
（様式１） 
 

法人番号 131092 

プロジェクト番号 S1411021 

 
 

研究進捗状況報告書の概要 
 
１ 研究プロジェクト 

学校法人名 明治大学 大学名 明治大学 

研究プロジェクト名 大規模オミックスの活用による生殖内分泌組織の新たな機能制御

法の確立 

研究観点 研究拠点を形成する研究 
 
２ 研究プロジェクトの目的・意義及び計画の概要 

【目的】 本プロジェクトは、下垂体-性腺に焦点をあて、組織形成、成熟やホルモン産生を制

御する因子、経路を網羅的に解析する大規模オミックスを活用して、生殖内分泌組織の新た

な機能制御法の確立を目指している。これまで、転写因子、液性因子、ホルモンとその受容

体、エピジェネティック修飾などが知られているが、まだ報告のない因子の欠損動物に生殖

機能の異常が確認されるなど、依然として未知な制御因子や調節経路の解明が必要であ

る。本プロジェクトでは、生殖組織の分子や調節経路を網羅的に解析し、新規の因子や調節

経路の制御法の開発を行うことを目的にしている。【意義】 本プロジェクトは、生殖内分泌組

織について、ホルモン生成機構や、精子・卵形成や成熟の制御因子とその機序について、大

規模オミックスを活用した網羅的な解析により、これらの制御を標的とした遺伝子改変、制御

因子、生理活性物質、薬物開発などによる新規制御法を確立して、農学に課せられた現代

的課題に取り組むものである。【計画の概要】 本プロジェクトでは、①下垂体-性腺組織の発

生・分化にともなう因子群の同定、②エピジェネティクス制御感受性遺伝子の同定と疾病モデ

ル細胞の作製、③組織形成・ホルモン合成に重要な受容体、情報伝達関連因子群の同定、

④プロテオミクスによる分泌性タンパク質、組織形成因子の網羅的な解析、⑤大量のオミック

スデータのバイオインフォマティクスを駆使した、変動の大きな因子群の同定、クラスタリン

グ、パスウェイの予測解析を行うとともに、オミックス情報のデータベース化を目指している。 

 
３ 研究プロジェクトの進捗及び成果の概要 

生殖内分泌組織の新たな機能制御に向けて、発光または蛍光を用いた迅速で簡便な分泌型

のルシフェラーゼを用いたアッセイ系を構築し、有用分子の開発に邁進している【戸村】。ま

た、下垂体のホルモン産生細胞の供給機構に関わる幹・前駆細胞塊の単離に成功した。そ

の細胞塊や幹細胞性を示す下垂体腫瘍由来 TtT/GF細胞の分化誘導を進めている【加藤】。

ウルトラディープ DNA メチル化解析により脳下垂体を構成する各種細胞の存在比率の新た

な評価法を確立した。さらに、多能性幹細胞から有用生殖内分泌細胞を樹立する分化条件

の検討を進めている【大鐘】。TtT/GF 細胞の分化過程で変化するタンパク質を同位体標識に

より解析する基本条件が確立でき、血管周皮細胞様の変化に関わる解析を行っている【紀

藤】。下垂体と性腺組織の発生・分化に関連するマイクロアレイ実験データや高速シーケンサ

ー解析データを公開データベースより収集・大規模解析し、遺伝子発現プロファイルを取得し

た。さらに、下垂体と性腺組織の発生・分化に関連する知識情報整備に着手し、オミックス・

知識情報を容易にハンドリングできる Web データべース・システムを開発している【矢野】。 
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研究進捗状況報告書 
 

１ 学校法人名      明治大学         ２ 大学名      明治大学       

 

３ 研究組織名    明治大学生殖内分泌研究所                   

 

４ プロジェクト所在地   神奈川県川崎市多摩区東三田１−１−１                               

 

５ 研究プロジェクト名 大規模オミックスの活用による生殖内分泌組織の新たな機能制御法の確立 

 

６ 研究観点      研究拠点を形成する研究                  
 

７ 研究代表者 

研究代表者名 所属部局名 職名 

戸村 秀明 農学部 専任教授 

 

８ プロジェクト参加研究者数  ５ 名 

 

９ 該当審査区分    理工・情報     生物・医歯     人文・社会  

 

１０ 研究プロジェクトに参加する主な研究者 

研究者名 所属・職名 プロジェクトでの研究課題 プロジェクトでの役割 

戸村 秀明 
農学部・教

授 

生殖機能を制御する受容体

と情報伝達の同定と化合物

等による生殖機能制御法の

確立 

下垂体・性腺で機能する

細胞内情報伝達系分子

を用いた細胞機能調節

法の開発 

加藤 幸雄 
農学部・教

授 

生殖内分泌の組織と機能形

成を制御する分子プログラム

の解明とその制御法の開発 

下垂体・性腺で機能する

転写因子等を用いた細

胞機能調節法の開発 

矢野 健太郎 
農学部・教

授 

システムズバイオロジーによ

る生体組織形成機構の解明

と知識情報統合データベー

ス構築 

コンピューター解析によ

る新規有用遺伝子の網

羅的探索と応用に向け

た選別 

紀藤 圭治 
農学部・准

教授 

新規組織形成因子のプロテ

オミクス解析とタンパク質間

相互作用による機能調節法

の開発 

下垂体・性腺組織形成

における有用分子の同

定と機能調節への応用 

大鐘 潤 
農学部・准

教授 

エピジェネティクスと非コード

RNA を利用した有用細胞の

同定法および樹立法の開発 

下垂体機能と生殖機能

に有用な遺伝子の選抜

と遺伝子改変による機
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能調節法の開発 

（共同研究機関等） 

 
   

    

 

＜研究者の変更状況（研究代表者を含む）＞昇格、転任などを含む 

旧 

ﾌﾟﾛｼﾞｪｸﾄでの研究課題 所属・職名 研究者氏名 プロジェクトでの役割 

システムズバイオロジ

ーによる生体組織形成

機構の解明と知識情報

統合データベース構築 

農学部・准教授 矢野 健太郎 

コンピューター解析によ

る新規有用遺伝子の網

羅的探索と応用に向け

た選別 

（変更の時期：平成 28 年 4 月 1 日） 

 

 

新 

変更前の所属・職名 変更（就任）後の所属・職名 研究者氏名 プロジェクトでの役割 

農学部・准教授 農学部・教授 矢野 健太郎 

コンピューター解析に

よる新規有用遺伝子

の網羅的探索と応用

に向けた選別 

 

旧 

ﾌﾟﾛｼﾞｪｸﾄでの研究課題 所属・職名 研究者氏名 プロジェクトでの役割 

エピジェネティクスと非

コード RNA を利用した

有用細胞の同定法およ

び樹立法の開発 

農学部・専任講

師 
大鐘 潤 

下垂体機能と生殖機能

に有用な遺伝子の選抜

と遺伝子改変による機

能調節法の開発 

（変更の時期：平成 26 年 4 月 1 日） 

 

