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＃83タンパク質（イネカルレティキュ
リン）遺伝子を導入した形質転換イネ

ジベレリン処理したイ
ネ葉鞘タンパク質の二
次元電気泳動パターン
（矢印は、変動するタ
ンパク質を示す）
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イネゲノムの構造解析が急速な勢いで進められ

ていますが、配列情報だけから遺伝子の機能を知

るには限界があり、有効利用を図るためにはそれ

らの機能解明が必須です。プロテオーム解析とは、

ゲノムに刻まれた生命情報の最終産物であるタン

パク質を大規模にかつ総括的に解析することで、

ゲノムと生命の関係を解き明かすための情報基盤

を提供します。イネゲノムプロジェクトとの連携

により、イネプロテオーム研究では、培養細胞や

植物組織・生育時期、細胞内局在タンパク質の網

羅的解析に加えて、器官形成や分化制御あるいは

環境応答機構など植物特有の生物機能をダイナミ

ックに解明し、環境問題や食糧問題の解決につな

がる機能性タンパク質遺伝子の解析を行っていま

す。研究では、培養細胞や植物組織・生育時期別

にタンパク質を抽出あるいは分画し、二次元電気

泳動・画像解析後、個々のタンパク質について気

相プロティンシーケンサーや質量分析計を用いて

精度の高いアミノ酸配列を決定しています。例え

ば、一つの組織を電気泳動すると 1,000種類のタ

ンパク質を分離することができます。現在までに、

16,000個のタンパク質を分離しています。二次元

電気泳動上で確認されるタンパク質を解析し、得

られたアミノ酸配列情報をもとに相同検索を行

い、生物機能情報とともにイネ・プロテオームデ

ータファイルを作成しています。

プロテオーム解析技術のうち機能性タンパク質

検出法として、二次元電気泳動を用いたディファ

レンシャルディスプレイ法があります。この方法

で、イネの再分化や生長時に変動のあるリン酸化

タンパク質として、カルシウム結合タンパク質で

あるカルレティキュリンや、ジベレリンと結合す

る能力を持つルビスコアクティベースを検出しま

した。カルレティキュリンやルビスコアクティベ

ースについては、部分アミノ酸配列情報を利用し

て完全長 cDNAを単離し、形質転換イネを作出し

た結果、イネの分化・生長制御に関与しているこ

とを明らかにしました。さらに、抗体等を利用し

てその生化学的性質を解析したり、相互作用する

タンパク質遺伝子も単離し、その情報伝達機構を

解析しています。これらの結果は、プロテオーム

解析技術が機能性タンパク質の検出にとって有用

な手段であることを示唆しています。ゲノム研究

と連動してプロテオーム研究を組織的に行うこと

により、膨大なタンパク質情報を得ることができ、

その生物機能情報と共にデータベース化すること

により、イネ

ゲノム機能の

解明を加速さ

せることがで

きます。

ことばの解説�

イネ培養細胞のタンパク質の二次元
電気泳動パターン
一枚の電気泳動パターン上に1,000
種類のタンパク質を検出できる。
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プロテオーム：タンパク質（protein）とゲノム（genome）を結びつ

けた造語で、ゲノムにコードされたタンパク質の全体を表します。

ゲノム：各生物がもつ全遺伝情報とそれを含むDNAの総体を表す概念

で、生命の設計図として生物の一生を規定しています。

ディファレンシャルディスプレイ法：状態の違う細胞のタンパク質を電

気泳動によって分離し、パターン比較により変化するタンパク質を解析

します。

リン酸化タンパク質：細胞内情報伝達系の活性・不活性に係わる主要な

スイッチとして働いているタンパク質です。

分子遺伝研究グループ
遺伝子応答研究チーム長

小松節子

遺伝資源研究グループ
（左）上席研究官　加来久敏
（右）生物分類研究チーム　落合弘和

ひとこと�ひとこと�
生命が織りなす

あらゆる現象を演出す

るタンパク質のダイナミク

スを解析するプロテオーム

研究は、生物の機能解明に

おいて重要な研究です。�

ト　ピ　ッ　ク　ス�

研究�

プロテオーム解析技術を用いたイネゲノムの機能解析�
近年、ヒト、イネはじめ各種生物のゲノム解析

が行われてきました。ゲノム解析は生物の構造と
機能の全体像を解明する有用な手段です。とりわ
け、微生物はゲノムのサイズが植物の約 1/100と
小さく、また、機能解析が比較的簡単なため大腸
菌やヒトの病原微生物、さら
に産業用微生物がゲノム解析
のターゲットにされてきまし
た。植物病原細菌においても、
1998年夏にエディンバラで開
催された国際植物病理学会で
ゲノム解析に関する国際共同
研究について緊急ミーティン
グが開かれました。その会議
において我が国はイネ白葉枯
病菌を第一候補とすることを
示唆しました。そして、平成 13
年３月にイネ白葉枯病菌の全
ゲノム解析を開始し、本細菌
のゲノムの概要を明らかにす
ることができました。
解析に用いた菌株は農業生

