CD 遺伝

子のみが、H. chilotes の唇組織において顕著に発現量が低いことが明らかとなり、これは 

qPCR によっても確認された。MAGP4 は弾性繊維（エラスチン）の形成に関与し、この遺

伝子を含むゲノム領域の欠損はヒト遺伝病（Smith-Magenis Syndrome）を引き起こすことが

知られているが、そのSMS の特徴の1 つが唇の肥厚であることが記載されている。H. 

chilotes における唇の肥大化がMAGP4 遺伝子の発現低下に起因するエラスチン繊維の形

成不全によるものであると予想された。（Nature, 2014; Genome Biol Evol, 2014） 

なお、このゲノム解析を実施する中で、伊藤らによって開発されたヘテロ接合性に強いゲ

ノムアッセンブラPlatanusが活躍した。 

（3）新規のゲノム解析法の開発 

少数ではあるが、RNAやエピゲノム解析について新規の方法を開発したり、既存の方法

の改良を行い、その評価を支援した場合がある。主なものは、

【RNA分解キネティックスの網羅的解析法の開発（東大・秋光）】 

秋光らは、哺乳動物細胞のRNA分解について網羅的に解析できるBRIC法の開発を行った。

まず、細胞内RNAをBromouridine でパルスラベルし、その後、特異的抗体を用いた免疫沈

降法で経時的にBromouridineラベルされたRNAを回収・定量することで RNA 分解を測定で

きる手法である。この手法で回収されたRNA を次世代シーケンサー解析することによって、

細胞内 RNA 分解を網羅的に解析することが可能になった（BRIC-seq）。本支援では、

BRIC-seq の評価だけでなく、同時に RIP-seq と ChIP-seq、なども行い、RNA分解制御機

構の理解の可能性も示した。（Mol Cell, 2014; Method in Mol Biol, 2014） 

なお、バイオインフォマッティクス解析支援も受け、ノンコーディングRNA のRNA 安

定性解析も行った。

＜支援活動における課題等＞

【サンプル調整の問題】

サンプルの品質は、しばしばゲノム解析の効率や成否に大きく影響する。特に、ChIP-seq

や RIP-seq など、最終的に得られるサンプル量が少ない場合、期待されたデータが中々得ら

れずその原因を明らかにするのに時間と労力のかかる場合が数多く見られた。また、特殊

な条件下での mRNA 調整など、当初予定されていた計画がうまくいかず、ゲノム解析に供

するサンプルの調整ができなかった例も存在した。限られた人的・経済的・施設資源を有

効に使うためには、支援課題の選定の段階で、技術面で、もう少し厳密な審査を行うこと

や、支援開始前などのもう少し丁寧な議論を依頼者と支援担当者間で行うことなどによっ

て、これらの問題に対応する必要がある。

【論文作成の遅れ？】

 最近では、ゲノムデータの論文化には、ますます高度なデータ解析が求められる傾向に

あり、ゲノム論文の作成は、他の分野の研究者が考えている以上に多大な時間と労力を要

する作業になっている。この点において、情報解析支援の一段の強化および情報解析を行

える人材の育成が急務である。また、解析対象によっては、集団遺伝学や数理統計などの

専門家による支援も必要と考えられる。
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④ 微生物

＜支援の概要＞

（1）ゲノム配列情報等の算出 
微生物のゲノム解析を含む支援課題に対して、最新のゲノム解析技術を用いたゲノム

配列決定、ゲノムワイドな変異部位検索、トランスクリプトーム解析（Chip-seq解析等

を含む）、メタゲノム解析（16S rRNA配列を用いた集団組成解析を含む）等の幅広い

支援を行った。具体的には、107件（2010年度16件、2011年度14件、2012年16件、

2013年度22件、2014年度20件、2015年度19件）の課題に対して支援を行った。対

象は、ウイルス・真正細菌・古細菌から真菌・原虫・線虫等の真核微生物をカバ

ーする140種類以上の微生物種・微生物集団であり、以下のような配列データ等

を提供した。

・ゲノム配列の取得：1809株  
・メタゲノム解析（16S による菌叢組成解析を含む）：840 サンプル  
・RNA-seq/ChIP-seq 解析など（メチローム解析を含む）：393 サンプル

・ その他（Fosmid/Bac ライブラリーの両端配列決定など）：4 課題 
(現在解析中のものもあり、最終的なサンプル数が確定していないものもあるため、

正確なサンプル数にはこの数を上回る)

（2）情報解析支援 
 算出されたデータの一次情報解析支援、さらに必要に応じて、論文化に必要な高度な

情報解析支援（ゲノム比較解析等）を情報支援グループと連携して行った。なお、解

析を行うにあたっては、申請者側と議論を行い、必要に応じて、サンプル調整の

指導、解析サンプルの選定についての助言、取得したデータの解釈や解析につい

ての指導や助言などを行った。

（3）実地での技術講習 
支援希望者側の要望に応じて、実地での技術講習（On–the-Job-Training）を行い、本

研究分野の裾野の拡大と若手育成を図った。具体的には、9課題の支援依頼者またはそ

の研究グループの若手研究者に対してOJTを実施した。 

 以上を通じて、全体として、単なる配列決定だけにとどまらない総合的なゲノ

ム解析支援を実施した。

＜主な支援成果＞

（1）新規性・有用性の高い微生物のゲノム解析とゲノム情報からの新規機能遺伝子の

検索

 この方向では、様々な環境由来の微生物の個別ゲノム解析を行い、ゲノム情報からの

新規有用遺伝子の検索を行った。代表的な成果として、 次の研究を挙げることができ

る。

【海洋細菌のゲノム解析による新規ロドプシンの発見（東大・吉澤）】

ロドプシンの多様性に着目して海洋細菌の菌種横断的なゲノム解析を行い、世界
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初めて、H+ポンプ型、Na+ポンプ型、Cl-ポンプ型の3種類ロドプシンを同時にも

つ細菌を発見した。海洋細菌からのCl-ポンプ型ロドプシンの発見自体が世界で初

であり、Na+ポンプ型ロドプシンも２例目であり、当初の期待を上回る極めて新

規性の高い研究成果が得られた。この成果は、太陽光エネルギーを地球生態系へ結

ぶ新しいパスウェイである光駆動型プロトンポンプ（プロテオロドプシン）の研究を大

きく前進させると同時に、急速に神経科学の分野で広がりつつある光遺伝学

（Optogenetics）の新しいツールとしての応用も期待される。（PNAS, 2014）  

（2）微生物集団のメタゲノム解析と難培養細菌のゲノム解読 
本支援活動の大きな柱となった研究分野の一つは、微生物集団のメタゲノム解析とそ

こに含まれる難培養細菌のゲノム解読である。代表的な成果として、 2つの研究を挙げ

ることができる。

【微生物共生系のメタゲノム解析からの難培養細菌のゲノム解読（北大・福井）】

湖底環境での窒素・硫黄循環を担う微生物共生系のメタゲノム解析を行い、２種類の

難培養細菌のドラフト配列が得られた。代謝の中心となるThioplocaについては、メタゲ

ノム配列から、このグループの菌としては世界で初めて完全配列を再構成することに成

功し、さらにプロテーム解析へと展開することによって、本菌の窒素・硫黄代謝の全貌

が明らかとなった。この結果は、環境微生物学のトップジャーナルISEM Journalに発表

された。（ISEM Journal、2015） 
なお、この方向でのメタゲノム解析では、他にもメタン酸化細菌、Anammox、原虫

内部寄生菌などの難培養細菌のゲノム再構築に成功している。

【汚染土壌のメタゲノム解析（東北大・津田）】

 芳香族化合物による汚染土壌のメタゲノム解析を行い、細菌による芳香族化合物の分

解とそれに伴う土壌細菌叢の経時的変化を明らかにした。本研究は、環境微生物の分野

において新しい方向を示す、今までにないタイプの環境メタゲノム解析であり、微生物

による環境浄化の分野を先導する研究である。（DNA Res, 2015） 

ヒトおよび動物の腸内細菌叢の解析に関しても、8課題に対して支援を行った。これ

らの支援活動は、東大・本田らによる免疫を制御するヒト腸内菌種の同定（Atarashi et al. 
Nature, 2013）に結びついたほか、東工大・山田らによる360サンプルを超える大規模な

解析などが進行中である。我が国では、海外のような腸内細菌叢に関する大規模プロジ

ェクトが走っておらず、また腸内細菌叢の研究においては、1サンプルあたり6 Gbp程度

のデータ量が国際標準となっているため、本支援活動が我が国の腸内細菌叢解析を支え

ているといえる状況にある。

（3）属・種レベルでの大規模比較ゲノム解析 
 数十〜数百の菌株を対象とした大規模比較ゲノム解析と全ゲノム情報に基づいた高

精度系統解析も、本支援活動の大きな柱である。この方向では、大分大・山岡らのヘリ

コバクター・ピロリ409株のゲノム比較解析や東京医科大・丸山のレンサ球菌351株の解

析など、10課題以上の支援を行ったが、いずれも解析に時間を要しており、まだ論文発

表に至っていない。論文化に成功した成果の代表例として、 次の研究を挙げることが

できる。

【Escherichia albertiiの主レベルでの比較ゲノム解析（宮崎大・林）】 
最近発見された大腸菌に近縁の病原細菌であるEscherichia albertii 29株のゲノム配列

を決定し、大腸菌や他のEscherichia属とのゲノム比較から、Escherichia属に共通なコア
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ゲノムとE. albertiiに共通なコアゲノムを同定し、E. albertiiの病原遺伝子の網羅的な同定

にも成功した。また、E. albertii特異的で他のEscherichia属には存在しない遺伝子群の検

索結果に基づいて、E. albertiiの特異的検出法を開発した（。なお、この検出法を用いて、

E. albertiiによる集団感染を世界で初めて検出することにも成功している。（Genome Biol 
Evol, 2015） 

（4）真核微生物のゲノム解読 
真核微生物に関しては、酵母等のre-sequencingによる変異部位の同定などの支援とと

もに、de novoのゲノム配列決定も支援した。代表的な成果として、 次の2つの研究を

挙げることができる。

【ベネズエラ糞線虫のゲノム解析（宮崎大・丸山）】

ベネズエラ糞線虫のゲノム解読を行った。これは、我が国で初めての病原寄生虫の全

ゲノム配列決定であり、本支援活動で得られた配列情報が主要データとなり、Sanger研
究所と共同で病原糞線虫のゲノム比較が実施され、Nature Geneticsに発表された。（Nat 
Genet, 2016） 

なお、このゲノム解析を実施する中で、次世代シーケンサを用いた真核生物の全ゲノ

ム解析で問題となるヘテロ接合性に強いゲノムアッセンブラPlatanusが情報支援グルー

プの伊藤らによって開発された。

【サンゴと共生する褐虫藻の全ゲノム解析（OIST・將口）】 
 サンゴとの共生関係にある褐虫藻のゲノム配列を支援し、全ゲノム配列の決定に成

功した。これは、渦鞭毛藻類としては、初めてのゲノム解読である。その結果、

核ゲノム、ミトコンドリアゲノム、葉緑体ゲノムのユニークな構造が明らかになっただ

けでなく、海洋での生物間共生のメカニズムに関する研究や珊瑚礁の保全等へのデータ

の活用が期待される研究成果である。（Curr. Biol., 2103；Genome Biol Evol, 2014; Genome 
Biol Evol, 2015） 

＜支援活動における課題等＞

【サンプル調整の問題】

 サンプルの品質は、しばしばゲノム解析の効率や成否に大きく影響する。特に、メタ

ゲノム解析では、元々のサンプル量が少ない場合やゲノム解析の本来の対象ではない微

生物などの混入などにより、期待されたデータが得られなかった例が見られた。また、

特殊な変異体の作成や特殊な条件下での mRNA 調整など、当初予定されていた計画が

うまくいかず、ゲノム解析に供するサンプルの調整ができなかった例も存在した。限ら

れた人的・経済的・施設資源を有効に使うためには、支援課題の選定の段階で、技術面

で、もう少し厳密な審査を行うことや、支援開始前などのもう少し丁寧な議論を依頼者

と支援担当者間で行うことなどによって、これらの問題に対応する必要がある。

【論文作成の遅れ？】

 最近では、ゲノムデータの論文化には、ますます高度なデータ解析が求められる傾向

にあり、ゲノム論文の作成は、他の分野の研究者が考えている以上に多大な時間と労力

を要する作業になっている。この点において、情報解析支援の一段の強化および情報解

析を行える人材の育成が急務である。また、解析対象によっては、集団遺伝学や数理統

計などの専門家による支援も必要と考えられる。 
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⑤ 情報解析

＜情報解析支援活動の概要＞
 他の支援活動と連携して、ゲノム配列データのアセンブル、マッピング、アノテーショ
ン（生物学的・医学的意味付け）など、ゲノム配列の情報解析の支援を行った。データ産
出量は加速度的に増えており、いずれの課題においても情報解析が鍵となっていることか
ら、本支援活動の要となる活動となった。これに加えて、今後の高度な支援のための先行
技術開発を実験系研究者と連携して進め、解析ソフトウェアやデータベースの開発を実施
した。さらに、支援活動が進むにつれ、情報解析支援部分が最も要望が高くまたボトルネ
ックにもなってきたことから、きめの細かい講習会の開催やOJTを通じた支援依頼側の人材
育成も実施した。
 情報解析支援活動では以下の３つのグループにより、情報解析支援課題のみならず、他
の支援活動と一体となり支援を実施した。
１）一次解析支援グループ 
 大規模ゲノム及びゲノム医科学支援活動と一体的に活動し、産出される塩基配列やタイ
ピングなどの一次データに対して情報解析技術を用いた支援を行う。主に次世代型シーケ
ンサー由来の大量の一次データに対して、一般的なソフトウェアによるアッセンブル、マ
ッピング、相同性検索等の各種自動解析を実施し、その結果を支援依頼した研究者らに提
供する。
２）情報解析支援グループ 
 塩基配列やタイピングなどのシーケンスデータに対して高度な情報解析技術を駆使した
支援（データの整理や生物学的医学的意味付け、データベース構築支援、データ公開支援、
など）を行う。その結果を、各研究者にウェブを通して提供するための技術開発を行う。
また、現在のソフトウェアでは対応できない解析に向けて、汎用性のある情報解析技術の
開発を行うとともに、基盤技術開発グループで開発された新規技術を導入し、速やかにプ
ロトコル化しワークフローを作成することで支援の範囲を順次拡大する。さらに高度な生
物学的または情報科学的な知識の導入が不可欠である解析については、適切な研究者との
共同研究の推進を計る。
３）基盤技術開発グループ 
 ゲノム情報解析支援において、最新のプロトコルでも達成困難な研究領域を補完し、よ
り高度な、かつ最先端の支援を実施するため、次世代型シーケンサーからの大量データ解
析に向けた次世代の情報解析支援技術（高速なアッセンブルおよびマッピング技術、自動
アノテーション技術や超高速相同性検索技術、高度並列化計算技術、バイオクラウドコン
ピューティング技術等）の開発を実施する。

情報解析のみの支援として、2010年度4件（うち1件は支援中止）、2011年度3件、
2012年度6件（継続申請2件含む）、2013年度5件、2014年度2件、2015年度3件、201
6年度4件の支援申請が採択された。全課題に対して支援担当者を決定し、支援依頼
者と議論を重ねつつ支援を行った。これに加え情報解析支援は、上述した一次解析
支援、情報解析支援、基盤技術開発支援の３つのグループにおいて支援ならびに技
術開発を行った。

(1)一次解析支援グループ 
本グループは大規模ゲノム情報生産等支援活動及びゲノム医科学推進支援活動
と一体的に活動した。

(2)情報解析支援グループ 
ゲノム医科学、多細胞生物１＆２、微生物における支援活動と連携して、以下
の支援課題において、高度な情報解析支援を実施した。［医科学］2010年度8
件、2011年度6件、2012年度12件、2013年度10件、2014年度9件、2015年度8件の
エキソーム解析（Target capture含む）もしくは全ゲノム解析。［多細胞生物］2

- 226 -



010年度6件、2011年度4件 , 2012年度2件、2013年度2件、2014年度12件、2015年
度4件のゲノム解析およびRNA-seq解析。［微生物］2010年度4件、2011年度3件、
2012年度2件、2013年度7件、2014年度9件、2015年度7件のゲノム・メタゲノム・
SNP解析・RNA-seq解析。上記支援活動に加えて、支援を円滑に実施するための
高度なソフトウェアを簡便に利用可能な解析パイプラインの開発を行った。

(3)基盤技術開発グループ 
ゲノム科学において必須となる高度な解析技術、ソフトウェア開発を進め、ア
センブル関連ソフトウェア8本、配列解析ソフトウェア16本、解析パイプライン
5本、可視化ソフトウェア4本、環境整備系ソフトウェア3本、データベース6件、
その他7本の、合計49本の新規ソフトウェア、データベースを開発し公開した。 

＜主な支援成果＞

【創薬ターゲットとしてのトリインフルエンザ抵抗性分子の同定（金沢大・細道）】
 トリインフルエンザ抵抗性の主動遺伝子を同定するために、ヒトの全エキソン領
域のシークエンシングデータをゲノム配列にマッピングすることによって、疾患の
原因となるゲノム変異の検出を試みた。検出された変異が真にヒトゲノムの変異に
よるものか、シーケンシングエラーによるものかの判定は難しく、特にIndelに関し
ては、既存のツールでは高精度の検出は困難であった。そこで、塩基アラインメン
トツールLASTに、得られた塩基のクオリティ情報を活用し、確率的な枠組みでアラ
インメントの不確実性を考慮してIndelやSNPを検出する改良を実装し適用すること
で、IndelやSNPの検出精度が向上することが確認でき、多くの新規多型情報発見す
ることに成功した。

【シロオビアゲハなど大型真核生物のゲノム解読（東大・藤原）他】
シロオビアゲハとナミアゲハの高精度なドラフトゲノム配列を、高ヘテロ接合性

ゲノムのde novoアセンブラPlatanusを開発し適用することで完成させることができ
た。雌のシロオビアゲハのベイツ型擬態に関する擬態責任領域には、性分化を制御
するdsx遺伝子が存在するが、本領域（約130kbp）が擬態型（H型）と非擬態型（h
型）で逆位を示すことを突き止めた。(Nature Genet., 2015) 

大型真核生物のゲノムアセンブルを可能にしたPlatanusは、上記アゲハ以外に、イ
トマキヒトデ、ベネズエラ糞線虫、シーラカンス、フタホシコオロギ、アマミトゲ
ネズミ、ザリガニ、オニヒトデ、ヌタウナギ、カタツムリ、ハナビシソウ、ホンハ
ブ、ハナビシソウ、トカラハブ、サキシマハブ、ゲンジボタル、ヘイケボタル、ヒ
メカメノコテントウ、ダンダラテントウなどを対象とする支援課題にて、対象種別
のチューニングを施した上で適用されている。

【転写因子CLOCKによる概日リズムの制御の解明（東大・深田）】
マウス肝臓を用いたChIP-Seqデータに、網羅的に部分配列の出現頻度分布を解析

し認識配列のレパートリーを列挙する事が可能なソフトウェアMOCCSを開発し適
用することで、哺乳類の概日リズムを制御する転写因子CLOCKが認識するDNA配列
のレパートリーを非典型的な配列を含め正確に明らかにすることに初めて成功した。
その結果、概日リズムは、転写因子CLOCKがDNAに結合する直接的な制御に加えて、
他の転写因子や遺伝子発現を抑制するmicroRNAによる間接的な制御により巧みに
調節されていることが明らかとなった。（MCB, 2014）  

【環境擾乱に対する土壌細菌叢のロバスト性（東北大・津田）】
 環境擾乱にともなう細菌群集動態を明らかにすることを目的として、土壌細菌群
集の時系列メタゲノム解析を実施した。解析で得られた膨大な遺伝子断片情報に対
してGPGPUによる超高速相同性検索ソフトウェアGHOSTMおよびCLASTを開発し
適用することで、土壌に添加した多環芳香族化合物は、約10週をかけて土壌細菌群
集により完全に分解されるが、土壌細菌群集構造は、多環芳香族化合物を添加した
直後著しい変動を示すものの、その後24週をかけて緩やかに元の構造に戻るレジリ
エントな動態を示すことを明らかにした。また、このレジリエントな現象が、化合
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物添加により増殖した細菌がファージ感染により減少するkill the winner仮説によ
り説明可能であることを示した。（DNA Res., 2015）  

＜ゲノム情報解析講習会＞
 支援対象者のみならず広く国内の研究者を対象として、主に情報解析支援活動に
より開発されたソフトウェアを利用した講習会を開催し、様々な生命科学研究分野
におけるゲノム情報解析の人材育成に努めた。ゲノム科学の裾野拡大のためには、
微生物のゲノム解析やモデル生物の機能解析については、各大学等に設置されたシ
ーケンサーの活用が望まれる。そのネックとなるのは、次世代シーケンサーからの
配列情報を各大学で処理できる人材が不足していることである。特に国内外で開発
されている解析ソフトウェアはUNIX上で動作するものがほとんどで、これらが情報
分野以外の研究者にとっての大きな障壁となっている。そこで、研究対象とする生
物種や解析内容、さらには研究者のスキルに応じて，ソフトウェアや解析パイプラ
インの利用方法、DDBJスパコンの利用方法のみならずUNIXの基礎など、よりきめ
細やかな講習会を実施し、ゲノム情報解析の人材育成を図ってきた。以下は、毎年
度実施した講習会およびその応募状況である。

年度 日程 開催地 申込数 受講者数

2012 3月17日  東京  28 26 
2012 3月24日  京都  26 25 
2013 11月26日、27日  三島  41 25 
2014 2月28日、3月1日 三島  25 16 
2015 11月19日、20日  三島  22 17 

＜支援活動における課題＞
【情報解析のみの支援課題について】
 情報解析のみの支援課題においては、その多くが大規模ゲノム情報生産等支援活
動により産出されたデータではなく、主に支援依頼者により独自に産出されたデー
タに基づく解析支援であった。これらの課題の中には、既存の手法では容易に解決
できない難問が含まれており、支援を進めるためにはハイレベルの技術開発が要求
されるものもあった。また多くの場合が、膨大なデータからのターゲットスクリー
ニングなどが解析の要となっているため、難問を解決したとしても論文化に至るま
でには時間を要する課題となっている。このようなケースを最小限にとどめ効率良
い支援を実施するためには、課題選定の段階で、期間内での解析実現性に関するさ
らに厳密な審査を行う必要がある。また支援依頼者と徹底した打合せを実施し、場
合によっては企画課題にするなど、さらなる柔軟な支援体制の構築をする必要があ
ると思われる。
【支援課題と技術開発のマッチング】
 上述した「支援課題からの要求→技術開発→解析パイプラインへの組込→一般か
らのフィードバック」、というソフトウェアのライフサイクルを効率良く廻し、最
先端技術の一般化を進めるためには、支援課題と技術開発とのマッチングを図る必
要がある。そのためには、課題解決において何が障壁となっているか、それを解決
する手段は何か、など、情報解析研究者間のコミュニケーションをより充実させる
とともに、トップダウンマネジメントをさらに強化し、支援遂行に最適の技術開発
を進める必要がある。
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（５）公募支援課題の成果報告書 

支援成果公表リストは略記している。 

詳細リストは 25 ページからの研究発表リストに掲載した。 
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97.5% 90.0% 95.0% 97.5% 100% 100%

HLA PCR-SSO
Ambiguity

Exome
HLA

HLA
 

 
 

HLA 

100 HLA

 
 

 
Hosomichi, K. et al., BMC Gnomics 15, 465 (2014) 
Jinam, TA. et al., Hum Genet 132, 1405-11 (2013) 
Hosomichi, K. et al., BMC Gnomics 14, 355 (2013) 
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Nobuhiko Hamazaki, Masahiro Uesaka, 
Kinichi Nakashima, Kiyokazu Agata, Takuya 
Imamura. Gene activation-associated long 
noncoding RNAs function in mouse 
preimplantation development. Development 
142:910 (2015). 
 
Naoki Yamamoto, Kiyokazu Agata, Kinichi 
Nakashima, Takuya Imamura. Bidirectional 
promoters link cAMP signaling with irreversible 
differentiation through promoter-associated 
noncoding RNA(pancRNA) expression in PC12 
cells. Nucleic Acids Research in press. 
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reinforce
10 30
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long non-coding RNA 
(ncRNA)

MLL-AF9
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MLL-AF9 long ncRNA
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Meis1 MLL-AF9

,
lincRNA
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,
. HOTAIR lincRNA

,
MLL-AF9
lincRNA

, lincRNA
,

, lincRNA

.

1. lincRNA
MLL-AF9
lincRNA

lincRNA ,

. MLL-AF9 CD34
, in vitro replating assay

in vivo
. ,

2. lincRNA
lincRNA ,

, ,
lincRNA ,

,

3. lincRNA
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CD34+

, .
, ,

MLL-AF9 lincRNA

HOXA9 MEIS1 MLL-AF9
,

lincRNA
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,
,

. ,
lincRNA

,
lincRNA

Tanaka S, Miyagi S, Sashida G, Chiba T, Yuan J, 

Mochizuki-Kashio M, Suzuki Y, Sugano S, Nakaseko C, 
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Yokote K, Koseki H, and Iwama A. Ezh2 augments 

leukemogenecity by reinforcing differentiation blockage in 

acute myeloid leukemia. Blood, 120, 1107-1117, 2012.  
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complex 2 (PRC2)  (Ezh2 
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DNA Ezh2
PcG

Ezh1 homeobox, paired-box, 
T-box, forkhead, Gata zink 
finger DNA
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Muto T, Sashida G, Oshima M, Wendt GR, 
Mochizuki-Kashio M, Nagata Y, Sanada M, Miyagi S, 
Saraya A, Kamio A, Nagae G, Nakaseko C, Yokote K, 
Shimoda K, Koseki H, Suzuki Y, Sugano S, Aburatani 
H, Ogawa S, and Iwama A. Concurrent loss of Ezh2
and Tet2 cooperates in the pathogenesis of
myelodysplastic disorders. J Exp Med, 210:2627-2639, 
2013. 
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Miyagi S, Koide S, Saraya A, Wendt GR, Oshima M, 
Konuma T, Yamazaki S, Mochizuki-Kashio M, 
Nakajima-Takagi Y, Wang C, Chiba T, Kitabayashi I, 
Nakauchi H and Iwama A. The Tif1 -Hp1 system 
maintains transcriptional integrity of hematopoietic 
stem cells. Stem Cell Reports 2:145-152, 2014.  
 