 

新 

変更前の所属・職名 変更（就任）後の所属・職名 研究者氏名 プロジェクトでの役割 

農学部・専任講師 農学部・准教授 大鐘 潤 

下垂体機能と生殖機

能に有用な遺伝子の

選抜と遺伝子改変に

よる機能調節法の開

発 

 

 

旧 

ﾌﾟﾛｼﾞｪｸﾄでの研究課題 所属・職名 研究者氏名 プロジェクトでの役割 
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新規組織形成因子のプ

ロテオミクス解析とタン

パク質間相互作用によ

る機能調節法の開発 

農学部・専任講

師 
紀藤 圭治 

下垂体・性腺組織形成

における有用分子の同

定と機能調節への応用 

（変更の時期：平成 28 年 10 月 1 日） 

 

 

新 

変更前の所属・職名 変更（就任）後の所属・職名 研究者氏名 プロジェクトでの役割 

農学部・専任講師 農学部・准教授 紀藤 圭治 

下垂体・性腺組織形

成における有用分子

の同定と機能調節へ

の応用 
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１１ 研究進捗状況（※ ５枚以内で作成） 

（１）研究プロジェクトの目的・意義及び計画の概要 

【目的】 本プロジェクトは下垂体-性腺に焦点をあて、組織形成、成熟やホルモン産生を制御

する因子、経路を網羅的に解析する大規模オミックスを活用して、生殖内分泌組織の新たな

機能制御法を確立しようとするものである。【意義】 農学では、食料、環境、生命など21世紀

の重要な課題に応えるため、生命科学の研究が積極的に推進されている。家畜の繁殖向上

による安定的な供給や、絶滅危惧種の保存など生物多様性の維持による地球環境の保全、

ヒトの疾病治療戦略に寄与する各種遺伝子改変動物の繁殖、ヒトの不妊症や生殖医療とい

った社会的課題に対して、本プロジェクトでは、生殖組織の形成やホルモンの生成機構、精

子・卵の形成や成熟を制御する因子とその作用機序を、大規模オミックスを活用した網羅的

な解析を展開する（添付資料１−１，２）。これを通じて、これらの制御機序を標的とした遺伝子

改変、制御因子、生理活性物質、薬物などによる新たな制御法を確立することで、生殖機能

調節の改善をもたらし、農学に課せられている現代的課題に応えるという意義がある（添付

資料１−３，４）。【計画の概要】 本プロジェクトでは、①下垂体-性腺組織の発生・分化にとも

なう因子群の同定、②エピジェネティクス制御感受性遺伝子の同定と疾病モデル細胞の作

製、③組織形成・ホルモン合成に重要な受容体、情報伝達関連因子群の同定、④プロテオミ

クスによる分泌性タンパク質、組織形成因子の網羅的な解析、⑤大量のオミックスデータの

バイオインフォマティクスを駆使し、変動の大きな因子群の同定、クラスタリング、パスウェイ

の予測解析を行う。これらの過程で得られるオミックス情報のデータベース化を行う（添付資

料１−５）。また、成果を積極的に公開し、外部での活用も目指している（添付資料１−６）。 

（２）研究組織 

責任体制の明確化：本研究は、高い研究実績を持つ人材を集めて展開するものである（添付

資料１−７、８）。代表者(戸村)とプロジェクトマネージャー(加藤)を置き、研究目的の達成のた

め、定期的に各グループ内の進捗状況と問題点の把握と、解決への指示を行っている。 

研究チーム間の調整・連携状況：戸村-加藤、加藤-大鐘、加藤-紀藤、加藤-矢野、大鐘-加

藤間で連携が行われ、原著論文（業績 5、26）、学会発表（43、45、47、49-52、63、75、146、

186、187）の成果を生み出している。 

研究支援体制：本プロジェクト経費で支援者を採用して、研究者の事務的な負担の軽減を努

めている。また、加藤と大鐘は、それぞれ、日本医療研究開発機構の「創薬等支援技術基盤

プラットフォーム事業」の支援事業に採択され、金沢大学と東京大学の研究者による研

究支援を受けており、学会発表レベルの成果を出し、論文作成を目指している。その他、

学外の研究者（東京大学、自治医科大学、帝京大学、東邦大学、金沢大学、杏林大学、鳥取

大学、宮崎大学など）との連携による研活発な共同研究が展開されている。 

本プロジェクトの成果により、これまでに 4 名が、外部に研究職を得て、引き続き本プロジェク

トの研究と連携した研究を進めている。 

大学院生・PD 及び RA の人数・活用：3 年間延べ人数、PD２８名、大学院後期 9 名、前期３１

名、その他に学部生延べ１５０名以上が本プロジェクトに参加した。 

（３）研究施設・設備等 

研究施設の面積及び使用者数：研究者が主宰する研究室と共通実験室（約1100㎡）、共

同利用研究棟（ハイテクリサーチセンター：約2300㎡）を、毎年80名ほどが使用している。 

主な整備済みで、プロジェクトに適合した研究装置、設備とその利用時間数： 

ライカ AF6000蛍光イメージングシステム（5時間/週、利用人数５名）、日本分光 FP8200細

胞内カルシウム測定装置（15 時間/週、利用人数 7 名）、プロメガ GLOMAX ルミノメーター



（様式１） 
 

法人番号 131092 

プロジェクト番号 S1411021 

 
（20 時間/週、利用人数 15 名）、レーザーマイクロダイゼクションシステム（本私学助成、4 時

間/週、3 人）、DNA シークエンサー（２０時間週/２０人）、クリオスタット（２０時間/週、１０人）、

顕微鏡ﾏﾆｭﾋﾟﾚｰｼｮﾝ３D 構造構築システム（私学助成、４時間/週、５人）、 リアルタイム PCR

装置（私学助成、６０時間/週、２５人） 、リアルタイム培養細胞観察システム（私学助成、１０

時間/週、4 人）、 CO2 インキュベーター（7 日/週、１１人）、解析用サーバー一式（NABE 
International 社、Takeru） （本私学助成、60 時間／週、20 人）、中規模 Linux 解析サーバー

