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遺伝子材料室

Gene Engineering Research Division

理 　事
（兼）室 　長 宮 林 正 恭

MIYABAYASHI, Masayasu

近年の遺伝子工学の進歩発展により，ヒトやマウスをはじ
めとする各種モデル動植物のゲノム一次構造が明らかとな
り，そこから生み出される遺伝子材料，およびその関連情報
は増加の一途をたどっている。当室はゲノムDNA，cDNA，
遺伝子導入ベクターなどの遺伝子材料の収集，検査，解析，

標準化，保存および提供を目的としている。さらに時代に
マッチした新しい材料や関連技術の開発を自らも行い，国
内外の研究者に広く提供することにより，ライフサイエン
ス研究の基盤形成を推進することも目指す。（本年度より，
室名を遺伝子材料開発室から遺伝子材料室へ変更）

細胞材料室

Gene Bank

室 　長 大 野 忠 夫
OHNO, Tadao

当室は，我が国の官・学・民におけるライフサイエンス研
究の発展を広く促進することを目的としたパブリックバン
クを運営している。昭和 62年 6月の設置以来，広範な細胞
材料，遺伝子材料，遺伝情報の収集，保存と分譲等の基本
業務のみならず，新しい生物材料・情報の研究開発，それ
らの利用技術の普及にも邁進してきた。これらの事業は平
成 5年度より，それぞれ「細胞開発銀行」，「DNA開発銀
行」と改称し発展している。また「遺伝情報銀行」も，効
率的な遺伝子配列解析方法を提供している。平成 8年度か
らは「植物細胞開発銀行」を開設した。当室の各銀行は豊
富な研究資源に基盤をおく独自の基礎研究・応用研究を積
極的に展開している。また，当室にはゲノム解析を独自に
行っている研究グループもあり，ヒトゲノム詳細マッピン
グに貢献している。（本年度より，室名を細胞材料開発室か
ら細胞材料室に変更）

I. 細胞開発銀行

1. 分譲業務ならびに細胞材料のバンキング技術の改良
（大野，西條，青木（尚）＊1，戸塚 ＊1，飯村 ＊2，加藤 ＊2，
渡辺＊2）
次世代型分譲業務システムの開発第 II期に入った。これ

はインターネットを基本とするシステムである。また，ウ
イルス組換え体細胞のバンキング技術開発も行っている。

2. ヒトキラーリンパ球の培養法の研究（大野，西條，坪
井＊3，河合＊4，青木（尚）＊2，戸塚＊2，飯村＊2，加藤＊2，
渡辺＊2，内村 ＊5，丁 ＊5，原田 ＊5，村松＊5）
腫瘍細胞を特異的に殺す患者自己キラー T（CTL）細胞

の誘導培養を行い，養子免疫療法の臨床研究を継続してい
る。すでに，再発脳腫瘍末期患者で 1年半以上の生存症例
も出た。現在，腎がんにも適用を拡大しつつある。また，ヒ
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トナチュラルキラー細胞の増殖培養研究も行っている。

3. ヒト腎がん細胞の培養系の研究（河合＊4，西條，大野）
継続して，腎がん手術組織より，がん細胞と正常腎細胞

の同時分別培養を行い，初代培養細胞群を蓄積している。

4. ヒト胆管がん細胞の培養系の研究（轟 ＊3，江村 ＊6，
飯村＊2，加藤 ＊2，西條，大野）
継続して，希少なヒト胆管がん手術組織からがん細胞を

培養し，細胞株化のため蓄積している。株により放射線感
受性に差があることを見いだした。

5. ヒト婦人科がん細胞の培養系の開発（沖 ＊4，西條，
大野）
継続して産婦人科がん手術組織よりがん細胞培養を行い，

初代培養細胞群を蓄積している。

6. 腫瘍ワクチンの開発（大野，戸塚＊1，内村＊5，丁＊5）
上記研究成果により，必要なヒト腫瘍細胞群が蓄積され

てきたため，これらを有効利用することを目的に腫瘍ワク
チンの開発研究を行っている。

7. 凍結細胞プレートの開発（加藤 ＊2，西條，大野）
細胞を凍結保存するに当たって，培養用プレートの有効

利用を図るべく，研究を行っている。

＊1 研究協力員，＊2 業務委託，＊3 研究嘱託，＊4 研究生，＊5

協力研究員，＊6 研修生（筑大大学院）

II. 植物細胞開発銀行

1. バンキング技術の改良および植物培養細胞株の開発
（寺田＊，菅原 ＊，大野）
（1）植物培養細胞における二次代謝産物の生合成経路研
究に有用な細胞株の新規誘導を行い，細胞株の樹立につい
て継続的に研究している。
（2）培養細胞の維持管理の省力化のため，培養法を懸濁
培養から寒天培養に切り替えるための検討を行っている。

