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当研究室は，理研におけるポスト DNAシーケンス研究の中核として，遺伝子エンサイクロペ
ディア構築の関連技術や，Functional genomicsを理解するための基礎技術の開発を進めてきた。
そして，理研ゲノム科学総合研究センターと連携し，遺伝子エンサイクロペディアの作製を進め
るとともに，その遺伝子資源を基盤とする新しい医学生物学研究スタイルの構築を目指してい
る。発生工学的手法や DNAマイクロアレイ技術等の最新技術を駆使し，ポジショナルキャンディ
デートクローニングによる表現形質と原因遺伝子の結び付け，cDNAマイクロアレイによる遺伝
子探索，これらを通して糖尿病，がん，老化等の多因子遺伝病原因遺伝子の探索を行っている。

1. 完全長 cDNAライブラリー作成法の開発（Carninci，
柴田（裕）＊1，綿引＊2，佐藤（健）＊3，早津，白木，広実，
中村，坂詰，品川，伊藤＊4，柴田（一），今野＊5，荒川，石
井，河合，岡崎，林崎）
完全長 cDNAの中でも，長鎖 cDNAの収集は難しく，従

来法で作成したライブラリーからでは収集効率が低いため，
特に長鎖 cDNA 収集を目的としたライブラリー作成法の
開発を行った。先ず，通常クローン化が可能とされている
6 kb～20 kbの cDNAをカバーできる新規ベクターの構築
に取り組んだ。この新規ベクターは λFlcIII-Lと名付けら
れ，平均鎖長はこれまでの cDNAライブラリーの中でも最
長の 6.9 kbであった。このベクターを用いることにより，
従来の方法では難しかった長鎖 cDNAの単離，シーケンス
決定を行うことができるようになった。
次に，この λFlcIII-Lベクターを更にバックグランドの

低減とシーケンス決定後の機能解析への利用を考えて改善
を試みた。先ず，ベクタースタッファー中へプラスミドベ
クター時の宿主にとって致死遺伝子である ccdBを導入す
ることを検討した。この ccdB遺伝子導入により，cDNAが
組み込まれていないプラスミドの増殖を押さえ，cDNAを
持たないクローンがシーケンス工程に回る確率を著しく減
少させることに成功した。更に，よりバックグランドを低
減させるため，スタッファー中への loxPの導入を行った。
cDNAがインサートされなかった場合には excision後，こ
の stuffer 中の loxP と，同じくスタッファー中にある ori

と AmpRの間の loxPとの間で組換えが起こり 2つのプラ
スミドに分割される。片方は oriを持っているが AmpRを
持たず，もう一方は AmpRを持っているが oriを持ってい
ないため，結局両方とも増殖できない形になり，cDNA イ
ンサートを持つもののみを選択できる仕組みである。この
新規ベクターの利用により，バックグランドがゼロに近い
cDNAライブラリーを作成することが可能となり，これは
特に，強いサブトラクションをかけた cDNAライブラリー
の調整に有効であった。また，このベクターはインターナ
ルクローニングが起きづらいようデザインされており，タ
ンパク質発現など機能解析へ応用しやすいことも 1つの利
点である。
完全長 cDNAの全長シーケンスの解析を進めていく中で，

クローンのうち 2～8%程度がイントロンを含んでいること
が判明したため，これを改善すべく cytoplasmic RNAから
の cDNAライブラリー作成法を開発した。この方法は種々
の組織，細胞，凍結組織に適用することができ，イントロ
ンの含有率が高くなりがちな size-selectedライブラリーに
は特に効果がある。すでに 36種の cytoplasmic cDNAライ
ブラリーを作成した。
また，cDNAライブラリー作成においては，どのような

組織を材料にするかも極めて重要であるが，着床前や着床
直後等の初期胚から，Cap-Trapper法により PCRを介さ
ず cDNAライブラリーを作成することに成功した。初期胚
の他にも，免疫学的興味の深い活性化マクロファージ，糖
尿病モデルである NODマウス，がん細胞株など生物学的
研究に有用な材料から cDNAライブラリーの作成を行って
おり，種々の生命現象の解明に利用されている。

2. マウスエンサイクロペディアの作製
（1）超高速大容量シーケンスシステム，RISAの構築（伊
藤 ＊4，相澤 ＊5，柴田（一），河合，品川，伊澤 ＊1，石川
（友）＊1，今野＊5，足立，Carninci，早津，廣實，白木，佐
藤（健）＊3，柴田（裕）＊1，荒川，石井，原，福田 ＊5，福
西 ＊5，菊池＊5，吉野 ＊4，西，林崎）
マウス遺伝子エンサイクロペディア（Phase1；遺伝子ク

ローン収集，Phase2；シーケンス情報決定，Phase3；染色
体上の位置情報決定）の作製のために，これまでに大規模
システム，RISAシステム（RIKEN Integrated Sequence