物資源研究所ジーンバンク保
存のレース 1 の代表菌株
T7174（MAFF 311018）です。
イネ白葉枯病菌のゲノムの大きさはパルスフィ

ールド電気泳動による解析から約５Mbpと推定
されました。ゲノム解析は、ホールゲノムショッ
トガン法により行い、さらに、遺伝子領域予測プ
ログラムでゲノムの情報解析を行った結果、ゲノ
ム全体で約 4,500個の遺伝子の存在が明らかとな
りました。特に、病原性関連領域（病原性因子分

ことばの解説�

イネ白葉枯病菌：世界的に重要なイネの病害である白葉枯病を

引起こす細菌で、学名はXanthomonas oryzae pv. oryzae

です。本病に対するイネの抵抗性遺伝子も当研究所で研究され

ています。

病原性：微生物が植物に侵入して組織内で増殖し、毒素を産生

したりして発病させる性質です。

レース：作物の品種に対して病原性が異なる菌群で、イネ白葉

枯病菌では日本で６、世界では30以上のレースが報告されてい

ます。

ひとこと�ひとこと�
　ゲノムは遺伝情報の

宝庫で、イネ白葉枯病菌のゲ

ノム解析によって微生物の新らし

い手法による分類や画期的な耐病性

品種の育成が期待され、ゲノム創

農薬など新しい研究領域が切

り開かれます。�

イネ白葉枯病菌のゲノム解析�
ト　ピ　ッ　ク　ス�

研究�

泌システム：hrp遺伝子クラスター）では 160個
の遺伝子が明らかとなり、うち 30個は新規遺伝
子でした。また、本領域では繰り返し配列（トラ
ンスポゼースのホモログ）の挿入が顕著で（推定
約10% 弱）、病原性の多様化機構との関連が示唆

されました。全ゲノム解析が
完了しているブドウのピアー
ス病菌（Xylella fastidiosa）及
び ナ ス 科 植 物 青 枯 病 菌
（Ralstonia solanacearum）との
比較を行った結果、比較的高
い相同性が認められました。
さらに、rRNA遺伝子は２セッ
ト存在することが明らかとな
りました。
イネ白葉枯病菌のゲノム解

析は主要作物の植物病原細菌
としては世界最初であり、こ
れにより植物病原細菌として
特有のゲノム構造が明らかに
なると同時に、宿主植物と病
原微生物のセットでゲノム解
析が行われる最初の例となり
ます。従って、このイネ白葉
枯病菌のゲノム解析の波及効

果は新手法によるバイテク育種や農薬開発など計
りしれないと言えましょう。
このゲノム解析ではイネゲノム解析関係者はじ

め多くの方々のサポートを得ました。紙面をお借
りして厚くお礼申し上げます。
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機能解析に重点をおいたプロジェクトもスタート

しました。目に見える成果として多数の遺伝子特

許取得が期待され、平成 12年にミレニアム予算

で拡充されました。各分野（略称で表示）の概略

と平成13年度の成果の一部を紹介します。

１．「マップベースクローニング」（平成 10年度

から）

第１期で作成した

精密連鎖地図、各種

DNAマーカー、ゲ

ノム DNAライブラ

リーと物理地図を利

用して、有用遺伝子

の単離や重要形質の

Q T L解析が精力的

に推進されていま

す。イネの脱粒性を

調 節 す る 遺 伝 子

（qSH-1）や穂の分枝

を調節する遺伝子
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ました。

２．「ミュータントパネル」（平成10年度から）
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グと形質評価、トランスポゾン挿入部位

