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１１ 研究の概要（※ 項目全体を１０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。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。【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。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。 
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（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。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、15、25、26、28、35、90、93）、学会発表（4、43、45、

47、49-52、63、75、108、110、123、124、126、129、137、138、140、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、東京医科歯科大学、群馬大学、青森大学、慈恵医科大学など）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 5 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：5 年間延べ人数、PD59 名、技術員 15 名、大学院後期

20 名、前期 52 名、その他に学部生延べ 227 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

（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）研究成果の概要 ※下記、１３及び１４に対応する成果には下線及び＊を付すこと。 

＜優れた成果が上がった点＞ 

生殖は、下垂体前葉に存在する性腺刺激ホルモン産生細胞(ゴナドトロフ)から分泌される性

腺刺激ホルモン(ゴナドトロピン)によって、主に調節されている。ゴナドトロピンの欠乏は性腺

機能低下症をもたらし、不妊の原因となる。ゴナドトロフからのゴナドトロピンの分泌は、主に

視床下部から放出される性腺刺激ホルモン放出ホルモン(GnRH)によって制御されている。排
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卵誘発剤は視床下部からの GnRH の分泌を促進させ、ゴナドトロフからのゴナドトロピンの分

泌を介して、排卵を促進する。ゴナドトロフからのゴナドトロピンの分泌は、GnRH により主に

制御されているが、GnRH以外の刺激もゴナドトロピンの分泌を修飾している。このように生殖

機能は単に GnRH のみならず、ゴナドトロフに発現する他の受容体がうける刺激によっても制

御されている。本研究ではまず、公開データベース、文献情報などのオミックス情報を利用し

て「下垂体ゴナドトロフに発現する受容体の情報」のうち、特にこれまで戸村が主に解析して

きたGタンパク質共役型受容体（GPCR）に焦点を絞り、その情報を抽出した。その結果、ゴナ

ドトロフに発現する GPCR の一つとして Ovarian cancer G protein-coupled receptor 1(OGR1)

を新たに見出した。OGR1はpHの低下、金属イオンなど多彩な生体情報を感知して活性化す

る プ ロ ト ン 感 知 性 GPCR の 一 種 で あ る ＊ （ 文 献 1,2,3,5,6,7,8,9,10; 学 会 発 表 

1,2,4,5,6,7,8,9,78,81,82,83,85,86,87,88,90,95,97,100）。またこのGPCRは現在使用されている抗

不安薬の標的の一つともなっている ＊(学会発表 80)。そこで「OGR1 がゴナドトロフからのゴ

ナドトロピンの分泌を修飾する可能性」を検証するために、ゴナドトロピン産生細胞を用いた

ホルモン分泌の迅速なかつ簡便な検出を可能とするアッセイ系を構築した＊（文献 4； 学会

発表 3,79,89,91,92,93,94,96,98,99;シンポジウム 1）。このアッセイ系は Gaussia ルシフェラー

ゼ（Gluc）を用いており、分泌量を発光量として簡便に測定することが可能である。このアッセ

イ系は従来のホルモンの検出および定量に汎用されているラジオイムノアッセイ（RIA）および

酵素結合免疫アッセイ（ELISA）とは異なり、測定したいホルモンに対する特異的な抗体を必

要とせず、かつ細胞からの分泌をリアルタイムに測定することを可能とすることから RIA,や

ELISA にはない長所を有している。このアッセイ系を用いて、ホルモン産生細胞からのゴナド

トロピン分泌を測定したところ、pH の低下が OGR1 を介してゴナドトロピンの分泌にいたる細

胞内情報伝達系が変化し分泌を修飾することが、初めて明らかとなった ＊(学会発表 

3,79,89,92,94,96,98,99)。またこの GPCR をターゲットとする抗不安薬は、生殖を制御する新た

なツールとなる可能性が示唆された ＊(学会発表 80)。すなわち本研究の結果は、ゴナドトロ

フにどのような受容体を発現しているのかを調べることにより、ゴナドトロフが調節を受ける未

知の刺激を解き明かすとともに、その受容体のアゴニスト・アンタゴニスト・活性修飾剤の利

用が、新たな生殖機能の制御方法の開発へとつながる可能性があることを、示している。（戸

村）目標達成度：90％（2014-2016 年度）、90％（2017-2018 年度） 

下垂体は、成体機能を恒常的に維持するために必須の組織の発生に重要な役割をもつ多数

のホルモンを分泌する主要な内分泌組織で有り、この組織の発生と機能維持の機序の解明

することや、下垂体ホルモンの標的器官の1つである精巣で見出した雄性不妊の機序を解析

することで、本プロジェクトの分担課題「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」を目指して研究を展開し、以下の成果をあげた。１）下垂体