Mishima Y, Wang C, Miyagi S, Saraya A, Hosokawa 
H, Mochizuki-Kashio M, Nakajima-Takagi Y, Koide
S, Negishi M, Sashida G, Naito T, Ishikura T, 
Onodera A, Nakayama T, Tenen DG, Yamaguchi N, 
Koseki H, Taniuchi I, and Iwama A. Histone 
acetylation mediated by Brd1/Brpf2 is crucial for 
Cd8 gene activation during early thymocyte 
development. Nat Commun 5:5872, 2014.  
 
Oshima M, Hasegawa N, Mochizuki-Kashio M, 
Muto T, Miyagi S, Koide S, Yabata S, Wendt G, 
Saraya A, Wang C, Shimoda K, Suzuki Y, Iwama A.
Ezh2 regulates the Lin28/let-7 pathway to restrict 
activation of fetal gene signature in adult 
hematopoietic stem cells. Exp Hematol 2015 in 
press. 
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Ueta M, Sawai H, Sotozono C, Hitomi Y, Kaniwa N, Kim 
MK, Seo KY, Yoon KC, Joo CK, Kannabiran C, 
Wakamatsu TH, Sangwan V, Rathi V, Basu S, Ozeki T, 
Mushiroda T, Sugiyama E, Maekawa K, Nakamura R, 
Aihara M, Matsunaga K, Sekine A, Gomes JAP, Hamuro
J, Saito Y, Kubo M, Kinoshita S, Tokunaga K. New 
Susceptibility Gene, IKZF1, for Cold Medicine–Related 
Stevens-Johnson Syndrome/Toxic Epidermal Necrolysis 
with Severe Mucosal Involvements. J Allergy Clin 
Immunol. 2015 Jun;135(6):1538-1545.e17.

Mayumi Ueta, Hiromi Sawai, Chie Sotozono, Yuki 
Hitomi, Nahoko Kaniwa, Mee Kum Kim, Kyoung Yul 
Seo, Kyung-Chul Yoon, Choun-Ki Joo, Chitra 
Kannabiran, Tais Hitomi Wakamatsu, Virender Sangwan, 
Varsha Rathi, Sayan Basu, Takeshi Ozeki, Taisei 
Mushiroda, Emiko Sugiyama, Keiko Maekawa, Ryosuke 
Nakamura, Michiko Aihara, Kayoko Matsunaga, Akihiro 
Sekine, José Álvaro Pereira Gomes , Junji Hamuro, 
Yoshiro Saito, Michiaki Kubo, Shigeru Kinoshita, 
Katsushi Tokunaga. New Susceptibility Gene IKZF1 for 
Cold Medicine–Related Stevens-Johnson 
Syndrome/Toxic Epidermal Necrolysis with Severe 
Mucosal Involvement. The American Society of Human 
Genetics (ASHG) 2014, San Diego, CA, USA. Oct 21, 
2014.

Hiromi Sawai, Mayumi Ueta, Yuki Hitomi, Chie 
Sotozono, Shigeru Kinoshita, Katsushi Tokunaga. Search 
for new risk gene for Stevens-Johnson Syndrome 
independent of HLA risk allele. The American Society of 
Human Genetics (ASHG) 2014, San Diego, CA, USA. 
Oct 21, 2014.
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Adam Session, Yoshinobu Uno, Taejoon Kwon, 
Jarrod Chapman, Atsushi Toyoda et al. Genome 
evolution in the allotetraploid frog Xenopus laevis. 
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Shimono K., et al. Scientific Reports, 4, 4415 
(2014) 

- 265 -



2014  

 

 

  

 
 

 
life history traits 

 

 
dendritic arborization (da) neuron in vivo 

da neuron

Shimono et al., Sci. Reports, 
2014

 
 

 

 RNA 
RNA-seq

 
 

 
RNA-seq 

 
RNA-seq  
 

 

RNA-seq
 

 
 

 
 

- 266 -



2013  

 

 

  

 
 

 

 
 

 

48  
DNA

 
 

 

Bifidobacterium thermoacidophilum  
Lactobacillus mucosae L.   
amylovorus

B. thermoacidophilum

L. mucosae L. amylovorus

 

DNA

 
 

 

Lactobacillus

 
 

 
Ushida, K. et al., Anim Sci J. 
DOI: 10.1111/asj.12492 (2015) 
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Tsuchida S. et al. Genome Announc. doi: 
10.1128/genomeA.01196-15.2015. 
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1. Araki, Y. et al., Eukaryot. Cell 11, 638-644 

(2012) 
2. Mohri, K. et al., Dev. Biol. 375, 201-209 (2013) 
3. Romeralo, M. et al, Proc. Biol. Soc. 280, 

20120976 (2013) 
4. Mohri, K. et al., Biol. Open 3, 553-560 (2014) 
5. Kuwayama, H., Develop. Growth Differ. 56, 

526-533 (2014) 
6. Urushihara, H. et al., BMC Genomics 16, 80 

(2015)  
7. Sheikh, S. et al., Mol. Phylogenet. Evol. 92, 

53-62 (2015) 
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2005; Saha et al., 2009; Reichenberg et al., 2006; 
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Oda, A. et al., Genes Cells 20, 392-407 (2015) 
Galipon, J. et al., Genes Cells 18, 353-368 (2013) 

Miyoshi, T. et al., Mol Cell 47, 1-12 (2012) 

- 275 -



2015  

 

 

  

 
 

DNA
DNA PCR 1980

1 DNA

2,3  
NGS DNA

2010
4 2012

30 5

2014 50
6

4,5,6

7

NGS
1

personalized genome

1 Paabo (1985) Molecular cloning of Ancient Egyptian 
mummy DNA. Nature 314:644-5.

2 Oota et al. (1995) A genetic study of 2,000-year-old 
human remains from Japan using mitochondrial DNA 
sequences. Am J Phys Anthropol. 98:133-45.

3 Oota et al. (2001) Genetic study of the Paleolithic and 
Neolithic Southeast Asians. Hum Biol. 73:225-31.

4 Green et al. (2010) A draft sequence of the Neandertal 
genome. Science 328:710-22.

5 Meyer et al. (2012) A high-coverage genome sequence 
from an archaic Denisovan individual. Science
338:222-6.

6 Prufer et al. (2012) The complete genome sequence of a 
Neanderthal from the Altai Mountains. Nature 
505:43-9.

7 Rasumussen et al. (2010) Ancient human genome 
sequence of an extinct Palaeo-Eskimo. Nature
463:757-62
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2015  
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2011 2012  

 

 

  

 
 

Nod
Nod

 
DOA9 55011B
Nod

 

Nod

 

 
DOA9  DOA9

Nod

 
RNA-Seq

 
 

 
DOA9

DOA9
Roche 454FLX (1/2 )

(1/2 ) Newbler 
v2.6  

RNA-Seq
RNA-Seq

 (USDA61 )
ttsI ttsI 

RNA
RNA-Seq

USDA61 ttsI 

 
 

 
DOA9

DOA9
(scaffold1 7.1 Mb

scaffold2 0.7Mb)

scaffold1 scaffold2
Gap Sanger

 
RNA-Seq

RNA-Seq USDA61
ttsI RNA 1

USDA61 ttsI 

 
 

 
DOA9

DOA9

Nod

PLOS ONE

 
RNA-Seq

nopA
nopP

Rhizobium sp.NGR234 

(Skorpil et al. 2005) USDA61

Neisseria 
Opacity protein

Opacity 
protein

 

 
 

 
Okazaki, S. et al., PLOS ONE doi: 10.1371 / 
journal.pone.0117392. (2015) 
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2010~2011  

 

 

  

 
 
1938

2000

DNA
 

 
1 DNA

4 DNA

RNA

Hiseq2000 DNA
PE (paired-end) 300bp 500bp
24 20 MP (mate-pair) 

2.5kb 5.0kbp 7 10
PE 300bp 500bp

26 30
GP de novo

PLATANUS

ABI3730xl
Fosmid end sequencing (60,288clone )

RNA seq PE
3300 4200

4400 3000 4000

3200  
Homology

ab initio
 

 

2.74Gbp

RNA
37861 Scaffold

N50 331kbp

2

DNA

cis

DNA

Genome Research 2013
7 22  

 

DNA

DNA

 
 
 

 
Higasa, K. et al., GENE 505, 324-332 (2012) 

Nikaido, M. et al., Genome Res. 23, 1740-1748 (2013) 

Iwasaki, Y. et al., DNA Res. 21, 459-467 (2014)
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2015  

 

 

  

 
 

major histocompatibility complex; MHC

; genome-wide association study 
[GWAS]

MHC HLA human 
leukocyte antigen

 
(1) HLA

(2) HLA
(3) HLA

MHC
 

Raychaudhuri
MHC

single nucletotide polymorphism; SNP
HLA

HLA
HLA 

imputation HLA

HLA imputation

HLA  
HLA imputation 1,000

MHC
SNP HLA

HLA imputation

HLA 
imputation HLA 
imputation

HLA
Okada Y et al. Nat Genet 

2015  
(1)

HLA imputation
(2)

HLA imputation

 
 
 

 

SNP SNP
HLA

HLA
HLA

Hosomichi K et al. BMC Genomics 2013, 2014  
 
 

 

 
 
 

 
HLA HLA

HLA
HLA
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2010  

 

 

  

 
 

18-22

18002016

Nature Med 2010 T
J Immunol 2010

Nature Com 2011
Nature Com 2013

Science 2013

GWAS
 

 
 

CRSD

CRSD
502

GWAS GWAS  

 
 

 
502 CRSD Ilumina 

OminiExpress Quality control , 
call rate <0.95 Minor allele frequency (MAF)<0.01
p<10-7 of Hardy Weinberg equilibrium (HWE)

quality control 739,323 SNP 
127,693 SNP 

Call rate  Principal component 
analysis 15 2 

13 
CRSD

delayed sleep phase syndrome (DSPS)
advanced sleep phase syndrome 

(ASPS) 24 non-24 hour 
rhythm syndrome (Non-24)
seasonal affected disorders (SAD) GWAS

p<8.17x10-8
24 (Non-24) 

p< x10-6 marker 6

7.14x10-7 1.88 x10-6 2.11 x10-6 6.51 x10-6
8.54 x10-6 9.66 x10-6

2
 

 
 

Biological Clock

24

 

ASPS Per2 S662G
T22A  
GWAS

GWAS
CRSD

Nature Commun 2: 327, 2011 Science, 342: 
85-90, 2013 CRSD

 
GWAS

RLS
GWAS Winkelmann et 

al. Nat Genet 39:1000-1006, 2007; Plos Genet 
7:e1002171, 2011 RLS903 891

SNP
GWAS SCN

CRSD
 

 
 

1   
22 2

2010 9 24  
2   

21
41
2011 10 27 29 10 27
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2013 2014  

 

 

  

 
 

c-fos
Arc (IEGs)

IEG

IEGs

RNA

Tg

cDNA

HiSeq2500

(MM10)

2012

RNA-Seq

2012

RNA-Seq 10 20

2013

10 RNA-Seq

RNA cDNA

RNA RNA-Seq

2014

RNA-Seq

RNA-Seq
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2015  

Arc  

 

  

 

Arc

Arc Arc

Arc

Arc

Arc

Arc
Arc

RNA-Seq

Arc
Arc

RNA-Seq Arc Arc

Arc Arc-pro-Venus

cDNA

cDNA

RNA-Seq Arc

2012 2013

2014

RNA-Seq

2015

Arc

qRT-PCR in situ hybridization

(ISH) (IHC)
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2013  

 

 

  

 
 

Echinococcus multilocularis
40%

 in silico 

 
 

 

(4 ) mRNA
IlluminaHiseq

Trinity de novo contig 

contig FPKM
 

 
 

Antigen B Antigen 5
EG 19 EM13 

Antigen B
EnAgB8/3 3

EmAg B8/5 
AntigenB Eg19

Antigen 5 EM13
Antigen II/3

EM13 Antigen II/3

AntigenB

 

Taenia solium 
Diagnostic antigen gp50

35
24

15 6
5

Taenia solium gp50 ( )

(
) gp50

laminated 
layer (LL) 

LL gp50
LL

 
 EMY163

TSP3
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2015  

 

 

  

 
 

 (Oikopleura dioica) 
(70 Mb: )

 ( 17,000
4-5 Kb 1 )

3000
3 5

 
 (B) 

mRNA

2015 (1)
(2) 

 
 

 
(1)

PacBio

600
DNA  

(2)

RNA-seq

36 (12 ) 43 (13
4 ) Total RNA AGPC

 
 

 
PacBio 600 DNA

50Kb

DNA 15 g
20 g

2  
Illumina 

HiSeq2000 PE
40Gb

400

 
RNA-seq total RNA

Quality check
RIN 7.5 RNA
strand-specific
100 ng total RNA

43
10 total RNA

RIN
total RNA

1/30 ( 1 ng)

2  
 

 

 
(1)

Illumina 
PacBio

170Mb
Illumina

70Mb
Illumina PacBio

( )

 
(2)

mRNA
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2011 2013

 

 

  

 
 

B T

CD4 T (
T ) (PcG; 

H3K27me3 )
(TrxG; H3K4me3 )

Gata3
PcG

TrxG (Gata3)

 
PcG TrxG

 
Gata3 GATA-3

 

T
T ( )

 
 

 

ChIP-seq RNA-seq
 

2011
ChIP-seq  
ES : Bmi1 Ezh2 Menin RNAPII  
B : Bmi1 Ezh2 Menin RNAPII  
CD4 T : Bmi1 Ezh2 Menin RNAPII  
Th1 : Bmi1 Ezh2 Menin GATA3
H3K27Me3 H3K4Me3 H3K9Ac  
Th2 : Bmi1 Ezh2 Menin RNAPII GATA3
H3K27Me3 H3K4Me3 H3K9Ac  

Tag count
BED

 
 

2013  
1) RNA-Seq  

CD4T TCR
 

Th2 TCR
 

 
2) ChIP-Seq

 
CD4T RNAPII

H3K9Ac H3K4Me3
H3K27Me3  

CD4T RNAPII
H3K9Ac H3K4Me3

H3K27Me3  
Th2 RNAPII

H3K9Ac H3K4Me3
H3K27Me3  

Th2 RNAPII
H3K9Ac H3K4Me3

H3K27Me3  
 

 
(a) GATA-3 ChIP-seq  

CD4 T Th2

ChIP-seq Th2
GATA-3

GATA-3

Th2
6 Th2

GATA-3
Th2

GATA-3
3 GATA-3 Chd4

5  
 
(b) PcG TrxG ChIP-seq  

PcG TrxG
ES

ES H3K27me3
H3K4me3 bivalent 

PcG
TrxG co-occupied

Naïve CD4 T Gata3
PcG TrxG
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ChIP-seq ES
CD4 T PcG TrxG

ChIP-Seq
Ezh2 

(PcG ) Menin (TrxG )
ES

CD4 T
Ezh2 Menin

co-occupied ES T

ES
co-occupied Ezh2 Menin

poised
T co-occupied TSS

Ezh2 Menin
TSS

Ezh2 Menin
T

co-occupied
DNA

1, 2  
PcG Ezh2

4 ChIP-seq
Ezh2

Ezh2
Ezh2

Ezh2  
 
(c)  

ChIP-seq/RNA-seq
 

T T ( )

T
Th2

siRNA KO
KO

 
 

 

PcG TrxG
ES T

PcG TrxG

PcG TrxG

 
PcG TrxG ChIP-seq Peak 

calling
R

Reviewer
Web

ChIP-seq

 

 
 

 
1) Onodera, A. et al., Mol Cell Biol., 35, 3841-53 

(2015) 
2) Onodera, A. et al., Trends Mol Med., 21, 

330-40 (2015) 
3) Sasaki, T. et al., PLoS One, 8, e66468 (2013) 
4) Tumes, DJ. Et al., Immunity, 39, 819-32 (2013) 
5) Hosokawa, H. et al., PNAS, 110, 4691-6 (2013) 
6) Horiuchi, S. et al., J. Immunol., 186, 

6378-6389 (2011) 
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2011  
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2013  
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2015  

 

 

  

 
 

F1 F1

F1

 
Y

MSY, Male 
Specific region of the Y chromosome

MSY

BAC 500kbp

MSY

 

03-336
mRNAseq unigene

 
 

 
 Y

de-novo repeat 
family identification Y

BAC 500 
kbp de-novo

 
 

2 unigene

GO  
 

3 03-336 mRNAseq
de novo  

 
 

 MSY-BAC (
100 kbp) RepeatScout

62% de novo

SpRE1 SpRE2

 
 

RNAseq

1000

 
 

03-336 mRNAseq
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2010  
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2013 2014  
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2015  

 

 

  

 
 

RNA 

RNA 
RNA 

RNA
RNA

 
 

 
cvfE cvfE
Psm-mec

RNAseq  
 

 

CvfE
CvfE

, cvfE RNAseq
cvfE , 

2 cvfE

 
RT-PCR

cvfE
agr 

SarA
pgk tpiA

adh1 ldh1 ldh2  
, cvfE purE purK

IMP
S-methyl-5'-thioadenosine
S-adenosyl-L-homocystein
pfs

 
cvfE

 
cvfE IMP

cvfE

 
    cvfE

cvfE

RNA
cvfA

agr
SarA

Small Colony Variant hemB
menD

agr
agr

agr
 

RNA  Psm-mec Psm-mec
Psm-mec

RNAseq Psm-mec

Psm-mec adh1

Psm-mec

 
 

 

RNA
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2012  

 

 

  

 
 

14
DNA

DLK1  RTL1 MEG3
MEG8 MEG9 snoRNA microRNA

CpG
Differentially 

Methylated Region (DMR) 
IG-DMR MEG3-DMR

DMR DMR DMR
DMR

DNA

 
 

 

14 DNA
DMR

TS14
KOS DNA

DMR IG-DMR, MEG3-DMR
3 kb MEG8-DMR, 

MEG9-DMR DMR

IG-DMR
DMR

gene body

Target resequence TS14 KOS

genetic

genetic
epigenetic

 

14

UCSC

14

UCSC DMR
CTCF

KOS TS14
ChIP seq

DNA

 
1. Masayo Kagami, Takahide Hayano, Kazuyoshi 

Hosomichi, Kazuhiko Nakabayashi, Maki Fukami, 
Tsutomu Ogata, Ituro Inoue. Methylome analysis of 
the 14q32.2 imprinted region in patients with 
imprinting defects on human chromosome 14. 2nd

EUROPEAN IMPRINTING DISORDER SCHOOL
COST Action BM1208, May 4th 2015, Paris, France.

2.
14

14
60

2015 10 17
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2011  

 

 

  

 
 

X
Y

X Y

pseudoautosomal 
region; PAR PAR

X 120 Mb Y 50 Mb
PAR 2.6 Mb PAR

1

PAR
PAR

0.2 Mb
PAR

PAR

Asmt acetylserotonin O- 
methyltransferase PAR

Kasahara et al., PNAS 1107, 6412-6417 (2010)
PAR BAC

 

PAR
PAR

PAR
PAR

PAR ASMT
BAC

 

 
 

 
ASMT BAC

BAC 1
DNA

BAC FISH
XY PAR

PAR PAR
GC

DNA

 
BAC

ASMT
BAC

PAR BAC

BAC

PAR BAC
 

 
 

BAC
2

PCR

BAC
212 kb 167 kb

 
BAC PAR

PAR

GC
GC 41% 47.7%

47.9% 47.8% 63.0%
GC

 
ASMT

ASMT
AKAP17A
BAC

AKAP17A

 
 

 

PAR

PAR
PAR PAR

ASMT AKAP17A
100 kb

16 kb
4

PAR
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2010  

 

 

  

 
 

XY
Y 570 Mb

Y

Y
Y

BAC

Y 2
SPF GSF

 
 

 
( ) BAC

(2010 2012 )
2 BAC 102,115 bp 115,891 

bp (2010 )
BAC

2
SacI

(SLMB1) 105 
kb 61,440 HindIII
(SLMB2) 110-130 kb
72,960 134,400

 
 

 
Y

SPF GSF BAC

Edinburgh Oxford
Y Y

69
PCR

2

DelMapper GSF
SPF Y p

 
SPF GSF BAC

BAC 3D  
 

 

PCR 134,400  
2 SPF

BAC 6 GSF
BAC 9

454 Hiseq 2000 SPF
27 scaffold 676 

kb CDS 147
87

58 2
GSF 28

scaffold 1,019 kb CDS
249 125

109 15

 
 

 
BAC

Z

Y

Y
GSF SPF

X Y

Oxford Dmitry Filatov
 

 
 

 
Ishii K. et al, G3 3, 2121-2130 (2013) 
Kazama Y et al. Scientific Rep 6, 18917 (2016) 
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2012

 

HSC
CTL HSC

HLA CTL

15%
6 uniparental disomy 

(UPD) (2011. 
Blood Katagiri et al.) UPD HLA

HLA UPD

UPD

UPD

UPD

somatic mutation epigenetic

DNA

CD34 RNA RNASeq

RNASeq

CTL

4

(LGF)

LGF 1  

DNA DNA CD34
RNA  

; 8, 
; 8, RNASeq ; 4

LGF

DNA

LGF
DNA

DNA

LGF
80

nonsynonymouse 4

SNV sanger

1
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2015

PNH  

 

(aplastic anemia, AA)
(paroxysmal nocturnal hemoglobinuria, 

PNH) (myelodysplastic 
syndrome MDS)

AA 40 MDS
DNMT3A ASXL1 BCOR 

N Engl J Med, 2015
PIGA 

6 6pUPD  

GPI HLA-A 

27 12

aplastic anemia, AA
myelodysplastic syndrome, MDS

paroxysmal nocturnal 
hemoglobinuria, PNH

AA 40 MDS
DNMT3A ASXL1 BCOR

Yoshizato, Katagiri, 
Nakao, et. al, N Engl J Med, in press

PIGA
6

6pUPD

GPI
HLA-A

6pUPD(+) AA 5  
6pUPD(+) AA

6pUPD DNA
6pUPD DNA

DNA 5 3 15  

Whole exome 15

 
 coverage 1,000  

59Mb(All exon + lncRNA)

27 12

27 12

27 12
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2014  

 

 

  

 
 

Katsuma et al., 2012, J. 
Virol.

 
 

 
(1) (BmNPV)
RNA-seq 

BmNPV  
BmNPV  

 
(2)
RNA-seq 

0, 6, 
12, 24, 48, 72 , 2 ,  
(3) RNA-seq 

BmNPV  
BmNPV  

 
 

(1) BmNPV

RNA-seq

 
 
(2) 

Katsuma et al., 2005, J. Virol.

Iwanaga et al., 2012, J. Virol. 
Method RNA-seq

RNA
 

 
(3) 

BmNPV BmNPV
RNA-seq

2

 
 

 
(1)

 
 
(2)

RNA

 
 
(3) RNA-seq BmNPV
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2015  

 

 

  

 
 

 
 

RNA-Seq
 

 
 

RNA
RNA

 
 

 
 

RNA RNA-Seq
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2014  

 

 

  ( ) 

 
 

D-

S/N

 
1

D- L-
D-

L-

D-
D- L-

L-

L-

L-
A(CoASH)

L- -CoA

 

D-

3

100%

L- D-

 
 

D-

2
 

(RNA-seq ) 
[2 ] 

 [2 ] 
 

totalRNA
Agilent Strand kit

HiSeq2500 Pair End 100bp
(

DDBJ )
DDBJ Read Annotation 

Pipeline de novo
89,717

178,083  

DNA

Rickettsia Pseudomonas 5,6

DNA
1 kbp

Contig N50 0.3 Mbp Scaffold N50
11.9 Mbp 3,247

667.9 Mbp
1 Gbp

k-mer
(Contig N50 :33.7 kbp Scaffold 

N50:416.8 kbp 20,747 )
 

 

BLAST

 

(Tribolium castaneum)
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2010  

 

 

  

 
 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 

DNA  

 
PCR 

 
 
 

 
 

3
SNP  

 
 

3
SNP

SNP
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 RNA-Seq  

2014  
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2010  

 

 

  

 
 

 
 

2

Methylocaldum Gammaproteobacteria

subtract

 
 

Methylocaldum

soluble methane monooxygenase, particulate methane 
monooxigenase (pmmo) RuBisCO

serine pathway

Methylocaldum

/

3 1)

Methylocaldum marinum (Takeuchi et al., 2015);
2) Methyloceanibacter 
caenitepidi (Takeuchi et al., 2014) 3)

Tepidicaulis marinus (Takeuchi et al., 2015)

Methyloceanibacter caenitepidi
methanol dehydrogenase , serine 

hydroxyl-methyltransferase serine 
pathway 

C

Tepidicaulis marinus amine oxidase

periplasmic nitrate reductase (nap)
nap napEFDABC

nap-

 
 

 
 

1) Takeuchi M., et al. Int. J. Syst. Evol. Microbiol. 64:
462-468 (2013). 

2) Takeuchi M., et al. Int. J. Syst. Evol. Microbiol. 64:
3240-3246 (2014). 