隣接配列の解析と形質評価）により、遺

伝子単離が進められています。生殖細胞

の分化に関与する遺伝子（Msp1）等が単

離されました。

３．「マイクロアレイ」（平成11年度から）

イネ・ゲノムプロジェクト第１期で単

離したＥＳＴ（ｃＤＮＡの断片）クロー

ンの中から選抜した 1,265および 8,897種

類を小さなガラス板に張り付けたマイク

ロアレイ２種類を用いて合計約 10,000種

類の遺伝子発現の変化を調べて、様々なストレス

に応答する遺伝子、あるいは発生分化の各段階で

特異的に発現する遺伝子を見つけます。病原菌感

染（エリシター）に応答して誘導される遺伝子

（CIGR1）等が単離されました。

４．「プロテオーム」（平成12年度から）

イネの各組織のタンパク質を網羅的に解析する

研究、タンパク質の高次構造を解析する研究、高

次構造などから機能を推定する情報工学的研究な

どからなります。特異的な発現の見られるタンパ

ク質の遺伝子を単離し、またタンパク質の翻訳後

修飾の解析が進められています。塩及び乾燥スト

レスに応答して根で特異的に発現するタンパク質

の遺伝子（RO-292）等が単離されました。

５．「完全長ｃDNAライブラリー」（平成12年度

から）

イネの全遺伝子（推定約３万）の中のタンパク

質合成に関する領域の情報を集めた完全長 cDNA

３万種類を単離し、全塩基配列を解析します。生

研機構の予算で農業生物資源研究所、理化学研究

所と国際科学振興財団が分担しています。平成13

年度中に約28,000種類が得られる見込みで、予定

よりも早く、平成 14年度中には目標が達成でき

そうです。ｃＤＮＡは遺伝子の機能解析に大きく

貢献すると期待されており、新たなプロジェクト

等での利用が計画されています。

（分子遺伝研究グループ長　肥後　健一）
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イネの 12本染色体、４億３千万塩基の全配列
を解読するプロジェクトが開始されてから早や４
年になります。開始当初は 10年計画でしたが、
イネという植物がもつ多様な重要性と配列解析機
器の開発・改良、およびゲノム科学を巡る社会の
潮流が計画の加速化をもたらしました。ここに至
るまでにはわが国の配列解読拠点である生物研・
ＳＴＡＦＦ研における活動と、これを中核とする
国際イネゲノム塩基配列解析プロジェクト（国際
コンソーシアム）が大きな役割を果たしています。
国際コンソーシアムの設立は平成９年秋にシンガ
ポールで開催された国際植物分子生物学会で合意
され、翌 10年２月に第一回会合がつくばで開催
されました。これ以降、年２回の会合をもち、国
際協力と解読配列公開の原則のもとにすべての事
柄を決定しています。参加国には変遷がありまし
たが、昨年 10月の会合では７か国が継続して解
読を行うことになりました。国際コンソーシアム
には外部からの働きかけも行われます。平成 12
年のモンサント社からのデータ提供はその後の解

読速度を
上げるの
に役立っ
て い ま
す。また、
昨年のシ
ンジェン
タ社の解
読「終了」
宣言はコ
ンソーシ

アム全体に危機感を与え、各国に解読加速の決定
をもたらしました。この状況下で昨年６月には加

速化の新
戦略検討
のために
臨時のコ
ンソーシ
アム会合
をもちま
した。こ
の新戦略
の採用に
より、わが国は昨年末までに第１染色体の高精度
解読終了部分を含めて、担当している第２、第６、
第７、第８染色体全体で１億３千万塩基の解読を
終了しています。コンソーシアム参加各国におい
ても、米国は第 10染色体をほぼ終了し、次いで
第３、第 11染色体に取組んでおり、中国は第４
染色体の 85％、台湾は第５染色体の 25％を解読
し、フランスは第 12染色体の解読に本腰をいれ
ています。インドと韓国も小規模ながら担当部分
に取組んでいます。この結果、今年２月時点で国
際コンソーシアムとして、イネゲノム全体の約
56％に相当する２億４千万塩基の解読を終了し、
公開しています。昨年 10月の会合で、わが国は
更に第９染色体を担当することが認められ、国際
コンソーシアムの中核としての責任は一層重くな
りました。同時にこの会合において、国際コンソ
ーシアムは平成 14年末にイネゲノム全体の高精
度概要配列終了を合意しました。イネゲノム全塩
基配列情報は、「イネ」という植物がもつ研究と
実用両面の無限の可能性を、余すところなく引き
出すための最強の基本ツールです。今後のイネ研
究の新たな局面への展開が大いに期待されます。

（ゲノム研究グループ長　佐々木卓治）
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評価手法の高度化・関連データの整備・�
国民への情報提供等�

民間企業が結集して戦略的に研究開発を実施する�
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DNAマーカーの開発�有用遺伝子の機能解明�
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　○遺伝地図�
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　○ミュータントパネル�
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　○遺伝子発現モニタリング�
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　○タンパク質構造解析�
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シミュレーターの�
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生研機構�
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農業生物資源研究所、STAFF研究所、大学、民間他�

ポストゲノムシークエンス研究にシフト�

植物ゲノム研究・植物遺伝子研究�

理化学研究所、�
奈良先端科学技術大学院大学他�

実用化に向けた技術開発の促進�

実用化に向けた安全性の確保�

国立国際医療センター�
農業環境技術研究所他�

イネゲノム研究推進事務局が設置されました!!

イネゲノム研究は内閣府のミレニアム・プロジェクトの一環として最重要国家プロジェクトの一
つに位置づけられています。生物研では、イネゲノムプロジェクトの円滑な運営、農水省農林水産
技術会議事務局との連絡体制の強化、プロジェクトの企画・立案への参画、研究成果情報の発信な
どを目的として、平成13年９月にイネゲノム研究推進事務局を設置しました。事務局では、これら
の業務を通じてイネゲノム研究の発展に貢献したいと思っています。イネゲノムプロジェクトの詳
しい内容は、事務局のホームページ
（http://www.nias.affrc.go.jp/project/inegenome/index.htm）で公開していますので、是
非ご覧ください。内容に関する問い合わせ、リクエストなどはイネゲノム研究推進事務局
（inegenome@nias.affrc.go.jp）までお寄せ下さい。 （企画調整部企画室研究調整官　町井博明）

左は、脱粒しやすい品種
（kasalath）右は、脱粒しに
くい品種（日本晴）
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平成 13年 12月５日、農業生物資源研究所にお
いて標記意見交換会を開催しました。会では、ゲ
ノム情報を利用した創薬、イネゲノム研究におけ
るマイクロアレイの利用及び行政サイドからの環
境に配慮した選択的昆虫制御物質の開発への期待
についての話題提供があり、さらに、昆虫ゲノム
研究の概要、ゲノム情報の昆虫制御剤開発への利
用の可能性などについて紹介があった後、マイク
ロアレイ等を利用した昆虫制御剤開発のためのゲ
ノム情報利用研究の今後の展開方向について意見
交換が行われました。当日は、民間企業 20社 33
名を含む100名近くの参加者があり、昆虫ゲノム
情報の利用研究に対する関心の高さを改めて認識
するとともに、研究を推進する側の責任の重さも
痛感しました。
昆虫ゲノム研究については、遺伝地図の構築、