Analysis system）を構築してきた。このシステムは完全長
cDNAライブラリー；8個/月，E. coli釣菌；35000/日，プ
ラスミド調整；40000サンプル/日，シーケンス；30000サ
ンプル/日の能力を有している。本年度，横浜研究所ゲノ
ム科学総合科学研究センター南，および西研究棟竣工に伴
い，筑波研究所から横浜研究所への，これらの設備の移転
を行った。
この RISAシステムは，完全長 cDNAの収集，解析を主
目的にデザインされており，cDNAの両端（5’端，3’端）
をシーケンスする端読み，cDNAの全長を決定するショッ
トガンシーケンス，プライマーウォーキング法を有機的に
組み合わせて，効率よく行うことができる。さらに，シー
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ケンスプロジェクトの効率的な運用に不可欠な，サンプル
とプロジェクトの管理システム（Simple Tracking）を構築
した。
（2）シーケンス反応系の改良（相澤 ＊5，伊澤 ＊1，石川
（友）＊1，柴田（一），林崎）
多検体サンプルの高速塩基配列決定に優れた 384 for-

mat multi-capillary sequencing system（RISA system）に
適合する，低コスト，省労力である High-throughput reac-

tion/purification systemを開発し，データ生産を促進した。
Cycle sequencing reaction kitとしては，主に Amersham

社製 DYEnamic ET Terminator cycle sequencing kitを用
いた。今年度は，昨年度に引き続き，GS-384サーマルサイ
クラーを用いての反応溶液の少量化などの検討を行い，コス
トを通常の方法に比べて格段に引き下げることに成功した。
さらに，このサーマルサイクラー反応後に，EtOH沈殿法と，
市販の分注機による精製ステップの省力化を利用した High

throughput精製系を確立した。そこで次に，このように機
械化した High-throughput reaction/purification systemを
大量ルーチン系への拡大利用を試みた。その結果，GS-384
サーマルサイクラー 5台，分注機 2種類，遠心機 5台を使用
する，3ないし 4人のグループで 12時間の作業時間あたり，
80枚の 384プレートの処理（30720サンプルに相当）が実
行可能となった。このグループを拡大することにより，1日
あたり，100枚を越える 384プレートを処理できる大規模
ルーチンシステムが稼動中である。本システムの確立によ
り，シーケンスデータの産出が加速されたのみならず，さら
なる大量の反応システムの構築すら可能になると予想され
る。また，PE Applied Biosystems社製BigDye Terminator

cycle sequencing kitにおいても，同様の原理面での実験を
行い，この High-throughput reaction/purification system

に適用可能であることを確認した。
転写シーケンス法（Transcriptional Sequencing）を，

RISA システムに適応させるために，ローダミン系 Dye

でラベルした terminator（R110-3’-dGTP, R6G-3’-dATP,

TAMRA-3’-dUTP, Rox-3’-dCTP）に適合するようハード
ウェアを調製後，5000サンプル以上のシーケンスを行った。
サンプルは，λDNAショットガンクローンを用い，PCRに
より，転写シーケンス反応の鋳型を調製した。調製産物は，
未精製のまま転写シーケンス反応を行った。本実験により，
平均して 500 bp以上のベースコールを行うことができ，384
プレート当たり，約 8割の成功率を得た。転写シーケンス
法は，PCRによる鋳型調製後，反応に使用されなかった
DNAプライマーや dNTPを除去することなく，転写シー
ケンス反応が可能なことが大きな特徴であるが，今回の大
量シーケンスにより本反応系の安定性を実証することがで
きた。当塩基配列決定法は，時間短縮や解析系の簡略化な
どの点で，遺伝子解析における多検体の塩基配列決定や多
型解析に大きな貢献ができるものと考えられる。
（3）シーケンサーの開発（足立，柴田（一），相澤＊5，伊
澤＊1，石川（友）＊1，林崎）
汎用ベースコーラー Phredの登場以来，シークエンサー

で泳動しベースコールした DNA塩基配列の精度は Quality

Value（QV），通称 Phred Scoreによって管理されるように
なった。QVによる塩基配列の品質管理の利点は，第一に，
コンピュータによるシステムの自動化における省力化と，第

二に，配列決定からあいまいな人間の判断の入る余地をな
くすことによって，人間の集中度や個人差のばらつきなど
の不安定要素を排除し，品質の安定化を高めるという点で
ある。そこで，Phredを RISAシークエンサーに対応させ
て，正しい QVをつけるためのチューニングを行った。
シークエンサーから出力されたクロマトグラム（各塩基
の波形データ）から，ベースコールされたそれぞれの塩基
のエラー確率を推定し，それを精度を表す整数値に変換し
たものが QVである。簡単に言えば，整った波形の付近は
精度が高く，崩れた波形の付近は精度が低いという経験的
な法則を，どのような波形の時にどのくらいエラーが起き
るのか統計的に推定したものである。
Phredはベースコールごとに波形データから 4つのパラ
メータを読み取り，QVを決定している。Phredの内部には
QVとパラメータの対応表が用意されており，これを lookup

