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　第１回　板 谷 光 泰 教授（ゲノムデザイン）
　　　　　生命とともに歩み、生命と語り合う。そして、新たな生命を作り出すゲノムデザインへ

　第２回　金 井 昭 夫 教授（分子生物学・分子進化学・発生学）
　　　　　セントラルドグマへの挑戦 - オリジナルストーリーで生命の暗号を解き明かしたい
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大腸菌の細胞内における代謝のふるまいを 
史上最大規模で分析
代謝物質、タンパク質、RNA を網羅的かつ定量的に計測、生命の強さの秘密が明らかに

Ishii, N., Nakahigashi, K., Baba, T., Robert, M., Soga, T., Kanai, A., Hirasawa, T., Naba, M., Hirai, K., Hoque, A., Ho, P.Y., Kakazu, Y., Sug-
awara, K., Igarashi, S., Harada, S., Masuda, T., Sugiyama, N., Togashi, T., Hasegawa, M., Takai, Y., Yugi, K., Arakawa, K., Iwata, N., Toya, Y., 
Nakayama, Y., Nishioka, T., Shimizu, K., Mori, H. and Tomita M. Multiple high-throughput analyses monitor the response of E. coli to 
pertubations. Science., 316(5824), 593-597.

　『最先端のバイオ技術を駆使して、小
さな一つの細胞の中で起きている代謝反
応の全てを明らかにしよう。これは生物
学史上最大規模の細胞分析実験だ。』
　この冨田所長のよびかけによって立ち
上がったのが、メタボローム、プロテオー
ム、トランスクリプトームのプロフェッ
ショナルたちによる、大腸菌を使って細
胞内の代謝物質を網羅的に測定し理解し
ようという研究チームであった。大腸菌
が細胞内のふるまいを安定に維持するた
めに様々な戦略を持っているという「細
胞の頑強性」を定量的に実証したもので
ある。
　ヒトからバクテリアまですべての細胞
は、糖をエネルギー分子の ATP に変換
する「エネルギー代謝」という機構を持っ
ている。これは最も基本的な生命活動の
ひとつとされており、約 100 個の遺伝
子で構成されている。大腸菌は、実験用
の生物として非常によく使われるバクテ
リアであり、大腸菌のエネルギー代謝に
ついて調べることで、生物の基本的な仕
組みについて多くを知ることができると
考えられている。
　研究チームは、野生型の大腸菌をさま
ざまな増殖速度で生育させた。一方で、
エネルギー代謝にかかわる遺伝子を欠失
した大腸菌を 24 株選び、一定の増殖速
度で培養を行った。これらの大腸菌につ
いて、細胞内にある数千種にものぼる代
謝物質、タンパク質、RNA を、最先端
の分析技術と遺伝子工学などのバイオ
テクノロジーを駆使して徹底的に分析し
た。このうち、主要な代謝物質 130 種、
タンパク質 57 種と RNA 85 種につい
ては、細胞内の量についても詳細な解析
を行った。
　つづいて、細胞内物質の分析データを

もとにエネルギー代謝の各ステップにお
ける酵素の反応速度をコンピュータで計
算した。その結果、エネルギー代謝のよ
うな重要なプロセスを担っている遺伝子
が欠失しても、細胞は変わらず生き続け
ていたのである。さらに驚くべきことに
は、細胞内のさまざまな物質の量もほと
んど変化していなかった。
　この優れた細胞の頑強性は、機能的
に重複した遺伝子の存在や、代謝流束
の方向変化などによって実現されてい
るも のと考えられる。一部のタンパク
質や RNA が大きく変化する突然変異株
もいくつかあったが、それらは二重に突
然変異が起きてしまった株であった。つ
まり、欠損させた遺伝子の代わりに、普
段はあまり使われていない遺伝子を使う
ような突然変異が起きていたことが原因
であった。また、増殖速度を変化させた
場合はエネルギーの要求量が増えること
から、エネルギー供給量を増やすために
RNA やタンパク質の量は大きく変化し
たが、代謝物質の量自体はほとんど変わ
らなかった。
　このように、大腸菌は代謝を安定に保
つためのさまざまな戦略を持っており、
状況に応じて使い分けているということ
が、世界で初めて定量的に実証されたの
である。この研究論文は米科学誌「サイ
エンス」に掲載された。
　代謝物質の分析には研究チームが独自
に開発した「メタボローム解析技術」を
応用している。これはキャピラリー電気
泳動と質量分析計を組み合わせた「CE-
MS」という技術で、なんと同時に数千
種類の代謝物質を測定できる。また、タ
ンパク質の解析にも独自に開発した測定
技術を応用している。これらの大規模な
細胞分析の手法は、それ自体がさまざま