（ヒューレットパッカード社、DL580）（100 時間／週、20 人）、ストレージサーバー（BIOS 社、

ES2210SVX-4T10）（40 時間／週、１０人）、Web データベースサーバー（ヒューレットパッカー

ド社、DL360e）（40 時間／週、10 人）、シークエンスライブラリー作製システム（DNA 断

片化装置（DNA shearing system/Covaris、M220）＋DNA 断片回収装置（Blue pippin/日本ジ

ェネティクス）  （本私学助成、3 時間 /週、  ６人））、マイクロチップ電気泳動装置

（MultiNA/Shimadsu、MCE-202）（5 時間/週、10 人）、大腸菌培養装置（小型恒温振とう機/タ

イテック、BR-23FP・MR、6-305B 実験室、30 時間/週、10 人）、電場型フーリエ変換質量分析

システム（LTQ Orbitrap XL、サーモフィッシャーサイエンティフィック社）（100 時間/週、３人）。 

（４）進捗状況・研究成果等 ※下記、１３及び１４に対応する成果には下線及び＊を付すこと。 

＜現在までの進捗状況及び達成度＞ 

 戸村は、「生殖機能を制御する受容体と情報伝達の同定と化合物等による生殖機能制御

法の確立」を担当し、2014 年度には、下垂体ゴナドトロフ細胞株を用いて、受容体・シグナル

伝達系を迅速に定量するルシフェラーゼアッセイ系を構築した（達成度 100％）。２年目には、

さらに、ホルモン分泌の迅速かつ簡便なアッセイ系の構築に成功した。、2016 年度は、メンバ

ーの加藤と連携して、公開データベース、文献情報も利用して「下垂体ゴナドトロフに発現す

る GPCR 情報」を抽出し、プロトン感知性 GPCR の解析を行った。さらに、金属種や抗不安薬

による GPCR の活性化様式が動物種により異なることを、見出した。以上の研究結果をその

関連結果と合わせて、＊業績 1,3-8 として報告した（達成度 90％）。 

 加藤は、「生殖内分泌の組織と機能形成を制御する分子プログラムの解明とその制御法の

開発」を担当し、下垂体特異的転写因子 PROP1 遺伝子を制御する候補因子の同定と共に、

下垂体幹・前駆細胞からホルモン産生細胞への分化誘導や組織構築の研究を展開した。そ

の結果、20014 年度は DNA メチル化や約 20 の制御因子が PROP1 遺伝子発現の制御に関

わる事を報告した。また、下垂体幹・前駆細胞ニッチを形成する細胞塊の単離と、その一部

のホルモン産生細胞への分化誘導に成功した。2015 年度は「創薬等支援技術基盤プラットフ

ォーム」支援事業の採択を受けて、幹・前駆細胞塊の RNAseq 解析を開始し、一部の成果を

2016 年度の学会発表している（＊国内 88）。並行して、幹・前駆細胞に関する論文数編を報

告した。さらに、前年から取り組んだ、神経堤細胞が、発生初期の下垂体に侵入して幹・前駆

細胞の一部となりホルモン産生細胞にも分化するという発見を論文発表した。以上の研究結

果をその関連結果と合わせて、＊業績 9,10,14,18,19,24,26-29,31,33 として報告した。「下垂

体・性腺組織で発現する遺伝子のデータベース作成」も、矢野との連携により、プロトタイプの

公開に向けて前進した。（達成度 90％） 

 矢野は、本プロジェクトの目的である「下垂体形成に関わる転写因子PROP1のターゲット遺

伝子探索」のために、ChIP-Chip、ChIP-Seq より得られたオミックス情報を活用し、転写因子

PROP1のターゲット遺伝子を網羅的に探索した（＊国内１４６）。高速シーケンサーから得られ

る配列情報のうち高精度な配列領域のみを抽出・解析に活用し、リファレンス配列への詳細

なマッピング条件を検討した。また、サンプル間の差異の容易な検出のために、遺伝子発現

量や遺伝子間相互作用情報、遺伝子機能情報の統合や、テキストマイニングによる下垂体

形成に関わる遺伝子・化合物等の網羅的な抽出を行った。得られた遺伝子・化合物の機能ア
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ノテーション情報を容易に操作し、目的情報を迅速かつ円滑に取得可能な Web インターフェ