機能遺伝子の単離・解明などを目指した農水省の
プロジェクト研究が動物ゲノムプロジェクトの一
環として平成 11年度から進められております。
このプロジェクト研究を中心にこれまでに、①異
なる発育段階の種々の組織の cDNAライブラリー
から 30,000以上のEST、カイコ全遺伝子の 40％
以上をカバーする9,500の独立ESTのデータベー
スの構築、②平均インサートサイズが 170kbで、
重複度が 11倍の高品質なBACライブラリーの構
築、③DNAマーカーが1,000個以上の高密度連鎖
地図の作製、④6,000個の独立ESTが固定された
ESTマイクロアレイの作製、などの成果が得られ
ています。
昆虫類は、地上最大の動物群であり、また、そ

の４億年を超える進化と適応の歴史の中で、生き
るための様々な機能を獲得してきました。すなわ
ち、その種の豊富さと環境への適応の多様性から、
昆虫は無尽蔵の遺伝子資源として見なすことがで
きます。人との係わりにおいては、農業上あるい
は衛生上の害虫として多くの昆虫は防除の対象と
なってきました。また最近、産業的利用が可能な

大型昆虫のカイコで形質転換体の作出に成功した
ことにより、昆虫をバイオリアクターとしたイン
ターフェロンなど有用物質の生産への期待が一段
と高まっています。こうした事実を背景に、私達
が行う昆虫ゲノム研究ではその成果のアウトプッ
トとして、昆虫特異機能の利用、ゲノム情報を活
用した昆虫制御剤の開発（ゲノム創農薬）、有用
物質生産系の構築を位置付けています。
その内の一つ、ゲノム情報を活用した昆虫制御

剤の開発においては、これまで民間企業で蓄積さ
れた知見とノウハウが必要不可欠であります。幸
い、標記意見交換会、今年１月の新規課題募集の
企業説明会を経て、民間企業４社による、創農薬
の基盤となるゲノム情報データベースの構築と利
用に関する研究が平成 14年度から昆虫ゲノムプ
ロジェクトの中でスタートする予定になっており
ます。この課題では、創農薬の基盤となる、主要
害虫のESTデーターベースとマイクロアレイを
利用した既存農薬処理による遺伝子発現プロファ
イリングを参画企業４社と生物研の共同で作成
し、作成されたデータベース等を活用した創農薬
ターゲットの探索と解析を参画企業独自のテーマ
として行います。いわば製品開発ではライバル関
係にある民間企業が、“協力と競争”の下で目的
を達成しようとするこれまでにはあまり例をみな
い試みです。
新しいスタイルの研究が素晴らしい成果をあげ

られますよう、関係各位のご支援とご指導をお願
いいたします。

（生体機能研究グループ長　新保　博）
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体細胞クローンの技術は、遺伝的に高い能力を
持つ家畜の増産を可能にする他、新たな遺伝資源
の保存法にも利用できる技術です。さらに、体細
胞へ遺伝子導入し、それらの細胞を用いてクロー
ンを作出することにより、トランスジェニック動
物の作出も可能となります。特に豚の場合、臓器
の大きさおよび生理的特徴が人と類似しているこ
とから、慢性的に不足している移植用臓器の代換
えとして、豚臓器の利用が考えられています。そ
の際、遺伝子導入により免疫反応を抑制した体細
胞を用いたクローン豚の作出が不可欠となりま
す。しかし、当時、体細胞クローン豚の成功例は
世界的になく、その技術開発が重要な課題でした。
我々の研究グループは、顕微注入法と呼ばれる、
体細胞核を直接に除核卵子内に注入する手法を用
いた結果、平成 12年７月、体細胞クローン豚の
作出に成功しました。この成果は、Science誌に、
世界で最初の体細胞クローン豚の論文として掲載

されました。その後、
さらに数頭のクロー
ン豚を得ることに
我々は成功していま
す。体細胞クローン
牛の場合、分娩前後
の死亡率が高く、形
態形成異常が頻発す
る問題点を抱えてい

ます。しかし、我々のクローン豚においては、こ
れまでのところ異常は認められず、正常な発育能
力と繁殖能力を持つことが確認されています。つ
い最近、外国の２つのグループが、人臓器移植を
目的とした遺伝子組み換えクローン豚の作出に成
功したことを、相次いで発表しました。体細胞ク
ローン豚の最初の成功例から２年も経ずに遺伝子
組み換えクローン豚が誕生したことは、この技術
がいかに待望されていたかを示すものです。今後、
異種移植の分野での開発競争がますます激化する
ことが予想されます。
今回、我々の研究成果が評価され、平成 13年