な分野での応用を期待されている。たと
えば、がん細胞に特有の代謝系を突き止
め、その系に特異的に働く抗がん剤を開
発したり、バイオエタノールやバイオプ
ラスチックを生産する菌など、工業用の
有用微生物の代謝系を改善して生産性を
大幅に向上することが可能と考えられ
る。
　生命の強さの秘訣を明らかに、という
ひとつの通過地点に立った研究チームの
メンバーは、それぞれが目指す未来への
展望を描き、すでに走り始めている。生
命への挑戦は、まだ始まったばかりだ。
( 初出 : ０７年５月１５日 編集：小川雪乃 )

細胞成分の変化のヒートマップ図。
青くなるほど量が少なく、黄色は変化が無く、
赤くなるほど量が多いことを示す。RF：リファ
レンスサンプル、GR：野生株、各種の増殖速度
で培養、KO：1 遺伝子欠損の突然変異株。代謝
物質は CE-MS、タンパク質は LC-MS、mRNA
は定量 PCR 法で測定。
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メタボローム解析技術を利用した 
酵素機能解析手法の開発
あらゆる生物に応用可能。酵素を選り分け機能を探り、代謝の全体図を解き明かす

　既に数百種以上の生物でゲノムが解読
されている現在、生物の仕組みを解明
するための次なるステージとして、遺
伝子とタンパク質の機能解明が進められ
ている。しかし、機能の多様性による
困難のため、ゲノム解読の速度に比べ遅
れを取っているのが現状である。実際、
もっとも基礎的研究が進んでいる原核生
物の大腸菌を例にとっても、約半分の
ORF(Open Reading Frame, 翻訳領域)
はその詳細な機能が不明のまま残されて
いる。これら機能未知の遺伝子とタンパ
ク質の役割を明確にするためには、新し
い機能解析手法の開発が必要であった。
　生体内における化学反応の触媒である
酵素は、細胞の代謝機能を司る重要なタ
ンパク質群である。酵素の触媒機能の解
明や新しい酵素の探索は、細胞の代謝プ
ロセスを明らかにするためだけでなく、
産業的に有用な酵素や新たな薬剤ター
ゲットの発掘のためにも重要な役割を担
う。これまで、酵素を対象とした機能プ
ロテオミクスの手法として、分光光度法
を利用した方法や特定の触媒部位に結合
する化学蛍光プローブを用いた方法など
が報告されている。しかし、いずれも酵
素の機能分類には有効だが、直接的に酵
素の機能を決定することは難しい。
　そこで斎藤菜摘講師らは、メタボロー
ム解析技術を取り入れた新たな酵素機能
解析手法を考案した。まず、対象生物の
細胞や組織からタンパク質を精製し、精
製したタンパク質と基質を試験管内で反
応させる。通常の試験管内酵素反応で
は、用いる基質は１つの反応系につき数
個である。しかし、メタボロームなど数
百の化合物混合液を１回の反応の基質と
して利用できることが新規方法の特徴で
ある。反応に用いたタンパク質が、反応
系に存在するいずれかの化合物を基質と