ースと Web データベースのプロトタイプを構築した（公開間近）。以上の研究結果をその関連

結果と合わせて、＊業績 35,37,39-41,46,48-51,53 として報告した（達成度 90％） 

 大鐘は、「下垂体・性腺系組織の発生・分化に関わる遺伝子のメチル化状態の解析」を担

当して、2014年度に、脳下垂体、性腺の機能に重要な約 200遺伝子を選抜し、次世代シーケ

ンサーによるウルトラディープ DNA メチル化解析を行った。その結果、ブタ脳下垂体と肝臓、

および成体幹細胞に近い胎仔繊維芽細胞について、アリルごとの DNA メチル化状態に注目

した新たな解析により、脳下垂体の幹前駆細胞や各種ホルモン産生細胞の存在比率につい

ての評価法の確立に成功した。2015 年度には、幹細胞から生殖内分泌に関連する有用細胞

樹立を目指して、幹細胞のエピジェネティック状況に影響を与える化学物質の組み合わせた

分化条件や薬剤効果などの成果を発表した。さらに、接着因子FBN1の遺伝子のDNAメチル

化による発現制御機構及び発生過程でのメチル化状態の確立時期を同定した。さらに、培養

ディッシュへの接着性の違いを利用した下垂体・性腺系の成体幹細胞と分化上皮細胞など

の分離や、有用細胞の作製へと研究を展開している。2016年度は、エピジェネティック制御に

関与する非コード RNA を利用した有用細胞作製を目指して、ヒトやマウスとの配列保存性を

指標としてデータベースが貧弱なブタの約 6,000 遺伝子の制御領域を同定し、今後の非コー

ド RNA の解析を可能とした。以上の研究結果をその関連結果と合わせて、＊業績 56,57,59 と

して報告した（達成度 90%）。 

 紀藤は、「下垂体・性腺組織形成における機能タンパク質を同定」を担当し、安定同位体標

識と質量分析による解析系の確立をするととも、加藤や学外協力者と連携して、培養細胞分

化系を用いて安定同位体標識と質量分析を組み合わせたプロテオーム定量解析を展開して

いる（達成度 80%）。2014 年度は、主に、１）プロテオーム解析に適したタンパク質抽出方法

と、２）培養細胞の安定同位体標識方法を検討し、最低必要細胞数を決定した。2015 年度

は、マウス下垂体の濾胞星状細胞株 TtT/GF 細胞を用いた同位体標識量を解析し、細胞分

化の誘導に関する基本的な実験条件を確立して、本実験に取りかかった。2016 年度は、プロ

テオーム定量的解析に関する論文報告を行うとともに、その成果の一部を学会発表し（＊国

内１８６，１８７）、マウス TtT/GF 細胞を TGFβ2 で分化誘導したときに発現量が変動するタン

パク質の同定に着手した。現在、タンパク質情報の曖昧さを軽減させ、約 1500～2000種類の

タンパク質の比較定量を行い、その内の約 5％の発現量変動を確認した。同条件で採取した

mRNAを用いて、その発現変動との関係を調べている。以上の研究結果をその関連結果と合

わせて、＊業績 60-62 として報告した（達成度 80%）。 

＜特に優れた研究成果＞ 

戸村のグループでは、新たに迅速なホルモン分泌アッセイ系を確立し発表した（＊業績５）。

本法を用いることにより、従来法では必須であった標的ホルモンに対する特異的な抗体を必

要とせず、かつリアルタイムにホルモン分泌を簡便にモニターすることが可能となった。 

加藤のグループは、①下垂体ホルモン産生細胞の幹細胞ニッチの分離とその分化誘導が可

能であること（＊業績３１）、②外胚葉上皮由来の下垂体に、近年注目されている神経堤細胞

が侵入して幹・前駆細胞として定着すること発見した（＊業績３３）（いずれも、当該雑誌のカ

バーページとして採用）。 

矢野のグループは、高信頼度の生物学的機能情報の整備に必要な学術論文に記述されて

いる知識情報の収集を、学術論文に頻出する英文構造のディープランニングによるパイプラ

インの開発を進めて、まず、品詞の同定などを実現する解析基盤プロトタイプを構築した。 

大鐘のグループは、アリルごとのDNAメチル化状態に注目した新たな解析法を試み、脳下垂

体の幹前駆細胞や各種ホルモン産生細胞の存在比率についての評価法を確立した。 
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紀藤のグループは、培養細胞を用いた分化誘導に伴う、約 100 種のタンパク質の分化過程

に伴う発現量変動を明らかにし、その中に新規のタンパク質を見出した。 

＜問題点とその克服方法＞ 

アゴニストや薬物による受容体の活性化が動物種で異なるとの予期しない結果があり、受容

体の構造的な寄与の解明により、適合した薬物の開発へつなげる（戸村）。用いたレポーター

遺伝子のプロモーターが動物種依存的で、極めて不活性である可能性があり、作製した

Gene Tracing ラットの系統維持と解析に手間取っているものがあり、方向転換も視野に入

れ、早急な対応を進めている（加藤）。エピジェネティクスを利用した有用細胞への分化誘導

に不足している培養条件、エピジェネティック状態を改変する薬剤や非コード RN 情報につい

て、非コード RNA 探索、薬剤 5 種、および有用細胞分化に関与する遺伝子の非コード RNA

の同定について、完成を急いでいる（大鐘）。全体の１割に満たないマウスのプロテオーム質

量解析システムを改良し、タンパク質の定量数の向上を目指す（紀藤）。 

＜研究成果の副次的効果（実用化や特許の申請など研究成果の活用の見通しを含む。）＞ 

現在検討中の薬物が生殖機能にも関与する抗不安薬であると同定できると、新たな生殖機

能制御薬の開発に繋がる（戸村）。幹細胞から分化誘導の確立により、内分泌組織の構築や

ホルモン産生細胞の樹立などが可能となる（加藤）。テキストマイニングを実現する自然言語

処理アプリケーションの開発と知財化、社会実装が見込める（矢野）。開発した不均一な細胞

集団内で特定の細胞種の存在比が推定できると、ハプロ不全性の優性遺伝病への関与や

環境化学物質による細胞への影響評価法となることが期待出来る（大鐘）。安定同位体標識

による動物細胞系の解析系の確立が期待できる（紀藤）。 

＜今後の研究方針＞ 

戸村のグループでは、上記オミックス情報から得られる他の候補 GPCR の生殖機能制御へ

の関与を明らかとするとともに、金属や抗不安薬の動物種による GPCR の活性化様式の違

いを明らかにすることで、情報伝達系への介入による「生殖機能制御法の確立」を目指す。 

加藤のグループでは、特に、幹細胞ニッチの分化誘導系の確立、下垂体体に定着した神経

提細胞の特性解析と分化能や腫瘍化能の解析、不妊責任遺伝子の同定に傾注した研究の

推進、他メンバーと連携した下垂体を中心としてデータベースの公表、を進める。 

矢野のグループでは、遺伝子発現量の時系列データから遺伝子発現制御機構を解明するア

ルゴリズムの開発、テキストマイニングのための自然言語処理パイプラインの整備・拡充の

継続実施、他のメンバーと連携して生殖内分泌組織のデータベースの作成を推進する。 

大鐘のグループでは、下垂体細胞種特異的DNAメチル化状態を指標とした細胞腫同定法の

高度化、幹・前駆細胞の特定につながるエピジェネティックマーカーの同定、分化誘導化学物

質やエピジェネティック改変用非コード RNA を利用した下垂体細胞の樹立を展開する。  

紀藤のグループでは、解析対象について gene ontology 解析や既知の相互作用情報との照

合を行い、新規の同定分子の機能を類推し、細胞分化との関連性を解析する。 
＜今後期待される研究成果＞ 

有効性が確認しつつある抗不安薬の生殖調節機能の解析を進めることで、家畜・希少動物・

病態モデル動物に適合したテイラーメイド化合物の開発への展開が期待される（戸村）。 

下垂体ホルモン産生細胞に分化する幹・前駆細胞ニッチの単離とその分化誘導の一部がで

きたことから、組織の再生や細胞補充療法などにつながる研究が期待される（加藤）。 

成長・疾患などに関わる遺伝子や化合物の情報をディープランニングすることにより、迅速か

つ高精度に抽出する人工知能の開発・社会実装などが期待される（矢野）。 

アリル毎の DNA メチル化状態に注目した細胞種の解析法を応用展開し、生殖内分泌組織な

どの細胞種の同定と、薬剤処理や非コード RNAを利用した有用細胞樹立時の目的細胞誘導
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効率の評価が可能になると期待される（大鐘）。 