組織を恒常的に維持するために必須の幹・前駆細胞について、多数の新知見を見出し報告

した。特に、①幹・前駆細胞二特徴的な複数の因子が示す局在を明らかにし ＊（原著論文番

号 23, 29, 45, 46、以下番号のみ）、それらの細胞が、②下垂体内で二種のニッチを形成する

こと ＊（43）、③そのうち実質層を構成する細胞集団（塊）を酵素分散により単離することに成

功し ＊（40）、④その細胞塊の特性を解析した ＊(19, 40)。その一部が血管内皮細胞様の分

化をすることを明らかにした。また、⑤膜抗原タンパク質 CD9 の抗体を使用し、幹・前駆細胞

を分取するユニークな方法を開発し ＊（11,16）、それらの特性を解析した＊(29-32, 41, 

46-48)。⑥さらに、第 4 の胚葉とされる神経堤細胞由来の P0 タンパク質系譜と SOX10 系譜

の細胞を解析し、⑦それぞれの細胞系譜が、前葉と後葉から、胎仔期初期に外胚葉由来の

下垂体に侵入することを初めて観察し、それぞれを論文報告した＊（22, 28）。一方、分化に

関わる遺伝子についての解析も進め、⑧PROP1 遺伝子の発現制御には多数の因子がその

プロモーター上流に作用すること ＊（36）、⑨PROP1 の遺伝子のメチル化が発生初期に発現
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に部分的に関与していること ＊（35）、⑩PROP1 遺伝子が初期の下垂体原基でレチノイン酸

の制御を受けること ＊（21）、を明らかにした。下垂体機能にとって重要な毛細血管形成には

PRX1 と PRX2 陽性の細胞が関与している事も、初めて明らかにした ＊（42, 45）。また、霊長

類下垂体について初めて幹・前駆細胞の特性を明らかにし＊（1７）、今後のヒトを含めた下垂

体研究の展開に貴重な情報をもたらした。２）下垂体の分化や機能調節に関しても研究を展

開した。①本研究で確立した幹・前駆細胞の分取法を使ってホルモン産生細胞に分化する条

件を見つけるとともに＊（40）、②条件を変えることで非ホルモン産生細胞へと分化する事を

見出した＊（19）。また、３種の下垂体由来の株化細胞をつかって、③いずれもが未分化性を

持ち、今後に「細胞機能調節法の開発」に有用な材料である事を示した＊（51）。さらに、④そ

のうちの 1 つで、非ホルモン産生細胞である骨格筋細胞への分化能を持つとされる Tpit/F1

が、ホルモン産生細胞へも分化しうることを初めて報告し ＊（26）、この細胞の有用性を示し

た。⑤さらに、もう一つの細胞株 TtT/GF は TFGβの作用により、血管系細胞を構成するペリ

サイトの特徴を示す細胞へと形質誘導される事を示した＊（15, 24）。この成果は、下垂体血

管系の構築に有用である。⑥残る Tpit/E は、他の細胞と同じ処理では分化誘導が起こらず

未分化性を強く保つ細胞である事が判り ＊（26, 51）、幹細胞性の高いものと思われ、今後の

下垂体の再生といった課題に重要な材料となることが期待できた。３）異所性にヘルペスウイ

ルスのチミジンキナーゼを精巣に発現させることで雄性不妊を呈するラットの解析を進め、①

ヘルペスウイルスチミジンキナーゼが、精巣特異に、かつ円形精子細胞で起こっていること

＊（34）、②雄性不妊（精子形成不全）を誘発することを明らかにした ＊（34）。③このことを、

ヒト男性不妊患者で解析し、多くの患者でヘルペスウイルス感染を確認した＊（34）。④感染

患者について、精巣におけるチミジンキナーゼ遺伝子の発現とチミジンキナーゼタンパク質

の有無を確認し、いずれの存在も同定することを初めて見いだし、論文発表した＊（18, 34）。

この研究成果は、精子形成の機序の解明とその制御法の開発、不妊症の診断、治療法、不

妊治療薬の開発などに資することができる知見である。(加藤) 目標達成度：90％

（2014-2016 年度）、90％（2017-2018 年度） 

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。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。以上の研究結果をその関連結果と合わせて、業績として報告

した。データベース開発に加えて、特に、オンライン上に蓄積している実験データや文献情報

といったビッグデータの活用化を推進した。実験データと文献情報は今後もオンライン上で蓄

積していくため、逐次、データ収集を実施し、解析を行う。また研究計画の効率的な推進・達

成のため、解析パイプラインを整備した。データベース開発に加えて、特に、オンライン上に

蓄積している実験データや文献情報といったビッグデータの活用化も推進した。特に、下垂体

における遺伝子や化合物の生物学的機能を収集するために想定以上の精度をもつ自然言

語処理技術基盤を開発した（矢野）。目標達成度：90％（2014-2016 年度）、90％（2017-2018

年度） 

脳下垂体は様々なホルモン分泌細胞から形成される内分泌組織であるが、それらの分泌細
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胞は様々な細胞系譜に由来して分化したものである。マウス下垂体から単離された TtT/GF