＊ 業務委託

III. DNA開発銀行

1. 遺伝子材料の開発およびバンキング技術の改良
遺伝子に関する研究材料および関連情報を収集・保存・

提供を行うとともに，新しい研究材料および関連技術の開
発に努め，わが国のライフサイエンス研究の能率化，質の
向上に貢献する。
（1）宿主，ベクター，組換えDNAクローン，YACクロー
ン化ライブラリー等の遺伝子材料のバンキング技術の開発
（横山，村田，筒井，鵜飼＊1，久次米＊2，渡辺＊2，広瀬＊2）
宿主 73株，ベクター 339株，DNAクローン 979株，中

村 & White RFLPマーカークローン 123株，YACクロー
ン 35712株，マウス cDNAクローン化ライブラリー 45216

株の複製および保存，検定，管理技術の開発を行い，遺伝

子材料を整備し，ジーンバンクカタログ No.5およびニュー
スレター 13版を発行した。次世代型分譲業務システムの開
発を継続して行っている。

2. マウス胚発生の各ステージに特異的な整列クローン
化 cDNAライブラリーの保存，検定，管理技術の 　
開発研究（横山，村田，筒井，鵜飼 ＊1，久次米＊2）
マウス胚発生の各ステージに特異的な独立の整列化クロー

ン化 cDNAライブラリー 15000株を米国 NIH，NIAより
受け入れ，これらのライブラリーの品質，検査，レプリカ作
成，さらに整列化を継続中である。これらの cDNAクロー
ンは，ESTが決定しており，これらの遺伝子材料を使用し
た DNAチップおよびマイクロアレー化の研究開発を行う
予定である。

3. 組換えウイルス，コアバンク創設のための組換えウ
イルス作成と高感度検出法の研究開発（横山，村田，筒

井，鈴木 ＊3，鵜飼 ＊1，渡辺＊2，福田 ＊4）
DNAバンク寄託完全長 cDNAクローンの組換えウイル
ス化を行い，現在までに 130株を作成，管理，保存した。現
在もこの作業を継続中である。組換えウイルスのプロモー
ターの改変，キメラ組換えウイルスの作成，ヒト p53組換
えウイルス変異部位の検出を DNAフィンガー法で解析し，
その変異部位の決定を行った。

4. 遺伝子材料DNA大量調製業務に関する共同研究開
発（横山，宋 ＊5，金 ＊5）
寄託遺伝子材料の大量調製業務の一部を中国瀋陽市，中

国医科大学に依頼し，その評価を行った。中国上海市の復
旦大学・遺伝学研究所や中国科学院・生化学研究所にも試
験的に依頼し，その評価を行い，現在も継続している。

5. 核酸・スモール分子を用いた遺伝子治療法の技術開
発と医薬品開発のための基礎研究（横山，村田，筒井，

鈴木＊1，鵜飼 ＊1，久次米＊2，渡辺 ＊2，広瀬 ＊2）
アンチセンスオリゴマー，リボザイムベクターを用いた
遺伝子の機能研究および医薬品開発の基礎研究のために，そ
の作用機序の解析とレセプタータンパク質の同定を行った。

6. 三重鎖ゲノム DNA 結合性転写因子MAZ による
E3 細胞の神経分化に至るシグナルカスケードの解
析（横山，筒井，鵜飼 ＊1，宋 ＊5，岸川＊6）

Zinc finger転写因子で三重鎖 DNAに結合する MAZの
DNA結合能の解析とゲノム解析およびプロモーター解析を
行った。更にがん抑制遺伝子DCC（軸索誘因遺伝子Netrin-

1のレセプター）との分子会合について解析した。MAZと
Sp1の作用機序を比較した。

7. コアクチベーター p300/CBPによる c-junのトラ
ンス活性化と胚性細胞分化誘導（横山，村田，川崎＊5，

金 ＊5）
アデノウイルス E1A結合タンパク質 p300/CBPによる

c-junのトランス活性化に ATF-2が必要であり，これが胚
性腫瘍細胞 F9の分化誘導の引き金を引くことを明らかにし
た。また，ATF-2の機能解析を行い，ATF-2が新規のHAT
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活性を有する転写因子であることを証明した。

8. ショウジョウバエの形態形成とNotchカスケードの
遺伝学的解析（横山，村田，長曽 ＊3）

ショウジョウバエの羽の形態形成変異体 hiiragiの責任遺
伝子の同定とその構造解析を行った。遺伝学的解析より，hi-
iragiは Notchシグナルのある subsetのみに限定され，Poly
Aポリメラーゼであることを明らかにした。