下垂体組織形成への関与が期待される分子の同定を目指す培養細胞の定量解析により、

質量分析解析による分子同定の迅速で高度な分析システムの構築が期待される（紀藤）。 

＜自己評価の実施結果及び対応状況＞ 

本プロジェクトの研究成果は、メンバー間で相互評価し、本学科学技術研究所の年報に掲載

誌、農学部ハイテクリサーチ運営委員会の業績書に報告している。また、ホームページに公

開している。論文投稿・掲載に関わる費用は別枠で予算化してインセンティブを与えており、

成果の公表数は年ごとに増え、確実に効果を上げている。 各研究グループでは、ほぼ、毎

週１回のペースで班内部の情報交換・打ち合わせを行とともに、適宜、少人数による新

規のデータについて討議を進め、実験計画の練り直しと策定を行っている。それらの記

録は、班員に公開している。学会等で外部評価を受ける際には、グループ内で数度に亘

る事前のチェックを行い、指摘された事項への対応を含めて、研究計画の点検を行って

いる。 

 グループ間では、連携した研究推進につとめ、その際に情報交換と点検・相互評価を

行っている。戸村は加藤との連携で、ホルモン分泌の簡易測定系を開発した。加藤は、

大鐘と転写因子遺伝子のエピジェネティクス、矢野と下垂体の発現遺伝子の網羅的なオント

ジェニーを展開した。大鐘は、ブタ下垂体の各種細胞の存在比を加藤の助言のもとに展開し

て論文発表を行い、さらに、矢野からの哺乳類間のゲノム配列保存性の解析方法の助言に

もとづき、ゲノム、転写物データベースの貧弱なブタにおいて、数千の転写開始点およびプロ

モーター領域の同定に成功した。紀藤は加藤と連携して、下垂体株化細胞の分化機構をプロ

テオミクスによる解析を進めた。矢野は、加藤と連携して、下垂体の発現遺伝子のデータベ

ースの構築を進めている。（研究室のゼミは 2016 年度分をホームページにアップした） 

全体の研究プロジェクトの進捗管理・自己点検・改善活動を確実に行うため、研究代表

者に加えて、2014年7月にプロジェクトマネージャを設置し、メンバーの加藤がその任

についている。また、明治大学では、明治大学研究企画推進本部会議（研究支援事業に

係る専門部会）が設置され、多様な面から、研究代表者から提出された、①研究達成度・

自己点検表、②私立大学戦略的研究基盤形成支援事業（研究年度）全体研究計画・ロー

ドマップ、③提出前の私立大学戦略的研究基盤形成支援事業に係る中間評価（研究進捗

状況報告書）、について各年度に確認・点検作業を受け、改善点の指摘や進捗度の評価

を受け取っている。フィードバックされた項目について、研究代表者とプロジェクトマ

ネージャが対応策を講じて、次年度の研究展開に活かすとともに、その対応を報告して

いる。④また、上記①〜③については、私立大学戦略的研究基盤形成支援事業学内選考

及び採択後の進捗管理体制に関する内規を制定し具体的な取り組みについては、本学の

以下のHPに掲載している(http://www.meiji.ac.jp/research/promote/index.html)。 

＜外部（第三者）評価の実施結果及び対応状況＞ 

 本研究プロジェクトでは、この 3 年間に 64 の原著論文、総説を使って成果を世界に発信し

て、評価や意見を収集している。国外で 42回、国内で 150回の学会発表を行い、該当する外

部の専門家から助言や質疑を通して、これらの成果の中間発表を行い、関連外部研究者か

らの評価、情報交換を行っている。これらの記録も、本プロジェクトのホームページ上で班員

に公開し共有をはかっている。特に進展の激しいバイオインフォマティクスの分野では、メン

バーの矢野は活発にシンポジウムや研究集会などを主宰し、開発・解析中のバイオインフォ

マティクス手法やデータベースについての評価や意見の集約に努めている。 
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１２ キーワード（当該研究内容をよく表していると思われるものを８項目以内で記載してくださ

い。） 

（１）  オミックス          （２） バイオインフォマティクス  （３） エピジェネティクス       

（４）  プロテオミクス      （５）   生殖内分泌        （６）  生理活性物質       

（７）  ホルモン           （８）    機能制御        

 

１３ 研究発表の状況（研究論文等公表状況。印刷中も含む。） 

上記、１１(４)に記載した研究成果に対応するものには＊を付すこと。 
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会, 広島大学, 2015.8.31-9-2. 
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166. 岡田充弘, 楠俊太, 杉山知史, 石橋裕子, 紀藤圭治. 出芽酵母を用いたタンパク

質不均等分配の網羅的解析. 酵母遺伝学フォーラム第 48 回研究報告会, 広島大学, 
2015.8.31-9-2. 

167. 古澤和俊, 石橋裕子, 寺川瑛, 鳥居幸也, 紀藤圭治. S. cerevisiae と C. glabrata
における熱ストレス耐性に関わるプロテオーム発現プロファイルの比較解析. 第
38 回日本分子生物学会年会, 神戸ポートアイランド, 2015.12.1-4. 

168. 岡田充弘, 楠俊太, 杉山知史, 石橋裕子紀藤圭治. 出芽酵母の細胞分裂におけ

るタンパク質不均等分配のプロテオミクス解析. 第 38 回日本分子生物学会年会, 
神戸ポートアイランド, 2015.12.1-4. 

169. 矢島宙岳, 完戸麻里香, 石橋裕子, 伊藤遼, 野原健弘, 紀藤圭治. 出芽酵母にお

ける遺伝子重複によるタンパク質発現量への影響. 第 38 回日本分子生物学会年会, 
神戸ポートアイランド, 2015.12.1-4. 

170. 須藤健吉, 鈴木丸, 渋谷匡俊, 島田日加瑠, 元山記子, 高橋昌平, 吉田一誠, 松
井紗樹, 中島正登, 大西美帆子, 紀藤圭治, 崎能丈, 賀来華江, 渋谷直人. シロイヌ

ナズナ受容体キナーゼ CERK1 のリン酸化部位の同定と機能解析. 第 57 回日本植

物生理学会年会, 岩手大学, 2016.3.18-20. 
171. 高橋昌平, 小泉春樹, 三浦駿希, 八島航平, 石橋裕子, 紀藤圭治, 坂真理, 鳴坂

義弘, 出崎能丈, 賀来華江, 渋谷直人. シロイヌナズナのユビキチンリガーゼ

PUB4 は CERK1 との相互作用を介して免疫応答を制御する. 第 57 回日本植物生

理学会年会, 岩手大学, 2016.3.18-20. 
172. 鈴木丸陽, 須藤健吉, 渋谷匡俊, 島田日加瑠, 元山記子, 高橋昌平, 吉田一誠, 

松井紗樹, 中島正登, 大西美帆子, 紀藤圭治, 出崎能丈, 賀来華江, 渋谷直人. シロ

イヌナズナキチン受容体キナーゼ CERK1 の自己リン酸化部位の機能解析. 平成

28 年度日本植物病理学会大会, 岡山コンベンションセンター, 2016.3.21-23. 
173. 古澤和俊, 石橋裕子, 鳥居幸也, 紀藤圭治. 酵母種間でのプロテオーム比較解

析による熱耐性に関わるタンパク質の探索. 日本プロテオーム学会 2016 年大会, 
北里大学白金キャンパス, 2016.7.28-29. 