3) Takeuchi M., et al. Int. J. Syst. Evol. Microbiol. 65:
1749-1754 (2015). 
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2013 2014  

 

 

  

 
 

Gal4-UAS

Gal4
1000

Gal4 UAS
GFP UAS:GFP

2
Gal4 GFP

Gal4

 
 

 
 

GFP GFP FACS
RNA

RNA-seq
 

 
 

 
(

) RNA
RNA-seq

30
RNA RNA-seq

CS US

(
)

 

GFP
GFP FACS RNA-seq

GFP
( A)

FACS RNA

RNA

 

( B) GFP
GFP FACS

RNA-seq

 
 

 
 

 

in situ hybridization

in situ hybridization GFP

 

in situ hybridization

CRISPR-Cas9

 
 
 

 
FACS RNA-seq
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2011  

 

 

  

 
 

AM AM

AM

RNA-seq AM

 
 

 

Lotus japonicus
Rhizophagus irregularis

15 27 Mesorhizobium loti
3 12 3

3
15 3

24 RNA
RNA-seq paired-end

Illumina HiSeq2000
12

4 24
101 

bp 2 70 M
Trynity de novo transcriptome assembly

TopHat
R. irregularis

de novo assembly contig

iDEGES/edgeR
FDR < 0.001  

 
 

AM
RNA-seq

HiSeq2000
Trinity de novo 

transcriptome assembly
AM

BLAST
57,103

R. irregularis 22,583

iDEGES/edgeR 3,641

gene ontology term

3,641 275

AP2
RNAi

AP2

RNAi R. 
irregularis

AP2

 
 

 

RNAi
CRISPR/Cas9

DEX RNA-seq
ChIP-seq

 
AM

de novo 
transcriptome assemble

 
 

 
Handa, Y. et al., Plant Cell Physiol 56, 
1490-1511 (2015) 
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2012  

 

 

  

 
 

Nod
Nod

 
Lotus 

japonicus daphne
daphne

daphne

 

CLE
(CLE-RS1/2)

HAR1
(Shoot-derived Inhibitor SDI)

SID

 
daphne

har1 CLE-RS1/2
RNA-seq
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2012 2014  

 

 

 

  

 
 

Ulva partita
U. prolifera

 
 

 
U. partita

U. 
partita

(mRNA/RNAseq) U. partita

 
24 U. partita

454 solexa
PacBio

FASTA web
 

25 RNA-seq

  
26 mRNA/RNA-Seq

0 24 48
RNA-Seq

RPKM
 

 
 

25  ( )
117Mb ( ) 114Mb

1521 2279

N50 15.4Mb 2.7Mb
10.6Mb 1.7Mb

2 1

1.5Mb
1.2Mb 25
mRNA/RNA-Seq

MS1(male 
specific 1) MS1 blast

E3
isotig RT-PCR

26
mRNA RNA-Seq

Run

MS1

( )
GCS1 U. partita ( )

U. partita
U. partita

GFP

 
 

 
U. partita

U. partita

 
 

 
Suzuki, R. et al., Cytologia 79, 427-428 (2014) 
Yamazaki, T. et al., Cytologia 79, 575-584 (2014) 
Ichihara, K., Cytologia 80, 80261-270 (2015) 
Suzuki, R. et al., Phycol. Res. 64, in revision (2016) 
Yamazaki, T. et al., PLOS Genetics in revision 
(2016)
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2011 2012  
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2013  

AALS  

 

  

 
 

 
 

 
 

 

 
 

 
 

  

- 314 -



2010  

 

 

  

 
 

(Poecilia 
reticulata) M/LWS

M/LWS

 
 

 

M/LWS
PCR

M/LWS
96 2,304 

run 1.2 Mb M/LWS LWS-1
LWS-2 LWS-3 LWS-4 Creatine 
Kinase-1 Aldolase-B SWS1
7 15 800

21,628 un 10.8 Mb
 

 
 

50% L/M

5%

A

22247036

LWS

LWS-1 LWS-3

LWS-2
SWS2-B

A  
 

 

 
 

 
1. Tezuka, A. et al. Heredity 113, 381-389 (2014) 
2. .  50, 325-336 (2012) 
3. Kawamura, S. In: From Genes to Animal 

Behavior: Social Structures, Personalities, 
Communication by Color (Inoue-Murayama, 
M., Kawamura, S. and Weiss, A. eds.), pp. 
329-349, Springer, Tokyo (2011)

 

- 315 -



2010 2011  

 

 

  

 
 

 
 

 
A 3

2 /3

DNA
PCR

 
2010 TAS2R1

TAS2R4 TAS2R16 TAS2R40 1 kb
4 

1 4 3 
1,144 run 0.6 Mb

 
2011 2010

21026007
L/M

LWS-2
A

 

TAS2R1 TAS2R4 TAS2R9 TAS2R16 TAS2R40
TAS2R42 pTAS2R60 1 kb
L/M 5 1 kb

eta-globin pseudogene von 
Willebrand factor intron 11 transferrin intron 5
beta-2-microglobulin precursor introns 2&3 blue 
opsin intron 4 0.5 kb

3,744 run 1.9 Mb
 

3 4
5 L/M

3 5 3.7 kb
eta-globin pseudogene ZFX Xq13.3 TDGF3 

pseudogene GULOP 0.5 kb
38,880 run 19.4Mb

 

LWS-2 6 kb
11,040 run 5.5 Mb

 
 

 
TAS2R1

TAS2R

TAS2R1
TAS2R16

 
L/M

L/M

 
LWS
LWS-1

LWS-1 LWS-3 SWS2-B
 

 
 

 
 

 
1. Tezuka, A. et al. Heredity 113, 381-389 (2014) 
2. Matsumoto, Y. et al. Mol. Ecol. 23, 1799-1812 

(2014) 
3. Matsushita, Y. et al. Int. J. Primatol. 35, 

71-87 (2014) 
4. Melin, A. D. et al. Proc. R. Soc. B 280, 

20130189 (2013) 
5. Hiwatashi et al. BMC Evol. Biol. 11, 312 

(2011) 
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2013  

 

 

  

 
 

Sry

 

 

Amhr2 II
X Y

1 SNP

 
 

 

 
6

13

8

 
8

1 20Gb 160Gb
Ensembl fugu version 5

SNP
XX-XY

SNP
385 SNP

SNP 100

SNP
SNP 10

204
SNP

X Y

SNP phase
X Y
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2010  

 

 

 2013 SEC  

 
 

Asterina pectinifera

1-methyladenine
1969

maturation-promoting 
factor; MPF G2

MPF

MPF

 
 

 
cDNA

 
Solexa GAIIx 1 run (7 lane) (75 

bpx2 paired-end 500 bp insert) HiSeq 2000 (11 
lane) (100 bpx2 paired-end 300 bp insert, 100 bpx2 
mate-pair 3 kb insert, 5 kbp insert) HiSeq 
2500 (150 bpx5 paired-end 300 bp insert, 150 bpx5 
mate-pair 10 kbp insert)  

cDNA Solexa GAIIx (170 bpx2 
paired-end 150 bp insert; total length 61.6 
Gb 36.1 Gb)  
 

 
2010

SOAPdenovo

N50 bp  
hetero 1%

0.07%

hetero

PLATANUS
 

HiSeq 2500

500 bp
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Yoshida, K., Makino, T., Yamaguchi, K., Shigenobu, S., 
Hasebe, M., Kawata, M., Kume, M., Mori, S., Peichel, C. 
L., Toyoda, A., Fujiyama, A., and Kitano, J. (2014) Sex 
chromosome turnover contributes to genomic divergence 
between incipient stickleback species. PLoS Genetics 10: 
e1004223
Kitano, J., Yoshida, K., and Suzuki, Y. (2013) RNA 
sequencing reveals small RNAs differentially expressed 
between incipient Japanese threespine sticklebacks. BMC 
Genomics 14(1):214
2015 August American Genetic Association Symposium: 
Chromosome Evolution. Seattle, WA, USA. “Drivers of 
sex chromosome-autosome fusions and their roles in 
speciation”
2012 March The Eight Okazaki Biology Conference: 
Speciation and Adaptation II - Environment and 
Epigenetics. Okazaki, Aichi, Japan " Neo-sex 
chromosome formation and speciation in the Japanese 
sticklebacks"
2011 July Symposium: Molecular bases of speciation at 
the Annual Meeting of the Society for Molecular Biology 
and Evolution (SMBE 2011). Kyoto, Japan. “Genomic 
and functional characterization of a neo-sex chromosome 
important for stickleback speciation”
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Saw, W.Y. et al. (2015) Scientific Reports 5: 17855.
Nakagome, S. et al. (2015) Molecular Biology and 

Evolution 32: 1533-1543.
Sato, T. et al. (2014) Molecular Biology and Evolution 

31: 2929-2940.
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1. Kato T, et al. Mol Cytoenet 4, 18, 2011. 
2. Kato T, et al. Curr Opin Genet Dev 22(3), 221-228, 
2012. 
3. Inagaki H, et al. Nat Commun 4, 1592, 2013. 
4. Mishra D, et al. Mol Cytogenet 7, 55, 2014. 
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Ishizaki, K. et al., J. Plant Res. 125, 643-651 
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Ishizaki, K. et al., Sci. Rep. 13, 1532 (2013) 
Ishizaki, K. et al., Plant Cell 25, 4075-4084 (2013) 
Kubota, A. et al., Nature Comm. 5, 3668 (2014) 
Komatsu, A. et al., Plant Physiol. 166, 411-427 

(2014) 
Kato, H. et al., PLOS Genet. 11, e1005084 (2015). 
Ishizaki, K. et al., Plant Cell Physiol. in press 

(2016) 
Bowman K. et al., Plant Cell Physiol. in press 
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Vibrio tritonius AM2

V. harveyi S20
fosmid

11
2 

V. halioticoli V. tritonius
RNA-Seq

 
 

 
I. 

 
V. tritonius AM2

3 L 10 L

FHL
24 kb

8 9

hyf
V. 

tritonius FHL

 
 
II. 

 

V. halioticoli

V. 
halioticoli

V. 
tritonius 24 kb FHL

3 4

 
 
III. 

 
78 9

14

V. 
aerogenes, V. gazogenes, V. rhizosphaerae

 
 

 
H21 3

Vibrio 
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Sawabe, T. et al., Front. Microbiol. 4, 414 (2013) 
Matsumura, Y. et al., Int. J. Hydrogen Energy 40, 
9137-9146 (2015). 
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MHC

MHC
MHC

MHC Mafa
MHC

Roche GS FLX
Mafa

Mafa
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MHC (Mafa) I

RT-PCR (400 bp 500 bp) 300 Roche 
GS FLX

 
 

Mafa  
112

Mafa I
58

17 23
12 Mafa-A Mafa-B/I Mafa-E

Hp
F/A/E/B-Hp1 F/A/E/B-Hp1 
10.5%, 10.2%

Mafa

 
 

NGS Mafa
 

Mafa-A, -B, -I, -E, -F, 
-DRB, -DQA1, -DQB1, -DPA1, -DPB1

188

PCR
127

PCR GS Junior Ion PGM

 
 

MHC
 

5,000 47
MHC

5 A-Hp8.1 E-Hp2 B/I-Hp1 #7

iPS

 
 

 
iPS

MHC

DNA
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de Groot NG. et al., Immunogenetics 64, 615-631 
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Shiina T. et al., Tissue Antigens 80, 305-316 (2012) 
Morizane A. et al., Stem Cell Reports 1, 1-10 
(2013) 
Blancher A. et al., Immunogenetics 66, 219-230 
(2014) 
Kisu I. et al., J Obst Gynaecol Res. 40, 907-918 
(2014) 
Kono A. et al., J Immunol. 192, 3239-3246 (2014) 
Kisu I. et al., Int J Pharmacol. 40, 907-918 (2014) 
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Allium cepa
15 Gbp DNA , ,

,

DNA Allium 
Transcriptome Database Allium TDB

DB

DNA

DNA
FF+1A-FF+8A

RNA-Sequencing
unigene

 
 

RNA-seq 30
2,000

20M 
30 = 600M 6 600M

HiSeq
1 1-2 8 1-2

100PE
 

 
 

3 , 20M
reads . ,

unigene
RPKM reads 

per kilobase of exon per million mapped sequence reads
,

AlliumTDB ,

RPKM , 

RNA-Sequencing

RPKM 0 unigene
10,197 

RPKM unigene
5,308

1A 803, 2A 830, 3A 799, 4A 594, 5A 603, 
6A 622, 7A 568, 8A 489. 

unigene
unigene

DH DH
F2

SNP

 
QTL

F2

SNP

30
RNA-seq

unigene

5,000 unigene

QTL
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3
Protobothrops flavoviridis P. 

tokarensis P. elegans
DNA

 

3 
3 

 

 
 

 
WGS

WGS

RNA  
 

 

6 4
5 4

1
Ovophis okinavensis 1

44
, 

, 
, , 

2
1 , 

. 

529

150

 
 
 

3

 
 

 
RNA-seq

329

 
 

 
Shibata et al. Genetic divergence of mitochondria 
genome sequence of the Habu viper, Protobothrops 
among Japanese subtropical islands.  
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2 SNP SNP
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F1 poly A RNA
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F1
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F1 DNA

 
 

 

 
 

 
 
 

- 373 -



2012  

 

 

  

 
 

HSP

HSP

SPG1
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60
AD

AR

 
 

(AR)
(HSP) 2

1
AR

HSP

 
 

1 5 2
3 5,6,13,17

lod 1

1
2

1
F****

208
AR HSP 89 F****

F****
f**** Transcription 

activator-like effector nuclease (TALEN)

1 1
(AD) HSP

SPG3A ATL1
(p.F413L)

2 ATL1
(p.Y459Y)

AR
AD-HSP

2 1 1
1,2,3,6,8,10,11,14,15,19,22 lod

2

1
6

V*****
326 AR

HSP 89 13 HSP
V*****

V***** v*****
TALEN

2 4 2
2 1,2,10,11

lod 1

 
 

1 SPG3A
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1-deoxynojirimycin DNJ 1,4-dideoxy 
-1,4-imino-D-arabinitol D-AB1

DNJ D-AB1

-FFase
Daimon et 

al., 2008, JBC  
-FFase BmSuc1

Suc1

 

 
 

 
[ 1] 

 

Trilocha varians Ernolatia 
moorei Rondotia menciana

Bombyx mandarina
Samia cynthia ricini Antheraea pernyi

Mamestra 
brassicae
Hyphantria cunea
Glyphodes pyloalis

RNA  
RNA GA IIx HiSeq2000

HiSeq2500 RNA-seq  
 
[ 2] 

 
p50T

"spli" "p50T"

RNA RNA
GA IIX RNA-seq  
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Mal1 Suh -

 

 
 
 

 
1. Wang, H., Kiuchi, T., Katsuma, S., and Shimada, 
T., A novel sucrose hydrolase from the bombycoid 
silkworms Bombyx mori, Trilocha varians, and 
Samia cynthia ricini with a substrate specificity for 
sucrose. Insect Biochemistry and Molecular Biology 
61:46-52 
 
 

 
1 1 1,2  1,3  

1,4 1 1  5 5

1. 2. 3. 4. 5.
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W

2014 W
RNA Z

Masc mRNA

Kiuchi et al., Nature, 2014 Masc

Masc

 
Masc

DNA Masc
ChIP

Masc
RNA-seq

 
 
 

 
(1) BmN4 Masc ChIP-seq 9  
 

Masc

BmN
Masc

ChIP
 

 
(2) RNA-seq 9

 
BmN Masc

(1)
RNA RNA-seq  

 
(3) RNA-seq 8

 

RNA-seq
 

 
 

 
 

 
 

 

Masc
 

(1) Masc  

Masc
CCCH

2

Masc -GFP
BmN4

ChIP-seq Masc
Masc

Masc
 

piRNA
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RT multicopy 
single-stranded DNA msDNA
RNA-DNA
Vibrio cholerae RT ret
msDNA msr -msd 2

ORF orf540 orf205
-Vc95

-Vc95
V. cholerae O1/O139

-Vc95

 
-Vc95 ret

TSC-11 MDO-6
TSC-11/pBNR-1

 VC0176 transcriptional 
regulator, putative VC0177

transcriptional regulator, VspR
VC0176

VC0177 VSP-1 Vibrio seventh 
pandemic island pathogenicity island

2
msDNA

 
VC0176 VC0177

msDNA DNA

msDNA
VC0176

VC0177

VC0176
VC0177

msDNA DNA
 

in vitro
DNA VC0176

in vivo VC0176
DNA

VC0176
ChIP-Seq

 
 

 
V. cholerae O1 El Tor P1418 FLAG

VC0176
VC0176

pBAD33

ChIP-seq

VC0176

 
 

 
VC0176 1 kb

transcriptional start site, TSS
55

33% hypothetical protein 27%
9% 4%

2% 18%  
DNA-directed RNA 

polymerase subunit VC0328
msDNA

msDNA VC0176
RNA polymerase

msDNA

 
 

 
ChIP-Seq msDNA

VC0176

VC0176
msDNA-Vc95
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2000

1.5 Gbp 245 Gbp

BAC fosmid

(TSS)

 
 

 
1.  (Symbiodinium minutum) DNA

BAC 384
82 31,104

 
2. DNA fosmid

384 206
19,200
 

3. mRNA (TSS)
RNAseq

29.1 Gbp TSS
 

 
 

1. 

(Shoguchi et al., 2013) BAC fosmid

TSS

 
2. DNA

TSS
TSS 

12
(Mungpakdee et al., 2014)  

3. 

fosmid TSS

(Shoguchi et al., 
2015)  
4. 

S. 
minutum

(Beedessee et al, 2015) TSS

 
 

 
Symbiodinium

Symbiodinium

 

 
 

1. Shoguchi, E. et al., Curr. Biol. 23, 1399-1408 (2013)
2. Mungpakdee, S. et al., Genome Biol. Evol. 6, 

1408-1422 (2014)
3. Shoguchi, E. et al., Genome Biol. Evol. 7, 2237-2244 

(2015)
4. Beedessee, G. et al., BMC Genomics 16, 941 (2015)
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(1) 1

PacBio RS CLR
 

(2) 1
 

(3) 768
 

 
 

 

 
DNA

500 bp
2 kb 5 kb 10 kb 15 kb

Illumina
HiSeq
PacBio RS 2

80%
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Illumina MiSeq

 
 

 
8

12 RAD-Seq

5 1 SNP
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Shh  

 

  

 
 

 
Shh 1 Mb

10

Kb
Shh

 
 

 
(1) ChIP-seq 

CTCF Cohesin
Shh

ChIP-Seq 11.5
2 CTCF

Cohesin Smc1a Cohesin 
Mau2 3

2
DNA DNA 8

HiSeq  
(2) 4C-seq 

Chromosome Conformation Capture (3C)
4C Shh

11.5 Shh 

DNA 
PCR

Shh
7 Shh

Shh CTCF
Shh CTCF

Achieropodia Shh 
Lmbr1 7

PCR HiSeq
 

 
 

ChIP-Seq CTCF 
Cohesin 

Shh
CTCF Shh

3.5 Kb 6.5 Kb

20 Kb
Shh 800 Kb

CTCF MFCS1
Shh CTCF

ChIP-seq Shh
CTCF

 
4C-Seq Shh

MFCS1 1 Mb

Shh MFCS1

Shh
 

Shh Lmbr1
Shh

Shh
Shh Lmbr1

 
 

 
ChIP-seq CTCF

Shh
CRISPR/Cas9

 
Shh Lmbr1

CRISPR/Cas9 Shh

Lmbr1 60 Kb
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)

Mus musculus domesticus C57BL/6J
Mus musculus molossinus

MSM/Ms F1

 
 

 

RNA-seq
C57BL/6J MSM/Ms

2 F1
5

6
10  

Transposase-Accessible Chromatin (ATAC)-seq

ATAC-seq

(2015
12 ) 2

ATAC-seq
C57BL/6J MSM/Ms

2 F1 5
 

 
 

C57BL/6J MSM/Ms
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5 6
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RNA-seq 36pb
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C57BL/6J MSM/Ms
2 F1
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W27 IgA

Lactobacillus casei Bifidobacterium bifidum

W27

IgA
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2

IM
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2
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IM 0.14

1
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TALEN Transcription Activator-Like Effector 
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Interspaced Short Palindromic Repeats
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Nextera transposome DNA
adaptor ligation

Illumina TruSeq KAPA Biosystem
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transposome
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high-throughput KAPA 
Biosystem HyperPlus kit MiSeq
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HDD  
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MRSA-ST8
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CGH
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33
4

24
3
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11
44

5 20
 

1
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PCR

5000 PCR
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PCR

PCR
PCR

PCR
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5000 PCR
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RRNA  

 

  

 
 

RNA
RNA

RNA tRNA
rRNA RNA

mRNA non-coding RNA

RNA
RNA

3
A-to-I RNA

tRNA
X

N4

 
RNA

mRNA
non-coding RNA (I) N6-

(m6A)

RNA
 

I RNA
ADAR RNA

(A)
I I

(G)
A G

A-to-I RNA
I

RNA 30,000 I
 

ADAR1
RNA (RNA 1, 2 )

3’ (UTR)
Alu I

RNA
RNA RNA

deep-seq RNA
RNA

 
 

 
8 A172 (Mock, Luc 

siRNA, ADAR1 siRNA 2 , RNA 1 

siRNA 2 , RNA 2 siRNA 2 )
polyA+ RNA Illumina

strand-specific RNA-seq cDNA

Hiseq2500
150bp Rapid

3

(hg38)
RNA ADAR1

Alu
 

 
 

90% strand

RNA 1%
30,000 I

20
I RNA

I
I

2 RNA
I

I

 
 

 
 RNA

I
RNA 3’UTR
mRNA

RNA RNA

RNA
I I

 
 

 
Okada, S. et al., Methods in Enzymology, 560, 
331-353(2015) 
Suzuki, T. et al., Nature Protocols, 10, 715-732
(2015) 
Sakurai, M. et al., Genome Research, 24, 522-5
34(2014) 
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(IBD)
IBD

(DNA Res., 21:15-25, 2014.)

IBD

 

T
( )

 
 

 

 DNA  16S 
rRNA  V1-2 Miseq 

( )
10,000~20,000 

/ 16S

150 
 
DNA
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x30~50 )
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anammox
anammox

DNA

anammox

anammox Candidatus Brocadia
Brocadia

1) Anammox total 
community DNA

total community DNA 1
DNA 4 3
MiSep 1,300 ~ 3,500

paired end 300~400 bp

R1, R2 400bp

MAPLE (Metabolic And Physiological potentiaL Evaluator)

16S rDNA

2) 
Anammox total 
community DNA DNA
PacBio anammox

1) Anammox total 
community DNA
16S rDNA

anammox
Firmicutes,

Proteobacteria, Chloroflexi 3
Anammox

anammox Planctomycetes

16S rDNA

MAPLE

anammox

anammox
0.3 0.08%

anammox
anammox

2) anammox
PacBio anammox Candidatus
Brocadia

contig 2

Armatimonadetes

3) Anammox

MAPLE

Anammox

abundance
anammox

abundance
anammox

Betaproteobacteria Gammaproteobacteria
2

Deltaproteobacteria

1) Anammox total 
community DNA

anammox
anammox

anammox
anammox

2) anammox
anammox Brocadia

Armarimonadetes

anammox

anammox anammox
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DNA
Ancient Illumina sequencing library 
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16S rRNA
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1000

Damaster blaptoides

QTL

 
 

 
D. 

b. fortunei
Nextera Matepair Kit

fosmid 40kb

fosmid
Nextera Matepair Kit

20kb
 

 
180 bp 500 bp

20 kb

2.5 kb, 3.5 kb, 4.5 kb, 7 kb, 11 kb
Platanus 1.2.1

180 Mb scaffold N50 3.5 Mb
PacBioRS

 1,654bp
40

PBjelly 13.10.22
contig N50

 
 

 

RAD
QTL

RAD-seq

QTL

QTL

QTL

 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

- 399 -



2010 2012  

 

 

  

 
 

ChIP-seq

ChIP-seq

 
 

 

Xenopus/Silurana tropicalis
ChIP-seq RNA-seq
massive parallel sequencing
ChIP-seq 6
Otx2 Lim1 (Lhx1) Gsc (Goosecoid) Mix1 VegT
Sia (Siamois) p300

TLE/Groucho
H3K4me1 H3K27ac RNA-seq

RNA ChIP-seq
X. tropicalis

ver. 4 2012 ver. 7

MACS

 
 

 
Otx2 Lim1 Gsc ChIP-seq

RNA-seq  
Otx2 Lim1 Gsc

1990
3

Otx2 Lim1
Gsc ChIP-seq

p300 TLE/
H3K4me1 H3K27ac

ChIP-seq
H3K27me3  

cis-regulatory module: CRM
ChIP-seq

CRM
2

CRM
CRM

 
RNA-seq

p300 TLE

p300 TLE
TLE CRM

TLE
ChIP-seq

CRM p300 TLE
Otx2

Otx2
CRM TLE Otx2/TLE

CRM  
Otx2/TLE CRM 13,443

Otx2

Lim1
Gsc

Otx2 Lim1 Otx2
Gsc

Otx2/TLE/Lim1
CRM Otx2/TLE/Gsc CRM 2

MIME
Lim1

Otx2/Gsc
Otx2/TLE/Lim1 CRM Lim1

type I 1250
Otx2/TLE/Gsc CRM Otx2/Gsc

type II 1039
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type I CRM
type II CRM

type I CRM Otx2 Lim1 Gsc 3

type II CRM

Otx2
CRM Otx2

Otx
Otx

CRM type I type II

 
Mix1 VegT Sia ChIP-seq  

enhancer
developmentally poised enhancer

Mix1 VegT

developmentally poised enhancer

CRM Mix1 VegT
CRM

developmentally poised enhancer
 

Sia Wnt

Sia

Sia
Sia Otx2 Mix1 TLE

p300 CRM type 
A CRM

type A CRM

Sia type A CRM Otx2 Mix1
 

 
 

ChIP-seq RNA-seq
X. tropicalis

 
 

 
 

Yuuri Yasuoka, Yutaka Suzuki, Shuji Takahashi, 
Haruka Someya, Norihiro Sudou, Yoshikazu 
Haramoto, Ken Cho, Makoto Asashima, Sumio 
Sugano, Masanori Taira (2014). Occupancy of 
Tissue-Specific cis-Regulatory Modules by Otx2 
and TLE/Groucho for Embryonic Head 
Specification. Nat. Commun. 5, 4322 (article 
number). 
 