tableと呼ぶ。Phredの lookup tableは ABI377用に調整さ
れているので，当然そのままでは RISAには適用できない。
無理やりベースコールをしても，推定される QVは実際に
観測された QVとは大きくズレてしまう。ゲルも試薬も異
なるし，キャピラリーを通して蛍光を読み取る違いもある
ので，出力される波形の特性が大きく異なる。MegaBACE
シークエンサーに専用の lookup tableが必要であったよう
に，新しいシークエンサーを運用するためには，専用 lookup

tableの作成が必要不可欠である。
QVを見積もるためには配列が既知のDNAをシークエン

シングしなければならない。その対象としてプラスミドな
どのベクターをそのまま読むのでは，実際のクローンを読
む場合と異なり，シークエンシングのあらゆる条件が整い
過ぎて，推定される精度が高くなってしまう問題が起こりえ
る。そこで Lambda DNAをショットガンし，実際の配列決
定と同じ方法でクローンを精製して配列を決定した。次に，
オリジナル配列とシークエンシング配列を比較してベース
コール・エラーの判定を行い，その情報を基に lookup table

（QVとパラメータの対応表）を作成した。最後に，別の既
知の配列（pGEM）をシークエンシングして，QVの推定
に偏りがないかを検証した。なお，lookup tableを作成し
たのは，これまで運用してきた DYEnamic ET Terminator

cycle sequencing Kitと新規の Transcriptional Sequencing

の 2つの反応系である。
QVの導入は，配列決定における品質管理の効率化だけ

ではなく，ポストシークエンス時代における配列解析にも
大きな革新をもたらす。基本的な配列の相同性探索から遺
伝子領域の推定など，多くの配列解析は QVを利用して配
列の精度も考慮した解析が行われるようになり，そしてそ
のために配列と QVを一緒にデータベース登録する時代が
来るであろう。RISAで決定した塩基配列に正確な QVが
付くことは，RISAの汎用性をより高めることになる。
（4）マウス完全長 cDNAクローン収集と，全長シーケン
ス決定（伊藤＊4，柴田（一），河合，品川，今野＊5，足立，
Carninci，早津，廣實，白木，佐藤（健）＊3，柴田（裕）＊1，
荒川，石井，原，福田＊5，福西＊5，菊池＊5，吉野＊4，林崎）
上記の RISAシステムを用い，これまでに 169 組織/細

胞から 344のマウス完全長 cDNAライブラリーを作製し，
約 1125319個の cDNAクローンの 3’端部分配列を決定し，
その結果，134941 種に分類される cDNAを得た。そのう
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ち，46432クローンの全長シーケンスを決定した。
（5）マウス完全長 cDNA に対する機能予測とアノテー
ション（林崎，岡崎，河合，品川，吉野 ＊4，今野 ＊5，足
立，清澤，近藤，山中，斎藤（哲），坊農＊4，粕川＊1，斎藤
（輪），門田 ＊6，大城戸，古野，青野，Carninci，神谷 ＊5，
柴田（裕）＊1，鈴木（治），吉田（清））
収集した cDNAクローンに対し，適切な注釈を付加するこ

とは，ポストシーケンス研究（遺伝子機能解析，Fanctional
Genomics）を推進するために必須である。なぜならば，特
定の生物現象を解析するためには，AGTCの塩基の羅列で
あるシーケンスの山から遺伝子とタンパクの機能を予測しな
ければならないからである。したがって，あらかじめ，個々
の cDNAクローンに対し予測される機能を付加しておくこ
とは研究の効率化に重要である。しかし，これまで cDNA

に対するアノテーション法は確立されていなかった。そこ
で，2000 年 8 月 28 日～9 月 8 日，筑波研究所において，
国内外の研究者，約 60 人を招聘したアノテーション会議
（Functional Annotation for Mouse [FANTOM] Meeting）
を開催し，cDNAのアノテーション法の確立，21076遺伝
子に対するアノテーションを行った。その過程で，約 12400

種のマウス新規遺伝子，8200の哺乳類新規遺伝子が発見で
きた。
（6）完全長 cDNAの染色体へのマッピング（近藤，品川，
伊藤＊4，柴田（一），河合，石井，荒川，原，福田＊5，林崎）
マウス完全長 cDNA21076 配列およびシングルパス（5’

末端，3’末端）40151配列をヒトゲノム配列と相同性比較
し，35141の候補座位を探知した。同 35141座位は，使用
したマウス cDNA中の，20177代表配列によりマップされ
るものであり，その内 3202配列は現存するヒト既知遺伝子
（約 1万）および EST配列（約 300万）と相同性を示さな
い，ヒト新規遺伝子（に対応するマウス遺伝子）候補であ
る。マップできた割合は，完全長，シングルパス配列に対
し，それぞれ 70%，55%である。また，各完全長配列が最
も強い相同性を示す座位群の遺伝子構造：GC含量，エキ
ソン・イントロン数等の解析も行った。
（7）FANTOM+の開発（坊農＊4，岡崎，粕川＊1，坂井，
大城戸，古野，林崎）
ゲノム規模的な遺伝子解析を可能にするためには，各

cDNA クローンに対してきちんと遺伝子機能注釈付けが
なされて全ゲノム的な視点で遺伝子群を見渡す必要があ
る。そのために，理研マウス完全長 cDNA クローンに対
して，さまざまな遺伝子機能予測プログラムの結果をリ
ファレンスとして遺伝子機能注釈付けを行うシステムを
検討し，ウェブアプリケーションとして実装した。作成
したシステムは FANTOM+（Functional ANnoTation Of