する酵素であれば、酵素反応が進行して
生成物を生じる。反応後、溶液中に含
まれる化合物の増減を CE-MS を用いた
メタボローム解析手法で測定する。する
と、基質となる物質は減少し、生成物は
増加することから、用いたタンパク質の
酵素機能を同定することができるのであ
る（図）。
　この概念に基づき、大腸菌から精製し
た既知代謝酵素を用いて手法の構築と評
価を行った。基質探索のための化合物混
合液には、豊富な種類の化合物が含まれ
ていることが望ましいことから、微生物
培養に用いる酵母抽出液から調製したメ
タボロームを用いた。5 つの異なる反応
機構を持つ酵素でテストした結果、いず
れの反応でも特異的な基質化合物の減少
と生成物の増加が検出され、酵素反応を
特定することができた。この結果から、
機能未知タンパク質に本手法を適用でき
ることが示された。
　次に、この手法を用いて、大腸菌の機
能未知タンパク質群に含まれる酵素のス
クリーニングを行った。25 の精製した
機能未知タンパク質について、酵母抽出
液のメタボロームを基質に用いて反応を

行ったところ、2 つのタンパク質の反応
系において酵素反応で合成された生成物
が検出された。CE-MS 解析結果から、
この化合物がグリセロール 3- リン酸で
あると同定することができた。この生成
物の情報を基に、酵素データベース検索
から予測される酵素反応を絞り込み、標
準物質を用いた試験管内酵素反応で確認
を行った。そして、これら２つの機能未
知タンパク質が、グリセロール 3- リン
酸などの糖リン酸に基質特異性を持つホ
スファターゼ、および糖に対するリン酸
転移酵素の両機能を持つ酵素であること
を見事、明らかにしたのである。
　斎藤講師らは開発した新しい方法を利
用して、機能未知タンパク質のプールか
ら酵素を見つけ出し、その酵素機能を同
定することに成功した。この手法は、大
腸菌由来に限らずあらゆる生物種のタン
パク質に利用可能である。また、既知酵
素の新しい活性の探索や、酵素阻害剤の
スクリーニングなどにも応用可能である
という。これからの機能プロテオミクス
ツールとして有効的に活用されることが
期待される。
( 初出 : ０７年９月２８日 編集：小川雪乃 )

Saito, N., Robert, M., Kitamura, S., Baran, R., Soga, T., Mori, H., Nishioka, T. and Tomita, M. Metabolomics approach for enzime 
discovery. J. Proteome Res., 5(8), 1979-1987.



Research Highlight

4 | Volume 1

Keio IAB Research Digest

CE-TOFMS を用いたメタボローム測定による 
バイオマーカーの探索
わずか２０分で全代謝物質を測定、急性肝炎の判定など医療への応用も期待
Soga, T., Baran, R., Suematsu, M., Ueno, Y., Ikeda, S., Sakurakawa, T., Kakazu, Y., Ishikawa, T., Robert, M., Nishioka, T. and Tomita, M. 
Differential metabolomics reveals ophthalmic acid as an oxidative stress biomarker indicating hepatic glutathione consump-
tion. J. Biol. Chem., 281, 16768-16776.

　メタボローム（全代謝物質）の一斉測
定。それは、細胞の活動状態を把握する
ために、近年望まれた技術である。代謝
産物の多くはイオン性物質であり、物理
的・化学的性質が似通ったものから全く
異なるものまでが細胞内に混在する。そ
のため、代謝物質を区別し、かつ同時に
測定することは困難であった。さらに、
微生物では数百種類、植物では数万種類
にものぼる代謝中間体の存在がメタボ
ローム分析を極めて難しくしていた。
　曽我教授らは、細胞内の代謝物質のほ
とんどがイオン性の低分子であること
に注目し、メタボロームの一斉測定法
を考案した。それは、キャピラリー電気
泳動 (CE) の泳動方向の違いで陽イオン
と陰イオンを区別し、各イオンを質量
数の違いで検出できる四重極質量分析
計 (QMS) をキャピラリー電気泳動の出
口に接続して測定を行う、というもので
あった。
　早速、二つの装置を連結させた CE-
QMS を開発した。陽イオン代謝物質は
見事に測定できたが、陰イオンは、途中
で電流が落ちて分析できなくなるとい
う問題が発生した。電気浸透流が陽極
から陰極に発生することが原因であっ
た。そこで考案したのが、内部表面が陰
イオンポリマーでコーティングされた
SMILE(+) キャピラリーを用いて電気浸
透流を陰極から陽極に反転する方法であ
る。これにより、連続的かつ安定した陰
イオン化合物の測定が可能になった。
　次なる目標は、メタボロームの一斉測
定である。ところが、CE-QMS では感
度が足りず、一度に測定できる質量数範
囲に限度があった。そこで、物質の精密
質量を測定できる TOFMS を QMS のか
わりに用いることにした。TOFMS は真
空度や外気温の影響を受け精密質量の測