細胞は、マイクロアレイを用いた遺伝子発現解析から未分化能の形質を有することが示唆さ

れる細胞株である。そこで、下垂体組織形成の細胞培養系のモデルとしての本細胞株の有

用性と本細胞の分化誘導過程において発現量が変動するタンパク質群の同定を目的として

研究を行った。TtT/GF 細胞を TGFβにより分化誘導すると、代表的なシグナル伝達分子であ

る SMAD2 が核内に移行すること、また血管周皮細胞で発現する遺伝子群の発現量の上昇

がみられたことなどから、本細胞は TGFβにより分化誘導されることが示された。また、様々な

組織形成に深く関与している細胞である血管周皮細胞に特徴的なマーカーが、マウス下垂

体組織の血管周辺領域の一部で発現していることも確認された。これらのことより本細胞株

は下垂体組織形成の詳細や血管周皮細胞の組織形成への関与を調べるうえの細胞培養系

のモデルとして有用であるが示された。次に TtT/GF 細胞を用いた分化誘導過程において発

現量が変動する分子群についてプロテオーム解析を行うために、タンパク質抽出方法、プロ

テオーム定量解析手法である SILAC（stable-isotope labeling by amino acids in cell culture）

法での安定同位体による標識効率、SILAC 法での細胞分化への影響、などを検討した。プロ

テオーム解析に必要となる十分なタンパク質量が回収できること、定量解析に支障のない標

識率が実現できること、細胞分化過程への影響も最小限であることが確認され、本研究にお

けるプロテオーム定量解析手法を確立することができた。実際のプロテオーム解析として、マ

ウス TtT/GF 細胞の TGFβ刺激による分化過程で発現量が変動するタンパク質の同定を行

い、約 180 種類のタンパク質が TGFβ刺激に依存して発現量が変動することが明らかとなっ

た。そのなかには分化に伴う細胞形態変化に関わるタンパク質に加え、血管周皮細胞で特

徴的に発現がみられる多数のタンパク質も含まれていた。以上の結果より、本細胞株が下垂

体組織形成の細胞培養系としての良いモデルとなることを実証するとともに、血管周皮細胞

への細胞分化過程でのタンパク質発現変動を明らかにすることができた。本成果はすでに学

術論文 ＊（90、93）として発表した（紀藤）。目標達成度：80％（2014-2016 年度）、90％

（2017-2018 年度） 
脳下垂体および下垂体ホルモン標的組織での DNA メチル化を中心としたエピゲノム解析・改

変により、脳下垂体および関連組織の DNA メチル化プロフィールを取得し、下垂体ホルモン

標的組織でのエピゲノム改変により以下の知見が得られた ＊（文献 101、学会発表 312、

313、316）。脳下垂体での幹前駆細胞およびホルモン産生細胞で発現する主要遺伝子に注

目して、バイサルファイト法による DNA メチル化解析を行った。これにより脳下垂体細胞の増

殖・分化やホルモン分泌に関わる遺伝子の細胞種特異的 DNA メチル化パターンを同定した

＊（文献 101、102）。さらに、脳下垂体で発現する主要遺伝子について、脳下垂体と脳下垂体

ホルモンの主要な標的器官である肝臓、精巣などの組織を比較することで DNA メチル化プロ

フィールを作成し、脳下垂体およびその構成細胞を他の細胞と区別する方法を確立した ＊

（文献 101、学会発表 306、313、314）。確立したアリルごとのメチル化状態に注目した DNA メ

チル化解析法により優性遺伝性疾患の発症原因の推定や環境化学物質によるエピジェネテ

ィクスへの影響評価に繋がった ＊（文献 100、103、学会発表 77、310、311）。また、下垂体ホ

ルモンの標的組織の一つである骨格筋において、筋分化を抑制するミオスタチン(MSTN )遺

伝子のプロモーター上流に同定した長鎖非コード(linc)RNA をアンチセンスオリゴ DNA によっ

て阻害することでエピジェネティックなプロモーター活性阻害が起きることを同定した ＊（学会

発表 307）。以上、脳下垂体の発生および機能に関わる遺伝子群の DNA メチル化プロフィー

ルを取得して他の組織と比較することで脳下垂体に存在する各細胞種の同定法を確立し、

下垂体ホルモンの標的組織の一つである骨格筋においては lincRNAを介したエピゲノム制御

により筋分化関連遺伝子の転写調節を行うことができることを見出した。これによりエピゲノ

ム改変による有用細胞樹立の基礎を築くことができた（大鐘）。目標達成度：90％（2014-2016
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年度）、87.5％（2017-2018 年度） 