Mouse）と呼ばれ，2000 年 8 月末から 9 月初めにかけて
理研筑波研究所で開かれた FANTOM 会議で実際に使わ
れ，21076個のマウス完全長 cDNAクローンに対して機能
情報が注釈付けされた。その結果は理研内のウェブサーバ
（http://www.gsc.riken.go.jp/e/FANTOM/）にて広く世界
に公開されている。
また，ゲノム規模的な発現プロフィール解析をシステマ

ティックに行うために，理研 19kマウス cDNAマイクロア
レイから得られるデータすべてを管理するシステム READ

（RIKEN Expression Array Database）を開発した。現在，

49種類のマウス正常組織のマイクロアレイデータが READ

システムに載せられており，データの閲覧や検索が可能で
ある。とくに遺伝子発現パターンの相同性を相関係数で表
し，その相同性，非相同性によって遺伝子をランク付けし
て検索できるようになっている。また，発展途上のマイクロ
アレイ技術の変化に適応可能なように，柔軟な仕様のシス
テムになっており，新たなデータ属性をすぐにデータベー
ス内に取り込めるようになっている。その一環として，マ
イクロアレイのスライド，実際に行われた実験のデータの
データベース化もこの READシステムで管理できるよう
に機能の拡張が施され，マイクロアレイデータのデータト
ラッキングが可能となっている。
（8）インフォマティクス/完全長 cDNAの染色体へのマッ
ピング（清沢，近藤，山中，斎藤（哲），林崎）
ヒトゲノム上にマップしたマウス完全長 cDNAの viewer，

Genomapperを開発した。コンセプトは，RIKEN マウス
完全長 cDNAの中から，疾患関連遺伝子の検索を支援する
ことである。疾患関連遺伝子座は，染色体上の位置より先
ず決まってくることから，ヒト染色体上に cDNAをマップ
し，その位置情報により，遺伝子検索ができるシステムを
構築した。RIKENマウス完全長 cDNAと共に，遺伝子予
測プログラムによる予測遺伝子，既知遺伝子として，NCBI
の RefSeq，Unigeneの代表クラスター，更に，サテライト
マーカーもマップし，RIKENマウス完全長 cDNAの染色
体上での，既知遺伝子との関連情報も取り入れた。cDNAの
ID検索，マーカーを指定し，その間にマップされた cDNA

の検索なども可能になっている。個々の cDNAには，染色
体上でのスプライシングパターン，ライブラリーの発現情
報，マイクロアレイによる発現情報，FANTOMのアノテー
ション情報などがリンクされ，疾患原因のキャンディデー
トを絞るのに必要な情報を集めている。また，染色体上の
興味のある位置を登録することにより，その位置に新規遺
伝子がマップされたとき，登録者にアラートをするシステ
ムも内蔵している。マウスゲノムとのシンテニー関係を利
用し，同様の機能を持ったマウス版の Genomapperも完成
している。

3. 遺伝子エンサイクロペディアを利用した遺伝子機能
解析

（1）インプリント遺伝子の解析と疾患関連遺伝子の探索
（神谷 ＊5，岡崎，林崎）
本研究は，RLGS-M（Restriction Landmark Genomic

Scanning for Methylation）法を用いて，ヒト単為発生キ
メラ由来の単為発生細胞と雄核生殖を原因とする胞状奇胎
のゲノム上のメチル化状態を比較し，インプリント遺伝子
を単離することを目的としている。
これまでに，我 は々メチル化がインプリントの挙動を示す 2

つの座位を発見し，それぞれ，インプリント疾患である pseu-

dohypoparathyroidism（PHP）type Iaと，新生児一過性糖
尿病（transient neonatal diabetes mellitus, TNDM）の領
域由来であることを示し，G-protein-α-subunit 1（GNAS1）
と，ZAC/PLAGL1 がインプリント遺伝子であることを明
らかにしてきた。ZAC/PLAGL1 は父親由来のアリールか
ら特異的に発現していること，インスリンの分泌に関与し
ていることなどから，TNDMの原因遺伝子であることが強
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く示唆されたが，確証を得るには至っていない。そこで本年
度は，この遺伝子が，TNDMの原因遺伝子であることを確
認するため，この遺伝子のトランスジェニックマウスの作成
を始めると共に，周辺の遺伝子の発現状態を調べた。その結
果，周辺の遺伝子は発現がインプリントしておらず，TNDM
の発症を説明できないことが確認され，ZAC/PLAGL1 が
TNDMの原因遺伝子であることを支持する結果が得られた。
（2）遺伝子エンサイクロペディアを利用した遺伝子機能
解析（水野＊3，外丸 ＊2，清沢，岡崎，林崎）
マウスの単為発生胚である parthenogenote 胚と an-

drogenote胚は，雄由来，雌由来の染色体がそれぞれ欠如し
ているため，ゲノムインプリンティングを受ける遺伝子は，
どちらか一方の胚でしか発現されないと考えることができ
る。このようなゲノムインプリンティング遺伝子を効率よ
く探索するために，マウスの 1万 7千種類の完全長 cDNA