度畜産大賞研究開発部門の最優勝賞を受賞するこ
とができました。独法化以前の組織における成果
のため、「旧農林水産省畜産試験場体細胞クロー
ン豚作出グループ」の名称を用いました。当時の
メンバーは、現在、生物研と畜草研に所属が分か

れましたが、それぞれの研究を続けています。受
賞にあたり、ご努力下さった関係者の皆様に心よ
り謝意を表します。

（発生分化研究グループ発生工学研究チーム
大西　彰）

平成13年度畜産大賞最優秀賞受賞　研究開発部門�

－体細胞クローン豚の作出－�

GCGCGTAATACGACTCACTACGTTACGCCGTAATGCACTCAGGCC

CTAATTCGACGTATTGTTTGGCGETTAGCCCGGTGCAAAAGTTCCT

GTGCCTCTCCACCCTCTTGCGTCTTCTTCCAGGCTGAACCTCTCCTT
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顕微鏡注入法による体細胞クローン豚の作出法�

平成14年１月25日（金）
東京プリンスホテルでの受賞式

［受賞者：体細胞クローン豚作出グループ］
発生分化研究グループ 大西　　彰（代表）
〃 岩元　正樹

畜産草地研究所 秋田　富士
〃 武田久美子
〃 花田　博文

ゲノム研究グループ 美川　　智
〃 粟田　　崇
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平成13年11月21～22日に、つくば国際会議場

において生物系特定産業技術研究推進機構との共

催で「植物遺

伝子機能解析

のためのゲノ

ム学的アプロ

ーチ」に関す

る国際シンポ

ジウムが開催

されました。

近年、イネやシロイヌナズナのゲノム構造解析

研究の進展によりゲノム学的アプローチによる遺

伝子機能解析研究が開始され、様々な形質に関わ

る遺伝子の構造や機能の解析が進み、複雑な植物

の生命現象が解明されつつあります

本シンポジウムでは、海外から８名、国内から

６名の研究者を迎え、遺伝子破壊を活用した解析

ならびに自然変異の利用による遺伝子機能解析研

究の現状と展望について議論を行いました。

平成 14年末には、イネゲノム配列の概要が決

定される予定で、ポストシーケンシングに向けて

の機能解析研究の大きな流れが起こりつつある時

期でもあり、200名近い参加者を迎えて今後の研

究方向について議論ができたことは非常に有益で

した。

（分子遺伝研究グループ遺伝子機能研究チーム長

廣近洋彦）

昆虫を用い

て有用タンパ

ク質を発現・

生産しようと

する「昆虫工

場」は動物工

場、植物工場

とともに新しい有用物質生産システムとして注目

されており、その「昆虫工場」の現状と将来展望を

考える国際シンポジウムが平成13年10月22～23

日の両日つくば市の国際会議場で開催されました。

21世紀グリーンフロンテイア研究「植物・動

物・昆虫を用いた有用物質生産技術系の確立」で

はこれまでに植物工場、動物工場をテーマに国際

シンポジウムを実施しており、ＣＯＥ「昆虫機能

利用研究」では昆虫機能の解明と利用をテーマに

５回の国際シンポジウムを開催しました。

今回の「昆虫工場国際シンポジウム」は動植物

工場プロジェクト・昆虫チームとＣＯＥ「昆虫機

能利用研究」とが合流・協力して、企画・開催さ

れたもので、当日は民間研究所25社、国公立大

学・研究機関などから外国人20名を含む198名の

参加があり、４セッション17課題の話題を中心

に活発な議論が行われ、今後の昆虫工場の研究の

発展が期待されました。

（企画調整部企画室動物企画連絡科長 加藤正雄）
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ミレニアム植物科学研究プロジェクト研究報告