＜課題となった点＞ 

上記の成果は、主にヒトやマウスの細胞を用いて得られた結果である。そこで本研究で得ら

れた結果が、家畜を含む多種多様な動物種においても適応可能であるかどうかを検証した。

マウス、ラット、ヒト以外の動物種における OGR1 情報は文献データからは得ることができな

かったので、各種公開データベースを利用して各動物種における OGR1 相同遺伝子情報を

取得し、解析した ＊（文献 1,2,3;学会発表 1,2,4,5,6,7,57,61,62,63,64,65,66,67,68,）。その結

果、調べた動物種（ヒト、ブタ、ラット、マウス、ニワトリ、アフリカツメガエル、ゼブラフィッシュ）

のすべての OGR1 または OGR1 相同遺伝子産物は、細胞外 pH の低下に伴い活性化した。

すなわちプロトンは、進化的に OGR1 に対して共通のリガンド作用を示すことが明らかとなっ

た。一方、金属イオンに対するこれらの受容体応答には差が観察された。すなわち、各棒物

種由来の OGR1 または相同遺伝子産物を活性化する金属イオンの種類には差があることが

本研究により初めて明らかとなった。この結果は、金属イオンをベースとした化合物によって

動物の生殖を制御する場合、対象となる動物種により用いる化合物の有効性が異なるという

課題が存在することを示している。（戸村）。 

本研究により、下垂体の組織形成にとって重要なこの組織幹・前駆細胞について多様な特性

と、そことで機能する重要な遺伝子が明らかになったが、どの様にホルモン産生細胞や下垂

体の内分泌機能維持に関わる細胞群が出現するかという課題は、まだ未解明の課題として

残されている。また、第四の胚葉とされる神経堤起源の細胞が下垂体の幹・前駆細胞の一部

として定着している事を発見したが、この細胞系譜が下垂体の中でどの様な固有の機能をに

なっているかは、未解明の課題として残った。また、ヒト雄性不妊の原因の一因としてヘルペ

スウイルスのチミジンキナーゼの存在を、男性不妊患者の精巣に同定したが、どの様な分子

機序で不妊となるかを明らかにする課題が残されている。（加藤） 

上記のプロテオーム解析で定量されたタンパク質は約 2000 種類ほどである。マウス培養細

胞で発現していると思われるタンパク質は少なくとも 10000 種類はあると考えられることから、

今回の解析では見落としているタンパク質群も多く残されている。近年のプロテオーム解析で

は依然として解析装置である質量分析装置の性能向上が、解析タンパク質の網羅性向上に

大きく寄与している。したがって、より多くのタンパク質群を定量解析し網羅性を上げるために

は、試料調製方法の改善のみならず、より最新の解析装置の導入も求められる。プロテオー

ム解析ではタンパク質配列のデータベースを活用するが、マウスを含めて高等生物のタンパ

ク質情報は、世界標準のものでも依然として混沌としている。具体的にはスプライシングバリ

アントや発現組織が異なるなどのアイソフォームと思われるタンパク質情報が、それぞれ異な

るタンパク質名としてデータベースに格納されている。そのため、同定・定量されたタンパク質

名を整理する際に本質的には同一のものなのかが判然とせず、本来は同一のタンパク質で

あるものも別々に扱われるため、その後の Gene Ontology 解析などの信頼性にも影響する。

世界的にはそうしたデータベースの整理は、各々の研究グループで目的に応じて整理されて

いるのが現状であり、高等生物のプロテオーム解析にいけるデータベースの問題があらため

て明るみに出た。（紀藤） 

エピジェネティクスを中心とした脳下垂体細胞種の同定については、主に DNA メチル化が主

となって発現制御が行われているものに限られているため、それ以外のヒストン修飾が主と

なる遺伝子については、今後解析手法を工夫する必要がある、また、非コード RNA やエピゲ

ノム編集によるエピゲノム改変については、主要遺伝子についての非コード RNA による DNA

メチル化制御や、エピゲノム改変ベクターの構築・導入法については確立できたものの、今後

は導入する細胞や導入効率、導入後の目的細胞の効果を最大化するための培養法などに

ついて、最適化して行く必要があると考えられる。（大鐘） 

＜自己評価の実施結果と対応状況＞ 
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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ー

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） 

＜外部（第三者）評価の実施結果と対応状況＞ 

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)。 

 本研究プロジェクトでは、この 5 年間に 106 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 60回、国内で 220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、情報交換を行った。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

開し積極的に共有をはかった。本プロジェクトホームページは外部公開用のホームページと

は別となっており、プロジェクトメンバーにのみ公開されている。そこで各外部評価の情報とそ

の対応がその後もリアルタイムに班員間で行われた。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、メンバーの矢野はこのホームページの対応に加えて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、本プロジェクトが取り組む「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」のためのデータベースの基盤づくりに辿り着い

た。 

＜研究期間終了後の展望＞ 
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本プロジェクトの推進により、異なる分野を専門とするメンバー間の相互理解が深まるとと