174. 寺川瑛, 石橋裕子, 紀藤圭治. 出芽酵母におけるプロテオーム資源分配最適化

の細胞増殖能への影響. 日本プロテオーム学会 2016 年大会, 北里大学白金キャン

パス, 2016.7.28-29. 
175. 岡田充弘, 楠俊太, 杉山知史, 石橋裕子, 紀藤圭治. 出芽酵母におけるタンパク

質不均等分配のプロテオーム解析. 日本プロテオーム学会 2016 年大会, 北里大学

白金キャンパス, 2016.7.28-29. 
176. 紀藤圭治. 酵母種間の比較プロテオミクス. 日本プロテオーム学会 2016 年大

会, 北里大学白金キャンパス, 2016.7.28-29. 
177. 吉田一誠, 鈴木丸陽, 須藤健吉, 渋谷匡俊, 島田日加瑠, 元山記子, 高橋昌平, 

大西美帆子, 石橋裕子, 出崎能丈, 賀来華江, 紀藤圭治, 渋谷直人. キチン受容体キ

ナーゼ CERK1 の自己リン酸化による制御機構の解析. 日本植物病理学会平成 28
年度植物感染生理談話会, 神戸市須磨浦海岸 シーパル須磨, 2016.8.10-12. 

178. 松井紗樹, 中島正登, 三浦駿希, 田中優太, 大西美帆子, 紀藤圭治, 出崎能丈, 
賀来華江, 渋谷直人. シロイヌナズナ CERK1 のユビキチン化部位の同定と機能解

析. 日本植物病理学会平成 28 年度植物感染生理談話会, 神戸市須磨浦海岸 シー
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パル須磨, 2016.8.10-12. 

179. 古澤和俊, 石橋裕子, 鳥居幸也, 紀藤圭治. 酵母種間での比較プロテオーム解

析による熱耐性に関わるタンパク質の探索. 酵母遺伝学フォーラム第 49 回研究報

告会, 神戸・シーサイドホテル舞子ビラ, 2016.9.9-11. 
180. 寺川瑛, 石橋裕子, 紀藤圭治. 出芽酵母における代謝および翻訳へのプロテオ

ーム資源分配と細胞増殖との関係. 酵母遺伝学フォーラム第 49 回研究報告会, 神
戸・シーサイドホテル舞子ビラ, 2016.9.9-11. 

181. 岡田充弘, 楠竣太, 杉山知史, 石橋裕子, 紀藤圭治. 質量分析を用いた細胞分裂

時におけるタンパク質不均等分配の網羅的解析. 酵母遺伝学フォーラム第 49 回研

究報告会, 神戸・シーサイドホテル舞子ビラ, 2016.9.9-11. 
182. 杉山知史, 岡田充弘, 楠竣太, 陳思キ, 紀藤圭治． 出芽酵母における老化タン

パク質の分裂寿命への影響. 第 39 回日本分子生物学会年会, 横浜パシフィコ横浜, 
2016.11.30-12-2. 

183. 古澤和俊, 石橋裕子, 鳥居幸也, 紀藤圭治. 熱耐性に関わる新規タンパク質を

特定するための酵母種間での比較プロテオミクス. 第 39 回日本分子生物学会年会, 
横浜パシフィコ横浜, 2016.11.30-12-2. 

184. 寺川瑛、畔上楓、石橋裕子、紀藤圭治. 出芽酵母におけるプロテオーム資源分

配の最適化と細胞増殖能との関係. 第 39 回日本分子生物学会年会, 横浜パシフィ

コ横浜, 2016.11.30-12-2. 
185. 岡田充弘, 楠竣太, 杉山知史, 石橋裕子, 紀藤圭治. 出芽酵母の細胞分裂におけ

るタンパク質不均等分配のプロテオミクス解析. 第 39 回日本分子生物学会年会, 
横浜パシフィコ横浜, 2016.11.30-12-2. 

186. *塚田岳大, 吉田彩舟, 紀藤圭治, 藤原研, 八子英司, 堀口幸太郎, 屋代隆, 加藤

たか子, 加藤幸雄. 下垂体由来株化細胞 TtT/GF の分化能の検討と TGFb の関与. 
第 41 回日本比較内分泌学会大会, 相模原・北里大学, 2016.12.9-11. 

187. *塚田岳大, 吉田彩舟, 紀藤圭治, 藤原研, 八子英司, 堀口幸太郎, 屋代隆, 加藤

たか子, 加藤幸雄. TGFb は下垂体由来株化細胞 TtT/GF をペリサイトに誘導する. 
第 16 回日本再生医療学会総会, 仙台国際センター, 2017.3.7-9. 

188. 小泉春樹, 三浦駿希, 小針政輝, 鈴木丸陽, 澤進一郎, 石橋裕子, 紀藤圭治, 出
崎能丈, 渋谷直人, 賀来華江. ユビキチンリガーゼ PUB4 は CERK1 によるリン酸

化を介してシグナル伝達を制御する. 第 58 回日本植物生理学会年会, 鹿児島大学

群元キャンパス, 2017.3.16-18. 
189. 紀藤圭治, 岡田充弘．質量分析と安定同位体を用いたタンパク質の量的および

質的解析方法．2016 年 9 月、日本遺伝学会第 88 回大会 （招待講演） 

 
 

＜研究成果の公開状況＞（上記以外） 
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シンポジウム・学会等の実施状況、インターネットでの公開状況等 
ホームページで公開している場合には、URL を記載してください。 

 

１．私立大学戦略的研究基盤形成支援事業「大規模オミックスの活用による生殖内分泌組

織の新たな機能制御法の確立」「環境応答機能の解明に基づく高度環境適応植物デザイン

研究基盤の確立」合同シンポジウム（http://bioinf.mind.meiji.ac.jp/sympo2016/：（添付資料

４） 

タイトル：「動物生殖内分泌組織の機能制御と高度環境適応植物のデザインのための研究

戦略」 

日時：2016 年 11 月 5 日（土）13 時 00 分～17 時 45 分 

会場：明治大学生田キャンパス 中央校舎メディアホール 

講演者：13 人 

参加人数：121 人 

プログラム 

「染色体高次構造と転写制御」 白髭 克彦（東大・分子細胞生物研） 

「活性を指標とした新たな植物ホルモン輸送体の探索」 瀬尾 光範（理研・環境資源科学

研究センター） 

「新規有用遺伝子探索と遺伝資源高度利用化に向けたシステムズ・バイオロジーの確立」 

矢野 健太郎（明治大学農学部） 

「プロテオミクス研究を支える様々な解析手法」 紀藤 圭治（明治大学農学部） 

「キチン受容体を介した植物免疫シグナル制御」 出崎 能丈（明治大学農学部） 

「根寄生雑草からみた環境適応戦略とその応用の可能性」 藤 茂雄（名古屋大・院理） 

「ゲノムを切らずに書き換える新規ゲノム編集技術の確立と展開」 

荒添 貴之（神戸大学大学院科学技術イノベーション研究科） 

「脳下垂体細胞種特異的遺伝子についてのDNA メチル化解析の新たな試み」 新井 良

和（宮崎大学農学部） 

「性腺刺激ホルモン産生細胞株からのホルモン分泌を迅速に検出するアッセイ系の開発」 

持丸 雄太（明治大学農学部） 

「下垂体から単離した幹細胞ニッチの解析と分化誘導の試み」 

吉田 彩舟（明治大学農学部） 

 