会が平成 13年 12月３～４日の両日、新宿の安田

生命ホールで行われました。この発表会は、12

年のミレニアムプロジェクトの発足を機に生物研

イネゲノムプロジェクト、理研植物科学研究セン

タープロジェクト及び JSPS植物遺伝子プロジェ

クトの研究成果を合同で発表し、ミレニアムプロ

ジェクトを連携して推進するという目的で行わ

れ、今回が２回目になります。

発表会では200名を超える参加者の前で、各プ

ロジェクトの推進状況と主要な成果が報告され、

イネゲノムプロジェクトからもプロジェクトの概

要説明（肥後健一　分子遺伝研究グループ長）の

後、「イネゲノム塩基配列解析の進捗状況（佐々

木卓治　ゲノム研究グループ長）」、「NMRによる

植物蛋白質の複合体形成機構の解明（加藤悦子

生体高分子研究グループ主任研究官）」など６課

題が報告されました。各プロジェクトとも世界を

リードする高い成果が得られており、熱の入った

意見交換となり、大変有意義な会議となりまし

た。

総合討論では、植物ゲノム科学の研究が順調に

進む中で、社会対応をよりいっそう考えていく必

要があることなどが議論されました。ミレニアム

という国家プロジェクトに位置付けられたイネゲ

ノム研究においては、社会にいかに還元できるの

かということが問われています。プロジェクトの

成功には、立場の異なる研究機関同士が連携する

ことにより大きな成果をあげ、広く社会

への責任を果たしていくことが重要と感

じられました。

（企画調整部企画室　主任研究官

立石　剣）

平成 13年 11月 28～ 29日の両日に渡り、つく

ば国際会議場（エポカル）にて約200名の参加者

を迎えて開催されました。シンポジウムのテーマ

は“植物の転写因子研究の新しい時代”で、海外

から７名、国内７名の計 14名の講演者による講

演と質疑応答が行われました。

今回のシンポジウムは、ポスト

ゲノム時代を迎え、情報の充実や

実験技術の進歩が著しい 21世紀に

おいて、植物の様々な現象に係わ

る転写調節の研究、特に転写因子

を中心としたの研究の現状を知り、

今後の進展について考える機会を作るという意図

で行われました。オリジナルで最先端の研究成果

が多く、議論も活発に行われて有意義な会議だっ

たと思います。なお、

このシンポジウムは

NIAS/COEプログラ

ムおよび生研機構か

らの資金によって開

催されました。

（生理機能研究グループ形態発生研究チーム長

高辻博志）

研究会から�研究会から�

昆虫工場国際シンポジウム

－昆虫工場の現状と展望－

NIAS-COE/BRAIN 国際シンポジウム

ミレニアム植物科学研究プロジェクト成果報告会

NIAS-COE 国際シンポジウム

－植物の転写因子研究の新しい時代－



平成13年11月21～22日に、つくば国際会議場

において生物系特定産業技術研究推進機構との共

催で「植物遺

伝子機能解析

のためのゲノ

ム学的アプロ

ーチ」に関す

る国際シンポ

ジウムが開催

されました。
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した。
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昆虫を用い

て有用タンパ

ク質を発現・

生産しようと

する「昆虫工

場」は動物工

場、植物工場

とともに新しい有用物質生産システムとして注目

されており、その「昆虫工場」の現状と将来展望を

考える国際シンポジウムが平成13年10月22～23
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（企画調整部企画室動物企画連絡科長 加藤正雄）
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研究会から�研究会から�

「シルクへの想
いを新しい波に－
ミュージアムを核
にした人々の集
い－」をテーマに、
平成13年12月12～

13日の両日、桐生市市民文化会館において２回
目となるシルク･サミットを開催しました。今回
は、群馬県及び桐生市から多大なご協力を頂き、
蚕糸に関する博物館関係者やシルクに関心を抱い
ている270名が全国から集いました。
１日目は、記念講演として群馬県立日本絹の里

館長田島弥太郎氏とファッションデザイナー岡正
子氏より、蚕糸やシルクに寄せる熱い思いを語っ
ていただきました。次に、「地域に息づくシルク
の文化と技術」をテーマとして、北村企画室長の
司会のもと、記念講演の講師と博物館関係者をパ
ネラーとして、各博物館で抱えている問題点や取
組みについて、会場と一体となった議論を行いま
した。その後、博物館関係者を中心としたシル
ク･ミュージアム･ミートを行い、今後の具体的な
取組みについて検討しました。２日目は、見学会

として織物参考館やシルクニット工場等を巡りま
した。
この２日間を通じシルクの新しい息吹と文化に

ふれることができ、また関係者の連帯の輪も広が
り、充実したサミットになったものと思っておりま
す。平成 14年度は、丹後の網野町で行う予定で
す。この輪が次第に大きな波になることを期待し
ています。

（昆虫生産工学研究グループ生活資源開発研究チーム長
林　千幸）

平成 13年 12月 10～ 12日までの３日間、「水
素・水和構造を含めた新しい構造生物学の開拓」
と題した第３回開放的融合研究国際シンポジウム
が、つくば国際会議場エポカ
ルにおいて行われました。本
シンポジウムは文科省・開放
的融合研究プロジェクトの一
環として生物研と日本原子力
研究所とが共同で主催する会
議で、今年度で第３回を迎え
ました。海外より 11名、国
内より 12名の第一線で活躍
している研究者による招待講演と 21件のポスタ
ー発表がありました。講演は、中性子線解析、Ｘ
線解析、ＮＭＲ分光学、計算機科学のそれぞれの
分野を代表する研究者によるものであり、タンパ
ク質、核酸等に含まれる水素原子、水和構造の解
析についての最新の成果が発表されました。今回
はシンポジウムの趣旨をより深く理解していただ

くため、初日にワークショップが新たに設けられ
ました。２日目のポスターセッションでは、若手
研究者の発表が目立ち、熱心な議論が繰り広げら

れていました。初日にはウエ
ルカムレセプション、２日目
の夜は場所を山水亭に移して
バンケットが開催され、なご
やかな雰囲気の下、和気あい
あいの研究交流、情報交換が
行われました。シンポジウム
期間中の参加登録者は 96名
と比較的少人数ではありまし

たが、その分、著名な研究者と交流する機会が増
え、研究者にとっては中身の濃いシンポジウムで
あったと思います。

（生体高分子研究グループ蛋白機能研究チーム長
水野　洋）

文部科学省・開放的融合研究国際シンポジウム

シルク･サミット 2001 in 桐生

平成 14年２月６日に標記研究会が農業生物資
源研究所第２本館３階会議室において開催されま
した。従来この研究会は生物資源研究推進会議の
一環として行われてきましたが、独法化に伴い今
年度からは、広く遺伝資源研究関係者の参加を求
め、今後の遺伝資源研究の益々の進展を期してシ
ンポジウム形式で開催することといたしました。
シンポジウムはイネ及びマメ科植物の植物関係