もに、単独の分野の発展のみでは成しえなかった「生殖内分泌とバイオインフォマティクス」の

共同による新たな生命科学研究拠点のひとつに発展しつつある。今後はこれらの研究体制

を基盤にさらなる飛躍をはかり、わが国だけでなくグローバルな視点で上記農学に課せられ

た課題の克服に向けた情報の提供と研究拠点の構築を目指したい。今後の活動計画を以下

に記す。 

 本研究により、各種オミックス情報を利用してゴナドトロフに発現する GPCR を解析すること

により、生殖制御につながる新たな情報が得られることを、OGR1 を例として示すことができ

た。オミックス情報の結果から、OGR1 以外にも未だ解析されていない他の GPCR がゴナドト

ロフに発現していることを、予備的に得ている。これらの GPCR に関しても、今回と同様の手

法を用いて解析することで、新たな生殖制御の開発につながる情報が得られれるものと期待

できる。今回見出されたOGR1は抗不安薬のターゲットの一つとなっている＊（学会発表 80）

。この抗不安薬のメインターゲットは GABAA受容体である。しかしながら GABAAには作用せ

ず OGR１特異的に作用する化合物が抗不安薬の分子骨格をもとに開発されている。この化

合物が実際に生殖制御に利用できる可能性を秘めている。オミックス情報を利用して OGR1

相同遺伝子の探索を行った結果、カエルでは２種類の OGR1 相同遺伝子が存在することが

明らかとなった ＊（文献 2; 学会発表 2,5,83,87,88）。これらの相同遺伝子産物を解析したと

ころ、プロトンに対しては 2種類とも活性化を示したが、金属イオンに関して１種類のOGR1相

同遺伝子産物はまったく応答しないという結果が得られた。この２種類の受容体構造を比較

することにより、金属イオン特異的に活性化部位を特定できる可能性がある。その部位を特

定することにより、受容体活性化を制御する新たな化合物の開発に利用できる可能性があ

る。（戸村） 

本研究により、下垂体の組織形成にとって重要なこの組織幹・前駆細胞について多数の特

性を明らかにし、そこで機能する重要な遺伝子についても明らかにした。ホルモン産生細胞

や下垂体の内分泌機能維持に関わる細胞群の維持に、分化過程の様々な状態の細胞の存

在が明らかになり、そのコミットメントに関わる因子もいくつか明らかになったことで、幹・前駆

細胞を用いた下垂体の人為的な組織構築への展望が開けた。また、最後の期間に、外胚葉

上皮起源とされる下垂体には、第四の胚葉とされる神経堤起源の細胞が下垂体の幹・前駆

細胞の一部として定着しているとの発見は、下垂体研究の新展開をもたらした。こうした細胞

系譜の解析は、下垂体腫瘍の発症機序の解明に新たな視点を与えるものであり、下垂体研

究の新展開が期待される。また、ヘルペスウイルスのチミジンキナーゼが及ぼす精子形成異

常の発見に始まった雄性不妊の解析を軸にした性腺系の研究では、このウイルス感染がヒト

でも頻発しており、遺伝子とタンパク質レベルで不妊を呈するヒト精巣でチミジンキナーゼの

存在を初めて同定したが、このことは、ヒト雄性不妊の原因の一因の可能性を明らかにした

もので、今後の雄性不妊の診断、感染治療、不妊治療などが展望できる。下垂体から得た細

胞塊を形成する幹・前駆細胞の中に、低い増殖性を保ちながら未分化性を維持する細胞集

団であった。この細胞塊は、分化を誘導することが困難であり、下垂体幹細胞に近い細胞集

団と考えられる。この細胞を今後の下垂体の組織再生への活用が考えられる。不妊を呈する

ヒト精巣でチミジンキナーゼの存在を初めて同定できたことから、今後の雄性不妊の診断、感

染治療、不妊治療などへの応用が期待できる。（加藤） 

本研究において実施した学術論文情報に対する網羅的な知識情報解析および発現遺伝

子情報解析は、下垂体における分子機能の解明を推進するための基盤情報となり、生殖内

分泌組織の制御法の確立を加速化できる。本研究課題を達成するために開発・実施した知

識情報解析とデータベース構築のためのアプローチは、動物・植物・微生物など多くの生命

科学分野の知識情報集約と活用を牽引するための要素技術となり、ライフサイエンス全般の
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展開を推進し得る。（矢野） 

本研究により、下垂体組織形成のモデルとしての細胞培養系の有用性を実証するととも

に、本細胞が様々な組織形成に関わることが知られている血管周皮細胞への分化すること、

またその際に特徴的に発現量が変動するタンパク質群が明らかになった。こうしたタンパク質

が、実際の下垂体組織形成に関わる可能性を今後検証していく必要がある。その一つは組

織化学的解析であり、複数の発生段階におけるこれらの分子群の発現変動を地道に調べて

いくことが課題となる。しかしながら、組織で発現している数多くのタンパク質について抗体な

どを用いて大規模に解析するのは依然として困難である。代替手法として、例えばイメージン

グ質量分析の手法を取り入れることでの実現可能性を探りたい。本研究で用いた TtT/GF 細

胞では、TGFβ刺激により下垂体腺腫で発現していることが知られるタンパク質についても、

TGFβ刺激による発現量の低下が観察された。同時に TGFβ刺激により細胞増殖能の低下も

観察された。また TGFβ刺激により発現量が増加したタンパク質のなかには、他の腫瘍細胞

でその増殖を抑制する働きを有することが知られている分子群も含まれていた。こうした知見

は、TGFβ刺激により発現量が変動するタンパク質のなかから下垂体腺腫の良いマーカー分

子を探索できる可能性や、さらには TGFβによる下垂体腺腫の治療戦略の可能性を示唆する

ものである。（紀藤） 

エピジェネティクスを中心とした脳下垂体細胞種の同定では、アリルごとのメチル化状態に

注目した細胞種同定法を新たに開発した。これにより脳下垂体細胞のみならず、ハプロ不全

優性遺伝病のようなアリルごとのメチル化変動が発症や重篤化の原因になっている疾患に

ついて、分子レベルでの原因究明や治療につながる基礎研究にも繋がった ＊（文献 103、学

会発表 77）。また、環境化学物質のような微量でエピゲノム改変効果を持つような薬物の影

響評価についても感度の高い検出法として確立することができた ＊(文献 101)。以上のよう

に、本研究は脳下垂体細胞について確立したメチル化解析技術をもとに、脳下垂体のみなら

ず、ヒトの遺伝性疾患の発症・重篤化メカニズム解明や化学物質によるエピゲノム改変を介

した発生・分化への影響評価にもつながる基礎研究になったと考えられる。エピジェネティク

スを中心とした脳下垂体細胞種の同定は、複数細胞種が共存する全ての集団に応用可能で

あり、これをもとに特定の細胞種の割合推定や各種薬物の影響評価にもつながる基礎技術

を確立することができた。（大鐘） 

＜研究成果の副次的効果＞ 

本研究の成果を基盤として 

1. 各班員は、「創薬等支援技術基盤プラットフォーム」支援事業、科研費（基盤 A,B,C,研究

成果公開促進, 新学術領域研究）、NEDO、ナショナルバイオリソースプロジェクトなどにも

参画している。 

2. 日本植物学会・日本内分泌学会・International Symposium on Pituitary Gland and Related 

Systems・日本育種学会・日本植物分子生物学会・日本プロテオーム学会におけるシンポ

ジウム講演、日本エピジェネティクス研究会の開催、日経産業新聞による報道が行われ

た。 

3. 日本下垂体研究会、内分泌代謝学サマーセミナー、International Symposium on Pituitary 

Gland and Related Systems、日本神経内分泌学会において本研究に参画した PD・大学

院生の成果発表に対して各種の賞が授与された。 

 

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    
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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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302. 岡田充弘, 佐藤慶, 楠竣太, 武田大佑, 紀藤圭治. 出芽酵母を用いたタンパ

ク質不均等分配の質量分析による網羅的解析. 第 37回日本分子生物学会年会, パ

シフィコ横浜, 2014.11.25-27. 