をプリントしたマイクロアレイを用いた。parthenogenote
胚，androgenote胚より全 RNAを抽出し，in vitro 転写反
応によりサンプル量を増幅した後，異なる 2色の蛍光色素
で標識してマイクロアレイにハイブリダイゼーションを行っ
た。4回の再現実験を行った結果，マイクロアレイに載って
いた Insulin like growth factor IIや neuronatinなどの 10

種類の既知インプリンティング遺伝子はすべて，どちらか
の胚で著しく偏って発現していることが確認された。これ
らの遺伝子と同様にどちらかの胚で偏って発現している遺
伝子をリストアップしたところ，20種類の遺伝子が列挙さ
れた。これらのうちのいくつかは，RT-PCR法でも両胚の
うちどちらかで偏って発現していることが確認された。こ
れらは新規ゲノムインプリンティング遺伝子の非常に有力
な候補であると考えられる。現在はさらに多種類の遺伝子
クローンをプリントしたマイクロアレイを作成しつつあり，
さらに大規模にゲノムインプリント遺伝子を探索していく
ことができると考えられる。
（3）糖尿病関連遺伝子の解析（小松＊2，岡崎，林崎，吉
木，日下部）
本研究は実験動物開発室と共同研究で行った。インスリ

ン非依存型糖尿病（NIDDM）は死亡率の高いさまざまな
合併症をもたらす多因子疾患で，その遺伝解明は予防，治
療面から人類に大きく貢献する。我々は自然発症モデルマ
ウス KKAyを用いて QTL解析による糖尿病原因遺伝子の
解析を行った。これにより原因遺伝子の染色体上の新たな
場所を数個同定した。候補の遺伝子座のそれぞれについて，
現在 GSCで作成中のマウスエンサイクロペディアの情報
と比較して候補遺伝子をリストアップし，原因遺伝子の同
定を進めるポジショナルキャンディデート法による解析を
行った。

＊1 共同研究員，＊2 研修生（筑大大学院），＊3 技術研究生，
＊4 基礎科学特別研究員，＊5 訪問研究員，＊6ジュニア・リ
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会主催学術講演会，松山，9月 (2000).

林崎良英: “マウスエンサイクロペディアとその医学生物
学的研究”, 第 21 回日本臨床薬理学会年会，札幌，9 月
(2000).

林崎良英: “Mouse genome encyclopedia and it’s medical
research”, 第 8回臨床医科学フォーラム，(京都大学臨床
病態医科学・第二内科), 京都，9月 (2000).

高野裕士，石川孝，西塚至，岡本亮，朴智善，岡崎康司，林崎
良英，西山正彦: “cDNA microarrayを用いたCPT-11耐
性遺伝子の解析”, 第 59回日本癌学会総会，横浜，10月
(2000).

岡崎康司，嶋田紘，林崎良英: “cDNAマイクロアレイを用
いた大腸がんの発現プロフィール解析”, 第 59回日本癌
学会総会，横浜，10月 (2000).

兼光紀幸，加藤満雄，中尾昌宏，三木恒治，小松誠，岡崎
康司，酒井敏行: “マウス mac25 遺伝子プロモーターの
解析”, 第 59回日本癌学会総会，横浜，10月 (2000).

関原明，鳴坂真理，安部洋，春日美江，篠崎（山口）和子，
Carninci P.，河合純，林崎良英，篠崎一雄: “シロイヌナ
ズナ完全長 cDNAマイクロアレイを用いた遺伝子発現解
析”, 第 11回シロイヌナズナ・ワークショップ，(京都大
学大学院理学研究科), 岡崎，11月 (2000).

岡崎康司: “わかりやすい cDNAマイクロアレイ解析”, 第
11 回日本サイトメトリー学会技術講習会，東京，11 月
(2000).

高橋真治，市川靖史，石川孝，浜口洋平，西塚至，盛田知幸，
神山雅子，永野靖彦，大木繁，池秀之，国崎主税，渡会
伸治，岡崎康司，林崎良英，嶋田紘: “cDNAマイクロア
レイを用いた大腸癌の遺伝子発現プロファイルの作成”,
第 3回遺伝子情報発現研究会，名古屋，11月 (2000).

林崎良英: “マウスゲノムエンサイクロペディアが切り開く
医学と医療”, 第 7回新化学・関西セミナー，大阪，11月
(2000).