４題、根粒菌、イネ白葉枯病菌及びいもち病菌の
微生物関係３題という構成でした。いずれもゲノ
ム情報、モデル生物、多様性をキーワードに、ゲ
ノム・遺伝子情報を有効に利用した研究を展開
し、知的基盤の高度化を目指す内容で、熱の入っ
た講演が行われました。ゲノム解析が完了もしく
は進行中の生物を主な対象にして、しかも植物と
その寄生・共生微生物という組み合わせもあった
ため、総合討論では生物間相互作用・共進化にま
で論議が及びました。若手研究者の参加も多く、

全国の大学、公立・民間研究機関から約130名の
参加者を得て、盛会裏に終了しました。今後も、
遺伝資源研究の展開を考える場として、また、私
たちの研究成果紹介の場として、この研究会を発
展させていきたいと考えています。

（遺伝資源研究グループ長　栗 純一）

平成 14年 2

月 8日第 10回
国際イネゲノ
ムフォーラム
がつくば国際
会議場に国内
外から 268名
の聴衆を集め

て開催されました。最初の講演者のTimothy Hall

（米国）氏は植物に導入した遺伝子が不活化され
る現象（サイレンシング）について、そのメカニ
ズムと関与する因子の解析について講演しまし
た。つぎに Jiming Jian氏（米国）がFISH法を駆
使してイネ染色体セントロメアの構造を見事に浮
き彫りにしました。Bradly Walsh氏（豪州）はプ
ロテオーム解析を用いた小麦のdough（小麦粉を
練ったもの）の強度に関与するタンパクを同定す
る手法を述べました。Roger Beachy氏（米国）は
イネの　DNA型ウイルスであるRTBV上のプロ

モータを活性
化する転写因
子について in

vitroの系を構
築して詳細に
解 析 し ま し
た。最後に篠
崎氏（JIRCAS）
が多くのストレス応答現象を制御する転写因子を
導入することによって、植物を複数のストレスに
対して耐性にすることに成功した成果について発
表されました。イネに関しては、ゲノム塩基配列
が解明されてもなお残る課題、あるいはゲノム配
列情報をどのように次の段階に活用していくかの
示唆に富むフォーラムであったと思います。本フ
ォーラムの成功に尽力された生物研・STAFF・
生研機構の各関係者の方に感謝いたします。

（ゲノム研究グループ植物ゲノム研究チーム長 松本　隆）

第10回国際イネゲノムフォーラム

平成13年度遺伝資源研究会

－ゲノムからのアプローチによる遺伝資源研究の新展開－

桐生市市民文化会館
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バンケットが開催され、なご
やかな雰囲気の下、和気あい
あいの研究交流、情報交換が
行われました。シンポジウム
期間中の参加登録者は 96名
と比較的少人数ではありまし

たが、その分、著名な研究者と交流する機会が増
え、研究者にとっては中身の濃いシンポジウムで
あったと思います。

（生体高分子研究グループ蛋白機能研究チーム長
水野　洋）

文部科学省・開放的融合研究国際シンポジウム

シルク･サミット 2001 in 桐生

平成 14年２月６日に標記研究会が農業生物資
源研究所第２本館３階会議室において開催されま
した。従来この研究会は生物資源研究推進会議の
一環として行われてきましたが、独法化に伴い今
年度からは、広く遺伝資源研究関係者の参加を求
め、今後の遺伝資源研究の益々の進展を期してシ
ンポジウム形式で開催することといたしました。
シンポジウムはイネ及びマメ科植物の植物関係

４題、根粒菌、イネ白葉枯病菌及びいもち病菌の
微生物関係３題という構成でした。いずれもゲノ
ム情報、モデル生物、多様性をキーワードに、ゲ
ノム・遺伝子情報を有効に利用した研究を展開
し、知的基盤の高度化を目指す内容で、熱の入っ
た講演が行われました。ゲノム解析が完了もしく
は進行中の生物を主な対象にして、しかも植物と
その寄生・共生微生物という組み合わせもあった
ため、総合討論では生物間相互作用・共進化にま
で論議が及びました。若手研究者の参加も多く、

全国の大学、公立・民間研究機関から約130名の
参加者を得て、盛会裏に終了しました。今後も、
遺伝資源研究の展開を考える場として、また、私
たちの研究成果紹介の場として、この研究会を発
展させていきたいと考えています。

（遺伝資源研究グループ長　栗 純一）

平成 14年 2

月 8日第 10回
国際イネゲノ
ムフォーラム
がつくば国際
会議場に国内
外から 268名
の聴衆を集め

て開催されました。最初の講演者のTimothy Hall

（米国）氏は植物に導入した遺伝子が不活化され
る現象（サイレンシング）について、そのメカニ
ズムと関与する因子の解析について講演しまし
た。つぎに Jiming Jian氏（米国）がFISH法を駆
使してイネ染色体セントロメアの構造を見事に浮
き彫りにしました。Bradly Walsh氏（豪州）はプ
ロテオーム解析を用いた小麦のdough（小麦粉を
練ったもの）の強度に関与するタンパクを同定す
る手法を述べました。Roger Beachy氏（米国）は
イネの　DNA型ウイルスであるRTBV上のプロ