303. 古澤和俊, 野原健弘, 伊藤遼, 大西美帆子, 武田大祐, 紀藤圭治. 酵母種間

で代謝酵素群と重複遺伝子の発現プロファイルはどのくらい似ているか. 酵母遺

伝学フォーラム第 47 回研究報告会, 2014.9.1-3. 

304. 古澤和俊, 武田大祐, 伊藤遼, 大西美帆子, 野原健弘, 紀藤圭治. 分析を用

いた酵母種間の比較プロテオミクス. 日本プロテオーム学会 2014年大会, つくば

国際会議場, 2014.7.17. 

305. 岡田充弘, 佐藤慶, 武田大佑, 紀藤圭治. 出芽酵母を用いたタンパク質不均

等分配の質量分析による網羅的解析. 日本プロテオーム学会 2014年大会, つくば

国際会議場, 2014.7.17. 

研究分担課題：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（主に大鐘潤が担当） 

306. *新井良和, 梅山一大, 岡崎なつみ, 隠地健斗, 福川斐昭, 高澤健, 西野光一

郎, 長嶋比呂志, 大鐘潤. アリルごとの DNA メチル化に着目したハプロ不全優性

遺伝病の発症機序解明に向けた新たな試み：ブタフィブリリン 1 (FBN1)を例とし

て. 第 111回 日本繁殖生物学会, 信州大学 上田キャンパス, 2018.9.12-16. 

307. *隠地健斗, 新井良和, 長嶋比呂志, 大鐘潤. DNA メチル化によるブタ MSTN 遺

伝子の組織特異的発現調節機構の解析. 第 124回 日本畜産学会, 東京大学 農学

部, 2017.3.27-30. 

308. 茂田遼平, 新井良和, 松成ひとみ, 長嶋比呂志, 大鐘潤. ブタにおける OTC欠

損症原因遺伝子のエピジェネティック解析. 第 124 回 日本畜産学会, 東京大学 

農学部, 2017.3.27-30. 

309. 新井良和, 福川斐昭, 飛知和尚美, 松成ひとみ, 長嶋比呂志, 大鐘潤. 体細

胞核移植で継代されたクローンブタでのゲノムワイド DNAメチル化解析. 第 10回

日本エピジェネティクス研究会, 大阪・千里ライフサイエンスセンター, 

2016.5.19-20. 

310. *新井良和, 梅山一大, 竹内健太, 八島紗耶香, 中野和明, 長嶋比呂志, 大鐘

潤. ハプロ不全優性遺伝病の発症機序解明に向けた新たなアプローチ：ブタフィ

ブリリン 1 (Fbn1)のエピジェネティック制御. 第 109 回日本繁殖生物学会大会, 

相模原･麻布大学, 2016.9.11-15. 

311. *梅山一大, 新井良和, 中野和明, 内倉鮎子, 渡邊将人, 松成ひとみ, 齋藤正
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寛, 木村徳宏, 渡邉航太, 堀内圭輔, 北城雅照, 有馬好美, サンペトラオルテ

ア, 小崎健次郎, 佐谷秀行, 松本守雄, 長屋昌樹, 大鐘潤, 長嶋比呂志. 変異型

fibrillin-1遺伝子を有するブタの上行大動脈の病理解析. 第 57回日本脈管学会, 

奈良・ホテル日航奈良, 2016.10.13-15. 

312. *新井良和, 阿閉貴紀, 福川斐昭, 齋藤経, 竹内健太, 松成ひとみ, 長嶋比呂

志, 大鐘潤. 体細胞連続核移植で作出されたクローンブタでのエピジェネティッ

ク解析：Human BeadChip を用いたゲノムワイド DNA メチル化解析の試み. 第 108

回日本繁殖生物学会, 宮崎大学, 2015.9.17-20. 

313. *齋藤経, 新井良和, 阿閉貴紀, 竹内健太, 長嶋比呂志, 大鐘潤. 次世代シー

クエンサーによるブタ精巣でのウルトラディープ DNA メチル化解析. 第 108 回日

本繁殖生物学会, 宮崎大学, 2015.9.17-20. 

314. *新井良和, 松本翔馬, 阿閉貴紀, 東大, 内田奈緒美, 坂本望, 牧野智宏, 長

嶋比呂志, 大鐘潤. 脳下垂体のホルモン産生細胞や前駆細胞で発現する遺伝子に

注目した次世代シークエンサーでの DNAメチル化解析による新たな試み. 第 29回

日本下垂体研究会, 八王子セミナーハウス, 2014.8.8-10. 

315. 西原大翔, 西村直人, 上春浩貴, 八子英司, 大鐘潤, 加藤たか子, 加藤幸雄. 

下垂体特異的転写因子 Prop1遺伝子はエピジェネティックな制御を受けているか. 

第 29回日本下垂体研究会学術集会, 八王子セミナーハウス, 2014.8.8-10. 

316. *新井良和, 松本翔馬, 阿閉貴紀, 東大, 内田奈緒美, 坂本望, 牧野智宏, 長

嶋比呂志, 大鐘潤. 脳下垂体の一部の細胞で発現する遺伝子における次世代シー

クエンサーを用いた DNA メチル化可変領域検出のブタでの試み. 第 107 回日本繁

殖生物学会, 帯広畜産大学, 2014.8.21-24. 