神谷守，Judson H.，岡崎康司，日下部守昭，村松正實，高田
修治，高木信夫，有馬隆博，和氣徳夫，上村克徳，里村
憲一，Hermann R.，Bonthron David T.，林崎良英: “The
cell cycle control gene ZAC/PLAGL1 is imprinted: A

strong candidate gene for transient neonatal diabetes”,

第 23回日本分子生物学会年会，神戸，12月 (2000).

坂井寛章，大熊裕介，今村千秋，品川朗，伊藤昌可，柴田
一浩，Carninci P.，今野英明，河合純，福西快文，林崎
良英，冨田勝: “5非翻訳領域の配列保存性とコドン使用
の偏りとの相関について”, 第 23回日本分子生物学会年
会，神戸，12月 (2000).

佐藤健二郎，門田幸二，坂井勇仁，白木利幸，後藤均，水野
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洋介，三木理雅，外丸靖浩，伊藤昌可，柴田一浩，河合純，
Carninci P.，村松正實，岡崎康司，林崎良英: “Analysis
with cDNA microarray of membrane-bound polysomal

RNA expressed in mouse mid-development embryos”,第
23回日本分子生物学会年会，神戸，12月 (2000).

柴田裕子，Carninci P.，綿引玲，白木利幸，今野英明，
村松正實，林崎良英: “Cloning full-length, cap-trapper-
selected cDNAs by using the single-strand linker ligation

method”, 第 23 回日本分子生物学会年会，神戸，12 月
(2000).

三木理雅，坊農秀雅，水野洋介，門田幸二，外丸靖浩，
Carninci P.，柴田一浩，伊藤昌可，河合純，今野英明，
徳炭由美子，石井善幸，村松正實，DeRisi J.，Iyer V.，
Eisen M.，Brown P. O.，岡崎康司，林崎良英: “Explor-
ing metabolic pathways in 49 tissues using RIKEN full-

length mouse 19K cDNA microarray”, 第 23回日本分子
生物学会年会，神戸，12月 (2000).

小松誠，吉木淳，岡崎康司，外丸靖浩，渡辺幸彦，村松正實，
日下部守昭，林崎良英: “Functional variation of QTL for
non-insulin dependent diabetes mellitus in mice”, 第 23

回日本分子生物学会年会，神戸，12月 (2000).

水野洋介，岡崎康司，外丸靖浩，清澤秀孔，外丸祐介，河野
友宏，天沼宏，村松正實，林崎良英: “High-throughput
genome wide search for mouse imprinted genes us-

ing parthenogenote and androgenote with RIKEN full-

length mouse cDNA microarray analysis”, 第 23回日本
分子生物学会年会，神戸，12月 (2000).

Carninci P.，柴田一浩，伊藤昌可，今野英明，柴田裕子，
佐藤健二郎，早津徳人，白木利幸，廣實朋子，相澤克則，
坊農秀雅，門田幸二，近藤伸二，河合純，吉木淳，日下部
守昭，村松正實，岡崎康司，林崎良英: “Large coverage of
the mouse genome with cap-selected full-length cDNAs”,

第 23回日本分子生物学会年会，神戸，12月 (2000).

坊農秀雅，三木理雅，門田幸二，岡崎康司，林崎良英:
“READ: RIKEN expression array database”, 第 23 回
日本分子生物学会年会，神戸，12月 (2000).

清澤秀孔，近藤伸二，山中到，齋藤哲哉，河合純，品川朗，
原亜矢子，柴田一浩，林崎良英: “RIKENマウス完全長
cDNAのヒトゲノム・ドラフトへのマッピング：マッピ
ングによる新規遺伝子の発見”, 第 23回日本分子生物学
会年会，神戸，12月 (2000).

近藤伸二，太田由己，今野英明，河合純，伊藤昌可，柴田
一浩，品川朗，大里直樹，齋藤哲哉，林崎良英: “イネ完
全長 cDNAのイネゲノムへのマッピング”, 第 23回日本
分子生物学会年会，神戸，12月 (2000).

太田由己，河合純，伊藤昌可，柴田一浩，品川朗，Carninci
P.，吉野正康，原亜矢子，大里直樹，福田史郎，早津徳人，
石井善幸，荒川貴博，今野英明，齋藤輪太郎，相澤克則，
菊池尚志，大竹祐子，佐藤浩二，岸本直己，林崎良英: “イ
ネ完全長 cDNAの収集”, 第 23回日本分子生物学会年会，
神戸，12月 (2000).

大里直樹，太田由己，福田史郎，今野英明，河合純，伊藤
昌可，柴田一浩，品川朗，林崎良英: “イネ完全長 cDNA

の両端配列による分類”, 第 23回日本分子生物学会年会，
神戸，12月 (2000).

関原明，鳴坂真理，安部洋，春日美江，篠崎（山口）和子，
Carninci P.，林崎良英，篠崎一雄: “シロイヌナズナの
完全長 cDNAマイクロアレイを用いた乾燥，低温ストレ
ス応答性遺伝子および転写因子 DREB1Aの Target遺伝
子の解析”, 第 23回日本分子生物学会年会，神戸，12月
(2000).