 
Yuuri Yasuoka, Yutaka Suzuki, Shuji Takahashi, 
Haruka Someya, Norihiro Sudou, Yoshikazu 
Haramoto, Ken Cho, Makoto Asashima, Sumio 
Sugano, Masanori Taira "Genomics Study of the 
Spemann-Mangold Organizer: Occupancy of 
Tissue-Specific cis-Regulatory Modules by Otx2 
and TLE/Groucho for Embryonic Head 
Specification." PD

 15th International Xenopus Conference
Asilomar (California, USA) 2014 8 24 30

 
 
Yuki Honda, Yoshiaki Kirigaya, Yuuri Yasuoka, 
Saya Imai, Yutaka Suzuki, Shuji Takahashi, 
Makoto Asashima, Sumio Sugano, Masanori Taira 

ChIP-Seq analysis of Transcription factor 
Siamois for mechanisms of head organizer 
formation  36 2013

12 3 6  
 
Yuuri Yasuoka, Yutaka Suzuki, Shuji Takahashi, 
Norihiro Sudou, Yoshikazu Haramoto, Yukiko 
Tando, Kaoru Kubokawa, Ken W. Cho, Makoto 
Asashima, Sumio Sugano and Masanori Taira 
"Otx2 and TLE/Groucho occupancy marks 
tissue-specific cis-regulatory modules for head 
specification" 35 2012

12 11 14  
 
Yuuri Yasuoka, Yutaka Suzuki, Shuji Takahashi, 
Norihiro Sudou, Yoshikazu Haramoto, Yukiko 
Tando, Kaoru Kubokawa, Ken W. Cho, Makoto 
Asashima, Sumio Sugano and Masanori Taira 
"Massively parallel regulation of head and 
non-head genes by Otx2, Lim1 and Gsc is based on 
evolution of the head organizer in the chordate" 

45 2012 5 28
31  
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RRNA  

 

   

 
 

NGS

RNA
B

RNA
Li et al. Science 2011

RNA Ader

15 RNA
RNA

Danecek et al. 
Genome Biology, 2012

RNA

ApoB mRNA Apobec1

Chen et al. Science, 1987; Powell et al. Cell, 
1987 Apobec1

Hirano et al. JBC, 1996; Morrison et al. 
PNAS, 1996 Apobec1 ApoB

RNA
 

C57BL/6J 
(B6; Mus musculus domesticus)

MSM/Ms (MSM; Mus musculus 
molossinus)

B6
MSM

Takada et al. 
Genome Res. 2008; Takada & Shiroishi, Exp. 
Anim. 2012

B6

(Takada et al. Genome Res. 2008)
MSM

Takada et al. 
Genome Res. 2013; Takada et al. Mammal. 
Genome 2015 B6-MSM

RNA

RNA

RNA  

 
 

 

B6 MSM
NGS

B6
MSM 2 4

3 24 RNA
HiSeq

 100bp 30-70M QV30: >93.26%)
DDBJ DRA

 
 

 
2

RNA SNP
RNA
B6

MSM RNA
DEG

non-DEG 2
GO Term

 B6
MSM

 
  

 

RNA
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Mus musculus

C57BL/6J (B6; Mus musculus 
domesticus) MSM/Ms(MSM; 
Mus musculus molossinus)

Takada et al. Genome Res. 2008

2 bp

B6

MSM

PacBioRS ll
DNA

cDNA

 
 

 
PacBio

cDNA MSM B6
8

10
RNA cDNA

2-3kb
1-3kb 3-6kb cDNA 2

60

cDNA
 

 
 

MSM

 
 

 

cDNA
MSM

RNA
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RNA II Pol II

Pol II
Pol II RNA

Pol II
Med26

Super elongation complex SEC
c-Myc Hsp70

Takahashi H, et al. Cell 2011
Med26
Little elongation complex LEC

Med26 SEC LEC

 
SEC

ELL AF4 AFF4 AF9 ENL MLL
Mixed Lineage Leukemia

MLL
SEC Hox

1

Pol II
Med26 SEC

Med26 Pol II
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of snRNA genes through the recruitment of little 
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2015.  
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- 410 -



2014 2015

RNA 2014  

2015  

 

 3  

 
 

 
 

 
 

HA

1 5
M2

5

 

- -RNA -RNA ligation
MiSeq

RNA
MiSeq

RNA - RNA
-

RNA

 
 

 

RNA

 

- -RNA
-RNA ligation HiSeq

RNA

 
 

 
 
 
 

- 411 -



2012 2013  

 

 

  

 
 

90
NaCl

 
 

 

1, 3 
1, 7

5 PolyA RNA

120 RNA-seq
 

 
 

5
String Analyses

 

2
1

2

 
2

in situ hybridization

2-3
 

 
 

DNA microarray
Subtractive Differential Display

Osmotic 
Transcription Factor 1 (Ostf-1)

2

1

(early 
response gene)

 
 

 
Wong, M., et al., BMC Genomics 15:1134 (2014) 
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Mol Reprod Dev 83 79-87 (2016) 
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4453-4470 (2015)
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2011~2012  

 

 

  

 
 

Onoda, A.et al., Nucleic Acids Res. 42, 9005-9020 (2014)
Miyaji, M. et al., J. Cell. Biochem. 116, 677-685 (2015) 
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2015  

 

 

  

 
 

10-6

1940

 

 
 

 
RNA-seq

 
RNA-seq (Escherichia coli K12 derivative strain) 

18 (6 samples, 3 biological replicates) 
6

RNA 1) 2) 
3) 

4) 
5) 6) 

 

1 23
1 RNA-sequencing

 

 
 

RNA-sequencing
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2014 2015  

siRNA RNA  

 

  

 
 

 

 
 

 
 

RNA
RNA TRBP

RNA
RNA

TNRC6A RIP-Seq
miRNA siRNA

mRNA

RNA
RNA
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2014 2015  

GGVHD  

 

  

 
(allogeneic 

hematopoietic stem cell transplantation: allo-HSCT) ,

, (graft-versus-host 
disease: GVHD)

GVHD T ,
,

, ,
GVHD ,

,
,

allo-HSCT , GVHD
, GVHD

, Paneth GVHD
(Eriguchi et al, Blood 

2012) Paneth , -defensin
,

, GVHD
, Paneth

,
(dysbiosis) Dysbiosis ,

GVHD
GVHD
,

GVHD
 

 
, X

Paneth
Paneth ,

,

, X ,
GVHD , dysbiosis

GVHD
,

,
X

, GVHD ,

,
X ,

16S rRNA

, ,

, 

, ,
16S rRNA ,

,
(Kim et al, Cell Host Microbe. 

2014) ,

,
,

GVHD
(Uryu et al, Blood 2015) ,

GVHD
, 18S ITS

 
 

1.
DNA , 16S rRNA PCR

MiSeq
, 

 
2.

DNA , 18S ITS PCR
MiSeq

, 
 

 
 

1. X Paneth ,
-defensin :

X naïve 6 ,

Paneth Paneth
-defensin

-defensin ,
X

, X
naïve

Naïve -denfensin

2. X , GVHD
-defensin :

, 5 T
, GVHD

GVHD Paneth
, X

4 7 Paneth
GVHD

GVHD Paneth
, -defensin

X Paneth
, 7 -defensin
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3. X , GVHD
dysbiosis GVHD :

7 DNA ,
PCR 16S rRNA ,

MiSeq
, GVHD

, (Syngeneic)
, GVHD

Syngeneic dysbiosis
(diversity)

, Shannon Simpson
diversity

, GVHD Syngeneic
Firmicutes

, Escherichia/Shigella

GVHD dysbiosis ,
X

,
PERMANOVA , GVHD

naïve syngeneic
,

X naïve
syngeneic

dysbiosis , donor T
, GVHD

4. dysbiosis
: ,

dysbiosis

5. :
,

,
, , 

,
,

DNA , 16S 
rRNA

6. :
,

 

 
 

, 
, GVHD

, 
GVHD , 

T
, 

, 
, 

, , 
X Paneth

-defensin ,
-defensin , GVHD

-defensin ,
,

 (Masuda et al. J Innate 
Immun 2011) , ,

, GVHD
,

, ,

 
 

[ ] 
 

 
[ ] 
1. Teshima T. Protection of the tissue stem cell 

and niche system as a novel approach to 
control GVHD, 2nd Australia-Japan 
Haematology Consortium, Sep 11-12 2015, 
Brisbane, Australia. 

2. Hayase E, et al. R-Spondin1 promotes 
Paneth cell growth, maintains intestinal 
microbial ecology, and ameliorates 
graft-versus-host disease, 57th ASH Annual 
Meeting, Dec 6th 2015, Orlando, FL, USA. 

3. Teshima T. Emerging concepts on tissue 
injury in GVHD. BMT Tandem Meeting 2016, 
Feb 18th 2016, Honolulu, HI, USA. (

) 
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2010  

 

 

  

 
 

 
 

 
 

 
 

Transcription Activator Like 
Effector Nuclease (TALEN) Clustered Regularly 
Interspaced Short Palindromic Repeat)/Cas9 (CRISPR)

deletion 

deletion 
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2014 2015

 

 

  

 
 

 

RNA-seq

RNA-seq

 
 

 
3

17,20 -DHP 4
RNA 1 RNA-seq

 
 RNA 2014, 2015

2
2

RNA 2 6
 

 

 
RNA-seq

4 6

RNA-seq

6

2
2015

 

RNA-seq

CRISR/Cas9

RNA-seq

 

RNA-seq
 

 
 

q-PCR
RNA-seq
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2010  

 

 

  

 
 
(PD)

PD

g
IQ 70

3

 
 
 

 
6

 
 
 

 
6 coverage x423, x204, x461, x224, 

x200, x220 Mapping rate 86%, 86%, 
86%, 85%, 84%, 84% PCR duplicate
10.5%, 5.6%, 12.8%, 7,1%, 7.5%, 8.4%
Insert size 213(SD 64), 230 (67), 205 (60), 
229 (70), 209 (63), 213 (65) DB

rare SNV 37918, 23455, 57363, 
25195, 32372, 40746 Indel
rare coding 71, 45, 57, 51, 50, 51

 
 
 

 
SNV
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2011  

 

 

  

 
 

 
(PD)

PD

g
IQ 70

3

IQ

 
 
 

 
 

IQ 2 4
IQ 1 45 1 30 1 

SD = 15 2 6
1 1

 
 
 

 
 

1
1
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2014  

 

 

  

 
 

Tonoki and Davis.,JNeurosci.,2015
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2015  

 

 

  

 
 

 
 

2015
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2015  

 

 

  

 
 

(MV)
MV

MV

MV

 
MV

 1) DNA
2) 3) , 

 MV 4

 
MV DNA

MV DNA
MV

 
 

 
Burkholderia 

cenocepacia  H111 Paracoccus denitrificans 
Pd1222 Bacillus subtilis 168

Clostridium perfringens 13 MV
DNA( mvDNA)
mvDNA MV

B. cenocepacia  H111 B. subtilis 
168 MV
mvDNA 6

MV
, FPKM

6
P. denitrificans Pd1222 B. 

subtilis 168
 

 
 

Pseudomonas aeruginosa 
 MV

(Nature communications ) P. 
denitrificans Pd1222 MV

P. aeruginosa MV

MV B. 
subtilis 168

DNA MV
B. subtilis 168 MV

MV

MV DNA

MV DNA  
 

 
  MV

MV DNA

 
MV DNA

MV
 

DNA

 
MV MV

mvDNA ,  MV

MV
MV

MV

MV
MV

MV
MV MV
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2014  

 

 

  

 
 

 

DNA

 
 

Schizosaccharomyces 
pombe

Factors of Centromere rearrangement 
(FOC) FOC

FOC

 
 
 

 
 

S. pombe
DNA

 
 

DNA Positive pool Negative pool

DNA
DNA MiSeq Illumina

DNA Pooled Linkage 
Analysis (PLA) PLA

DNA
100x 

coverage  
 

Positive pool Negative pool

 

 
 

 
 

FOC1
FOC1

FOC1 DNA
Rad51

foc1
DNA

MMS
DNA rad51

DNA Rad51 Foc1

 
 
 

 
 

 
 

BRCA2

FOC

FOC1
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2012  

 

 

  

 
 

-hexachlorocyclohexane ( -HCH)
-HCH

(B) 22~24

-HCH
HCH

-HCH

-HCH
Sphingobium sp. TKS -HCH

Pseudomonas sp. TKP
HCH

t-HCH ( -, -, -, -HCH )

-HCH
Sphingomonas sp. MM-1 -HCH

Pseudomonas aeruginosa MTB-1

 
-HCH

454
illumina

HCH
-HCH
total read 454 1 Gb

illumina 5.5 Gb
Pseudomonas sp. TKP total read 

454 240 Mb illumina 50 Mb
Pseudomonas aeruginosa MTB-1

total read 454 200 Mb
illumina 500 Mb  

 
TKP MTB-1

MTB-1 
Pseudomonas aeruginosa

P. aeruginosa
MTB-1

phage/island TKP
P. fluorescens SWB P. poae RE*1-1-14

Pseudomonas
2 JCM

MTB-1 TKP -HCH
lin -HCH

-HCH
TKS TKP

Cupriavidus ( -proteobacteria) 
Sphingobium ( -proteobacteria)

Pseudomonas ( -proteobacteria) 

-HCH

 

Cupriavidus sp. TKC
Achromobacter sp. TKA Hyphomicrobium sp. TKH

-HCH
-HCH

TKS
-HCH

-HCH

 
 

Ohtsubo Y et al. 2014. Complete genome sequence of 
Pseudomonas aeruginosa MTB-1, isolated from a 
microbial community enriched by the technical 
formulation of hexachlorocyclohexane. Genome 
Announcements 2:e01130-13.
Ohtsubo Y et al.. 2014. Complete genome sequence 
of Pseudomonas sp. strain TKP, isolated from a 
-hexachlorocyclohexane-degrading mixed culture. 

Genome Announcements 2:e01241-13. 

Pseudomonas aeruginosa MTB-1 (JCM 19686) 
Acc No CP006853

Pseudomonas sp. TKP  (JCM 19688) 
Acc No CP006852
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2011  

 

 

  

 
 
Mycobacterium ulcerans

WHO
17 Neglected Tropical Diseases

1980 M. ulcerans  M. ulcerans subsp. 
shinshuense   (M. shinshuense) 

 
M. ulcerans

mycolactone

mycolactone
170kbp plasmid code

1-2 M. ulcerans

(1999 ) Agy99

M. shinshuense

2015 12 57
M. shinshuense

 
 

 
 Mycobacterium

ulcerans subsp. shinshuense ATCC 33728
( mycolactone
ShT-P ATCC 33728

ShT-N 2
25

 
23 27 ShT-P

ShT-N 2 Roche454GS FLX
ShT-P

250
Illumina

25 Illumina

ShT-P PacBio

 
 

 
”Mycobacterium 

ulcerans subsp. shinshuense” ATCC 33728

( mycolactone
ShT-P Roche 454 GS FLX  

250 gap close

PacBio
M. shinshuense ATCC33728

(5,899,681 bps) re-arrangement
5027 CDS, 46

tRNA, 451 pseudogene, 245 PE/PPE 
family ( 96 pseudogene), 221 insertion 
sequence ( 37 )

M. marinum 6.6Mbps
M. 

ulcerans Agy99 5.6Mbps
CDS M. marinum 5424 Agy99 4160

M. shinshuense5027 pseudogene
M. marinum 65 Agy99 771

M. shinshuense 245 M. shinshuense
M. marinum Agy99

25 (
ATCC37728 26 )

M. ulcerans  
plasmid

GC
PacBio

plasmid 1-2
plasmid plasmid

 
 

 
26

 
M. ulcerans

mycolactone code plasmid
(mycolactone producing 

mycobacteria MPM)

M. ulcerans
MPM  

 
 

Yotsu, RR. et al.,J. Dermatol. 39, 587-593(2012) 
Nakanaga, K. et al., J.Dermatol. 40,151-159(2013) 
Nakanaga, K. et al., JJID 66,83-88(2013)  
Ohtsuka,M.et al.,JAMA Dermatol.150,64-67(2014) 
Yotsu, RR. et al.,J. Dermatol. 42,1-9(2015) 
Sugawara, M.et al., J. Dermatol. 42,588-595(2015) 
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2012 2013  

 

 

  

 
 

Streptococcus mitis SM

SM
S. pneumoniae

-
MGS

MGS
SM

CDC
-

SM
SM

SM

SM
 

 
 

2012 9 SM 1 SM
illumina MiSeq Roche 454 GS 

FLX Newbler
2013 36 SM

4 SM 40 illumina 
MiSeq

2014 CDC
SM 10

2 PacBio  
 

 
2012 SM SM
10 coverage

59.9 152.1 contig 30 68 scaffold
2 5
Average nucleotide index ANI

SM

SM SM
SM

 
SM

-
PBP

SM PBP

-
PBP

SM -
3 PBP PBP1A PBP2B PBP2X

 
2013 36 SM

coverage 73.1
209.4 scaffold 25 119

MLST
4 ddl, gdh, 

rpoB, sodA
ClustalW MEGA

SM
SM

S. 
pseudopneumoniae SPpn

SM
 

2014 CDC
SM 10

20bp bp

10 2
PacBio 2

1

 
SM 3 CDC  

CDC pneumolysin
mitilysin MLY  SM Nm-65

SM
Sm-hPAF  5
CDC ExD-CDC

CDC
CDC

CDC
Sm-hPAF

2
SPpn

Sm-hPAF
SM

ExD-CDC
Sm-hPAF
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2
MLY

scaffold
 

 
 

SM
SM

SM
CDC

SM
CDC

SM CDC

SM CDC

 
SM

MGS
SM

MGS
SM
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2010  
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2013  

 

 

  

 
 

500 1000

10
Asian Microbiome Project 

(AMP)

 
 

 
AMP Phase I study

16S rRNA
B

303
Phase I study

36

 
DNA

Illumina Nextera Kit
DNA Illumina HiSeq 150 bp

10Gb

hg38
Bowtie BMTagger

170 base
11.1 8,5 M

Bowtie2 Platanus-UD
40 671 

bp contig MetaGeneMark
55

KEGG Gene Blast
70 KEGG

 
 

B AMP 
Phase I

303 16S rRNA

P
BB

MtetaHIT

 

P BB

BB

P
BB

 
P BB

(Yatsunenko et al., 
Nature 2012)

 
 

 
16S rRNA

 
 

 
, ,  29, 135-144 

(2015). 
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2015  

 

 

  

 
 

21

1000

 
NIH

Human Microbiome Project(HMP)
Metagenomics of Human Intestinal Tract 
(MetaHIT)

2009

Asian Microbiome Project (AMP)
Phase I study

5 10
Nakayama et al., 2015. Sci. 

Rep 303 16S 
rRNA

P

BB  
2013

303
36

BB
P

P

BB

 
2014 P

BB

P

P

P BB
 

 
 

AMP

BB

P
P BB

 
 

 

 
 

 

500 1000 100
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2012 2013  

IgA  
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2014  

IgA  
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2014
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2014 2015

 

 

  

 

 
2015  

 
 

3
RNAi

3
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2015  

 

B  

  

 
 

37

Ultrabithorax Ubx

Ubx RNAi

 
1

RNA-seq
2

RNAi

 
 

 

 
 

 
 

 

RNAi

larval RNAi

loss-of-function
gain-of-function
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2013~2014  

 

 

  

Haplochromis 
chilotes H. sauvagei 2

QTL

2
2013 2

GP RNA-seq
2

H. chilotes RNA x 4
H. sauvagei RNA x 4

Tag Hiseq2000 2

2014

2 L. 
rufus 6

1
GP

H. chilotes H. 
sauvagei QTL

22 LOD 10
MAGP4

7

2013 RNAseq
Broad Institute

Pundamilia nyererei
MAGP4 H. chilotes BAC 

clones 4 clones
MAGP4

7 MAGP4
MAGP4-CD H. chilotes

qPCR MAGP4

Smith-Magenis 
Syndrome

SMS 1
H. chilotes

MAGP4

H. chilotes

MAGP4-CD cis

3 6

MAGP4-CD

MAGP4

QTL

RNAseq
cis

Kudo, Y. et al., GENE 560, 156-164 (2015) 

Brawand, D. et al., Nature 513, 375-381 (2014) 

Nikaido, M. et al., Genome Biol. Evol. 6, 1135-1144 

(2014) 
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2015  

 

 

  

 

ancV1R

5

ancV1R

ancV1R

ancV1R

ancV1R

ancV1R

ancV1R

ancV1R

PCR ancV1R

1 1
total RNA Hiseq2500

1 PE
TRINITY

de novo
GP

. V1R

total 
RNA

ancV1R

OR, 
V1R, V2R, TAAR
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2013  

 

 

 

 
 

Enteroaggregative 
Escherichia coli, EAEC HEp-2

biofilm

EAEC PCR
AggR aggR

aggR atypical EAEC
EAEC

EAEC 042
2 EAEC

EAEC
 

 
aggR

138 atypical EAEC 22
aggR 31

Atypical EAEC biofilm assay
HEp-2

ESBL blaCTX-M MLSA 
(multilocus sequence analysis

MiSeq 25
blast  
 

MLSA aggR
A B1 B2 D 4

1 ST200  (O126:H7 ) ST40 
(O111:H21 ) ST3570 (O86a:H27 )

1990

EAEC  
aggR B2 O25:H4:ST131

2003
1 EAEC

EAEC pic shET1 aaiC
(UPEC)

afaB 2
UPEC O25:H4:ST131 EAEC

blaCTX-M-14
ESBL  

Atypical EAEC A B2 O
UT (untypable)

EAEC
EAEC  

aggR
aggR EAEC

PCR

 
 

EAEC

10

UPEC EAEC ESBL 
(CTX-M)

EAEC

EAEC
aggR EAEC

 
 

Phylogenetic analysis of EAEC isolated in 
Kagoshima and Osaka, Japan, revealed 
emergence of CTX-M-14-producing EAEC 
O25:H4:ST131. Imuta N. et al (in submission) 
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2014

Basidiomycota

Saccharomycotina

Pezizomycotina

Ascomycota

Taphrinomycotina
Schizosaccharomyces

GC

Saitoella complicata DNA
RNA DNA

S. complicata
Schizosaccharomyces pombe

S. complicata

enteroblastic

S. complicata DNA

A TSA 1
S. complicata

RNA
TSA 0

S. complicata
DNA

S. complicata DNA
104 N50, 239 Kbp 14.1 Mbp

Schizosaccharomyces
RNA 6933

7119

n = 20524
GC 52.4% n = 13591

GC 48.0%

DNA
2

S. complicata Sch. pombe
S. complicata

Mixia osmundae 2

S. complicata
GC 52.6% Sch. pombe 36.0%

M. osmundae 55.5%

TSA 3 
TSA

25%
154 131

TSA 3 
2

S. complicata

S. complicata
RNA

DNA

DNA

DNA
DNA

Yamauchi K et al. (2015) Genome Announcements 
3:e00220-15
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2010  

 

 

  

 
 

 
Sall1

Sall1  
(Nishinakamura et al., Development 2001; 
Osafune et al., Development 2006)

Wnt
Six2

Sall1

Sall1 Six2

 
 
 

 
Sall1

Six2
Sall1 Six2

 (ChIP-seq) 
16.5 ChIP

DNA

 
 
 

 
Sall1

Sall1

Sall1

Sall1

ChIP-seq Sall1
Six2

 (500bp ) 

Sall1 Six2  
(Osr1, Robo2, Eya1 ) 

Sall1
Sall1 Six2

Six2
Sall1 Mi2/NuRD

 (Nkx6.1 ) 
Six2  (Wnt4,Fgf8 ) 

Sall1 Six2

 
 
 

 

iPS
 (Taguchi et al., Cell 

Stem Cell 2014)
 

ChIP-seq

ChIP-seq

 
 
 

 
Kanda, S. et al.,  J. Am. Soc. Nephrol. 25, 
2584-2595 (2014)   
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2015  

 

 

  

 
 

(Hynobius retardatus)

 
 
 

 
RAD 

(restriction-site-associated DNA)-seq

RAD-seq

mtDNA

RAD-seq

mtDNA

20
100 DNA
DNA EcoRI, BglII

Hiseq 4
 

 
 

 
366,238,834 

3662388 /sample

 
 
 

 
RAD-seq

 
 
1) 

 RAD-seq

RAD-seq

 
 

) 
 

PCR

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 

 

- 467 -



2012 2013  

 

 

  

 
 

 

2.3Gb

 
 

 
S276 250bp

PE 150
(PE150) 5  

PE100 2 PE150  
S277 ( ) 250bp

PE  PE150
 

 
 

S276
Scaffold_N50 2Mb

 
S277

map scaffold
S276

DNA

11,808 scaffold 1.75Gb, N50 
2.26Mb 90% 550kb scaffold

 
RNA-seq

Augustus
35883

36877  

CEGMA 248

57%complete, 76% partial
87.5% complete, 91.9% partial

CEGMA

 

 

S277 S276

BamHI

PCR

 
 

 
S276 S277

scaffold
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2011  

 

 

  

 
 

 “ ”
“OTOKOGI”(PlestMID)

Nozaki 
et al. 2006, Cur. Biol.

“ ”
(Ferris et al. 1997, PNAS 94: 8634-8639)

 
 

 
2011

Gonium pectorale
 

 
 

23
Hamaji et al. 2013, PLoS 

ONE Hanschen et al. 

(Smith and Lee 
2010, MBE; Smith et al. 2013, MBE)

mutational-hazard hypothesis (Lynch 2007. The 
origins of genome architecture. Sinauer Assoc.)

 
 

GCS1(HAP2) GpGCS1

GpGCS1 G+C

(Kawai-Toyooka et al. 2014, Eukaryotic Cell)

Hamaji et al.  
  

 

Ferris et al. 2010, Science

 
2

GCS1 GpGCS1
GpGCS1 cDNA 

GC 72% PCR 

 
 

 
Hamaji, T. et al., PLoS ONE 8, e57177 (2013) 
Kawai-Toyooka, H. et al., Eukaryotic Cell 13, 

648-656 (2014)
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2012 2014

 

 

  

 
 

“OTOKOGI”

Nozaki et al. 2006, Curr. Biol.16: R1018

 (MT)
MT

(Ferris et al. 
2010, Science 328: 351) MT

13
MT

Charlesworth & Charlesworth 2010, Curr. Biol. 
20:R519

MT

 
 

 
2011

Yamagishiella
Eudorina

Eudorina sp. 
Yamagishiella unicocca

 
 

 
Eudorina sp. Yamagishiella unicocca

MID
Eudorina sp. Yamagishiella 

unicocca 

FUS1 Eudorina sp. 
Yamagishiella unicocca 

Hamaji et al. 

FUS1
Ferris et al. 2010, 

Science Eudorina sp. 

2014

MID
Hamaji et al. 2009, J. Phycol.

Ferris et al. 2010 MTD1 
Eudorina sp. Yamagishiella unicocca

Yamagishiella unicocca
2 Eudorina sp.

 
Eudorina sp. Yamagishiella unicocca

 Eudorina sp. 
 