２．研究会年会の開催 

平成 26 年 第 8 回日本エピジェネティクス研究会 2014 年 5 月東京（年会長塩田 邦郎、組

織委員大鐘 潤ほか 3 名） 

 

３．セミナーの実施 

平成 26 年度(2014 年度) 

第 1回セミナー：内分泌系におけるマイクロ RNA 2014 年 10 月 20 日 

中村和昭 国立成育医療研究センター研究所・室長 

第 2 回 核内ゲノム高次機能の発生制御 2015 年 2 月 3 日 

冨川順子 国立成育医療研究センター研究所・研究員 
平成 27 年度(2015 年度) 

第 1 回セミナー：2015.6.22「細胞内でタンパク質の発現限界を決める要素はなにか？」 
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守屋央朗 先生（岡山大学・異分野融合先端研究コア）  

第 2 回セミナー：2015.11．27「生殖細胞：イッツ・ア・スモールワールド！？」 

松居靖久先生（東北大学加齢医学研究所教授） 

４．ワークショップの開催 

平成 27 年度(2015 年度) 

第 1 回ワークショップ「下垂体組織のﾀｲﾑﾗﾌﾟｽ観察法」 ２０１５年１０月２６ 

堀口 幸太郎 先生、杏林大学保健学部臨床検査技術学科解剖学・講師 

第２回ワークショップ「下垂体細胞の培養法」 ２０１５年１０月３０ 

塚田 岳大 先生、自治医科大学医学部解剖学講座組織学部門・助教 

第３回ワークショップ「ラットを用いた組織摘除および移植法」 ２０１６年３月１１-１２ 

藤原 研 先生、自治医科大学医学部解剖学・准教授 

平成 28 年度(2016 年度) 

第 1 回ワークショップ「下垂体株化細胞の分化誘導法」 ２０１５年１０月２６ 

塚田 岳大 先生、東邦大学・理学部・生物分子科学科・講師 

 

新聞による報道 

 「ヘルペス感染で精子形成異常に」日経産業新聞 2016 年 1 月 29 日（金）8 面 

 加藤幸雄の研究が、日経産業新聞で紹介された（添付資料 ５）。 

＜これから実施する予定のもの＞ 

１．セミナー 

発現遺伝子の網羅的解析法について（金沢大学・百合野秀明、2017 年度中） 

 

２．ワークショップ 

  細胞分化誘導に関するの実技講習（２-３回、2017 年度中） 

 

 １４ その他の研究成果等 
「１３ 研究発表の状況」で記述した論文、学会発表等以外の研究成果及び企業との連携実績があれば具体的

に記入してください。 また、上記１１(４)に記載した研究成果に対応するものには＊を付してください。 

シンポジウムなどの企画・主催 
加藤幸雄 

第 89 回日本内分泌学会学術総会シンポジウム「内分泌器官の組織幹細胞と腫瘍幹細

胞」京都・京都国際会館 2016.4.21-23 

International Symposium on Pituitary Gland and Related Systems (ISPGRS 2016), 

Session III Development of the pituitary gland. Honolulu, Hawaii, 2016.9.1-5. 

矢野健太郎 

日本育種学会130回講演会 第58回シンポジウム，「データベース講習会」 鳥取大学，

2016年9月24日 

第34回日本植物細胞分子生物学会（上田）大会 市民公開シンポジウム,「バイオインフォ

マティクス講習会Ⅳ（2016）」 信州大学, 2016年9月1日 

紀藤圭治 

日本プロテオーム学会 2016 年大会．シンポジウム「Interspecific Diversity」 2016 年 7 月 
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１５ 「選定時」に付された留意事項とそれへの対応 

＜「選定時」に付された留意事項＞ 

 

なし 

 

 

 

＜「選定時」に付された留意事項への対応＞ 

 

なし 
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１６　施設・装置・設備・研究費の支出状況（実績概要） （千円）

１７　施設・装置・設備の整備状況  （私学助成を受けたものはすべて記載してください。）
《施　　設》  （私学助成を受けていないものも含め、使用している施設をすべて記載してください。） （千円）

6 15

2 25

7 40

4 25

※　私学助成による補助事業として行った新増築により、整備前と比較して増加した面積
㎡

法人番号 131092

共同研
究機関
負担

年度・区分

研究費

プロジェクト番号

寄付金 その他（　　　　　　　　　　）
受託

研究等

支出額 法　人
負　担

私　学
助　成

事業経費施　設　の　名　称

設 備

平
成
2
7
年
度

設 備

施 設

装 置

研究費

設 備

平
成
2
6
年
度

施 設

装 置

装 置

施 設

施 設

装 置

研究費

設 備

研究費

総

額

総 計

0

研究室等数 使用者数

平
成
2
8
年
度

研究施設面積

39,224

0

0

0

29,998

36,479

0

0

16,069

14,321 7,963

11,491 18,507

14,195

6,689 16,466

3,000 4,999

0

14,350 9,079 21,805

0

0 0 0 0 0 0

0 0 0

0 00 0

0 0

0

7,999

45,234

0

0

52,466

44,740 23,731

14,491 23,506

補助金額整備年度

0

37,997

120,937

158,934

0 52,466 0 0

0

明治大学農学部５号館

明治大学農学部２号館

2230㎡

59,231 47,237

246㎡

602㎡

平成10年

平成26年

内　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　訳

備　考

S1411021

補助主体

0

受託研究等：
（独）科学技術振興機構
科研費：5件　15,600千
円

受託研究等：
（国研）科学技術振興機
構
科研費：5件　15,000千
円

受託研究等：
（国研）科学技術振興機
構，（国研）新エネル
ギー・産業技術総合開
発機構
科研費：3件　9,000千円

271㎡明治大学農学部６号館

明治大学ハイテクリサーチセンター

平成12年

平成10年
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１８　研究費の支出状況 （千円）
  平成 年度