相澤克則，柴田一浩，村松正實，林崎良英: “ダイターミネー
タ法で蛍光ラベルした DNAサンプルのハイスループッ
ト精製法”, 第 23回日本分子生物学会年会，神戸，12月
(2000).

小知和裕美，鈴木良介，鷲尾尊規，品川朗，伊藤昌可，柴田
一浩，Carninci P.，今野英明，河合純，福西快文，林崎
良英，冨田勝: “マウス cDNAにおける選択的スプライシ
ングの網羅的解析”, 第 23回日本分子生物学会年会，神
戸，12月 (2000).

兼光紀幸，加藤満雄，三木恒治，小松誠，岡崎康司，林崎
良英，酒井敏行: “マウスmac25遺伝子プロモーターの解
析”, 第 23回日本分子生物学会年会，神戸，12月 (2000).

吉野正康，河合純，品川朗，柴田一浩，伊藤昌可，Carninci
P.，林崎良英: “マウス完全長 cDNAクローンのショット
ガン・シーケンス・ライブラリの作製”, 第 23回日本分子
生物学会年会，神戸，12月 (2000).

川路英哉，松田秀雄，近藤伸二，河合純，林崎良英，橋本
昭洋: “マウス完全長 cDNAシーケンス解析における共
通保存領域の探索”, 第 23回日本分子生物学会年会，神
戸，12月 (2000).

河合純，Carninci P.，岡崎康司，伊藤昌可，柴田一浩，品川
朗，吉野正康，相澤克則，福西快文，今野英明，足立淳，
齋藤輪太郎，柴田裕子，廣實朋子，白木利幸，佐藤健二
郎，早津徳人，原亜矢子，福田史郎，荒川貴博，石井善幸，
菊池典子，村松正實，林崎良英: “マウス完全長 cDNAの
全長シーケンス”, 第 23回日本分子生物学会年会，神戸，
12月 (2000).

今野英明，福西快文，柴田一浩，伊藤昌可，Carninci P.，
菅原雄一，林崎良英: “マウス完全長 cDNAプロジェクト
のためのコンピューター利用システムの開発”, 第 23回
日本分子生物学会年会，神戸，12月 (2000).

坊農秀雅，粕川雄也，坂井勝呂，古野正明，大城戸利久，青野
英雄，香月祥太郎，吉田清，岡崎康司，林崎良英: “マウ
ス完全長 cDNA機能アノテーション”, 第 23回日本分子
生物学会年会，神戸，12月 (2000).

鳴坂真理，関原明，Carninci P.，林崎良英，篠崎一雄: “乾
燥・低温ストレス下におけるシロイヌナズナ完全長 cDNA

マイクロアレイを用いた遺伝子発現解析”, 第 23回日本
分子生物学会年会，神戸，12月 (2000).

小澤陽介，花岡悟史，坂井寛章，齋藤輪太郎，品川朗，伊藤
昌可，柴田一浩，Carninci P.，今野英明，河合純，福西
快文，林崎良英，冨田勝: “真核生物の翻訳終結部位にお
けるコンセンサスパターンの抽出”, 第 23回日本分子生
物学会年会，神戸，12月 (2000).

元田容子，矢吹孝，松田夏子，林崎良英，木川隆則，横山
茂之: “無細胞タンパク質合成系を用いた cDNAの多検
体同時発現”, 第 23回日本分子生物学会年会，神戸，12
月 (2000).

齋藤輪太郎，吉田清，鈴木治和，林崎良英: “理研マウスの
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タンパク質相互作用データベースの構築”, 第 23回日本
分子生物学会年会，神戸，12月 (2000).

鈴木治和，福西快文，香川育子，坊農秀雅，齋藤輪太郎，小田
浩史，遠藤俊徳，近藤伸二，岡崎康司，林崎良英: “理研
マウス完全長 cDNAを用いたタンパク間相互作用網羅的
解析法の開発”, 第 23回日本分子生物学会年会，神戸，12
月 (2000).

柴田一浩，伊藤昌可，相澤克則，秋山純一，今野英明，
Carninci P.，長岡純治，佐々木宣哉，河合純，村松正實，
岡崎康司，林崎良英: “理研大規模シーケンスシステム-
RISA sysem-の性能評価”, 第 23 回日本分子生物学会年
会，神戸，12月 (2000).

盛田知幸，渡会伸治，窪田徹，上向伸幸，西塚至，浜口洋平，
市川靖史，石川孝，松尾憲一，岡崎康司，林崎良英，嶋田
紘: “ラット過大肝切除後肝不全における microarrayを
用いた遺伝子発現プロファイルの検討”, 第 7回外科侵襲
とサイトカイン研究会，東京，12月 (2000).

林崎良英: “ゲノムエンサイクロペディアを用いた遺伝子探
索”, 第 2回ラット研究者会議，京都，1月 (2001).

岩田正彰，伊澤真樹，佐々木宣哉，南雲葉子，雀部博之，
林崎良英: “ポリアミン類による T7 RNAポリメラーゼ
の活性化および TS法による DNA塩基配列決定の迅速・
高精度化の実現”, 日本ポリアミン研究会第 16回研究発
表会，大津，1月 (2001).