317. 西原大翔, 西村直人, 上春浩貴, 大鐘潤, 加藤たか子, 加藤幸雄. 下垂体特

異的転写因子 Prop1 遺伝子の DNA メチル化による発現制御. 第 119 回日本畜産学

会, 宇都宮大学, 2015.3.27-30. 

 

招待講演等 

318. Kudo T, Nakamura Y, Kobayashi M, Yano K. Current status of bio-databases 

for plant and Solanaceae research. 第 14 回日本ナス科コンソーシアム年会, 日

本大学生物資源科学部, 2017.9.12-13. 

319. Yano K. Lage-Scale Analyses for Genome, Transcriptome and Knowledgeome 

in Plant Science. The PAG Asia Conference, Gene Mapping by Segregation 

Workshop, Conrad Seoul, South Korea, 2017.5.29-31. 

 

 

 ＜研究成果の公開状況＞（上記以外） 

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 

＜既に実施しているもの＞ 

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/ 

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」 

http://bioinf.mind.meiji.ac.jp/jsol2017/
https://pag.confex.com/pag/asia2017/meetingapp.cgi/Paper/27294
https://pag.confex.com/pag/asia2017/meetingapp.cgi/Paper/27294


（様式 2） 
 

法人番号 131092 
プロジェクト番号 S1411021 

 
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. シンポジウム講演 

中村幸乃, 工藤徹, 小林正明, 有泉亨, 櫻井哲也, 中村保一, 矢野健太郎. 第58回日

本植物生理学会年会シンポジウム, ｢NGS 解析相談会｣, 鹿児島大学, 2017.3.16-18 

 

3. 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） 

 

4. 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：「細胞内でタンパク質の発現限界を決める要素はなにか？」 

2015 年 6 月 22 日 

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：「生殖細胞：イッツ・ア・スモールワールド！？」 

2015 年 11 月 27 日 

松居靖久先生（東北大学加齢医学研究所教授） 
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平成 29 年度(2017 年度) 

「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 先生  

 

5. 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 日 

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 日 

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 日 

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 日 

塚田 岳大 先生、東邦大学・理学部・生物分子科学科・講師 

平成 29 年度(2017 年度) 

第 1 回ワークショップ「下垂体株化細胞の分化誘導とその解析法」 2017 年 5 月 19 日 

塚田 岳大 先生、東邦大学・理学部・生物分子科学科・講師 

平成 29 年度(2017 年度) 

細胞分化誘導に関するの実技講習（２-３回） 

 

6. 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）。 

 

平成 30 年度(2018 年度) 

研究室の成果を、研究室のホームページを通じて本平成 26 年度（2014 年度）私立大学戦略

的研究基盤形成支援事業」の成果を含めて更新の準備をした。 

 

＜これから実施する予定のもの＞ 

＜研究期間終了後の展望＞の項で述べられた各研究の展開を図るとともに、その研究成果

を学術論文、学会発表、シンポジウム等を利用して最大限に公表していく予定である。また

本研究の班員は明治大学内に設置されている特定課題研究所：内分泌研究所に所属してい

る。上記研究の展開に関してもこれら異なる分野を専門とするメンバー間で協力し、本生命

科学研究拠点のさらなる飛躍をはかる。また本研究の共同研究者や、外部に研究職を得た

５名の若手研究者たちとも連携し研究を進めていく予定である。 

 

１４ その他の研究成果等  
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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 

日本プロテオーム学会 2017 年大会．シンポジウム「Basic Biology 1 (non-mammal)」．

2017 年 7 月 
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１５ 「選定時」及び「中間評価時」に付された留意事項及び対応 

＜「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 

＜「中間評価時」に付された留意事項＞ 

なし 

＜「中間評価時」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
㎡

研究費 54,388 11,638 8,324 34,426

設 備 0

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，（国研）理化学
研究所
科研費：3件　10,300千
円

装 置 0

27,790

平
成
3
0
年
度

施 設 0

設 備 0

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，（国研）理化学
研究所
科研費：4件　11,400千
円

装 置 0

平
成
2
9
年
度

施 設 0

研究費 48,060 11,413 8,857

平成12年

平成10年

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

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

0

補助主体

S1411021

内　 　　訳

備　考

81,527 65,173

246㎡

602㎡

平成10年

平成26年

0

明治大学農学部５号館

明治大学農学部２号館

2230㎡

補助金額整備年度

0

37,997

223,385

261,382

0 114,682 0 0

0

7,999

45,234

0

0

114,682

67,036 41,667

14,491 23,506 0 00 0

0 0

0

0 0 0 0 0 0

0 0 0 0

13,595 9,834 21,805

3,000 4,999

6,689 16,466

14,195

11,491 18,507

14,321 7,963

39,224

0

0

0

29,998

36,479

0

0

16,069

平
成
2
8
年
度

研究施設面積 研究室等数 使用者数

0

研究費

設 備

研究費

総

額

総 計

設 備

平
成
2
6
年
度

施 設

装 置

装 置

施 設

施 設

装 置

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

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
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１８　研究費の支出状況 （千円）
  平成 年度