モータを活性
化する転写因
子について in

vitroの系を構
築して詳細に
解 析 し ま し
た。最後に篠
崎氏（JIRCAS）
が多くのストレス応答現象を制御する転写因子を
導入することによって、植物を複数のストレスに
対して耐性にすることに成功した成果について発
表されました。イネに関しては、ゲノム塩基配列
が解明されてもなお残る課題、あるいはゲノム配
列情報をどのように次の段階に活用していくかの
示唆に富むフォーラムであったと思います。本フ
ォーラムの成功に尽力された生物研・STAFF・
生研機構の各関係者の方に感謝いたします。

（ゲノム研究グループ植物ゲノム研究チーム長 松本　隆）

第10回国際イネゲノムフォーラム

平成13年度遺伝資源研究会

－ゲノムからのアプローチによる遺伝資源研究の新展開－

桐生市市民文化会館
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【特許権等取得一覧】� （13. 4. 1～13. 12. 31）�

種類�

佐藤　守・渡部賢司・�
塚田益裕�

門脇光一�

松岡　信・徳富光恵・�
土岐精一・モーリス�
スンーベンクウ�

西口正通・下山　淳・�
花田　薫・酒井淳一�

三菱レイヨ�
ン（株）と共有�

高辻博志・中川　仁�

坪内紘三�

高辻博志・中川　仁�

（社）農林水�
産先端技術�
産業振興セ�
ンターと共有�

坪内紘三�

大橋祐子・光原一朗・�
カマル エイ マリク�

レアル バルター スア�
レス・ヒューバート�
ヴォイタセク�

桂　直樹・川崎信二・�
斉藤　彰・佐藤征弥・�
安東郁男�

明治製菓�
（株）と共有�

明治製菓�
（株）と共有�

西田光夫・藤田晴彦・�
池田富喜夫・真田哲朗�
壽　和夫�

備　考�発　　明　　者�登録日�特許登録番号�発　明　の　名　称�

国内�
特許�

外国�
特許�

〃�

〃�

〃�

〃�

〃�

〃�

〃�

〃�

〃�

〃�

〃�

〃�

〃�

〃�

微生物除草剤及び除草方法� 第3,184,967号� 13.  5. 11

シグナル配列を用いた遺伝子のク�
ローニング方法�

第3,194,008号� 13.  6.  1

Ｃ４植物の光合成酵素を発現する�
Ｃ３植物体�

第3,210,960号� 13.  7. 19

コンニャクモザイクウイルスのゲ�
ノムおよびその使用�

第3,215,863号� 13.  8.  3

改質蛋白質繊維又はその繊維製品�
の製造法�

第3,230,200号� 13.  9. 14 塚田益裕・小林雅夫�

ペチュニアの転写因子PetSPL2の遺�
伝子の導入によって花序の節間を�
短縮させる方法 （アメリカ）�

第6,215,043号�
（特開2002-

   027992）�

13.  4. 10

創傷被覆材 （ベトナム）� 第2,085号�
（2997758）�

13.  5. 18

植物の形態を変化させる転写因子�
の遺伝子およびその利用（韓国）�

第298,877号�
（3054694）�

13.  6.  5

いもち病抵抗性遺伝子 （アメリカ）� 第6,274,789号�
（出願中）�

13.  8. 14 矢野昌裕・岩本政雄・�
片寄裕一・佐々木卓治�
王子　軒・山内歌子・�
石丸理佐�

絹フィブロイン微粉末の製造方法�
 （イギリス、ドイツ、フランス、イタリア）�

第0,753,533号�
（2615440）�

13. 10. 10

細胞死抑制遺伝子が導入されたス�
トレス抵抗性植物およびその作出�
方法 （アメリカ）�

第6,310,272号�
（特開2000-

   023583）�

13. 10. 30

フェロモン結合タンパク質及びそ�
の製造方法 （アメリカ）�

第6,316,221号�
（3054692）�

13. 11. 13

イネのいもち病抵抗性遺伝子の核�
酸マーカーと、このマーカーによ�
って得られるイネいもち病抵抗性�
遺伝子 （アメリカ）�

第6,333,151号�
（特開平07-

   163371）�

13. 12. 25 科学技術振�
興事業団と�
共有�

メイロード（エニシダ）�
 （アメリカ）�

メイキング（エニシダ）�
 （アメリカ）�

ゴールド二十世紀（なし）�
 （オランダ）�

第PP12,047号�
（出願中）�

13.  8. 14 永冨成紀・勝俣和子・�
安西弘行�

第PP12,048号�
（出願中）�

13.  8. 14 永冨成紀・勝俣和子・�
安西弘行�

第19,974号�
（品種登録

   2932）�

13.  9. 12

※「特許登録番号」欄の下段は、国内の登録番号等です。�
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