岡崎康司: “新世紀医療をめざして：マイクロアレイの臨床
への応用”, 大腸癌懇話会 2001, 横浜，2月 (2001).

倉田（西村）美月，門叶冬樹，松尾由賀利，小林徹，河合
純，緑川克美，谷畑勇夫，林崎良英: “フェムト秒レーザー
アブレーションを用いた高分子同時元素化イオン化法の
研究”, 第 48 回応用物理学関係連合講演会，東京，3 月
(2001).

林崎良英: “マウスエンサイクロペディアの新展開”, 第 74

回日本薬理学会年会，横浜，3月 (2001).

関原明，鳴坂真理，篠崎（山口）和子，Carninci P.，河合
純，林崎良英，篠崎一雄: “Towards the construction of
Arabidopsis full-length cDNA encyclopedia”, 日本植物
生理学会 2001年度年会および第 41回シンポジウム，福
岡，3月 (2001).

藤田知道，関原明，Carninci P.，林崎良英，篠崎一雄，長谷部
光泰: “ヒメツリガネゴケ完全長 cDNAの過剰発現変異
体スクリーニングによるオーキシン，サイトカイニン作
用機構解明への網羅的研究”, 日本植物生理学会 2001年
度年会および第 41回シンポジウム，福岡，3月 (2001).

Research Subjects and Members of Genome
Science Laboratory

1. Development of Full-Length cDNA Library Construc-

tion Method

2. Establishment of Mouse Encyclopedia

3. Genome Functional Analysis using Genome Encyclo-

pedia

Head
Dr. Yoshihide HAYASHIZAKI

Members
Dr. Yasushi OKAZAKI

Dr. Jun KAWAI

Dr. Piero CARNINCI

Dr. Kazuhiro SHIBATA

Dr. Hidemasa BONO＊1

Dr. Masayoshi ITOH＊1

Dr. Masayasu YOSHINO＊1

Dr. Hiroshi ODA＊2

＊1 Special Postdoctoral Researcher
＊2 Contract Researcher

in collaboration with
Dr. Jun ADACHI (Genome Structure Exploration

Team, GSC)

Dr. Junichi AKIYAMA (Genome Structure Exploration

Team, GSC)

Dr. Masaaki FURUNO (Genome Structure Exploration

Team, GSC)

Dr. Tokuji KITSUNAI (Research Instruments Develop-

ment Div.)

Dr. Hidenori KIYOSAWA (Genome Structure Explo-

ration Team, GSC)

Dr. Shinji KONDO (Genome Structure Exploration

Team, GSC)

Dr. Koji MORIMOTO (RI Beam Science Lab.)

Dr. Katsuo NISHI (Genome Structure Exploration

Team, GSC)

Dr. Mizuki NISHIMURA (RI Beam Science Lab.)

Dr. Toshihisa OHKIDO (Genome Structure Exploration

Team, GSC)

Dr. Rintaro SAITO (Genome Structure Exploration

Team, GSC)

Dr. Katsunaga SAKAI (Genome Structure Exploration

Team, GSC)

Dr. Katsumi SENDO (Research Instruments Develop-

ment Div.)

Dr. Akira SHINAGAWA (Genome Structure Explo-

ration Team, GSC)

Dr. Harukazu SUZUKI (Genome Function and Technol-

ogy Exploration Team, GSC)

Dr. Masanori SUZUKI (Genome Structure Exploration

Team, GSC)

Dr. Isao TANIHATA (RI Beam Science Lab.)

Dr. Fuyuki TOKAMAI (RI Beam Science Lab.)

Dr. Itaru YAMANAKA (Genome Structure Exploration

Team, GSC)

Dr. Kiyoshi YOSHIDA (Genome Structure Exploration

Team, GSC)
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Visiting Members
Dr. Katsunori AIZAWA

Dr. Yoshifumi FUKUNISHI

Mr. Koji KADOTA (Dept. Biotech., Univ. Tokyo)

Mr. Tomokazu ISHIKAWA (Wako Pure Chemical Ltd.,)

Mr. Masaki IZAWA (Div. Res. Dev., Nippon Gene Co.,

Ltd.)

Dr. Mamoru KAMIYA

Mr. Hideaki KONNO

Ms. Rika MIKI (Sch. Med., Univ. Tsukuba)

Mr. Yosuke MIZUNO (Fac. Biol. Sci., Univ. Tsukuba)

Ms. Chie OWA

Ms. Yuko SHIBATA (Div. Res. Dev., Nippon Gene Co.,

Ltd.)

Mr. Yuriko SHIBATA

Dr. Sachihiko WATANABE

Trainees
Mr. Kenjirou SATO (Sch. Med., Univ. Tsukuba)

Mr. Yasuhiro TOMARU (Sch. Med., Univ. Tsukuba)

Mr. Akira WATAHIKI (Sch. Med., Univ. Tsukuba)
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