定値が変動しやすいという欠点があった
が、これは測定条件を工夫することで解
決することができた。精密質量の測定値
の変動を補正するため、イオン化を安定
化するために TOFMS に加えるシース
液に質量校正用の内部標準物質を加え、
スキャン毎にマス軸の自動校正を行った
ところ、精密質量の測定誤差を十万分の
一以下に抑えることに成功したのであ
る。
　キャピラリー電気泳動 - 飛行時間型質
量分析計（CE-TOFMS）法の開発によ
り、ミリマスユニット（整数質量の千分
の一単位）の分解能と、数倍から数十倍
の高感度化を達成し、イオン性代謝物質
の高感度一斉分析が可能になった。現在、
452 種類の陽イオン性代謝物質標準液
と、355 種類の陰イオン性代謝物標準
液、合わせて 807 種類の代謝物質が一

斉分析可能である。
　さて、メタボローム一斉測定技術の応
用例のひとつとして、バイオマーカー
の探索があげられる。曽我教授らは、
解熱鎮痛剤であるアセトアミノフェン

（AAP）の過剰摂取による急性肝炎のバ
イオマーカー探索、およびバイオマー
カーとなる代謝物質の生合成経路と機序
の解明に取り組んだ。　
　AAP 過剰投与により急性肝炎を誘発
させたモデルマウスの肝臓を用いてメタ
ボローム測定を行ったところ、AAP 投
与 2 時間後のマウスの肝臓でグルタチ
オン合成経路の代謝物質の大半が減少し
ていることが観察された。その一方で、
増加している未知物質が確認された。
　得られた CE-TOFMS の泳動時間か
ら GSH に構造が似ていることが想定さ
れたこの物質について最先端の MS/MS

質量分析装置 (CE-TOFMS)
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技術を用いて解析を行い、未知物質はオ
フタルミン酸であることを特定した。ま
た、詳細なデータ解析から、オフタルミ
ン酸は酸化ストレスを受け GSH が消費
されると肝細胞内で生合成されて蓄積
し、最終的には血液中に排泄されること
が明らかになった。肝臓内で増加すると
同時に血中濃度も高くなるオフタルミン
酸は、薬物摂取によるグルタチオンの低

下に伴って誘発される急性肝炎の有力な
低分子バイオマーカーになることが示唆
されたのである。
　オフタルミン酸の役割については、
ABC トランスポーターによる GSH の
細胞外への輸送を競争的に阻害するとい
う報告がある。このことから、酸化スト
レスを受けた細胞はオフタルミン酸を生
合成して細胞外に排出することで GSH

を細胞内に留め、細胞内をなるべく還元
状態に保とうとしているのではないかと
考えられる。
　新しく開発されたメタボローム一斉測
定技術は、生命活動を理解する上で強力
な方法論であり、医薬、発酵、環境等の
分野へ大きく貢献する技術として期待が
寄せられている。
( 初出 : ０７年９月２８日 編集：小川雪乃 )

環状構造を経て合成される 
新種トランスファー RNA 遺伝子を発見
tRNA 進化の解明へ、バイオインフォマティクスで大きく貢献
Soma, A., Onodera, A., Sugahara, J., Kanai, A., Yachie, N., Tomita, M., Kawamura, F. and Sekine, Y. Permuted tRNA Genes Expressed 
via a Circular RNA Intermediate in Cyanidioschyzon merolae. Science, 3118(5849), 450-453.