4,666 私学助成リアルタイムＰＣＲ装置 平成20年 7500-03 1 9180 6,999

年　　　度 26

（研究設備）

整備年度

平成26年

研究支援推進経費

12,300

光　熱　水　費

97

教育研究用機器備品

人件費支出
（兼務職員）

旅費交通費
199

計

小  科  目
主　な　使　途 金　　額

12,300

通信運搬費

0

1,049

教育研究経費支出

印刷製本費

レーザーマイクロダイセクションシステム

シークエンスライブラリー作製システム

リアルタイム培養細胞観察システム

（情報処理関係設備）

（　　　　　　　）
報酬・委託料

解析用サーバー一式

事業経費 補助金額

計

リサーチ・アシスタント

消　耗　品　費

図　　　　書

（研究装置）

稼働時間数装置・設備の名称 台　　数型　　番

《装置・設備》　（私学助成を受けていないものは、主なもののみを記載してください。）

4U RAID Server 1 14,5219180

12,338
459 99,999 6,169

19,999

9,681
平成22年 CCM-1,4XYZ 1 1530

LMD7000-3 1 612

平成26年 MCE-202 1

平成28年

顕微鏡ﾏﾆｭﾋﾟﾚｰｼｮﾝ３D構造構築システム 平成22年 DMI6000 1 612 16,406 7,862

海外学会（ベルギー），国内学会（北海道，栃木）

論文掲載，英文校閲，講演謝金

0

主　　な　　内　　容

教　　　　育　　　　研　　　　究　　　　経　　　　費　　　　支　　　　出
インビトロシェーカー，リボヌクレアーゼ，カスタムDNA

支　出　額

試薬，実験器具，研究用品

支払手数料

0
研究論文印刷製本費

320

2,261

13,645

0

交通費・宿泊費・日当
199

97
1,049

0
320

計

計

リサーチ・アシスタント

0

2,261

5,466
5,146

設 備 関 係 支 出（１個又は１組の価格が５００万円未満のもの）
ワークステーション，EM2210B3シリーズ

学内4人

研　　　究　　　ス　　　タ　　　ッ　　　フ　　　関　　　係　　　支　　　出

ポスト・ドクター

912

0

912

2,261

機器備品
0

2,261

アルバイト

私学助成
私学助成

私学助成

積　　算　　内　　訳

私学助成

912

補助主体

ア　　　ル　　　バ　　　イ　　　ト　　　関　　　係　　　支　　　出

時給　1,000円，年間時間数　912時間　実人数　3人912

0

13,645

5,146
5,466

学内1人

学内3人研究推進員
0



（様式1）

法人番号 131092
プロジェクト番号 S1411021

（千円）
  平成 年度

  平成 年度

年　　　度 27

小  科  目 支　出　額
積　　算　　内　　訳

主　な　使　途 金　　額 主　　な　　内　　容

教　　　　育　　　　研　　　　究　　　　経　　　　費　　　　支　　　　出

消　耗　品　費 13,052 試薬，実験器具，研究用品 13,052 HDMIカメラ，ブロックインキュベーター，ｵﾘｺﾞDNA

光　熱　水　費 0 0

通信運搬費 0 0

印刷製本費 0 0

旅費交通費 1,389 交通費・宿泊費・日当 1,389 国内学会（兵庫，広島，石川，大阪，富山，仙台）

報酬・委託料 661 支払手数料 661 英文校閲，専門的知識の供与，論文投稿・掲載費，学会参加費

（　　　　　　　）
計 15,102 15,102

ア　　　ル　　　バ　　　イ　　　ト　　　関　　　係　　　支　　　出

人件費支出 189 アルバイト 189 時給　1,000円，年間時間数　180時間，実人数　3人

（兼務職員） 時給　1,300円，年間時間数　7時間，実人数　1人

教育研究経費支出 0 0

計 189 189

設 備 関 係 支 出（１個又は１組の価格が５００万円未満のもの）

教育研究用機器備品 0 0

図　　　　書 0 0

計 0 0

研　　　究　　　ス　　　タ　　　ッ　　　フ　　　関　　　係　　　支　　　出

リサーチ・アシスタント 0 0

ポスト・ドクター 2,760 ポスト・ドクター 2,760 学内1人

研究支援推進経費 4,707 研究支援者・研究推進員 4,707 学内3人

計 7,467 7,467 学内4人

年　　　度 28

小  科  目 支　出　額
積　　算　　内　　訳

主　な　使　途 金　　額 主　　な　　内　　容

教　　　　育　　　　研　　　　究　　　　経　　　　費　　　　支　　　　出

消　耗　品　費 11,920 試薬，実験器具，研究用品 11,920 バイオメディカルクーラー，DNAポリメラーゼ，カスタムDNA

光　熱　水　費 0 0

通信運搬費 84 運搬費 84 抗体運搬，論文別刷運搬

125 論文別刷

旅費交通費 649 交通費・宿泊費・日当 649 海外学会（米国），国内学会（静岡，宮城），招聘（宮崎）

印刷製本費 125 印刷製本費

1,435 英文校閲，専門的知識の供与，論文投稿・掲載費，学会参加費，講演謝金

（修繕費） 23 修繕費 23 ピペットマン修理
報酬・委託料 1,435 支払手数料，業務委託費

計 14,236 14,236

ア　　　ル　　　バ　　　イ　　　ト　　　関　　　係　　　支　　　出

人件費支出 2,053 アルバイト 2,053 時給　1,000円，年間時間数　550時間，実人数　2人

（兼務職員）
時給　1,100円，年間時間数　213時間，実人数　1人
時給　1,200円，年間時間数　925時間，実人数　4人

0 0

計 2,053 2,053

設 備 関 係 支 出（１個又は１組の価格が５００万円未満のもの）

教育研究用機器備品 2,892 教育研究用機器 2,892 超低温フリーザー，小型振とう培養器，冷凍機付インキュベーター

教育研究経費支出

計 2,892 2,892

学内１人

研　　　究　　　ス　　　タ　　　ッ　　　フ　　　関　　　係　　　支　　　出

リサーチ・アシスタント 0 0

学内３人

ポスト・ドクター 3,450 ポスト・ドクター 3,450 学内２人

研究支援推進経費 798 研究支援者・研究推進員 798

計 4,248 4,248

図　　　　書



添付



大規模情報の解析・オミックスが有効 
一度に何万もの遺伝子・タンパク質を解析する 

添付



明明治大学にはオミックスの最新機器と
人材が揃っている

SNP

明治大学に整備されている
大規模情報の解析装置

添付
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カスタム検索

ツイートシェア 7

【生命科学専攻】博士前期課程２年の西原大翔さんが Int... https://www.meiji.ac.jp/agri/daigakuin/info/6t5h7p00...
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カスタム検索

ツイートシェア 2

【生命科学専攻】大学院博士後期課程3年の吉田彩舟... https://www.meiji.ac.jp/agri/daigakuin/info/6t5h7p00...
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8 5 7 30 http://www3.u-toyama.ac.jp/jspr2015/
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2014-2018

シェア 13

【農学研究科】第30回日本下垂体研究会学術集会にて... https://www.meiji.ac.jp/agri/daigakuin/info/2015/6t5...
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ツイートシェア 2

【生命科学専攻】大学院博士前期課程２年の上春浩貴... https://www.meiji.ac.jp/agri/daigakuin/info/6t5h7p00...
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