 
 

 Eudorina sp.  
Yamagishiella unicocca 
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2015  

 

 

   

 
 

Y
Y

3
Y

Y
Y

 
 

 
3

2 Drosophila albomicans D. 
americana PacBio
100

2 Illumina
50

PacBio

 
 

 
D. albomicans DNA

PacBio

N50 22Mbp
8 9

Illumina

Illumina
PacBio

Illumina

 
D. americana

DNA 11
DNA

12 DNA PacBio
D. albomicans

Illumina
DNA PacBio

D. albomicans

 
 

 
PacBio

 

RNA-seq

Y
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2014  

 

 

  

 
 

 

 

 

1000

1990 DNA
2001

2015

DNA

 
 
 

 

 
 

 

DNA
2

 

 

 
 

 
DNA

DNA

 

(species delimitation)

 

DNA

DNA
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2013  
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2010~2011

1) 

Paired-end library
Insert size 180 bp, 2 HiSeq2000
Insert size 300 bp, GAIIx 2 HiSeq2000 1

Insert size 500 bp, GAIIx 2 HiSeq2000 1

Mate-pair library
Insert size 3 kb, 1 HiSeq2000
Insert size 5 kb, 1 HiSeq2000
Insert size 5 kb, 1 Nextera, HiSeq2000

Paired-end library
Insert size 180 bp, 2 HiSeq2000
Insert size 300 bp, 2 HiSeq2000
Insert size 500 bp, 2 HiSeq2000

Mate-pair library
Insert size 3 kb, 1 HiSeq2000
Insert size 5 kb, 1 HiSeq2000
Insert size 5 kb, 1 Nextera, HiSeq2000

2) 

RNA-seq 
NGS 

GAIIx 101 bp 
paired-end 40 M read   

3) 2
backcross 172

300 
bp
330 Mb 3 HiSeq2000 

4) 31
1 180kb

330 Mb 10 384
250 Fosmid libarary 

N50 kb scaffolds 

backcross

31 1

1
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2012  

 

 

  

 
 

CO2

CO2

CO2

CO2

 
 

30

mRNA-seq  
 

DNA

DNA

46% DNA
42%

DNA DNA

12%

DNA DNA
DNA DNA

 
CO2

 
CO2

4000 10000

mRNA-seq

mRNA-seq

 
CO2

75%

 
 

 

 
 

 

2012 11  

2014 
2014

6  
(Selected Talk) 

Hanada K. Functional analysis of small genes 
hidden in plant genomes. 3rd European 
Workshop on Peptide Signalling and Activity 
in Plants. Ghent University, 2015 Sep, 
Belgium 
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2013  

 

 

  

KEGG

3 3 2
18 MiSeq

250bp
1360

KEGG
Metabolic And Physiological potentiaL Evaluator 
(MAPLE)

Prochlorococcus 24 , SAR11 14
Verrucomicrobia 22

SIMPER

C1

Prochlorococcus

RPKM

Prochlorococcus
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2012 2014  

 

 

  

 
 

(MRSA)

E
E Lysobacter sp.

 
E

 

 
 

 
(3)  
(i) 

 
RH2180-5 (Lysobacter 

sp.) de novo 100bp, pair end 4
 

 
(ii) 

 
TSB TSB

OD=0.3 1.0
RNA RNA-Seq

36bp 2000  
 
(iii) 

 
PBS 3

RNA
NEMAN 4

RNA RNA
RNA-Seq 36bp 7000

RNA
RNA RNA-Seq

36bp 8000  
USA300

MW2
RNA RNA-Seq

36bp 7000  
 

 
(i)  

E
RH2180-5 de 

novo E
C N

290Kb 5.7Mb 224contig

MiGAP
Non-Ribosomal Peptide Synthetase (NRPS)

E
( 1)

27.7Kb 19.5Kb NRPS efflux 
transporter NRPS

N
E

 
 

 
 
(ii) 

 

RNA-Seq
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( 2) RT-PCR
essS, psiA, hlgB

( 3)

sigB

 
 

RNA-Seq  
 

3
 

 
(iii) 

 

RNA
RNA

PBS

RNA RNA-Seq

RNA

RNA

4.6
RNA

20

RNA

 

TSB (OD=1.0, n=3)
(Day 2, n=3)

RPKM
normalize Empirical Analysis of DGE (FDR 
corrected) 262

 (FDR 
corrected p<0.01)

10
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88
504

( 4)

 
NEWMAN CA-MRSA MW2
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1. Ishii, K., et al., Infect Immun. 82, 1500-1510 
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(MCG1, 2) whole genome resequence (WGR) 
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MCG2: 375 (SNV: 283, indel: 92) 

MCG1, 2
45  

 
 

 
MCA/MR
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2 CGH

3p26.1-p25.3 1Mb
3

2
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MCG4: 367 (SNV: 288, indel: 79) 

 
 

3p26.1-p25.3  
3p26.1-p25.3

MCG3, 4
MCG3 4

3
 

 
 

MCG3,4
 

6 MCG3,4
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(6q25.3)
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MCG3,4 7

NPBWR2 (20q13.33)  (MCG3)
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7
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1  (c.1677_1678insG, 
p.R559Afs*20)

3

 
MIC3 3

ITPR1 (3p26.1)
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 (c.7753A>C, p.T2585P) ITPR1
 (SCA)15 , 29

SCA29
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 pan-genome 
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pan-genome 

pan-genome
 

 
 

 
1 EIEC

Escherichia albertii 
454 2 EIEC

E. albertii
3 re-sequencing (

)  
 

 
(1) E. albertii 

4 Bird_3 , 
HIPH08472 CB9786 , EC06-170

1
CB9786  

(2) EIEC
4 EIEC

IS

M_EIEC2  
 

 
 

 (1) E. albertii 
3 4

26
E. albertii

E. albertii
44

Escherichia fergusonii 

19
Escherichia

E. albertii E. 
albertii

185 210 kb
PCR

Shiga toxin 
(Stx2f) HIPH 08472

Stx2f
E. albertii 

29 O

PCR E. 
albertii

(
)  

(2) EIEC

IS

EIEC EIEC
EIEC
EIEC

EIEC
4 EIEC

EIEC
EIEC EIEC

 
 

 
1. Ooka, T, et al.: A human outbreak case 
associated with Escherichia albertii.  EEmerg. 
Infect. Dis. 19(1):144-146, 2013.  
2. Ooka T, et al.: Defining the genome features of 
Escherichia albertii, an emerging enteropathogen closely 
related to Escherichia coli. Genome Biol Evol, 7(12): 
3170-3179. 2015. 
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ppolymicrobial disease  
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PDD

polymicrobial disease

PDD

polymicrobial disease PDD

 
 

PDD
polymicrobial disease

PDD

DNA

Treponema 
phagedenis PDD

PDD T. 
phagedenis

1) MiSeq shotgun sequencing 15

2 MiSeq 2 Kb mate-pair sequencing
5

3) 454 8 Kb 4 Kb mate-pair sequencing 
2 3

4) 
5) T. phagedenis RNA-Seq

 
 

MiSeq shotgun sequencing 15
2 Kb mate-pair sequencing 5 454

8 Kb 4 Kb mate-pair sequencing
2 3

15 ~ 20

T. phagedenis

MiSeq re-sequencing

RNA-seq
 

 
 

2

DNA

2

10
5

5
5 8

polymicrobial 
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PDD

1974
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T. phagedenis RNA-Seq
1

MITE
RNA-Seq
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(GWAS) 100
2

2

fine mapping 2
2

KCNQ1, 
UBE2E2, C2CD4A/B

2

target re-sequence
BioBankJapan

GWAS genotype imputation
 2

RNA
KCNQ1, UBE2E2, C2CD4A/B

(eQTL)

KCNQ1, UBE2E2, C2CD4A/B
5Mb DNA capture 

target re-sequence 2 500
100

CCRaVAT
target 

re-sequence 1

Target re-sequence
KCNQ1, 

UBE2E2, C2CD4A/B
2 500 100

2

Target re-sequence 2
500 900

DNA

KCNQ1, 
UBE2E2, C2CD4A/B target re-
sequence
conventional

genotype imputation

BioBankJapan 2
imputation

DNA
DNA

KCNQ1, UBE2E2, 
C2CD4A/B

ENCODE
DNA

2

Hara K, et al. Genome-wide 
association study identifies three novel loci for type 2 
diabetes. Hum Mol Genet. 23:239-246, 2014

Comprehensive evaluation of type 2 
diabetes susceptibility loci in East Asians by using 
1000 Genomes Project data. Hara K, Fujita H, 
Johnson TA, Maeda S, Tsunoda T, Kubo M,
Kadowaki T. American Society of Human Genetics 
62nd Annual Meeting November 6-10, 2012 San 
Francisco, California
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Haruta, N., Kubota, Y., and Hishida, T., Chronic 
low-dose ultraviolet-induced mutagenesis in 
nucleotide excision repair-deficient cells. Nucleic 
Acids Res. 40(17):8406-15,2012. 
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10 20 cDNA 4

total RNA
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HiSeq2000 mRNA-Seq

RNA-Seq

RNA-Seq

cDNA
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1300
300

100 30

Hirota Y, et al. Nat Med 2010  
P

P
Meis PJ, et al. NEJM 

2003; Fonseca EB, et al. NEJM 2007
P

Norman JE, et al. Lancet 2009
P P 2

4
P P

Hirota Y, et al. Nat 
Med 2010 P P

 
P 2

P
P

P PR

P
P

P P
P P

PR RU486

P-PR
 

PR
ChIP-seq RNA-seq

 
 

2012 ChIP-seq
 

 

 

 

 

 

 

 

 

PR

4

P
PR ChIP-seq 2012
ChIP-seq sequence

 
P

RNA-seq
2013 RNA-seq

sequence  
 

Sequence

P

P

P
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attachment reaction
ICM

DNA
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activation

day1
day2 P4

P4 day4

E2

day4
EGFR -catenin FAK/PI3K

day4
day4 E2

P4
dormant

E2 activation

DNA

2014 RNA-seq
ChIP-seq DNA
MedIP-seq

dormant blastocyst
activate blastocyst

dormant blastocyst
activate blastocyst

RNA-seq H3K4
H3K27

ChIP-seq DNA
mdm2 MedIP-seq

RNA-seq
sequence

Sequence
RNA-seq

Dormant 
blastocyst Activate blastocyst 2

2000 2
1000

DNA
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Yoshitane, H. et al., Mol. Cell. Biol., 34, 1776-1787 
(2014) 
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DNA

 
 

 

Thioploca ingrica

Thioploca ingrica

DNA

PCR

 
 

 

Thioploca ingrica

Thioploca ingrica

 
Thioploca

 
Thioploca ingrica

Thioploca ingrica

 
 

 

Thioploca ingrica

HPLC

Thioploca
Thioploca

 

 
Thioploca ingrica

Thioploca

 
 

 
Kojima, H. et al., The ISME Journal, 9, 1166-1176 

(2015)
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2010 2011  

CO2  

 

  

 

CO2

CO2 CO2

RNA

CO2

RNA-seq
cDNA

Kyoto Chlamydomonas Genome Database 
(KCGD) C9 CO2

CCM1
CO2

CO2

CO2 20 1 2
4 6 RNA-seq

C9 N ,
S P

RNA-seq
1,000-2,000

JGI
CC-503 Merchant et al 

Science 318: 245-250 (2007)
C9 mating-type 

minus strain
C9

5
BAC 454

GC

C- 120 Mbp 454
CC-503

RNA-seq
KCGD

(1)CO2 /
2

/ (3) CO2

(4)

LCI1 Ohnishi 
et al. 2010 CO2

CCM LCIB Yamano et al. 2010, 
2014 CCM CCM1

Yamano et al. 2011 CCM
CAS Wang et al. 2014

TAR1 Kajikawa et al. 2015 CCM
HLA3 LCIA Yamano et 

al. 2015
454 35,699

96.4MB

111.1MB 86.7%

13,032 Scaffold 100 
Mb

C-9

Ohnishi et al. Plant Cell 22: 3105-3117 (2010)
Yamano et al. Plant Cell Phys. 51: 1453-1468 (2010)
Yamano et al. Photosynth Res. 109: 151-159 (2011)
Matsuo et al. Plant Cell Phys. 52: 333-343 (2011)
Fukuzawa et al. Advances in Photosynthesis and 
Respiration 34: 625-650 (2012)

22: 174-184 (2012)
Yamano et al. Photosynth Res. 121: 193-200 (2014)
Wang et al. Photosynth Res. 121: 175-184 (2014)  
Kajikawa et el. PLoS ONE 10:e0120446 (2015)
Kajikawa et al. Plant Phys. 168: 752-764 (2015)
Yamano et al. PNAS 112: 7315-7320 (2015)
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16o
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2015  

 

 

  

 
 

 

 
mycalolide

Mycale
Mycale

700
10 98

mycalolide

 

Mycale

eleutherobin
Eleutehrobia

 
 

 
Mycale Eleutherobia

Illumina MiSeq 250 
bp 4 Gbp

 

 
 

 
Mycale 4 
Gbp

2 Gbp
131 Mbp 282 kbp, 

N50 1110 bp

antiSMASH(http://antismash.secondarymetabolit
es.org/)

mycalolide
120 kbp

 

mycalolide

 

16 S rRNA
5

 
Eleutherobia

329 Mbp 40.5 
kbp, N50 247 bp

DNA

DNA  

eleutherobin

 
 

 
Mycale mycalolide

 

 
Eleutherobia 
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 (F1) 
 (

)
 ( )

 
 

(Brassica rapa L. var. pekinensis)
QTL

F1  (
)

RNA-sequencing (RNA-seq)

 
 

 
 
Restriction site Associated DNA (RAD) sequencing 

GWAS (Genome-wide association studies)
24 SNPs

RAD-seq
RAD-seq

2016 2  
 
Bisulfite-sequencing 

F1 Bisulfite-sequencing 3
DNA

13 DNA
 

 
 

 
RAD-seq 

24
6 46 F1

46 6
21

24  ( )
150 F1 6

21

GWAS (Genome-wide association studies)
24 SNPs

RAD-seq  

 
Bis-seq 

F1 DNA
 (H3K4me3

H3K9me2 H3K27me3 H3K36me3)
MACS (Model-based Analysis of 

ChIP-Seq data) F1

2012 MeDIP-seq DNA

Bisulfite-sequencing 3

DNA Bis-seq

F1 Bis-seq 3 DNA
 

 
 

 

Bis-seq 1
DNA F1
MeDIP-seq DNA
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(1)
(Papilio 

xuthus) Papilio polytes
(2)

6000
RNAseq

(3)
Fosmid

(4)
Fosmid Back-end 

sequence (5)
PapilioBase: http://papilio.nig.ac.jp/

http://papilio.bio.titech.ac.jp/papilio.html
(6)

H

9 RNA-seq

227Mb, 244Mb

500Mb

250Mb

ScaffoldN50 3.67Mbp 6.20Mbp

Nishikawa et al. (2015) Nature Genetics, 
47, 405-409.

H

H
AFLP

25 H

SNP
(SNP)

25 doublesex
(dsx)

H
4

1 Hh
H h

DNA
heterozygous

SNP DNA
heterogeneity

100kb
15

14 ZW
1 25 dsx

H
dsx

H 25
H h

25 h 2
H h

dsx 130kb

H
dsx

h H

- 508 -



h H
h

99%
h

H h

40MYA
H

40MYA
H

h

H

H
RNA-seq

H 130kb

dsx h
U3X

UXT

3

1

supergene
Schwander et al (2014) 

Current Biol.24,R288 H

dsx
H dsx H_dsx h dsx

h_dsx 15
dsx

H_dsx

HH Hh
hh

dsx

RNA-seq
H_dsx

h_dsx
h_dsx

H_dsx
H

dsx
dsx

H
Dsx dsx

dsx
dsx

RNAi

RNAi
siRNA

electroporation
siRNA

H dsx H_dsx
siRNA

1

h dsx h_dsx
siRNA

H_dsx h_dsx
H_dsx

RNA-seq

N-beta acetyl 
dopamine

Toll
snake, spätzle ProPO,

yellow NBAD
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2

butterfly base

 
Futahashi, R. et al., Evol Dev 12, 157-167 (2010)
Shirataki, H. et al., Evol Dev 12, 305-314 (2010)  
Yamaguchi, J. et al., PLoS One 6, e25469 (2011) 
Ando, T. et al., Dev Biol 357, 53-63 (2011) 
Futahashi R. et al, BMC Biol 10:e46 (2012) 
Shirai, H. et al., PLoS One 7(11) e49348 (2012) 
Ando, T. et al, Development 140, 454-458 (2013)  
Yamaguchi, J. et al., Nat Commun 4, e1857 (2013)  
Nishikawa, H. et al, Sci. Rep 3, e3184 (2013)  
Yoda S. et al., Nat Commun 5, 4936 (2014)  
Edayoshi M. et al., PLoS One e0121736 (2015) 
Nishikawa H. et al., Nat Genet 47, 405-409 (2015) 
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60 1500

Fuse et al., 
Springer Briefs in Biology, 2013

22
SNP Izutsu et al., PLoS ONE, 

2012 SNP

49

6000 SNP SNP

84 Izutsu 
et al., G3: Genes, Genomes, Genetics, 2016

SNP
SNP

SNP

 
 

C D
L RNA

24
RNA
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C
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24 RNA
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L C D
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D
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C
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2010

2)

Variovorax
Variovorax

Pseudomonas sp. C8 Ralstonia sp. P-10
Comamonas teststeroni R2 Variovorax sp. HAB24

454

Pseudomonas sp. 
C8 Ralstonia sp. P-10 Comamonas teststeroni
R2

phenol hydroxylase

catechol 1,2-dioxygenase (C12D)
catechol 2,3-dioxygenase (C23D)

P-10 R2
C23D P-10 C12D

C8 C12D
C23D

Fig.1

Pseudomonas sp. C8 Comamonas 
teststeroni R2

Ralstonia sp. P-10 Variovorax sp. HAB24

Fig.1

Haruta et al. Microbes Environ. 28,285-294 (2013)
Fatma et al., Frontiers in Microbiol. 20, 1148 (2015)
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6
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DpnI
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PvuII
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Hiseq
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Horinouchi, T. et al., BMC Evo. Biol. 15, 180 
(2015) 
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2012 2013

 

 

  

 
 

DNA

(Suzuki 
& Bird, Nat Rev Genet, 2007)  

DNA
DNA

DNA

PacBio RS
DNA

 (Davis et al, Curr Opinion Microbiol, 2013)  
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 (Helicobacter pylori)

(Kawai et al, BMC 
Microbiol, 2011)

(Furuta et al, PLoS ONE, 2011; Furuta 
et al, Nucleic Acids Res, 2012)

 
 
 

 

I 

(Furuta et al, PLoS ONE, 2011)

RNA-seq 

(TSS-seq)
(Sharma et al, Nature, 
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2 8
TSS-seq 1
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Durbin, Bioinformatics, 2009)
DEseq 

(Andres & Huber, Genome Biol, 2011)
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II III
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14 28 cDNA
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28 cDNA
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edgeR (Robinson et al, Bioinformatics, 2010), TCC 
(Sun et al, BMC Bioinformatics, 2013) 
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 SMRT

 
 
 

 
Furuta Y, et al., PLoS Genet. 10(4):e1004272 
(2014). 
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3 GS FLX Illumina
PacBio  

2. RNA-seq 
6
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PacBio de novo
N50 1,045 RAD
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Hosomichi, K. et al., BMC Genomics 15, 465 
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Hongoh et 

al. 2008 Science Ca. A. 
pseudotrichonymphae
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Ca. Azobacteroides
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1

DNA
8 Illumina MiSeq (v1)
2 Gb

PCR gap closing  
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Atarashi, K. et al. Treg induction by a rationally 

selected mixture of Clostridia strains from the 
human microbiota. Nature 500, 232-236, (2013). 
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2013  

 

 

  

 
 

1 
2,600 

 
 

Reticulitermes speratus
DNA

DNA 3k, 5k, 8k, 10k

250 800bp
 

 
de novo genome 

assembly 924 
Mb number of contigs: 63,310 number of 
scaffolds: 5,817 scaffold N50: 1,967 kb, contig 
N50: 37.5 kb, total scaffold length: 881.3 Mb

Hox
scaffold

de novo prediction

evidence-based prediction
OGS1.0

number of genes: 15,591, N50: 2,103, total 
bases: 21,604,383 (21.6 Mb)

20

 

RNA-seq

3 72

JH

 
 

Bisulfite 
sequencing RNA-seq

co-option

 
 

 164: 2 11 (2015). 
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2013  

 

 

  

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 

Whole kleptoplast DNA sequences and their 
transcriptomic profile in Plakobranchus ocellatus 
(Gastropoda). The intron may be a key to plastid 
longevity in sea-slug. 
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2013  

 

 

  

 
 

 Exome 
sequencing

3

 
 

 

 
 

 

3 1

2 1 32

3
1 32

 
 

SIFT PolyPhen2 12

MSX1 PAX9 AXIN2
32

5 AXIN2  6
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2011  
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2014 2015  

 

 

  

 
 

 (Procambarus 
clarkii) (1)

(2)

 
 
 

 

Illumina Hiseq2000
platanus

de novo 
F2 RADseq

( )
 
 

 

 ( 2.6Gb)
1 DNA

Paired-end Mate 
pair
(Illumina HiSeq 2000) 100x

platanus
de novo

N50 410kb  (
2.4Gb)

2.6Gb

RepeatModeler

Scaffold 50
Scaffold

2
F2 DNA
DNA RADseq

( )
 
 

 
RepeatModeler RepeatMasker

augustus

 

( )
read

SNP
SNP Watterson theta

Watterson theta
theta

 

4  (
)  (8 )

Procambarus  4
 (Procambarus alleni Procambarus fallax

Procambarus acutus Procambarus zonangulus)
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2014 2015  

 

 

  

 
 

(Whole Genome 
Duplication, WGD)

WGD

WGD

WGD

WGD

 
 

 

(
)

Saccharomyces 
pastorianus Zygosaccharomyces rouxii ATCC 
42981 Z. rouxii ATCC 42981

Paired-end
Mate pair

2
Saccharomyces cerevisiae rad52

PacBio
mate pair

 
 

Z. rouxii ATCC 42981
platanus de novo
(N50: 750kb #scaffold: 

188) 4 Z. rouxii ATCC 42981
Z.

pseudorouxii
augustus 9000

2

Zygosaccharomyces rouxii CBS732 ORF
identity

54% CBS732 95%
46% identity

95% (88% )

Hiseq2000
PacBio 250 2
S. cerevisiae rad52  4

Hiseq2000 short read

1 165

PacBio long read
(

) 250 4
20

10

read long read
Pacbio
250

1000 rad52
mate pair

 
 

 

Saccharomyces pastorianus 1
Z. rouxii ATCC 42981

Pacbio long read
15kb

1000
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2015  

 

 

  

 
 

20
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2013  

 

 

  

 
 

mRNA

mRNA 5’ (5’-UTR) 5’

mRNA
mRNA 5’-UTR 5’

mRNA

 
 

 

mRNA 5’
Cap 

analysis of gene expression (CAGE) 
CAGE

HiSeq 2500 CAGE

CAGE 5’
CAGE

CAGE
shape index

CAGE

 
 

 

mRNA

mRNA
mRNA 5’

CAGE  
mRNA

 

mRNA

RNA

mRNA
RNA

RNA
RNA

 
 

RNA

 
 

 

mRNA

 
RNA
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2014  

 

 

  

 
 

IHC OHC 2

OHC OHC

OHC

DT
OHC

OHC-TRECK
OHC

OHC
2 DT OHC
DT OHC-TRECK

DT
OHC-TRECK

OHC
OHC

RNA-seq  
 

 
1 4 OHC-TRECK

kg 50 μg DT
7 total RNA

2 DT
OHC-TRECK

8

27 150 106 resds
 

 
 

DT
DT OHC-TRECK

”auditory receptor cell differentiation” ”sensory 
perception of sound” ”stereocilium bundle 
tip” ”hair cell differentiation” GO 
term 1 DT

7 20 60 OHC
S/N

OHC

 
DT 7

OHC-TRECK 90 OHC

DT OHC-TRECK
Myo15 Strc Pres Kcnq4 Pou4f3

K+

Chrna10 Chrna9 Slc12a5 Slc6a5
Slc7a10 Slc1a1 Slc10a6 Slc6a11 Slc32a1
Gad1 Gad2 Gabra1 Gabra2 Gabra3 Gabrg1
Gabrg2 Gabrg3 GABA

OHC

DT OHC-TRECK
EF-hand Ca2+

oncomodulin Ocm
G-substrate

protein phosphatase 1 regulatory 
subunit 17 Ppp1r17

Ocm Ppp1r17
RNA-seq RNA

RT-PCR
OCM

PPP1R17 OHC
Ocm OHC

Ppp1r17

OCM
PPP1R17 OHC

 
 

 
OHC

OHC Ocm Ppp1r17
2

CRISPR/Cas9
Ocm-KO Ocm

Ppp1r17
KO Ocm-KO

Ppp1r17-KO
OHC
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2013  2014

HHTLV-1 bZIP factor  

 

  

 
 

 
 

 

 
 

 

 
 

 

 
 

Yasuma, K. et al. PLoS Pathogens 12(1): 
e1005372 (2016) 
 

- 539 -



2011  

 

 

  

 
 

Drosophila prolongata 

D. prolongata 

D. 
prolongata 

D. prolongata 

 
 

 
GS-FLX (Titanium)  
D. prolongata D. 
kurseongensis KB866

RNA-seq
 

 

 

 
 

 
GS-FLX

GS-FLX

HiSEQ
 

 
D. prolongata

D. prolongata
 

 

 
 

 

 
 

 
Setoguchi, S. et al., Proceedings of the Royal 
Society B-Biological Sciences 282, 20151377 
(2015) 
Kudo, A. et al., Entomological Science 18, 221-229 
(2015) 
Yang, B. et al., Plos One 10, e0121261 (2015) 
Fujii, T. et al., Insect Biochemistry and Molecular 
Biology 61, 62-68 (2015) 
Ohta, S. et al., Applied Entomology and Zoology 50, 
457-463 (2015) 
Sugimoto, T.N. et al., Journal of Insect Physiology 
81, 48-51 (2015) 
Setoguchi, S. et al., Journal of Ethology 32, 91-102 
(2014) 
Ohta, S. et al., Applied Entomology and Zoology 49, 
89-95 (2014) 
Nagamine, K. et al., Springerplus 3, 539 (2014) 
Harada, E. et al., Plos One 7, e29710 (2012) 
Matsuo, T., Applied Entomology and Zoology 47, 
137-142 (2012) 
Tomioka, S. et al., Genes & Genetic Systems 87, 
323-329 (2012) 
Mitaka, H. et al., Molecular Biology Reports 38, 
1787-1792 (2011) 
Nakai, Y. et al., Journal of Neuroscience 31, 
12759-12766 (2011) 
Takahasi, K.R. et al., Proceedings of the National 
Academy of Sciences of the United States of 
America 108, 15276-15281 (2011) 
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2013, 2014
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2014  

 

 

  

 
 

DNA

DNA

Yamagishi et al. 2011
DNA

Yamagishi et al. 2012

RNA

Matsuo et al. 
2013 mRNA

 
 