9. 糖脂質によるメラニン色素細胞分化経路の解析（横
山，村田，趙 ＊3，Day＊4）
微生物産生糖脂質による細胞分化のシグナルカスケード

を明らかにした。

＊1 研究協力員，＊2 業務委託，＊3 協力研究員，＊4 研修生，
＊5 共同研究員，＊6ジュニア・リサーチ・アソシエイト

IV. 遺伝情報銀行

1. 遺伝情報に関するデータおよび解析ツールの収集（渡
辺，野口，皿井）
DNA，タンパク質等の生体分子の一次配列データ，構造

データ，機能データ，物性データ等の一次情報の収集を行っ
た。また，それらを解析するソフトウエアの収集，整備を
行った。

2. 統合データベースの開発
増大する遺伝情報の一次データを整理統合し，付加価値

を与え研究に有効に利用できるようにするため，以下のよ
うなさまざまなデータの統合化を行った。
（1）生体分子の構造，機能，物性統合データベース，3Din-

Sight（安 ＊1，窪田 ＊2，皿井）
生体分子の構造，機能，物性との関係を明らかにする目

的で，これらのデータを関係データベース上に統合し，そ
れらの関係を検索・可視化できるシステムを開発した。イ
ンターネット上に公開している。
（2）タンパク質熱力学デ ータベース：ProTherm

（Gromiha＊1，上平 ＊2，大畠＊2，安＊1，皿井）
物性データの 1つとして，タンパク質の熱力学データベー
スを世界に先駆けて開発し，すでに 8500件以上のデータを
集録した。インターネット上に公開している。
（3）タンパク質・核酸複合体構造データベース（王 ＊2，
安＊1，皿井）
タンパク質と核酸の複合体構造を集めたデータベース。
インターネット上に公開している。
（4）アミノ酸・塩基相互作用データベース（安＊1，皿井）
アミノ酸と塩基の特異的相互作用を検索するためのデー
タベース。インターネット上に公開している。
（5）タンパク質・核酸相互作用熱力学データベース：
ProNIT（Prabakaran＊3，Gromiha＊1，上平＊2，安＊1，皿
井）
タンパク質と核酸の相互作用に関する熱力学データを収
集しデータベース化した。すでに 2000件以上のデータを収
集した。インターネット上に公開している。
（6）タンパク質・リガンド相互作用データベース：

ProLINT（Selvaraj＊2，Prabakaran＊3，Gromiha＊1，上平
＊2，安 ＊1，皿井）
創薬などにとって重要なタンパク質とリガンドの相互作

用に関するデータを収集し，データベース化した。これま
でに，12000件以上のデータを収集した。NEDOによる三
菱化学との共同プロジェクト。
（7）生体分子構造の三次元画像データベース（王＊2，安
＊1，皿井）
種々の生体分子の画像データを作成しデータベース化し

た。インターネット上に公開している。
（8）遺伝子多型データベース，rSNP（皿井）
転写因子のターゲット結合に影響を与える SNPのデータ

ベースと結合活性への影響を予測するシステム。分子生物，
遺伝子工学，創薬などに有用。ロシアとの共同開発。
（9）ACTIVITY（皿井）
タンパク質と核酸の結合データと核酸上の結合配列をデー

タベース化し，配列と結合能の関係を解析するとともに，結
合の予測を行うシステム。分子生物，遺伝子工学，創薬な
どに有用。ロシアとの共同開発。
（10）翻訳シグナルデータベース（皿井）
mRNAの翻訳レベルでのシグナル配列と機能活性データ

を集めたデータベース。現在は，植物のさまざまなストレス
応答シグナルに関するデータを収集している。植物の分子
生物，遺伝子工学，創薬などに有用。ロシアとの共同開発。

3. 遺伝情報解析ツールの開発
膨大な遺伝情報を研究に有効に利用するため，以下のよ
うな解析ツールを開発した。
（1）Genome Information Analysis System（GIAS）の開
発（窪田 ＊2，皿井）
核酸，タンパク質の配列，構造を解析するためのパッケー

ジツールでWWW化を進めた。これまでに，5個以上のモ
ジュールのWWW化を行った。
（2）ホモロジーモデリングによる構造予測プログラムの
開発（窪田 ＊2，皿井）
ホモロジーモデリング法によりタンパク質の立体構造を
予測するプログラムの開発を進めた。
（3）転写因子のターゲット予測ツールの開発（王＊2，安
＊1，皿井）
いくつかの方法論を組み合わせて転写因子のターゲット
部位や遺伝子を予測するツールの開発を進めた。WWWを
用いた検索インターフェイスの開発も行った。
（4）タンパク質・DNAドッキングプログラム（Siebers＊1，
皿井）
機能未知のタンパク質が DNAと結合するかどうか，ま