5,146
5,466

学内1人

学内3人研究推進員
0

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

912

補助主体

積　　算　　内　　訳

私学助成
私学助成
私学助成

私学助成

2,261

機器備品
0

2,261

アルバイト

912

0

912

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 0
320

計

計

リサーチ・アシスタント

0

2,261

320

2,261

13,645

0

交通費・宿泊費・日当
199

97
1,049

支払手数料

0
研究論文印刷製本費

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

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 1020 16,406 7,862

平成22年 CCM-1,4XYZ 1 2550

LMD7000-3 1 1020

平成26年 MCE-202 1

7,49926700

12,338
765 99,999 6,169

19,999

4,9994U RAID Server 1

《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。）

（研究装置）

稼働時間数装置・設備の名称 台　　数型　　番 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

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

計

小  科  目
主　な　使　途 金　　額

12,300

通信運搬費

0

1,049

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

26

（研究設備）

整備年度

平成26年

年　　　度

4,666 私学助成リアルタイムＰＣＲ装置 平成20年 7500-03 1 15300 6,999
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  平成 年度

  平成 年度

計 4,248 4,298

図　　　　書

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 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

計 2,892 2,892

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 0 0

計 2,053 2,053

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

計 14,236 14,236

ア ル　　　バ　　　イ ト　　　関　　　係　　　支　　　出

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

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

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

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

小  科  目 支　出　額
積　　算　　内　　訳

主　な　使　途 金　　額 主　　な　　内　　容

計 7,467 7,467 学内4人

年　　　度 28

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

研　　　究　　　ス タ　　　ッ　　　フ 関　　　係　　　支　　　出

リサーチ・アシスタント 0 0

図　　　　書 0 0

計 0 0

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

教育研究経費支出 0 0

計 189 189

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

計 15,102 15,102

ア ル　　　バ　　　イ ト　　　関　　　係　　　支　　　出

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

（ ）

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）

光　熱　水　費 0 0

通信運搬費 0 0

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

年　　　度 27

小  科  目 支　出　額
積　　算　　内　　訳

主　な　使　途 金　　額
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0

時給　1,500円，年間時間数　197時間，実人数　1人

時給　1,200円，年間時間数　1554.5時間，実人数　5人

研　　　究　　　ス タ　　　ッ　　　フ 関　　　係　　　支　　　出

ポスト・ドクター 0 ポスト・ドクター 0
リサーチ・アシスタント 0

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 2,032 教育研究用機器 2,032 微量分光光度計

図　　　　書

論文別刷

旅費交通費 2,319

報酬・委託料 1,521 支払手数料，業務委託費 1,521 英文校閲，専門的知識の供与，論文投稿・掲載費，学会参加費

印刷製本費 91

光　熱　水　費 0 0
21 運搬費 21 実験材料運搬

教　　　　育　　　　研　　　　究　　　　経　　　　費　　　　支　　　　出

消　耗　品　費 10,610 試薬，実験器具，研究用品 10,610 空焚き防止機能付投込み式ﾁﾀﾝﾋｰﾀｰ，パーソナルコンピュータ

30

小  科  目 支　出　額
積　　算　　内　　訳

時給　1,100円，年間時間数　19時間，実人数　3人

学内３人

主　　な　　内　　容

ポスト・ドクター 276

（兼務職員）

計 881 881 学内２人

研究支援推進経費 881 研究支援者・研究推進員 881 学内２人

計 2,032 2,032

教育研究経費支出 0 0

計 2,487 2,487

人件費支出 2,487 アルバイト 2,487 時給　1,000円，年間時間数　16時間，実人数　1人

時給　1,100円，年間時間数　20時間，実人数　2人

計 14,562 14,562

ア ル　　　バ　　　イ ト　　　関　　　係　　　支　　　出

（ ）

交通費・宿泊費・日当 2,319 海外学会（スコットランド），国内学会（宮崎，宮城，高知）

印刷製本費 91

計 1,129 1,129

通信運搬費

主　な　使　途 金　　額

年　　　度

ポスト・ドクター 276 学内1人

研究支援推進経費 853 研究支援者・研究推進員 853 学内２人

研　　　究　　　ス タ　　　ッ　　　フ 関　　　係　　　支　　　出

リサーチ・アシスタント 0 0

図　　　　書
計 2,374 2,374

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 2,374 教育研究用機器 2,374 微量高速冷却遠心機，ｵｰﾄｸﾚｰﾌﾞ，ﾗｯﾄﾏｳｽ用麻酔ｽﾀｰﾀｰｾｯﾄⅡ

教育研究経費支出 0 0

計 1,272 1,272

人件費支出 1,272 アルバイト 1,272 時給　1,000円，年間時間数　620時間，実人数　4人

（兼務職員） 時給　1,200円，年間時間数　468時間，実人数　3人

計 15,495 15,495

ア ル　　　バ　　　イ ト　　　関　　　係　　　支　　　出

報酬・委託料 1,105 支払手数料，業務委託費 1,105 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

（ ） 0 0

印刷製本費 10 印刷製本費 10 論文別刷

旅費交通費 1,564 交通費・宿泊費・日当 1,564 海外学会（米国，アイルランド），国内学会（栃木，沖縄，群馬）

光　熱　水　費 0 0

通信運搬費 0 運搬費 0

教　　　　育　　　　研　　　　究　　　　経　　　　費　　　　支　　　　出

消　耗　品　費 12,816 試薬，実験器具，研究用品 12,816 BZ－Xフィルタ，ﾍﾞｰｽﾕﾆｯﾄ，パーソナルコンピュータ

年　　　度 29

小  科  目 支　出　額
積　　算　　内　　訳

主　な　使　途 金　　額 主　　な　　内　　容
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