 

VGC visceral giant cell
total RNA

RNA
DNA

 
 

 

VGC
NdWFamide

VGC VGC

VGC in situ 
hybridization

PRQFVamide pedal peptide 3
PTSP-like peptide FMRFamide 5-HT transporter
cardioactive peptide neuropeptide precursor

vesicular monoamine transporter myomodulin2
bradykinin-like peptide FMRGFamide2
abdominal peptide-11 LFRFamide cerebrin
molluscal insulin-like peptide neuropeptide Y
16 VGC

VGC

VGC VGC

VGC
VGC

 

VGC

secretogramin peptide glycine mono-oxygenase
synaptotagimin importin3 VGC

RNA
 

 
 

 

RNAseq

NCBI
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2012  

 

 

  

 
 

SR
RRC1

RRC1
 

RRC1

RRC1
 

 
 

RRC1

mRNA-seq
 

0, 1, 3
RNA

pair-end read 1 read = 101bp
mRNA-seq

1
RNA single 

read 1 read = 76bp mRNA-seq
 

 

 

mRNA-seq

1000
mRNA

1

1
RNA

1
RNA

COP/DET

 
 

 

 
 

 
Shikata, H. et al., PNAS 111, 18781-18786 (2014)
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2014~2015  

RNA  

 

  

 
 

 
 

 
 
 
 
 
 
 
 

 
 

 
 

 
 

 
Matsushima, A. et al., Peptide Science 2014, 
281-282 (2015).  
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S  

  

 
 

 
 

 

 
 

 

 
 

 

 
 

- 546 -



2015  

 

A  
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2010 2011 2013

 

 

 

 

 

 

  

 
 

 (genus Strongyloides ) 

50 Strongyloides

 
 
 

 
2010  
Roche 454 genomic fragment library 3

cDNA library 2  
454 genome transcriptome

de novo assembly 
2011  
Roche 454 paired end library (8 kb) 1  
Solexa pair-end 3kb mate pair 1 

 
fosmid library

 
genome assembly 

HiSeq2000
RNAseq 2  

2013  
HiSeq2000

RNAseq 1  
 
 

 
(1)  

C. elegans

Platanus Platanus

ALLPATHS-LG Velvet SOAPdenovo2 MaSuRCA
 

 
(2)  

55.5Mb
653 85.0 kb 15,118 kb

N50 5 N50 2,127 kb

C. elegans N50
50k~1M

 
 
(3)  

RNAseq

500

Augustus (Stanke et al., 
2006) 
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18,048
 

 

2012 3

5 4
2

Parastrongyloides Rhabditophanes
 

 
RNAseq

TCP/CAPS domain-containing

Parastrongyloides Rhabditophanes

Strongyloides

 
 
 

 
 

 
4

 
 

 

SNP  
 

 

2014
(C) 1905

20

100%
 

 
 

 
 
1) Hunt V.L., et al., Nature Genetics 48 (2016) in 

press 
2) Hino, A., et al., Parasitology International, (2016) 

in press
3) Tanaka, R., et al., PLoS ONE 9, e110769 (2014) 
4) Hino, A. et al., Parasitology 141, 1736-1745 

(2014) 
5) Kajitani R, et al. Genome Res. 24 (8): 1384-1395 

(2014) 
6) Nagayasu E., et al., PLoS One. 8 (3): e58458

(2013) 
7) Nagayasu E., et al., Parasitol Int. 62 (1): 57-65, 

(2013) 
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2015  

 

 

  

 
 

 

 
 
 

 

 
Illlumina  PE600

HiSeq 250bp x 2 1  
MP3kb MP8kb MP15kb HiSeq 

(150bp x 2 1  
 
 

 

DNA PCR free 3kb 
Mate-pair 8kb Mate-pair 

Illumina HiSeq 2500 MiSeq
18Gbase 16Gbase 5Gbase

QC k-mer
1Gbp

De novo
MaSuRCA Platanas AllPath-LG

 
mRNA

Illumina HiSeq 100bp PE
7Gbase RNA Trinity de novo

30,000
 

DNA
de novo

 
 
 

 

 

Echinococcus multilocularis
E. granulosus  Taenia solium

Hymenolepis microstoma 4

1
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2013 2015  

 

 

  

 
 

A
Group A Streptococcus ; GAS

A

SSI-1
Genome Res., 2003 14

52
GAS 1/5

Clustered Regularly Interspaced Palindromic 
Repeats CRISPR

CRISPR

CRISPR
SSI-1

PLoS One, 
2011, BMC Genomics, 2009 70

CRISPR
CRISPR

A
A

Science, 2004

PLoS Pathog, 
2010, Cell Microbiol, 2012  

GAS ORF

Infect. 
Immun., 2003, 71:7079

Infect. Immun., 2003, 71:3782  

GAS

 

GAS

 
I) GAS
CRISPR

 
II) GAS

RNA-seq, TSS [Transcription Start 
Site]-seq  

non-coding RNA antisense RNA
 

III  
I, II

GAS

 

in vitro
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non-coding RNA

 
 

 
  2013

A  
(Streptococcus pyogenes 1.9 Mbp) 
151 

DNA
 ( 500 bp )

 (1  150Mbp ) Illumina
HiSeq2000 , 101 bp paired end  

( 23Gbp )  
2014 A

Streptococcus suis, Streptococcus 
gallolyticus 237

 
2015 A Streptococcus 
pyogenes 4 2 2

PacBio P6-C4 4
HiSeq 2000 RNA-seq

12  
 

 
  

 

1 A

 (M3, M49) 
 

108

GenBank ( ) 
Short Read Archive S. 

pyogenes (GAS)  
( )  
(199 ) M

M 100

50 A  (
) Illumina GAIIx

GAS
 (core-genome)  GAS 

 (Pan-genome) 
 (dN/dS)

CRISPR 

151

CRISPR
2

CRISPR

CRISPR
CRISPR

Pan-genome Core-genome
CRISPR

CRISPR

3
i) 

SNPs ii) 
iii) 

2015
ii), iii)

TSS GAS

 
 

 
  

SNPs  40 
SNPs

 GAS 
2014

S.suis, S.gallolyticus

75

1
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GAS
 (M3, M49) 

3

 (
S.suis S.gallolyticus

) 256 GAS

S.suis  
S.gallolyticus

GAS

CRISPR  (
) 

2

 
  2015

GAS

 
GAS

CovRS

 

2012
GAS

GAS
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2012 2013

ncRNA  

 

  

 
 

mRNA
RNA (long 

non-coding RNA; lncRNA) 

lncRNA
HOTAIR

Gupta, Nature, 2010 HOTAIR

(Tsai, Science, 
2010) lncRNA

ES
(Guttman, Nature, 2011)

lncRNA
DNA

 

ncRNA
p53

lncRNA
 

 
 

2012 lncRNA
50

11 39
Agilent 

SureSelect Human All Exon V5 + lncRNA (early 
access) lncRNA capture

150pb+150bp Paired end 
1 2

 
2013 lncRNA

splice variant fusion gene
2012

32 RNA-Seq
100bp+100bp

Paired end RNA-Seq TopHat
1  

 

 
2012 KRAS, 

BRAF, TP53
lncRNA

KRAS
lncRNA de-novo

2

lncRNA
IonPGM

lncRNA

 
2013 RNA-Seq

lncRNA
TCGA

lncRNA
lncRNA

RNA pull-down
lncRNA

RNA-Seq lncRNA fusion gene
splicing variant

 

RNA-seq lncRNA coding

coding

 
 

 

lncRNA RNA-Seq
lncRNA

lncRNA

lncRNA

lncRNA

 
 

 
 

- 555 -



2010  

 

 

  

 
 

ncRNA
ncRNA

ncRNA
RNA-Seq

Cloning-free GIS
ncRNA

 
 
 

 
Cloning-free GIS

5 3

ncRNA rrp6
ncRNA

Cloning-free GIS
ncRNA

 
Cloning-free GIS

MNase-Seq

SOLiD
 

 
 

 
SOLiD
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2010  

 

 

  

 
 

ATP2B1
ATP2B1 27

ATP2B1
ATP2B1

TRIC-A

 

ATP2B1 TRIC-A

 
III

ATP2B1 TRIC-A

GWAS

 
 

 
30
 

 180/110mmHg
 

  
  
 BMI 25kg/m2  
 60
50  

 
 

30
9,438

ATP2B1 TRIC-A

ATP2B1
SNP

1mmHg FGF5
CNNM2

CASZ1 0.5 
mmHg 11
19 21 PLCD3 0.2 
mmHg

 
 

 
3,000

 

30
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2010  

 

 

  

 
 

 

 
 

 
 

  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

- 559 -



2010 2012

 

 

  

 
 
 (RA) 

RA
RA 60%

1/3 HLA
Common 

Disease-Common Variant 
10

HLA 100
RA 5.5%
4.7% 

Common 
Disease-Multiple Rare Variants

SNV
 

SNV
RA

SNV
Common Disease-Multiple Rare Variants

RA SNV
 

 
 

2010 19
2 2012

20  
 

 
2010 19 RA

44 RA
low/rare 

variant 1
RA

48
48  SNV validation 1

p 0.1 432
432

15 1 p 0.1
BTNL2, NOTCH4, MYPN 3

3 SNV
p NOTCH4: p = 

4.02E-12 MYPN: p = 0.0047 BTNL2: p = 4.55E-09
BTNL2 RA

HLA-DRB1 RA
NOTCH4

170 kb 

RA
3

SNP RA
DRB1*04:05, *04:01, *10:01: p = 0.0156, 

rs2071282-T in NOTCH4: p = 0.00368
BTNL2 HLA-DRB1 

NOTCH4 RA
 

2012 RA

RA59 93
 quality control 

SNV

5% MAF
Common Disease-Multiple 

Rare Variants RA
SNV

gene-burden test 107
 (p < 0.05)  

107 NDUFA7 17 p
p = 6.68E-03 27.1% RS NDUFA7

SNV
1) NDUFA7

Complex I 
2)  (reactive oxygen species, ROS) 

90% 3) 
RA

 
RA59

NDUFA7 3 SNV 432
RA

432 293 gene-burden test
p = 0.011 OR = 1.81, 

95% CI = 1.14 – 2.90  
RA

8-hydroxylguanin RA
ROS 

RA
SNV
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ROS

Complex I – V 
complex assembly factors
59 RA

59 105 SNV
gene-burden test 1

3 SDHAF2, SCO1, ATP5O, 5 SNV 
432 RA

NDUFA7, ATP5O, SDHAF2, 
SCO1 4 8 SNV 
pathway-burden test 

432 293 p 
= 1.56E-04 OR = 16 95% CI = 1.43 – 3.28 432

p = 6.58E-03 OR = 1.70 95% CI = 1.15 
– 2.53  

RA SNV SNV
RA 1%

liability threshold model 
0.13%  

RA
Complex I – V

complex assembly factors SNV
pathway-burden test 

RA
CCP

ROS p38MAPK DNA
p53

p53 RA
p53

80% G/A  T/C transitions NO

p53 PADI4
CCP

p53
NFkB

CCP

ROS mTOR
fibroblast-like synoviocytes ROS

complex assembly factors
SNV ROS

RA

 
SNV 59

RA
Complex I – V

97
35 assembly factors

SNV

 
 

 
2010 BTNL2 B7

B7 CD28, 
CTLA-4, PD-1, ICOS
BTNL2-Fc

negative 
co-stimulatory

BTNL2
T Foxp3 de novo

iTreg
BTNL2 RA

RA
 

2012 RA

SNV
RA

SNV

SNV
ROS

 
 

 
Mitsunaga, S. et al, J Hum Genet. 58, 210-215 
(2013) 
Mitsunaga, S. et al, J Hum Genet. 60, 449-454 
(2015) 
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2012 2013  

 

 

  

 
 

Gryllus bimaculatus

RNA 

Hiseq

1.7Gbp

 
 

 
2012

 
Gryllus bimaculatus

Hiseq
 

 
2013

 

10kb 20kb

 
 

 
2012 Platanus

stats  
  1.9Gb; 

 300 N50 
1.4kb.  

  1.5Gb; 
 6 N50 

504kb. 

Wnt

Wnt
 

 
2013
stats  1.5Gb; 

 49,000
N50 5.8Mb fosmid

 

22200
Mb

Hox
Wnt
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2013 2014

RRegnase-1  

 

  

 
 

T

RNA
Regnase-1 (regulatory RNase-1, Zc3h12a, Mcpip1)

Interleukin-6 (Il-6) IL-12p40
mRNA

(Nature 458, 1185-1190, 2009; Nat. 
Immunol. 12, 1167-1175, 2011; Cell 153, 
1036-1049, 2013) RNA
Roquin Icos Tnf mRNA

(Nature 435, 452-458, 2005; Cell 153, 
869-881, 2013) Roquin mRNA 3 -

(3 -UTR)
CCR4-NOT

mRNA
Regnase-1

mRNA Regnase-1
Roquin

Regnase-1

Regnase-1
mRNA

3
Regnase-1

 
1. Regnase-1 mRNA ( )

 
2. Regnase-1 Roquin mRNA  
3. Regnase-1 mRNA  
 

 
Regnase-1 mRNA

RNA-immunoprecipitation sequencing 
(RIP-seq) Flag-Regnase-1

Flag-tag IP Regnase-1
mRNA

Regnase-1 Roquin
mRNA Roquin mRNA

RIP-seq
Regnase-1 Roquin (Regnase-1–/–

/Roquinsan/san) (MEF)
transcriptome (mRNA-seq)

 
Regnase-1 

mRNA 
Regnase-1

( ) transcriptome
(mRNA-seq)  

transcriptome (mRNA-seq)
 

 
 

Regnase-1 RIP-seq Regnase-1
mRNA (Nfkbiz, Nfkbid, Ptgs2, Mafk, Id1, 

Cxcl1, Cxcl2, Cxcl3 )
Regnase-1

mRNA
3 -UTR

Regnase-1

pyrimidine-purine-pyrimidine (UAU/UGU)
2-bp G-C pair

Roquin

(Cell 153, 869-881, 2013)
Regnase-1 Roquin mRNA

Roquin
mRNA RIP-seq
Regnase-1 mRNA Roquin
mRNA GSEA

Regnase-1 mRNA Roquin
mRNA

Regnase-1 Roquin
(Regnase-1–/–/Roquinsan/san) MEF

transcriptome Regnase-1 Roquin
mRNA Regnase-1 Roquin

Regnase-1 Roquin
mRNA

Regnase-1
Regnase-1

Roquin mRNA
Roquin

mRNA
Regnase-1 UPF1
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mRNA Regnase-1 Roquin

mRNA
Regnase-1 Roquin mRNA

(Cell 161, 1058-1073, 
2015)  

Regnase-1
( )

mRNA-seq
Regnase-1

mRNA
Regnase-1 in vivo

(in vitro)
Regnase-1

 
 

 
Regnase-1 Roquin mRNA

2
RNA Regnase-1 Roquin

mRNA

RNA
RNA

mRNA

 
Regnase-1

( )
mRNA-seq Regnase-1

Regnase-1

 
 

 
1. Mino, T. et al., Cell 161, 1058-1073 (2015) 
2. Mino, T. et al., Oncotarget 6, 17869-17870 

(2015) 
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2014  

 

 

  

 
 

Ezh2(enhancer of zeste homolog 2) HIF1

Ezh2 Dznep(3-deazaneplanocin 
A) 2

RNA-seq
Dznep

RNA(lincRNA)  
 

Dznep 1
8 RNA-seq

raw date
lincRNA in vitro

HK2(human 
kidney-2) RPTEC(Normal Human Renal 
Proximal Tubule Epithelial Cells)

Dznep lincRNA
small RNA RNA-seq

small RNA-seq 26
in vivo RNA-seq raw data

 
 

322 lincRNA14
NCBI
lincRNA 3712

8
lincRNA

656 Dznep 8 vehicle
lincRNA407

 
Dznep 8

RNA-seq
(Col1a1; collagen 1

type1, Col3; collagen type3, Col4; collagen type4, 
MMP2; matrix metallopeptidase2, CTSL; 
cathepsin L, MMP9; metallopeptidase9, TIMP1; 
matrix metallopeptidase inhibitor 1, TIMP2; 
matrix metallopeptidase inhibitor 2, TIMP3; 
matrix metallopeptidase inhibitor 3)

in vivo
Dznep

TIMP1, 

TIMP2 in vitro
RNA-seq

Dznep
HK2 TIMP2

 RPTEC Dznep
TIMP2 TIMP2 MMP2, 
MMP9

TIMP2

Dznep in vivo
in vitro TIMP2

 
Dznep TIMP2

small RNA-seq HK2 RPTEC
Dznep

small RNA-seq NCBI
microRNA1341

Dznep
microRNA142 TIMP2

microRNA target scan
microRNA-221, 

microRNA-130a 2  
 

Dznep

RNA-seq TIMP2
Dznep

TIMP2

Dznep microRNA
small RNA-seq

RNA-seq, small 
RNA-seq

Dznep
microRNA-221, 

microRNA-130a in vivo, in vitro TIMP2
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2010~2012  

 

 

 

 

 

 

  

 
 

Helicobacter pylori, 

MALT

 

ATCC43504

SS1 SS1
PMSS1

 
IV  (TFSS)
CagA

TFSS

TFSS DNA
non-coding RNA

small RNA
 

 (PNAS, 2007)

RNA-seq

 
 

 
 SS1, PMSS1, 

ATCC43504
de novo 

Roche 454 GS FLX Titanium
Sanger

Illumina
MiSeq homo-polymer

 
RNA-seq  SS1, 

PMSS1, ATCC43504
RNA small RNA RNA-seq

 
 

 
 

(PMSS1)  (SS1) 10 kbp

TFSS

small RNA total RNA
 

3 small RNA
3 small RNA

small 
RNA

RNA
RNA

 
3

small RNA
small RNA

small RNA
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total RNA small RNA
small RNA

 

small RNA
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2015  

 

 

  

 
 

 
 

 
 

 

 
 

RNA-RNA RNA-

16S rRNA �
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2015  

 

 

  

 
 

 
 

 

Pseudomonas putida RNA-seq

 (ICE) 

total RNA
RNA-seq

2 2  (
) quadruplicate

RNA 16
 

 
 

poly-A tail
mRNA GC  ( 62%) RNA

ng total 
RNA

cDNA

2 RNA-seq

ng total RNA

total read
read

99%
total 

RNA RNA-seq  
 

 

total RNA RNA-seq

RNA

 

RNA
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2014  

 

 

  

 
 

 (PGC) 

 (Nanos, Pgc )
PGC

PGC
PGC

PGC vasa, nanos
zygotic

 
maternal factor for meiosis (Mamo)  

BTB/POZ C2H2 zn finger
PGC Mamo

PGC
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６．公募課題の支援依頼者から寄せられた活動評価アンケート

（謝辞及び活動継続希望だけのコメントは省略しています。）

1. 実験（技術）そのものを支援していただくことが研究費（税金）の最も効率的な使い

方だと思います。たとえゲノム配列解読に必要な経費が獲得されても、実験と解析の

ノウハウがなければ、研究費の無駄遣いになりがちです。コスパ的に最高の仕組みで

ある「ゲノム支援」に感謝です。このような支援プログラムがあるからこそ、小さな

研究グループでも、質の高い研究への展開と効率的に研究推進が可能となります。支

援活動による研究チームのマッチングにより、今後、多様な共同研究が生まれること

を期待しています。また、支援成果のフォローは支援後 5 年まではしておいたほうが

よろしいかと思われます。

2. 迅速に対応して頂きました。解析結果についての相談についてものっていただき、ご

支援をいただけて本当によかったです。日本のバイオ関連研究の柱だと思いますので、

支援活動は今後も継続していかれることを強く希望いたします。

3. 生命科学領域でメガデータの解析から得られる情報はますます重要な位置づけとなっ

ている現状をふまえ、ゲノム支援の更なる拡大と、迅速な対応が可能な体制強化を強

く望みます。

4. 良かった点；支援を依頼したときにすぐに対応していただき、他の共同研究に比べて

も格段に早く結果を出していただけた。また、シークエンスの解析についても支援研

究室の技術補佐員の方が非常にご丁寧に解析方法を指南していただいた。

悪かった点、改善すべき点；拡大班会議が、非常に大人数で、非常に多様な研究活動

を、非常に短い時間で発表することになっており、発表側としてはあまり実りのない

班会議となっているのではないか。できれば、支援を受けた側の発表はポスターだけ

とし、最近のゲノム関連での技術進展についての発表をメインにするとか、もう少し

研究内容が近い課題だけを集めた小さい班会議をにするとか、という工夫があるとよ

いのではないかと思う。

5. 支援期間１年は短く、予備的なデータを得ることはできたが、最終的に期待していた

成果を出すまでには至らなかった。

6. 折々のミーティングにご招待いただいたのですが、都合が合わず残念ながら参加でき

ませんでした。ただ、ミーティングの題目がシークエンスの技術的な面を志向したも

のが多かったようにも感じられました。少し趣向を変え、支援の結果の活用例を支援

された側が話すような、Biological な内容を表に出したものがあってもよかったかと思

います。

7. 本研究では、RNA-seq のデータ取得にとどまらず、得られたデータを研究目的に特化

してコンピュータ解析する技術を、試行錯誤しつつ新たに開発する必要があった。そ

のため、RNA-seq データ取得について支援いただいた「ゲノム支援」関係者各位に多
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大な労力と時間の負担をおかけし、結果的には関係者各位の善意に依存するかたちで

支援いただいた。データ解析に対する支援体制も併せて確立されるとよりよいと思う。 

8. 情報解析支援スタッフのマンパワーが不足しているということは理解していますが、

現在に至るまで「ゲノム支援」によるパイプラインは未構築で、今後の見通しも十分

でないことを、とても残念に思っています。その一方で、担当の方から、「ゲノム支援」

スタッフ外のバイオインフォマティクスを専門とする研究者を紹介していただき、自

作パイプラインについて直接、アルゴリズムのチェックを受けることができました。

期限付きのポスドクの身分としては、「ゲノム支援」によるパイプライン構築を待つの

は半ば諦めて、自作パイプラインに基づいたメソッドを研究成果として取りまとめた

いと考えております。情報解析分野の人材育成が急務だということは共通認識になっ

ていると思いますが、研究の最前線で活躍するようなスペシャリストの育成のみなら

ず、ユーザーへの教育といった普及・啓蒙活動の企画が充実していれば、もっと積極

的に本制度を活用できたのではないかと思います。私の課題に対しては、旅費などの

持ち出し分に対して、とても割高な費用対効果となってしまったと感じています。

9. 支援が決定してから実際に配列決定が終了するまでに時間がかかり、とても単年度で

は終了できない。また、ゲノム関係の論文は執筆に時間がかかる。従って、支援期間

は最低２年間必要である。

10. 全ゲノムを手に入れることができ、研究は大いに進展した。しかし、ゲノム関係の論

文はまとめるのに時間がかかり、出版までには至っていないものが多いので、数年後

に成果報告をすべきである。

11. 基本的には、各種解析を極めて献身的に支援してもらって感謝しています。初期の段

階では支援班のどなたが何の担当なのかがわからず、こちらから連絡が困難だった時

期もあり、戸惑うことも多かったような気がします。また、支援班の方も研究者であ

るので、こちらから依頼するのに気が引けるという側面もあり、ビジネスライクなや

り方も導入する必要があるのかと思います。

12. ゲノム支援において，提出したサンプルを迅速に解析して頂き，非常に有り難く，感

謝申し上げます。現在の研究では網羅的解析が必要不可欠であり，是非とも，この支

援体制を何らかの形で今後も継続して頂きたいと思います。

13. 業者による外注解析では困難だったサンプルを、試行錯誤の上、見事に解析していた

だいた点はまさにゲノム支援の実力と経験によるものであり、大変満足している。改

善すべき点を挙げるとすれば、相談内容に対するメールレスポンスの遅れなどで、サ

ンプルの提供時期が遅れてしまった点がある。おそらく採用決定直後は、他からも多

くの問い合わせやサンプル提供があったために対応が遅れたものと予想されるので仕

方がないと思われるが、改善可能ならば是非お願いしたい。

14. 実際の実験計画をヒアリングした上で、支援方針を決めていただけるところが非常に

良かった。極めて有用な研究支援活動である。
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15. ChIP-seq の解析に関する初心者向けの Web コンテンツがあるとよい。

16. ゲノム支援の枠組みは、既存の科学研究費のプロジェクトを有効に推進する非常に優

れた取り組みであると思います。特に、高額な次世代シークエンサーを共同利用した

り、データ解析の手法や登録についての助言を受けたりするなど、有形無形の支援効

果がありました。

17. 複数種かつ多コピーの転移性遺伝因子(CTn, MTn)がゲノム中に存在していた本菌株の

高品位ゲノム配列の決定は本支援事業の助けなしには行えない成果だと思います。ま

た支援後も支援側の共同研究者との情報交換があったからこそ、新規 CTn,MTｎの存在

について解析を行うことができました。今後も情報交換の場を持つことができればと

思います。またデータベースへの配列の登録は自力で行いましたが、DDBJ の HP の手

引きだけではかなり難航しました。もうすこし初心者向きの手引きがあれば助かると

思います。（とくに BioSample, BioProgect のところで混乱し、DDBJ の担当者に複数回

相談する必要がありました。）

18. とても良い取り組みだと思われたと同時に、個別に細かいところまで対応して頂いて

おり、支援者の大変さを気遣うばかりでした。この場を借りて厚く感謝申し上げます。

微生物に関連する最近の論文を見ると分離菌のゲノムを片っ端から決めるようなもの

もあり、スケールがまだ海外に追いついていない感じも受けます。PacBio でのサポー

トもあればなお良いと思います。支援活動が引き続き資金面でサポートされるように

願います。

19. 支援担当代表者の先生に、サンプル送付に関して事前の確認メールを何度お送りして

も、レスポンスがもらえなかったために、サンプル送付が大幅に遅れてしまったこと。

しかし、その後、実際にシーケンスやデータ解析を担当して下さった方々には、大変

迅速かつ丁寧なご対応をいただきました。

20. 個別の遺伝子解析では到底困難であった代謝ネットワークの再構成を達成することが

できたのは，ゲノム支援を受けたかたこそである。

21. 2 年間支援を受けた RNA-seq 解析では、精度の高い配列分析と得られた膨大なデータ

から重要なデータを掘り出す Bioinformatics の技術、双方が極めで重要であるが、東京

大学大学院新領域創成科学研究科の鈴木グループと理学系研究科の岩崎グループから

最高の支援を受けることができた。そのため、私のような生理学研究者でもゲノム科

学分野で信頼できる研究を行うことができたと感謝している。得られたデータがあま

りにも膨大であること、および支援を受けた最終年度で科研費が途切れたことがあり、

まだ第 1 報の論文を発表しただけであるが、極めて興味深い未発表のデータが数多く

得られており、今後一つずつ発表をしていく予定である。

22. ゲノム配列決定やそのデータ処理など、自分のスキルや研究費だけではとても行えな

い解析を支援していただけたのは、何より有り難かった。ただ、データ処理の部分は

企業の方が行ったこともあり、処理条件のかなり細かい部分にまで踏み込んで一つ一
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つ依頼をしなくてはならず、更にデータ処理上のミスも重なり、結構時間がかかって