た，どの部分が DNAに結合するかを予測する。シミュレー
ションにより複合体構造も予測する。

4. 遺伝情報解析技術の研究開発
高度な情報解析ツールを開発するため，以下のような遺

伝情報に関わる基礎研究を行った。
（1）転写因子のターゲット遺伝子の予測法の研究（王＊2，
皿井）
（2）タンパク質および核酸の構造に関する計算機シミュ
レーション（斎藤 ＊2，皿井）
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（3）タンパク質と核酸相互作用の計算機シミュレーション
（佐谷野＊2，Gromiha＊1，Prabakaran＊3，Siebers＊1，大畠
＊2，相田 ＊2，皿井）
（4）配列情報から高次構造や安定性を予測する手法の研
究（Gromiha＊1，大畠 ＊2，上平 ＊2，窪田＊2，皿井）
（5）タンパク質の構造モチーフに関する研究（安＊1，皿井）
（6）生体分子の高次構造，機能と物性に関する物理化学的
研究（鳥越，Selvaraj＊1，Prabakaran＊3，Gromiha＊1，大
畠＊2，上平＊2，皿井）
（7）シグナル伝達に関わる分子およびそれらの相互作用
に関する研究（渡辺，皿井）
（8）自然言語処理技術を用いた情報抽出法の研究（安＊1，
皿井）

5. 遺伝情報オンラインサービス（野口，鳥越，皿井）
遺伝情報およびその利用技術をライフサイエンス研究に

有効に役立てるため，遺伝情報オンラインサービスを実施
し，データベース，解析技術などをネットワークを通して
所内外の研究者に提供した。

6. 遺伝情報WWWサービス（皿井，Gromiha＊1，王
＊2，渡辺，安 ＊1）
WWWインターフェイスを通してインターネット上で以

下のようなデータベース，ツールの公開を行った。
（1）エントリー・キーワード検索

（http://www.rtc.riken.go.jp/jouhou/SIMPLESEARCH/

search.html）
（2）ホモロジー検索

（http://www.rtc.riken.go.jp/jouhou/

HOMOLOGYhomosearch.html）
（3）モチーフ検索

（http://www.rtc.riken.go.jp/jouhou/HOMOLOGY/

dbsearch/pdb/pdb seq.html）
（4）生体分子統合データベース・検索システム：3DinSight

（http://www.rtc.riken.go.jp/jouhou/3dinsight/
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＊1 協力研究員，＊2 共同研究員，＊3 訪問研究員

V. ヒトゲノム解析研究グループ

1. ヒト 1番染色体短腕領域の染色体地図の作成とがん
抑制遺伝子の単離（添田，陳 ＊1）
染色体 1 番 p35-36 領域には神経芽腫，大腸がんなど多

数のがんに染色体変異が見られ，がん抑制遺伝子が存在が
示唆されていた。そこで，我々は，本領域約 35メガベース
の高密度 STS含有地図を作成し，STSで神経芽腫細胞 25

株を検索し，480 kbのホモ接合体欠失をもつ神経芽腫細胞
1株を検出した。BACドラフトシークエンスから欠失領域
に 7つの既知遺伝子，コビキチン経路の遺伝子（E4），キ
ネシン family遺伝子（KIF1B），アポトーシス関連遺伝子
（DFF45），ペルオキシゾーム膜タンパク質遺伝子（PEX14），
解糖系の酵素遺伝子（PGD）が同定された。これらはがん
関連遺伝子であるががん抑制との関係は明らかでない。

2. スクリーニングの自動化と BAC の整列化（添田，
陳 ＊1）
目的とするBACクローンを迅速かつ効率良く選択し，ゲ
ノムへ整列化するために PCRによる 2段階スクリーニン
グ法を開発した。大規模化のためにスクリーニングキット
を作成し，実用化した。

3. ヒト染色体 10p15のシークエンス用物理地図の作成
（原田 ＊2，添田，大野）
ヒト染色体 10p15領域は，神経芽腫細胞 34株で共通にヘ

テロ接合が見られたため，がん抑制遺伝子の存在が示唆さ
れた。この領域の全シークエンスを可能にするために BAC

ライブラリーを整列化し，28の発現遺伝子をマップした。

＊1 研修生，＊2 共同研究員
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安居幸一郎，井本逸勢，成戸卓也，Pimkhaokham A.，福田
陽司，嶋田裕，今村正之，添田栄一，中村祐輔，稲澤譲治:

“食道癌における新規遺伝子増幅領域 14q12-21の解析”,

第 59回日本癌学会総会，横浜，10月 (2000).

金春元，宋軍，鵜飼英世，筒井初美，村田武英，横山和尚:

340 平成 12 年度



“新規 ATF-2抑制因子の同定”, 第 59回日本癌学会総会，
横浜，10月 (2000).

村田武英，筒井初美，鵜飼英世，趙孝先，横山和尚: “組換
えアデノウイルスの保存及び輸送時の安定性”, 第 59回
日本癌学会総会，横浜，10月 (2000).

河合弘二，西條（栗田）薫，及川剛宏，渡辺哲，大野忠夫，
赤座英之: “転移巣の特発性退縮を来した腎細胞癌症例に
おける免疫学的解析”, 第 59回日本癌学会総会，横浜，10
月 (2000).

川崎広明，横山和尚: “転写コアクチベーター p300と ATF-

2のヒストンアセチル化による転写制御”, 第 59回日本癌
学会総会，横浜，10月 (2000).

筒井初美，横山和尚: “発癌遺伝子 c-mycの転写調節因子
Myc-associated zinc finger protein (MAZ)の細胞内局在
と機能ドメインの解析”, 第 59回日本癌学会総会，横浜，
10月 (2000).

久次米由佳里，鵜飼英世，大島清，渡辺早苗，趙孝先，筒井
初美，濱田洋文，村田武英，横山和尚: “293細胞への繰
り返し感染による野生型 p53組換えアデノウイルスから
変異型 p53組換えアデノウイルスの産生”, 第 73回日本
生化学会大会，横浜，10月 (2000).

金春元，鵜飼英世，宋軍，筒井初美，村田武英，横山和尚:

“Cloning and characterization of an ATF-2 repressor”,

第 73回日本生化学会大会，横浜，10月 (2000).

鵜飼英世，筒井初美，村田武英，横山和尚: “DCC（Deleted

in colorectal cancer）細胞膜内領域に存在するDCC fam-

ily に高度に保存された領域（P3 domain）と転写因子
MAZの結合領域の解析”, 第 73回日本生化学会大会，横
浜，10月 (2000).

岸川昭太郎，木村博道，服部中，塩田邦郎，横山和尚:

“Dnmt1遺伝子の転写調節エレメントの解析”, 第 73 回
日本生化学会大会，横浜，10月 (2000).

長曽秀幸，村田武英，小川健司，横山和尚: “In vivo anal-

ysis of Drosophila poly(A)polymerase hiiragi function”,

第 73回日本生化学会大会，横浜，10月 (2000).

宋軍，鵜飼英世，金澤一郎，横山和尚: “Two consective zinc

finger of Sp1 and MAZ are required for the interaction

with DNA-binding sites that are shared one another”,

第 73回日本生化学会大会，横浜，10月 (2000).

渡辺早苗，久次米由佳里，鵜飼英世，筒井初美，趙孝先，
村田武英，横山和尚: “ポストゲノム時代に向けた組換
えウイルスベクターの収集と保存技術に関する研究”, 第
73回日本生化学会大会，横浜，10月 (2000).

鳥越秀峰，小比賀聡，今西武: “人工的遺伝子発現制御を指
向した 3重鎖 DNA形成の促進：糖部コンフォメーショ
ンを N型に固定化した効果”, 第 73回日本生化学会大会，
横浜，10月 (2000).

川崎広明，多比良和誠，横山和尚: “転写コアクチベーター
p300と ATF-2によるヒストンアセチル化”, 第 73 回日
本生化学会大会，横浜，10月 (2000).

宋軍，筒井初美，鵜飼英世，村田武英，横山和尚: “転写因
子 MAZによる c-myc遺伝子の発現制御”, 第 73回日本
生化学会大会，横浜，10月 (2000).

筒井初美，横山和尚: “転写因子Myc-associated zinc finger

protein (MAZ)の細胞内局在と機能ドメインの解析”, 第

73回日本生化学会大会，横浜，10月 (2000).

堀井明，林泰秀，稲澤譲治，中川原章，添田栄一: “がん関
連遺伝子の単離・解析を目指した 1p36-p35のコンティ
グの作成”, 日本人類遺伝学会第 45回大会，福岡，10月
(2000).

井本逸勢，Pimkhaokham A.，渡辺尚文，斎藤深美子，添田
栄一，稲澤譲治: “新規 TALE-superclass homeodomain

遺伝子 TGIF2の卵巣癌細胞株における増幅”, 日本人類
遺伝学会第 45回大会，福岡，10月 (2000).

川崎広明，多比良和誠，横山和尚: “Histone accetyltrans-

ferase (TAT) activity of ATF-2 is neccessary for the

CRE-dependent transcription”, 第 27回核酸化学シンポ
ジウム，岡山，10-11月 (2000).

清水目龍侍，鳥越秀峰: “プリン型 3重鎖形成反応の熱力学
的解析”, 第 27回核酸化学シンポジウム，岡山，10-11月
(2000).

鳥越秀峰，小比賀聡，今西武: “糖部コンフォメーションを
N型に固定化したことによる 3 重鎖 DNA形成の促進：
熱力学的および速度論的解析”, 第 27回核酸化学シンポ
ジウム，岡山，10-11月 (2000).

皿井明倫: “Structure-specificity relationship and genome-

level target prediction of transcription factors”, コンピ
ューテーショナル構造ゲノミックス，(文部省科研費特定
領域研究 C「ゲノム情報科学」), 大阪，11月 (2000).