しまった。

23. 千葉大学には次世代型シークエンサーがなく、研究に限界がありますが、本支援によ

り研究が広がりよりよい研究に発展可能です。大変感謝しております。昨年度は、イ

ンフォマティクスの修得に東大柏キャンパスの鈴木先生の教室に１週間ポスドクがお

邪魔し、トレーニングを受けました。その後もメールや電話で相談にのって頂いてお

り、大分教室内で解析ができるようになりました。

24. 実際のシークエンス支援のみならず、様々な人的なネットワーク構築にも大変にお世

話になりました。ご支援をいただいたおかげで自身の研究の幅をゲノム科学に広げる

大きな要因になったと思います。

25. 支援側の先生方は、当初予定の配列決定に留まらず、検出された双子間不一致箇所に

対し、異なる手法での確認作業までしていただきました。このおかげで、スムーズに

論文にすることができました。

26. 活動当初は NGS によるシーケンスは高価で、本支援が大変役だった。シーケンス自体

の価格は下がってきているので、今後は、オールジャパンで情報解析の体制構築・人

材育成に資金を投じた方がよいと思う。

27. 費用のかかる次世代シーケンス解析を支援していただき研究が大変サポートされた。

支援を担当してくださった先生とのコミュニケーションがうまくとれなかったのが残

念だった。

28. 活動を継続してほしい。特に研究アイデアがシーズ段階の時に支援を頂けたため、結

果をもとに次のラウンドのグラントを得ることができた。

29. こちらの希望に沿って実験をデザインしていただき、高精度かつ大量のデータを出し

ていただいた。また、データの受け渡しも速やかであり、すぐにデータ解析を実施す

ることができた。できればゲノム支援を今後も是非継続していただきたい。

30. 基盤 C だけでは困難な研究支援を頂き研究が飛躍的に進み大変感謝しております。解

析支援は別の支援になるようですが、解析支援ほどではなくても、解析方法などにつ

いて tool などの suggestion だけでもいただけると良かったと思います。

31. 迅速に対応していただき、かつ的確なアドバイスをいただいたことで、研究を飛躍的

に展開できるデータを取得することができました。

32. 申請者個人だけではどうしても進めることができなかった、トランスクリプトーム解

析および全ゲノム解析にトライするきっかけを与えていただいた支援であり、非常に

感謝しています。

33. 引き続き今までのような、次世代シーケンサーを稼働させてデータを取得して頂く公

募型支援活動の一層の充実と継続を強くお願い申し上げます。一方で、得られたデー

タのインフォマティクス解析は、できるだけインハウスで行える体制を整えるよう引

き続き努めます。
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34. 支援全体に関して、年度を超えて追加したい解析に関するルール（解析可否の条件、

経費など）をご検討いただけると有り難いです。

35. このような研究課題が支援の対象になるのかわかりませんでしたが、採択していただ

けたことで、新しい挑戦的なアイデアを試すことができ、研究の幅が広がりました。

深く感謝いたします。全くの未経験者でしたので、NGS サンプル調製について、親切

に何度も相談にのっていただけたことは、非常に助かりました。何をどのように勉強

したらよいかなど、いちいちお尋ねするのが気が引けますので、基本的な情報を得ら

れるウエブサイトを作っていただけると助かると思います。拡大班会議で、データ解

析についての打ち合わせや、他の研究者からの情報収集が行えたことは、非常に良か

ったです。データ解析について、これまで、全て行っていただいていますが、自分た

ちの手でもすこしは解析できるようになりたく、今後、基本的な解析法についてのウ

エブサイト、講習会、あるいは webinar などがあればよいと思いました。

36. 今回私達は微量細胞を用いた ChIP-seq 解析を支援して頂いた。サンプルの調整が非常

に困難であり，データが得られるかどうか不安であったが，ゲノム支援・鈴木穣先生

の確かなシーケンス技術に支えられて，素晴らしいデータを得ることができた。ゲノ

ム支援に参加する前までは前駆細胞における ChIP-seq は夢のようなものであったが，

それが現実に可能となったことは私達の研究にとって大きな前進である。また次世代

シーケンサー用ライブラリの作成方法に関して詳細に指導して頂き，現在は私達の研

究室でもライブラリ作成を行うことができるようになり，研究技術の底上げに大きい

効果があったと感じている。ヒアリングの際にサンプルの調整方法に関して丁寧に対

応して頂き，実現可能な計画を立てることができた。また班会議に参加することで単

一細胞解析に関する有用な情報を得ることができた。

37. 非常に効果的な支援が受けられた。特に、プロジェクト毎に最適化されたデータ解析

支援はたいへんありがたかった。

38. 後も新しく登場するシーケンサを導入して、購入を考慮している国内ユーザー代わっ

て毒見をすると同時に、メーカーサイドとは一味違うトラブルシューター・アドバイ

ザー的な役割もはたして欲しい。

39. 生物を知っている研究者が解析に関わるアドバイスを初心者に対しても親身になって

して頂けたのがとても助かった。自身の次世代解析に関する知識も深まったと感じて

いる。伊藤先生には、現在もアセンブル作業を実施していただいており、共同研究の

幅も広がった。

40. シークエンスのみならず、シークエンスサンプル調製、データの見方、解析、登録な

ど多岐にわたり丁寧に相談に乗っていただき、次世代シークエンスにまだ不慣れな研

究者にとって大変有用でした。

41. 現在、多くの機関やラボが MiSeq を保有しており、小規模ゲノム・転写産物解析であ

れば、自前で行えるようになっています。しかし、HiSeq2500 や PacBio を使用する解
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析では、このような支援が決定的に重要です。今後も何らかの形で、このような支援

が行われることを希望します。

42. 解析の仕方について不明な点があればメールで連絡をとり、すぐに返事がもらえたの

でとても助かった。解析の条件を変更してやり直してもらう依頼も快く引き受けてい

ただき、すぐに再解析してもらえたのでとても助かった。

43. 悪かった点：サンプルの紛失。多くのサンプルが集中することもあり、気の毒な点も

あるかと思います。

44. 本支援により、科研費の予算と、これまでの人脈では手が出せなかった解析が大規模

に行なえ、今後に繋がる成果が出ました。

45. 研究を進めるにあたって、研究内容の相談等も含めた支援は本研究の推進に大きく貢

献していただいたと感じています。また、次世代シーケンスの金銭的な支援にも、若

手研究者には大きなものでした。ただ、当初、成果報告等が多くありましたので、事

前にその説明があった方がよいと思いました。

46. 担当者の先生には懇切丁寧に対応していただき、また、取得した配列も早急にお送り

いただきましたこと、深く感謝いたします。今回の支援結果を論文や学会発表に活用

できなかったが、うまくシーケンスができなかった場合に、さらに次回にサポートし

ていただけるような仕組みがあればよいと感じました。

47. 科研費の研究課題では成し得ない規模の解析をしていただけたことで、コミュニティ

全体の目標が実現に向けて動きだすことができました。本当に感謝しております。デ

ータの質や量は言うまでもなく、サンプルのやり取りの際の対応や、データ解析の講

習会を設けてくださるなど、親切できめ細かい対応もよかったと思います。

48. ゲノム支援の活動はたいへん意義深く、これなくしてはコミュニティー全体の研究展

開は難しかったと思います。最先端の解析機器と技術情報を集約したゲノム研究の中

枢として、これからも活動を継続していただきたいと願います。しかし、研究現場の

増加するニーズに対応するためには、解析機器だけでなく、人的にも計算資源の面で

もパワーアップする必要があるのではと感じます。また、イモリのように生命科学に

とって重要な位置にある生物でも、ゲノムが巨大なため、ゲノム解読がなされていな

いものがまだまだいます。ゲノム情報は現代オミックス技術をフル活用するためには

どうしても必要です。大型ゲノムを解読する新たな概念のシーケンサーや方法論につ

いても、導入や開発などを検討していただけると、サイエンスのすそ野がより広大に

なり、支援活動の必要性・重要性が益々高まると考えます。

49. 得られた生データの解析を通して若い世代のバイオインフォマティクス育成に大きな

貢献があった。支援期間が一年区切りとなっている為に研究成果の成熟度という点で

やや不満が残った。

50. 支援対象の元となる科研費の申請時点では、採択後にゲノム支援を受けられるかどう

かが予想できないので、研究計画を立てる際に難しい面があると感じました。
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51. 支援全体として、担当者の方と密に連絡を取らせていただき、相談しながら進めるこ

とが出来ました。一概に BAC ライブラリの作製といっても、材料によっては高分子

DNA の調整方法が異なるため、条件検討に時間を費やしてしまいました。新鮮な葉か

らの核単離が必要であったため、BAC 作製を担当していただいた横浜理研の所内で同

じ植物を栽培している研究者から材料提供を受けました。また、条件検討中に、葉に

含まれるデンプン量が高分子 DNA の制限酵素処理に影響することが判明したため、鉢

植え植物の暗所処理を行いました。 根気強く条件検討を行っていただいたおかげで、

目的の規模の BAC ライブラリを作製していただくことができました。

52. 単一細胞やごく少数の細胞からの RNA-Seq 法が確立されていなかった試行錯誤の時期

にご支援いただき研究の方向性を見定めることができ大変感謝しております。

53. 自分の研究費や地方私立大学の研究設備では実施が困難なメタゲノム解析を、国際的

にもトップクラスの研究グループに支援班としてやって頂くことができたことは大変

有難かった。また、シーケンスだけではなく、試料調製や情報解析に関して多くのア

ドバイスを頂いた他、研究内容に関して興味を持ってディスカッションやアドバイス

の機会も頂くことができた。班会議は、分野を超えたディスカッションが行える貴重

な機会であり、異分野融合の共同研究のきっかけにも成り得ると思われる。悪い点は

ほとんどなかったが、シーケンス後の大量のデータへのリンクを頂いたが、自分のパ

ソコンにダウンロードすると処理能力を超えてしまうため、データをアップロードし

てオンラインで解析できるようなシステム（JGI の IMG データベースのような）があ

れば良いと思った。また、今回の解析では、コガタルリハムシ（Gastrophysa atrocyanea）

のメタゲノム解析に用いた DNA の質があまりよくなかったため、目的とする遺伝子を

発見することができなかった。このような場合に、新しい試料で再解析をして頂くこ

とが可能であれば、大変有難いと思う。

54. 支援していただけるサンプルの数に制限が設けられていたので、繰り返し支援をお願

いすることができなかった。サンプルの準備に不確定要素の大きい実験に関しては、

試行錯誤が必要であり、こういう形での共同研究の難しさを実感した。最終的には、

自ら次世代シーケンサーを動かすこととなった。

55. 支援も予算的に非常に助けられたが、異分野融合で新たゲノムサイエンス手法・技術

に触れられたことが一番重要であった。

56. サンガー法による特定遺伝子領域の集団解析で支援を受けた。多量の集団サンプルに

対し、塩基配列レベルの多型性を精緻に解析することで、従来は不十分であった自然

選択の評価を統計学的厳密さをもって定量的に行なう道が拓けた。大変満足している。 

57. シークエンス自体はコスト的にも大変助かりましたが、サンプル送付からエクソーム

シークエンスの結果が返ってくるまでにやや時間がかかり過ぎではなかったかと考え

ます。

58. 資金が無いが、実施したかった研究が達成できたことは大変良かった。若手一人では
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経験がないことも、経験豊富な支援研究者が協力していただいたことはとても勉強に

なった。また、支援活動をとおして、研究課題だけでなく他の研究においても有意義

な知識や経験を得、多くの研究者と面識を持てたことはとてもよかった。

59. アイデアを持っているが、高額な次世代シークエンサーを保持せず、シークエンス、

バイオインフォマティクス、ゲノム科学の知識が乏しい研究者にとって目的達成を実

務の点でフォローして頂けたことが大変良かった。当時、知識なく不勉強でアイデア

として出せなかったが、孤発発症の場合はトリオでのシークエンスが目的を達するた

めには適しており、遠慮なく積極的な指導を頂けたらと考える。

60. トリオでのシークエンスができたため、結果がうまく出ない場合も次の研究に繋がる

データを得ることができた。また、実務の研究者と対話しながら進められたことは学

ぶことが多く大変有意義でよかった。

61. NGS による解析は、素人が自前でやろうとすると莫大な労力・時間・コストがかかり、

非常に効率が悪いです。このような活動により、プロの研究者と施設にシークエンス

解析を支援して頂けると、研究全体の効率がとても上がると思われます。ただ、その

際には研究計画の質が重要になるので、申請書を吟味して支援課題を選ぶ今のシステ

ムは継続するべきであると考えます。日本のゲノム研究のレベルを上げるためには、

このような支援活動は必ず継続されるべきです。

62. 検体数がどの程度可能であったか遠慮があった。

63. ゲノム科学を発展させるためにも、研究支援とともに、研究者のコミュニティの維持・

発展が重要であり、そうした目的でもゲノム支援が大きな役割を果たして欲しいと期

待します。

64. 会議については、他のゲノム系学会の前後日、または同時開催していただけると時間

と費用の関係でありがたいです。

65. 試料調製や送付手続き、データ解析についても効率的な仕組みとなっておりスムーズ

に支援を受けることができた。

66. 提出した DNA 試料が不十分であったようで Fosmid 作成が不成功に終わったが，柔軟

に対応していただき，20kb インサートのメイトペアシーケンスデータを取得していた

だいたため，結果的にはゲノムアセンブルの強化につながった．

67. 想定していた以上のリードを取得していただき、データの信頼性が高まったと思いま

す。また、遺伝研におけるデータ解析講習会に担当学生およびポスドクを参加させて

頂けたことに感謝しています。一方、支援当初の打合せでは、リードアッセンブルは

宿主植物と共生菌のリードを振り分けてから行うことで同意していただいたと理解し

ましたが、結局、時間が無かったのか、あるいは担当者が変わったなどで、（作業開始

時に確認したにも関わらず）両者のリードを振り分けずにアッセンブルされてしまい、

送られてきたアッセンブルデータはまったく使い物になりませんでした。リードの de

novo アッセンブルは、スーパーコンピューターでも数日かかる大変な作業で、適切に
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処理できない（する時間がない）のであれば中途半端な対応はせず、最初からサポー

トしないと明言すべきで、そうしていただいていれば、お互いに時間も労力も浪費せ

ずに済んだと思います。我々も最初からサポートがないことがわかっていれば、自力

でアッセンブルする準備（担当者のトレーニングなど）を事前に整えることができた

はずで、限られた期間内にもっと解析を進められたと考えています。

68. 支援者との連携がうまく行かなかった点が反省点である。もう少し解析についてのす

り合わせを被支援者自身が積極的に行えばよかったのかもしれない。支援者にどの程

度のエネルギーをさいてもらえるかが明確でなく、共同研究や受託研究とどのように

違うのかをイメージすることが難しかった。

69. エクソームの WET 解析援助は資金面で非常に有り難かった。DRY 解析は期待していた

サポートとは異なり、支援依頼者側にエクセルの変異リスト一覧からの絞り込みを指

示され難渋した。DRY 解析担当者の人材育成および確保が重要と思われる。

70. 支援活動により、RNA-Seq の鋳型調製、シーケンス、得られた配列情報の登録を行っ

ていただき大変助かりました。RNA-Seq のデータ解析についても講習会に参加しご指

導いただきましたが、時間が短かったことなどもあって自分で解析できるようになる

までには至らなかったので、もう少しサポート頂けると大変助かります。

71. どのような質問事項に対してもいつも迅速かつ丁寧に対応していただいた。どのよう

なサンプルに対しても柔軟に対応していただけた。

72. この数年で次世代シークセンサーが低廉化し、所属機関でも所持できるところも増え

ているが、まだまだリード数や、解読量が非常に高性能な次世代シークセンサーは、

いまだ高価で有り、一機関で導入しても費用対効果の点で問題があり、共通機器とし

て導入される例はほとんどない。また、民間業者による高性能な次世代シークセンサ

ーによる受託解析はいまだ高価であり、実績があるプロトコールによる実験に利用は

限られる。本研究課題のような宿主に感染した黄色ブドウ球菌の網羅的な遺伝子発現

解析という、手法が確立してない研究を遂行するには、当初は予定してなかったさま

ざまな条件検討が必要であった。また、細菌による感染の成立過程を解析するために

は、これまで成功した条件よりも、さらに少数の菌で遺伝子発現解析を行う必要が出

てくる。従って、これからも次世代シークセンサーを用いた解析のための、実践的な

プロトコールが確立しておらず、条件検討が必要なプロジェクトについて、ゲノム支

援によるご支援をこれからも頂ければ、我が国のライフサイエンスの基盤の向上に役

に立つと期待される。

73. 大変に良かった点としましては、通常の研究活動では分野が違う先生方と合同の班会

議で、まったく未経験の、しかも最先端の研究に触れることができた点です。

74. ゲノム支援で雇用しているコーディネーター的な若手バイオインフォマティクス研究

者（？）の方が、積極的に支援課題の成果に関わってもらえるともっと良かったと思

います。
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75. バイオインフォの先生方のご負担がとても大きく恐縮でした。もう少し自分自身も学

ぶこと、バイオインフォの人材育成の必要性を痛感しました。 

76. 次世代シーケンサーの登場により細菌ゲノム情報はこれまでに無いスピードで蓄積し

つつある。一方でフィールドワークを行い、実際に細菌を分離する生態研究者がゲノ

ム解析をすることは、まだ幾分か敷居が高いという感覚があった。この感覚は、実際

にどの研究室が原核生物のゲノム解析を行っているのか等の具体的な情報が不足して

いることに起因している。しかしゲノム支援では、希望する解析内容を申請すること

で、研究内容に最適な研究室による解析の支援を受けることができ、非常に満足のい

く成果が得られた。本支援を受けたことで目的株のゲノム解析を世界に先駆けて行う

ことができたのは、非常に有益であったと考える。 

77. 本研究を遂行するにあたり、ゲノム支援による支援は極めて効果的だったと考えてい

る。というのも、次世代シーケンサは高価であるために各研究室レベルで保有するこ

とは困難であり、企業にシーケンスを外注するのもまた高い費用がかかってしまうた

め、このようなエピゲノム解析を行う上でゲノム支援のようなシーケンスのサポート

体制が存在していたことは大きな助けとなるからである。これらの解析は特にスター

トの時期にこのようなサポートが大きな助けとなる。さらに我々は、支援側の東京大

学鈴木穣博士とも適宜得られた結果についてディスカッションを行うことで実際のサ

ンプル調整から研究の方向性に到るまで多くの助言をいただき、それを研究にフィー

ドバックすることができた。 

78. 本支援の合同班会議では、異分野の研究成果を聞くことができるとともに、自分自身

の成果を他の分野の先生方に紹介させていただく機会を賜り、非常に有意義なもので

毎年参加させていただきました。さらに情報解析講習会の企画・開催もされており、

私も参加させていただき情報解析手法を学ぶことができました。このように本支援は、

研究を発展させるために非常に有意義なものですので、今後も継続されることを熱望

いたします。 

79. 支援者とは、全体会議でご紹介頂いた後は主にメールで議論し、議論の中で生物学と

情報学との隔たりが感じられた。TV 会議を行うことでスムーズに支援を進めることが

できました。我々が生データを目で見てよく吟味してきたこと、支援者がこちらの依

頼に答えるためにその生データを用いて逐一ソフトウェアの動作確認をして下さった

ことが、スムーズに支援が進んだ要因と考える。 

80. これまでほぼゲノム科学、バイオインフォマティクスに縁の無かった研究者が NGS を

利用し、新しい可能性を切り開く機会として非常によく機能していたと思う。一方、

支援側にどこまで依存して良いのか、判断が難しかった。 

81. RNA の送付後、迅速に RNA-seq 解析まで持って行っていただき感謝いたします。情報

解析講習会の回数をもっと増やしていただけるとありがたいと思います。 

82. 非常に微量な DNA 量に対して、増幅の提案をしていただいたりして、かなり難しい解
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析をしていただいたこと、感謝しております。現在までに得られた sequence のデータ

を基に、解析データの方向性や解釈などについて情報解析講習会の開催をご検討して

頂ければと希望しております。

83. 支援自体とても有り難いことであり、悪い点はないと思っております。ただ、参考

になればと思い、感じたことを述べます。支援決定 (6 月)から半年以内(〆切が 12 月)

に試料を調整してお送りするのは、扱っている実験材料によっては難しいことも多い

と思います（私の実験材料はこれに該当し、年明けの後も、試料の再調整の途上にあ

ります。先生方には事情をご理解いただき、お待ちいただいているので感謝していま

す）。また、報告書提出までの半年強で成果を得るのは（論文公表はもとより、学会発

表などですら）テーマに依ってはたいへん困難です。できれば一年後、すなわち、支

援年度の次年度の末に報告する等の方が、得られた成果の実体をきちんと記載できる

報告書となり、趣旨としては適切なのではないかと感じます。

84. 実際支援をしてもらう時点で、支援を受ける側に具体的な解析の流れのイメージあっ

ても、それが正しいのかそうでないのか検証するような視点でアドバイスなど受けら

れたら良かったと思います。情報解析側の常識について、今後支援を受ける側が独り

立ちして解析し情報解析分野の研究を進めていけるような支援があったらより良かっ

たと思います。本支援では、コマンドラインでコンピュータを使ったことがない研究

者が、自身で簡単ながら解析パイプラインを構築するきっかけとなるスクリプトの書

き方などを教えてもらいました。実践的な解析例となるプログラムを実際に見せても

らい解説してもらうような支援をしてもらえたことが良かったと思います。

85. 他の研究プロジェクトとは異なり、生物系・生命科学系・医学系など広い分野の研究

者が情報を共有し、議論する場があったこと。研究者に研究費が配分されることはな

くても、ゲノム分野をリードする研究者と議論しデータを共有する点は優れた共同研

究制度といえる。

86. リードを取得していただいたのちに、３日間お邪魔して、データ解析を教えていただ

きました。そもそも UNIX すら扱った経験がなかった当方に、パッケージのインスト

ールから始まり、種々の解析ツール野使い方を教授していただけたことは、本当にあ

りがたいことでした。その後、さらに他の NGS 解析を学ぶ際の基礎となる訓練を受け

させていただけたことは、今支援を受けることができましたもう一つの大きな収穫で

した。

87. ライブラリ作成後、解読していただきましたが、リード長が異常に短いということで、

解決策について相談に乗っていただいております。テクニカルな知識が当方に欠如し

ていることからも、本支援は本当にありがたく思っております。

88. Pacbio シーケンサーを用いた高価なシーケンシングの支援に感謝します。また、マルチ

プレックス法という日本では普及していない新手法にチャレンジしていただいたこと

にも感謝しています。
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89. 以前よりゲノムワイドレベルでの研究に興味を持っていましたが、このゲノム支援

をきっかけとしてそれを開始する機会に恵まれて感謝しております。ゲノム支援で取

得した ChIP-seq/RNA-seq データの解析で、多くの科学的知見が得られ論文発表するこ

とができました。また、私は素人レベルからスタートしましたが、現在は自らプログ

ラムを作って解析するというレベルまで向上できたのもゲノム支援あってこそだと感

謝しております。今後も自分が専門とする領域を軸として、ゲノムレベルでの研究を

遂行していければと考えております。また一昨年度末より自分達の研究施設にも HiSeq 

1500 が導入され、自前でシークエンス解析ができるようになりました。ゲノム支援で

勉強させて頂いたおかげで、ある程度の知識を持って解析を進めることができ、順調

にデータを取得しております。今後もゲノム支援で得られたデータ・知識・経験・人

的ネットワークを生かして研究を発展させられるよう努力していく所存です。  ゲ

ノム支援では年度単位の支援が基本でしたが、時間のかかる研究では短期間で結果を

出すのが難しく、まだ論文化できていないデータも残っております。例えば、

ChIP-seq/RNA-seq で候補遺伝子を探索し、KO マウスを作製し、表現系を解析するよう

な研究がそれに相当します。今回の報告書に含めることができずに申し訳なく思って

おりますが、それらの研究も迅速に進めて早い時期に論文発表できるよう努力いたし

ます。

90. 非常に助かりました。成果として目に見えてないかもしれませんが、配列情報の取

り扱いが解っていない私たちに親切にご指導いただきました。一番困ったことは、こ

の分野の入門書が無いことです。解りやすい入門書が必要です。

91. 良かった点：①被支援者の対象疾患領域に精通する研究者が支援側にいたため、単な

るゲノム解析の支援ではなく、強いご支援を頂けた点。②時間的にも予定通りにサン

プルの解析をしてくださったこと。③事務局が研究者が集まって討議する会を設けて

いただけて、勉強になった。具体的な支援が終わった後でも、ご連絡を下さったため、

アップデートできた点。

92. 配列解析に関する技術革新が急速に進み，短時間でアップデートされている現状では，

本ゲノム支援で構築されたような，シーケンシングと情報解析のリソースを集約して

共有するしくみは，非常に有効だと感じました．

93. 一般的に、全エクソーム解析による診断確定率は 25%とされているにもかかわらず、

今回の当研究解析では診断確定が 3 家系、ほぼ確定が 2 家系で、計 17%にとどまる。

解析が発端者のみの解析で、トリオ解析に及んでいないことが理由の一つに挙げられ

る。支援施設の費用負担が 3 倍に及ぶトリオエクソーム解析の前に、発端者解析に十

分労力を投入している結果、現時点ではまだ解析途中という状況にある。そのために

具体的な結果公表に至っていないことを反省している。非常に高い精度、十分な厚み

の coverage を呈するデータの返却をいただいたことは大変感謝しています。引き続き

データの見直しによる診断率向上を目指すつもりですが、希望としては、やはりトリ
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オ解析（既に解析いただいた家系の親解析）を支援いただきたいところです。