張本寧，渡辺哲，香山雅子，西條（栗田）薫，日下部守昭，
大野忠夫: “Role of gamma delta T cells in tumor immu-

nity”, 第 10 回内藤コンファレンス「難病の分子生物学
(I)」，葉山，11月 (2000).

陳迎章，添田栄一，楊宏偉，滝田順子，成田雅美，滝智彦，
林泰秀: “1p35-36のコンティグマップを用いた神経芽腫
のホモ接合体欠失領域と候補がん抑制遺伝子の同定”, 第
16回日本小児がん学会，大宮，11月 (2000).

柴田孝之，柴田憲宏，前田稔，佐々木茂貴，鳥越秀峰: “塩
基配列選択的な DNA結合を目指したらせん様構造をと
る低分子化合物の開発”, 第 26回反応と合成の進歩シン
ポジウム，(日本薬学会), 大阪，11月 (2000).

Day N.，Gerard D.，Baker E.，Ichiki A.，横山和尚:

“Mononuclear cell-derived factors induce homotypic ag-

gregation of K-562 cells”, 第 30回日本免疫学会総会，仙
台，11月 (2000).

張本寧，香山雅子，日下部守昭，大野忠夫: “マウス γ δT

細胞は Hepa 1-6 肝癌組織形成抑制反応を阻害する”, 第
30回日本免疫学会総会，仙台，11月 (2000).

横山和尚: “胚性腫瘍細胞のアデノウイルス E1A及びレチ
ノイン酸による分化誘導とヒストンアセチル化”, 第 30

回日本免疫学会総会，仙台，11月 (2000).

上平初穂，皿井明倫: “蛋白質と変異体の熱力学データベース
(PorTherm)”,第 36回熱測定討論会，大阪，11月 (2000).

鳥越秀峰: “N3’→ P5’ホスホロアミダートリン酸骨格によ
る 3重鎖 DNA形成の促進機構：アンチジーン法の生理
的条件での適用を目指して”, 第 10回アンチセンスシン
ポジウム，(アンチセンス DNA/RNA研究会), 京都，12

月 (2000).

鳥越秀峰，小比賀聡，今西武: “糖部コンホメーションを N

型に固定化した BNA (Bridged Nucleic Acid)による 3重
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鎖DNA形成の促進：アンチジーン法の生理的条件での適
用を目指して”, 第 10回アンチセンスシンポジウム，(ア
ンチセンス DNA/RNA研究会), 京都，12月 (2000).

及川剛宏，西條（栗田）薫，河合弘二，大野忠夫，赤座英之:

“転移性腎癌患者における CTLの in vitro 誘導効率”, 第
13回日本バイオセラピィ学会学術集会総会，京都，12月
(2000).

大野忠夫: “高活性キラーリンパ球の誘導培養法と脳腫瘍の
細胞療法の試み”, 第 20回ニューロ・オンコロジィの会，
東京，12月 (2000).

高尾英子，片根真澄，久保嘉直，王翼飛，皿井明倫，天沼宏:

“CXCR4標的化マウスレトロウイルス (RV)ベクターの
作製”,第 23回日本分子生物学会年会，神戸，12月 (2000).

鵜飼英世，筒井初美，村田武英，横山和尚: “DCC（Deleted

in Colorectal Cancer）細胞膜内領域に存在するMAZ結
合領域（P3ドメイン）の同定とその保存領域の解析”, 第
23回日本分子生物学会年会，神戸，12月 (2000).

甲斐恵子，横山和尚，藤井信，侯徳興: “Delphinidinによ
る細胞形質転換抑制の分子機構の解析”, 第 23回日本分
子生物学会年会，神戸，12月 (2000).

岸川昭太郎，木村博道，塩田邦郎，横山和尚: “DNA メチ
ル酵素 Dmnt1 遺伝子の転写活性化エレメントの解析”,

第 23回日本分子生物学会年会，神戸，12月 (2000).

長曽秀幸，村田武英，小川健司，横山和尚: “Drosophila

poly(A)polymerase hiiragi play a critical role for wing

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

Day N.，Ichiki A.，横山和尚: “HLA-DR and HLA-DM

promoter assembly occurs in MHC class II negative, K-

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

宋軍，鵜飼英世，横山和尚: “Negative regulation of the ex-

pression of MAZ by transcriptional factors Sp1 and MAZ

involve the same DNA-binding sites”, 第 23回日本分子
生物学会年会，神戸，12月 (2000).

北浦廣剛，小野貴士，鵜飼英世，村田武英，横山和尚，有賀
早苗，有賀寛芳: “P21cip1/waf2/Sdi2の CDK2抑制活性
を増強する新規 P21結合蛋白質の解析”, 第 23回日本分
子生物学会年会，神戸，12月 (2000).

川崎広明，多比良和誠，横山和尚: “p300と ATF-2による
c-junプロモーターのクロマチンリモデリング”, 第 23回
日本分子生物学会年会，神戸，12月 (2000).

村田武英，長曽秀幸，柏原真一，馬場忠，小川健司，横山
和尚: “Wing phenotype of hiiragi was affected by ex-

pression of bacurovirus p35”, 第 23回日本分子生物学会
年会，神戸，12月 (2000).

堀井明，林泰秀，稲澤譲治，中川原章，添田栄一: “がん関
連遺伝子の単離・解析を目指した 1p36-p35 のコンティ
グの作成”, 第 23回日本分子生物学会年会，神戸，12月
(2000).

渡辺信元，谷口誠，安田秀世: “ヒト Wee1タンパク質のプ
ロテアソーム依存分解の分子機構”, 第 23回日本分子生
物学会年会，神戸，12月 (2000).

添田栄一: “ヒトゲノム解析計画はいかなる終末を迎える
か？”,第 23回日本分子生物学会年会，神戸，12月 (2000).

皿井明倫: “構造情報に基づく転写因子のターゲット予測と
ゲノム解析への応用”,第 23回日本分子生物学会年会，神
戸，12月 (2000).

大平美紀，影山肇，三原基弘，古田繁行，町田泰一，服部
正平，榊佳之，添田栄一，隈秀和，中川原章: “神経芽腫
細胞株における 1p36ホモ欠失領域の同定とそのゲノム解
析”, 第 23回日本分子生物学会年会，神戸，12月 (2000).

鳥越秀峰，小比賀聡，今西武: “人工的遺伝子発現制御を指
向した生理的条件における 3重鎖 DNA形成の促進：糖
部コンフォメーションを N型に固定した効果”, 第 23回
日本分子生物学会年会，神戸，12月 (2000).

渡辺早苗，久次米由佳里，鵜飼英世，筒井初美，長曽秀幸，
村田武英，横山和尚: “組換えアデノウイルスの輸送技術
に関する技術研究”, 第 23回日本分子生物学会年会，神
戸，12月 (2000).

陳迎章，林泰秀，大木操，稲澤譲治，堀井明，添田栄一:

“第一染色体短腕への BACの整列化とガン抑制遺伝子の
探索”,第 23回日本分子生物学会年会，神戸，12月 (2000).

久次米由佳里，鵜飼英世，渡辺早苗，筒井初美，村田武英，
濱田洋文，横山和尚: “野生型 p53組換えアデノウイルス
の 293細胞繰り返し感染による変異型 p53組換えアデノ
ウイルスのスクリーニングとその解析”, 第 23回日本分
子生物学会年会，神戸，12月 (2000).

鳥越秀峰: “N3′ → P5′ ホスホロアミダートリン酸骨格によ
る 3重鎖 DNA形成の促進機構：熱力学的および速度論
的解析”, 第 3回生命化学研究会シンポジウム，神戸，1

月 (2001).

鳥越秀峰，小比賀聡，今西武: “糖部コンフォメーションを
N型に固定化した BNA (Bridged Nucleic Acid)による 3

重鎖DNA形成の促進機構：熱力学および速度論的解析”,

第 3回生命化学研究会シンポジウム，神戸，1月 (2001).

鳥越秀峰: “アンチジーン医薬品を指向した生理的条件にお
ける 3重鎖 DNA形成の促進：物理化学的解析に基づい
て”, 日本薬学会第 121年会ミニシンポジウム「ポストゲ
ノム時代の核酸医薬品」，札幌，3月 (2001).

Research and Development Subjects and Mem-
bers of Gene Bank

Head
Dr. Tadao OHNO

Cell Bank

1. Development of Cell Banking Technology

2. Generation of Human Autologous Cytotoxic T Lym-

phocytes and Natural Killer Cells

3. Primary and Long-term Culture of Human Renal Can-

cer and Normal Cells

4. Establishment of Bile Duct Tumor Cell Lines

5. Establishment of Human Gynecological Cancer Cell

Lines

6. Tumor Vaccine Development
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7. Development of Frozen-cell Culture Plates

Members
Ms. Kaoru SAIJO

Dr. Lianghao DING＊

Dr. Hideki HARADA＊

Dr. Mutsumi MURAMATSU＊

Dr. Eiji UCHIMURA＊

Ms. Naoko AOKI＊

Ms. Saeri TOTSUKA＊

＊ Contract Researcher

Visiting Members
Ms. Emi IIMURA

Ms. Mayako KATO

Mr. Satoru WATANABE

Dr. Ken TODOROKI (Univ. Tsukuba)

Dr. Koji TSUBOI (Univ. Tsukuba)

Trainees
Dr. Akinori OKI (Med. Sch., Univ. Tsukuba)

Dr. Koji KAWAI (Med. Sch., Univ. Tsukuba)