94. 支援活動は迅速かつ正確に実施して頂き、遺伝学を中心としていた課題担当者の研究

に、オミックス解析の知見が加わり果実発達に重要な遺伝子が多数同定されました。

また、支援活動では度重なるトライアンドエラーも迅速対応していただきました。課

題担当者もこの過程で情報解析における知識を得ることができました。極めて有意義

な支援であったと感じております。

95. 次世代シーケンサーを用いた de novo でのゲノム配列解読は、多くの情報を提供してく

れているが、遺伝的多様性が高いと考えられる非モデル植物である薬用植物等では、

まだまだアッセンブリーが困難であるという課題がある。今後、より長鎖のライブラ

リーを作成する、あるいは、長鎖解読が可能なシークエンサーを用いることにより、

より精密な配列決定を行うということが必要であるとかんじる。しかし、今回支援し

て頂いたように、ドラフトゲノム配列決定により、リファレンスとするゲノム情報を

えることは重要であると考える。今後は、こうしたドラフトゲノム解析とともに、そ

れに対応する RNA 配列解析を充実することにより、さらに、ゲノム情報を高度利用し

たいと考えている。なお、遺伝子情報が極めて限られた非モデル植物であったにもか

かわらず、経験豊富な担当者に丁寧なゲノム解析をして頂き、通常ではえられない高

精度なゲノム情報を得られたことは、極めて有意義であった。一方、得られた塩基配

列に対する我々の解析能力が十分ではなく、未だに、解析途上ではあることが、反省

すべき点である。この部分に関しても、より支援をお願いすべきであったと思う。な

お、限られた解析ではあるが、新規生合成遺伝子等、興味深い知見が得られつつあり、

その成果をできるだけ早く済ませ、公開していきたい。担当して頂きました豊田敦博

士初め、支援班に厚く感謝申し上げます。

96. いつも素早く対応して頂き、本当に感謝しています。ゲノム支援がなければ自分の研

究の発展はなかったと思っており、今後もこのような支援活動を続けてほしいと願っ

ています。次世代シーケンサーはラボ単体で所持するにはコストが高すぎるため、専

門家による支援は本当に必要であり有益である。

97. 残念ながら、概日リズム異常による睡眠障害である CRSD に対するゲノム研究者の重

要性の認知度は低く、多くの研究プロジェクトのヒアリングの際も、「不眠」と CRSD

の差異が理解してもらえない。これは、これまで多くの睡眠障害の GWAS が不眠を扱

い、ほとんど有効な結果を出していないことによると思われる。我々は現在も発表を

続けているが、概日リズム中枢である視交叉上核に発現する遺伝子をノックアウトす

ると、実にその半数が CRSD 様の概日リズム異常を示すという、驚くべきデータがあ

る（Okamura, Cold Spring Harb Symp Quant Biol. 2007;72:551-6; Doi et al., Nature Commun

2: 327, 2011; Yamaguchi et al., Science 342: 85-90, 2013）。今後は、是非 CRSD のリズムと

一体化した疾患の概念を理解していただき、脳機能の中でも、格別の遺伝子レベルで

の制御が重要であるという実験事実を提示し続けたい。また、もう一つの GWAS 解析
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の問題は、CRSD の家族歴が少ないことである。すなわち、遺伝形質があるなら、なぜ

一世代前、二世代前の老人に CRSD が少ないのかという疑問がある。重要なことに、

CRSD 自身は、20 世紀末に現れ、21 世紀になって急速に増加している疾患である。す

なわち、これは、概日リズムが遺伝的に脆弱な家系があるが、この脆弱性は、現代の

ような明暗を人工的にコントロールできる状況で初めてリズム異常が惹起されると考

えられる。強い社会的制約のある明暗環境での生活リズムに沿って生活している、以

前の世代では、強い社会的制約の下で現在も生活しているので、疾患を引き起こさな

いと考えられる。これをサポートする実験に、時計遺伝子を半減させたようなマウス

では、通常時は概日リズムが保たれているが、時差条件では、固有のリズムが保てな

いことがわかっている。したがって、CRSD は、現代の環境変化に伴い発現する疾患で

あり、特有のゲノム発現の発現を理解していただき、我々にご支援を賜りたいと願う。

98. ゲノムのドラフト配列はもちろんのこと、多数の株の multilocus sequence type の決定を

効率的に実施していただき、研究を進める上で大変助かりました。また、研究内容に

ついて直接お会いしてディスカッションさせてもらい、論文についても丁寧にご指導

いただき深く感謝しております。

99. 支援活動の良かった点：研究を進める上で必要不可欠なゲノム情報を得られた事、ま

た、代表的な成果について発表会が開催され研究の進め方や更なる解析手法に関する

情報収集ができた事は、良かった点である。

悪かった点：当時としては、ゲノム解析に関する講習会を開催するなどの支援があれ

ば良かったと思う。

改善すべき点：当時（数年前）と比べて、現時点では、ゲノム解析技術が著しく進展

したが、「ゲノム」の裾野を広げる為にも、解析技術を広める、進化させる取り組みが

もっとあっても良いと感じます。

100. 各発育段階の寄生虫のシーケンスおよびその後の in silico 解析においても非常に支援

になりました。解析方法につき様々な方法もご教示いただき非常に感謝いたしており

ます。

101. ゲノム科学を専門としない私のような研究者にとって，ゲノム情報とその解析の手段

を世界最高レベルで得ることは，きわめて貴重な機会です。いまやゲノム科学は生物

学の基盤であり，こうした研究でもブレークスルーとなると断言できます。広く生物

学の分野に，こうした高いレベルの基盤を供給するこのユニークな制度である「ゲノ

ム支援」は，我が国の科学にとって最も必要であると思います。

102. サンプルの受け渡しからシークエンス期間も妥当であり、本支援により、新学術領域

の申請書類時点の予定よりも充実したデータを取得することができ、非常に効果的で

あった。今後もこのようなシークエンス支援が特に大きな予算規模での研究が難しい

若手研究者を中心に必要であると考える。

103. 解析対象サンプル数を増やせた点が良かった。 
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104. 非常に少ない RNA サンプルから RNA-seq 解析をする技術がすばらしく、有り難く思っ

ています。サンプル数について支援開始当初から見通すことは容易ではないので、後

でサンプル数を増やすことができれば助かります。

105. 良かった点：報告を直接していただけたことが非常に理解の助けになりました。 

改善すべき点：進捗状況がわからないことで少し不便を感じました。難しいこととは

思いますが、いつ頃までにどのような状況になると予定していると知らせていただけ

るか、あるいは、この頃までに連絡がなければ問い合わせてほしいといった取り決め

があると気が楽だったと思います。

106.   ゲノム解析は，正確なデータを得ることが最初になりますが，費用のみならず，実

際の検体処理からリードデータの取得まで支援いただいたことは大変有意義でした．

科研費の申請の際に，NGS や GWAS を組み合わせたプロジェクトで応募し，それが採

用されたとしても，ゲノム支援からの支援が受けられない状態になると，その科研費

も遂行できない結果になる恐れをあります．そのために応募する段階では NGS や

GWAS を入れにくいのが現状でした．できれば，ゲノム支援の応募を，科研費と連動

できるようなシステムだと良いかと思いました．

107. 私たちは、これまでにも探索的な遺伝子発現解析を行っていたのですが、同じ RNA を

元に得た RNAseq 結果の質の高さには感銘を受けました。すでに得ていた情報がすべて

再確認できただけでなく、再現性の高い定量データが得られました。計画変更に対応

していただいたのも助かりました。未だ論文としては、公表していませんが、まとま

り次第公表したいと考えています。有難うございました。

108. ゲノムアセンブルの段階で、支援依頼者としては予期していなかった困難

（heterozygosity が高いことによるアセンブル不能）に直面した。しかし、支援担当者

が独自の努力をして下さり、この壁をクリアーすることができた。これは本支援活動

なしには達成できなかったはずで、支援依頼者として心から感謝している。

109. 京都で行われた拡大班会議は内容が非常に充実しており、大変勉強になりました。様々

な人と出会えたのも大きな成果でした。サンプルの送付に係る連絡やリマインドなど

も適切・丁寧で大変助かりました。遺伝研で行われた情報解析講習会では初心者にも

理解しやすく解説して下さり、大変勉強になりました。

110. 複数回の支援をお願いしたが、煩瑣であったヒトゲノムの倫理的取り扱いを含め、事

務手続きなどの工程が回を追うごとにスリム化された印象で、有意義な支援を受ける

ことができた。遺伝研で行われた次世代シークエンサーのワークショップに参加した

が、このような教育事業は有意義であると感じられた。こういった事業の拡充がある

とありがたく思う。

111. ゲノム支援なしには、こういった大規模解析とビッグデータは決して得られませんで

した。欧米において大規模解析が多くの研究室でも進んでいるなか、日本では大型予

算をもつトップダウンの限られたプロジェクト中心で進んでおり、裾野を広げ 21 世紀
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のライフサイエンスを日本から独自に進めていくには、ゲノム支援のようなシステム

が必須と思います。 

改善すべき点として、（おそらく最初一回登録すれば流れが把握できるとはおもいます

が）DRA への最初の登録がとても閾が高いので、エンドユーザーでも流れに沿えば簡

単に登録できる「WEB アプリ」の開発を期待します。 

112. ゲノム支援発足当初と比べて、次世代シーケンサの支援体制が整った研究機関も増え

てきたが、それとは対照的に、小さな研究機関では、全く体制が整っていないところ

が多いのが現実である。研究機関のランク付けが厳しくなされている今日では、今後

もこの状況は変わらないどころか、ますます格差が広がる一方と思われ、そのような

研究機関に所属する者としては、大きな危機感を抱いている。ゲノム支援の最大の長

所は、極めて弱小の研究機関に所属していても、世界最高水準のゲノム解析をご支援

いただけることにある。このようなゲノム支援の特性は、研究者の裾野を広げる上で

多大な貢献をしてきた。今後も、所属研究機関内にゲノム解析の支援体制が皆無の研

究者に対しては、是非とも門戸を広くしてご支援いただきたいと切に願う。 

113. ゲノム支援は、リソースとアイデアを持っているが、高額な次世代シークエンサーを

保持せず、シークエンス、バイオインフォマティクス、ゲノム科学の知識が乏しい研

究者にとって大きな支援となっている。今後も継続していただきたい。また、機会が

あれば、大学院生やポスドクをウエット・ドライの現場で、短期の研修を実施してい

ただければと考える。 

114. 地方の小大学でゲノム研究を続けていく上で、新技術を使用する機会が得られること

自体有り難いことである。もっとも、次世代シーケンサーの使用については、拠点機

関との共同研究や商用サービスでも実施可能となっているため、拡大班会議を通じて

ゲノム解析に関する最新の動向に関する情報が得られる点がさらに有益であった。 

115. 本支援をきっかけとして、研究室内の次世代シーケンサーデーター取り扱いに関する

技量が急速に上昇しました。研究室内の若手には非常な刺激になりました。今後この

ような機会がある場合、データー解析に関する支援の大胆な拡充を希望します。 

116. 私を含めゲノム解析に不慣れなウェット分野の研究者の多くにとっては、ゲノム解析

に着手する際の心理的ハードルは非常に高い。「ゲノム支援」の活動は 2015 年度で完

了とのことだが、ウェットの研究者とドライの研究者の橋渡しを担い、ソフトとハー

ドの両面でサポートしていただけるゲノム支援活動の需要は間違いなく大きい。支援

の規模や形は変わるにせよ、今後も継続的に、支援を求める数多くの研究者の拠り所

であり続けていただくことを強く希望したい。 

117. 次世代シークエンス解析は、十分な知識と経験が必要な解析技術であり、このような

支援をおこなう新学術研究領域は非常に意義の高いものであることを強く実感した。 

現在は、もともとの研究課題では到達できないような貴重なデータを得ることができ

ている。今後は、本研究で構築されたデータを利用して、共同研究として Impact が高
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い雑誌に受理されることで、恩返しをしたいと考えている。

118. 非常に効果的な支援が受けられた。特に、プロジェクト毎に最適化されたデータ解析

支援はたいへんありがたかった。

119. 申請者はゲノムライブラリーの作成や次世代シークエンシングの経験がなかったため，

ゲノム支援活動により遺伝子解読をおこなって頂いたことで，これまで未知であった

ことが明らかになり非常に効果があった．

120. 検体数や検体の発送日などについて flexible に対応して頂き大変助かりました。また検

体を準備するための方法についても詳細に検討して頂き有り難かったです。解析につ

いても, 連絡を密に取りつつ, こちらの要望を聞いて頂きながら解析して頂きました。

特に不満な点は見当たりませんでした。我々にとっては大変有益な支援をして頂き感

謝しております。

121. 塩基配列のシーケンシングだけでなく、得られた配列情報からどのように生物学的に

重要な情報から抽出すべきか、そこまでのサポートがあったら有り難かった。個別の

支援という形が一番ありがたいが、一般的なバイオインフォマティクスの解析方法等

についてトレーニングコースやセミナーなどがあったらよかった。

122. 生物種ごとに、簡単な種の説明とカラー写真、ゲノム支援によって明らかになったゲ

ノムの特徴（興味深い点）がセットになった「ゲノム生物ずかん」的なものをまとめ

ると、次世代の「生き物好き」の心を掴めるのではないかと思っています。

123. 支援なしでは、本研究を遂行することは難しかった。「ゲノム支援」のような事業がシ

ステムとして成立するためには、支援される側・支援する側双方に利点があり、相乗

効果として学問の発展が期待されることが必須であろう。支援される側にとっては有

益だったのは間違いないが、支援する側はどうだったのだろうか。ゲノム分野で世界

をリードするような研究の方向づけを支援班が積極的に行っても良かったのではない

かと思う。

124. 一般の研究者には困難な、サイズの大きなゲノムの解読が実現できて、とても感謝し

ております。想定よりも時間がかかりましたが、期待していた以上のドラフトゲノム

が完成して、結果的に良かったと思っております。

125. de novo アセンブリ解析の支援により、研究が大きく進展しました。本支援がなければ

ゲノム解析はとても成し得なかったので、本当に感謝しております。また、RNA-seq

解析についても、大変迅速に対応してくださいました。特にデータベース登録に関し

て助けていただきました。私のように支援活動に助けられる研究者は多く、日本の生

命科学研究を発展させる重要な活動であると実感しています。支援活動が今後も継続

されることを切に願います。

126. 2012 年度、および 2013 年度のゲノム支援をいただき、現在までに 13 家系のエクソー

ム解析を終了した。多因子疾患の遺伝背景は非常に多様であり、その全貌を少しでも

明らかにするためにはさらに多くの家系を対象としたエクソーム解析が必要と考えら
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れる。今後も何らかの形で、ゲノムシークエンス解析をサポートしていただけると本

研究が発展し、本邦から成果を発表できると考えている。

127. 本支援は構成種が単純化しているものの分離培養が困難な微生物を含む複合系微生物

のゲノムを解析して頂いた。多数種が混在する試料のメタゲノム解析ではなく、構成

種が限られた中でのメタゲノム解析とすでにその中から分離に成功していた菌株のゲ

ノムも併せて解析して頂いたことは大きな成果へと結びついた。本支援から得られた

情報は非常に多く、これらのデータを活用して、なぜ微生物が培養困難なのか、また

共生ネットワークの根幹を支えているものは何かを解析するデータとして今後活用さ

せて頂きたい。こうした支援が引き続き受けられることを望んでいると共に、

comparative genomics の解析支援を頂けると有り難い。この分野は日進月歩であり、最

適なツールを使った最適な解析が何なのかは専門家でなければわからない。メタゲノ

ムデータを扱う論文の審査をすることが多いが、特に解析パイプラインの妥当性につ

いては常々自身の審査能力を超えたものであると痛感しているところである。いずれ

にせよ本支援を心から感謝申し上げたい。

128. シークエンスだけでなく、その後の TophHat（2.1.10）によるゲノム塩基配列へのマッ

ピング、cuffdiff による発現解析等のデータ解析もして頂き、大変、助かりました。ま

た、terminal や R などの使用方法の講習会を開催して頂き、有益でした。 

129. 本支援により、非常に良質のRNA-Seqデータを得られたこと、またサンプルやデータの授受

に関してもスムーズな対応をしていただき、大変感謝している。今後は、このような解析手

法が主流になると思うが、これから益々データ解析のステップが重要になると思われるので、

基本的なデータ解析に関する講習会等をより多く企画、開催していただきたい。また、当研

究室には、外国人の学生が多数所属しているが、有償・無償を問わず、国内で開催されてい

るデータ解析の講習会はほぼすべて日本語で行われており、外国人への教育訓練が滞ってい

る。現時点では難しいかもしれないが、将来的には英語による講習会開催も企画されると有

り難い（バイオインフォーマティクスに関する研究者は、英語圏の方が多いと思われるので、

不可能ではないのでは）。

130. BAC および Fosmid ライブラリーの作成、大規模なシーケンス解析、RNA-seq、FISH

用のプローブ調製など、すべての過程で期待以上に丁寧、迅速に対応していただいた。

また、国際共同研究となり、連携の調整などで解読完了が遅れたため、2014 年度も継

続して支援いただいてことに大変感謝している。

131. エクソーム解析や全ゲノム解析が行える次世代シーケンサーの導入施設が限られてい

る現状において、本ゲノム支援制度は非常に優れた意義のある制度と考えられる。ま

た、このような制度があることで、遺伝性疾患の家系内サンプル収集に対する意欲が

高まり、ひいてはこれらの疾患の原因同定へのスピードが早まると思われる。

132. 支援活動による質問回答のおかげで，次世代シーケンサーの利用に抵抗がなくなりま

した．最終的には自分で実施できるまでになり，現在の研究課題では Illumina, PacBio
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いずれも柔軟に活用できるようになりつつあります．データクオリティについて細か

い要望をお伝えできる余地が少なかったために，いただいたデータ解析に少し難渋し

ている部分が残っており，論文執筆に若干支障があります．

133. 今回 RNA-Seq 解析を依頼しましたが、RNA サンプルを送付後直ちに RNA 品質チェッ

クを行って頂き、1 ヶ月という驚異的な速さで Fastq データを返して頂きました。また

データの品質も高く、非常に貴重なご支援を頂いた事を大変感謝しております。

134. 良かった点：痛風の GWAS 関連の研究については「ゲノム支援」活動の支援無しでは

実施し得なかったプロジェクトであり、「ゲノム支援」の先生方お帯関係者の皆様に深

謝いたします。今後、「ゲノム支援」の成果としての論文発表をよりよい形で報告でき

るように引き続き努力いたします。また、本支援を受けることにより新たな共同研究

者と知り合えたことも大きな利点でした。

改善すべき点：非常に有用なシステムですので、登録者に対し公募開始を知らせるニ

ュースメールなどの送信があれば、よりタイムリーに情報を入手できて便利であると

思います。

135. 2013 年度に関しては、ライブラリーの作製などのルーティンの部分をゲノム支援の方

でやっていただけたのでよかった。

講習会や班会議で、情報解析の話を具体的に聞く機会ができたのが良かった。また、

他の研究者の発表を聞いて解析方法などを具体的に相談できたのも良かった。

136. 網羅的発現解析ならびにその解析法に関する本支援は、研究を進める上で非常に役立

っている。また年に１度の拡大班会議は班員のさまざまなアプローチやアイデアを学

ぶことができ有意義であった。より裾野の拡大が継続されることを期待したい。

年に１度の拡大班会議は班員のさまざまなアプローチやアイデアを学ぶことができ有

意義であるとともに、支援者と支援を受ける者が交流できる絶好の機会となっていま

す。本支援は、共同研究であり、相互の理解がこのような形で進むことにより、研究

の進行がよりスムーズに行くことにつながっており、良い試みだと思います。拡大班

会議は規模が大きく主催者側の負担は大変だと思いますが、同様な班会議の継続をお

願いいたします。

137. 最先端の遺伝子解析・シークエンス手法とそれによって得られる膨大なデータのイン

フォマティクスを同時にサポートして頂けることは、臨床をメインとする研究室にと

っては非常に有意義なものでありました。引き続き、現在の体制での支援活動を継続

していただきたいと考えております。

138. 藻類の雌雄決定に性特異的領域が関わる可能性が見えてきた。Ulva partita などは同型

配偶子生殖と異形配偶子生殖の中間段階にあり、その雌雄の差は配偶子の形態の非対

称性にあると考えられてきた。雌雄のトランスクリプトームデータから性特異的に存

在する遺伝子を探索することと、その遺伝子がどのように配偶子の配向を決めている

のかを明らかにできるだろう。
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139. 実験遂行にともない生じる実験条件の変更等にも柔軟にご対応いただき順調に解析を

進めることができました。ありがとうございました。

140. こちらの準備が遅い中、真摯に対応していただき、ありがとうございました。どのよ

うにして「ゲノム支援」を進めていけばよいか分からず、サンプルの準備や送付が遅

れてしまいました。また、支援担当者の先生がご多忙で、ライブラリー調整法やシー

ケンス結果の解析など十分に相談できなかったことが悔やまれます。「ゲノム支援」に

は、次世代シーケンサーの実施だけでなく、実験手法やデータ解析を相談できる体制

を充実していただければと思います。今後、このような支援を受ける際は、積極的に

利用していきたいと思います。「ゲノム支援」活動の益々のご発展を祈念いたします。 

141. 支援前には、情報解析について経験や知識不足のためゲノム解析が停滞していました。

本支援活動により情報系の研究者からのサポートが得られたことで、状況が劇的に改

善されました。多くの生物系の研究者にとっては、情報系の研究者との接点をもつこ

と、さらに、実際に共同研究に持ち込むことは非常にハードルが高いと思います。今

後も同様な支援活動が継続されることを強く願っています。

142. ご支援していただいた内容については、大変満足しています。質、量ともに高いレベ

ルの配列データを短時間で得られたことに、驚いております。

143. 本支援によって、次世代シーケンサー解析とバイオインフォマッティクス解析を支援

していただけたことは研究の発展に大変役立ち、研究成果を論文発表へとつなげるこ

とができました。また、支援担当者とのディスカッションの中で、ゲノム関連領域の

トピックスや潮流を把握できたことは申請者にとって大変な財産となりました。さら

に、支援担当者とのディスカッション・ミーティングに研究室所属大学院生を参加さ

せることで、若手人材の育成にも貢献していただけました。

144. 支援決定後どのように支援プロセスが進むのかについて、被支援者側には全くビジョ

ン・イメージが与えられなかった。「支援担当者と個別に打ち合わせるように」という

だけで当事者にすべてが任されており、支援担当者と事前に面識の無かった私はその

結果充分にコミュニケーションがとれず途方に暮れることになった。被支援者側から

しつこく支援担当者にコンタクトしなければ何も進まない状況であったのだと気付い

たのは年度の終わる直前であり、期限内で完了するために実際の支援に関わるプロセ

スはかなりの部分を被支援者側で受け持つことになった。当然のことながら支援担当

者は多数の被支援者を抱えており、相当の負担であったと推測する。その中で被支援

者はことさら声高に支援を求めなければ有効な支援を受けられなかったとすれば残念

である。このような仕組みで全ての被支援者が同等の支援を受けることができたとは

思えない。私の場合、実験の計画について事前にもっと協議できれば、より有意義な

解析を行い成果に結び付くデータを得られたかもしれない。現在は、機器を所有する

面識のある研究者と直接の共同研究の形で解析を進めており、若手で規模の小さい研

究者にとって制限が多く進め方の難しいゲノム支援は今後利用することはないと感じ
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ている。

145. 公正な審査がなされており、支援依頼者側視点に立った真の支援活動が行われている。

我が国での微生物のゲノム解析は、NGS への対応の遅れなどが原因で、海外に比べて

やや遅れていると感じられるが、この支援活動がなければ、状況はさらに悪くなると

思われる。微生物のゲノム解析分野において海外の研究グループに対応するためにも、

ゲノム支援活動の継続を強く要望する。

146. 念願だった BAC ライブラリーの物理地図を作成できて、BAC クローンの選択が非常に

簡便になり感謝しております。既に、共同研究者にも有用に活用していただいており

ます。

147. 年度始めの時期についても支援が行えるような方策を調えていただければ幸いです。 

148. 研究グループ内だけでは行う事の不可能なゲノム解析へとステップを進める事が出来

る点で、このような支援活動は、非常に有用であると感じている。最大の努力はした

ものの、希少サンプルで扱いが難しかった点や、サンプル調整のやり直し等のために、

準備に時間がかかってしまった点を考慮して頂いた事に、とても深く感謝している。

ありがとうございました。

149. 支援をお願いするためのサンプルの準備に思いの外時間がかかってしまいました。そ

のため，支援の依頼を年度末の１回のみになってしまい，詳細な条件検討ができなか

ったことが残念でした。

150. 大規模シークエンスを専門としない生化学研究者である私にとって、ゲノム支援で民

間の受託業者などよりも遥かに専門性の高い研究者による支援を得られたということ

に大きな意義がありました。即ち、今後の研究展開が格段に広がり、科学研究費補助

金の大変有意義な使用ができました。

バイサルファイト解析のように、コストのかかる解析は、なかなか取り組めない解析

です。そのような解析を、ゲノム支援で民間の受託業者などよりも遥かに専門性の高

い研究者による支援を得られたということに大きな意義がありました。そして、これ

らにより新たな解析の切り口が見出され、今後の研究に大きく役立ちました。こうし

て科学研究費補助金の大変有意義な使用ができました。

現在、自分では到底できない高度情報解析支援を受けて、打ち合わせなどをすませて

おります。ゲノムそして、これらにより新たな解析の切り口が見出され、今後の研究

に大きく役立ちました。こうして科学研究費補助金の大変有意義な使用ができました。 

151. 当研究室を含め、国内には独自に ChIP-seq 解析や RNA-seq 解析を行えない研究室は数

多くあるので、この制度は ChIP-seq や RNA-seq の国内での普及に大きく貢献したと考

えられる。さらに将来的にも、シーケンス等の解析機器は日進月歩でありかつ非常に

高額であるので、研究室ごとに保持することはほぼ不可能であり日本全体としても不

経済であることを考えると、「ゲノム支援」は非常に良い制度であり、今後も是非継続

していただきたい。
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＜連絡先＞ 

「ゲノム支援」領域代表 

小 原 雄 治 

大学共同利用機関法人 情報・システム研究機構 

国立遺伝学研究所 系統生物研究センター 生物遺伝資源情報研究室 

〒411-8540 静岡県三島市谷田 1111 

Tel: 055-981-6854  Fax: 055-981-6855 

領域ホームページ：http://www.genome-sci.jp/ 
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