Mr. Fabian EMURA (Univ. Tsukuba)

Plant Cell Bank

1. Development of Banking Technology and New Plant

Cell Lines

Visiting Members
Dr. Kinuko TERADA

Ms. Mayumi SUGAWARA

DNA Bank

1. Development of Banking System of DNA Recombi-

nant Resources

2. Banking System of Mouse cDNA Recombinant Li-

brary

3. Construction of New Recombinant Virus and Its De-

tection System

4. Collaborative Work for Large-Scale Preparation of Ge-

netic DNA Resources

5. Therapeutic Use of Antisense and Ribozyme Tech-

nologies

6. Structure and Function of MAZ/THZif-1 During Cells

Differentiation

7. Transactivation of c-jun by p300/CBP and Differenti-

ation of EC Cells

8. Morphogenesis of Drosophila hiiragi mutant

9. Neural Differentiation by Glycolipids

Members
Dr. Kazunari K. YOKOYAMA

Dr. Takehide MURATA

Ms. Hatsumi TSUTSUI

Dr. Hideyuki NAGASO＊

Dr. Xiaoxian ZHAO＊

Dr. Erika SUZUKI＊

＊ Contract Researcher

Visiting Members
Mr. Song JUN (China Med. Univ., China)

Mr. Chunyuan JIN (China Med. Univ., China)

Dr. Hiroaki KAWASAKI (Univ. Tokyo)

Mr. Shotaro KISHIKAWA (Univ. Tokyo)

Dr. Shigeo SAITOU (Saitou Cell Technology Co.)

Trainees
Mr. Kuniaki FUKUDA (Univ. Tsukuba)

Ms. Noel DAY (Univ. Tennessee, USA)

Others
Mr. Hideyo UGAI

Ms. Yukari KUJIME

Ms. Sanae WATANABE

Ms. Megumi HIROSE

BioInfo Bank

1. Collections of Data and Softwares

2. Development of Integrated Databases

3. Development of Analysis Tools

4. Basic Research for the Development of Analysis Tools

5. Online Service for Bioinformatics

6. WWW Service for Bioinformatics

Members
Dr. Akinori SARAI

Mr. Mamoru NOGUCHI

Dr. Nobumoto WATANABE

Dr. Hidetaka TORIGOE

Dr. Jianghon AN＊

Dr. Michael GROMIHA＊

Dr. Joerg SIEBERS＊

Dr. Samuel SELVARAJ＊

＊ Contract Researcher

Visiting Members
Dr. Ponraj PRABAKARAN

Dr. Misako AIDA (Hiroshima Univ.)

Dr. Yasushi KUBOTA (Adv. Technol. Inst.)

Dr. Motohisa OOBATAKE (Meijo Univ.)

Dr. Minoru SAITO (Hirosaki Univ.)

Dr. Kenji SAYANO (Electrotechn. Lab.)

Dr. Hatsuho UEDAIRA

Dr. Yifei WANG (Shanghai Univ., China)
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Human Genome Mapping Research
Group

1. A BAC-Based STS-Content Map Spanning Human

Chromosome 1p35-36 and Search of Tumor Suppres-

sor Genes

2. An Automated Screening for Large-Scale Map with

BAC Contigs

3. A Sequence-Ready Map of Human Chromosome

10p15 Spanning the Loss of Heterozygosity Region in

Grioma

Members
Dr. Eiichi SOEDA

Visiting Members
Mr. Kei HARADA

Trainees
Mr. Miho AKIMOTO (Fac. Sci., Univ. Toho)

Mr. Yingzhang CHEN (Med. Sch., Univ. Tokyo)

実験植物室

Experimental Plant Research Division

理 　事
（兼）室 　長 宮 林 正 恭

MIYABAYASHI, Masayasu

当室では，新規実験植物とその利用技術の開発研究を行
うとともに，栽培管理，植物実験に関する業務，実験植物

の収集，検査および解析，系統保存，分譲ならびに情報提
供に関する業務を遂行する。

情報解析技術室

Bioinformatics and Computing Science Division

理 　事
（兼）室 　長 宮 林 正 恭

MIYABAYASHI, Masayasu

最近のゲノム解析の進展により，遺伝子，タンパク質，細
胞，個体にいたるさまざまな研究材料とそれに付随する情
報が急速に増加している。当室では，理研筑波研究所が取
り扱うバイオリソースを中心に，国内外の関連機関が保有
するリソースに関する所在情報ならびにそれらの特性情報
を収集し，研究者に提供することにより，ライフサイエン

ス研究の基盤形成を促進することを目指している。また国
内外のデータベースとも連携し，ネットワークを構築する
ことを予定している。また，多くのバイオリソースに関す
る情報の中から生物的に有意義な情報を抽出するための新
しい情報解析技術の開発を計画している。
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