　地球上のすべての生物の細胞は、主に
タンパク質で構成されている。タンパク
質は、ゲノム配列中に記された遺伝暗号
に従い、20 種類のアミノ酸が鎖状につ
なぎ合わされることで合成される。この
時、遺伝暗号を読み取って必要なアミノ
酸を運搬し、タンパク質の合成を担って
いる分子がトランスファーRNA分子（以
下、tRNA）であり、tRNA をコードす
る遺伝子は tRNA 遺伝子と呼ばれる。
　ひとつの tRNA が運搬するアミノ酸
の種類はひとつに決められている。その
ため、「グルタミン専用 tRNA」、「ロイ
シン専用 tRNA」など、20 種類のアミ
ノ酸に対応するすべての tRNA 遺伝子
が、生物の DNA 上にあらかじめ準備さ
れている。
　最小の真核生物と言われる原始紅藻
Cyanidioschyzon merolae（以下、シ
ゾン）も、20 種類のアミノ酸に対応す
る tRNA をゲノム上に持っていると考
えられる。ところが、完全に解読された
シゾンのゲノム DNA 配列の中を探して
も、存在するはずの tRNA 遺伝子の多
くが見つからず、シゾンがどのようにタ
ンパク質を合成しているのかは、大きな
謎とされてきた。
　修士課程一年の菅原潤一氏を中心とす
る研究グループは、これまで tRNA 遺
伝子予測ソフトウェアである SPLITS の
開発を独自に進めていたが、今回、立教

大学理学部生命理学科関根靖彦准教授、
相馬亜希子研究員らとの共同研究によ
り、SPLITS を用いてシゾンのゲノム配
列中にある tRNA 遺伝子の予測を行っ
た。その結果、シゾンの未知 tRNA を
発見することに見事成功したのである。
その上、発見された tRNA は新しい構
造をもった tRNA 遺伝子「Permuted 
tRNA 遺伝子」であった。
　一般的に、ゲノム上の tRNA 遺伝子
の配列は、転写されて作られた最終産物
である tRNA の配列とほぼ同じである。
ところが、今回発見された permuted 
tRNA 遺伝子は、遺伝子領域の前半と後
半が２つに分断され、その順序が「逆転」
した配列を持つ。そして、前半と後半が
入れ換わった permuted RNA から正

しい tRNA を作り出すため、転写され
た RNA 鎖の末端同士をつなぎ合わせて
環状構造を形成し、次いで別の場所に切
れ目を入れることで逆転していた配列を
正しい順序に置き換える、新規の修飾メ
カニズムの存在が明らかになった（図）。 
　シゾンという原始的な生物における新
種の tRNA 遺伝子の発見は、tRNA 遺伝
子の起源や進化の謎の解明に大きな前進
をもたらすだろう。また、遺伝子の前半
と後半が RNA 上で逆転するという全く
新しい概念は、次々と決定されているゲ
ノム DNA 配列から生命情報を読み出し
ていく上での斬新な視点を与えるもので
あり、生命情報を解き明かす強力な手が
かりになると期待される。
( 初出 : ０８年３月１０日 編集：小川雪乃 )
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古細菌 45 種における 
tRNA 遺伝子配列の網羅的な系統解析
3 種類の tRNA の進化的な関連性と、2 つの遺伝子の組み合わせによる tRNA の起源を示唆

Fujishima, K., Sugahara, J., Tomita, M. and Kanai A. Sequence Evidence in the Archaeal Genomes that tRNAs emerged Through the 
Combination of Ancestral Genes as 5’ and 3’ tRNA Halves. PLoS ONE 3(2) e1622.

　進化系統樹において、生命の起源に最
も近い枝から分岐したとされる生物はナ
ノ古細菌と呼ばれる。2005 年、このナ
ノ古細菌において、5’ 側と 3’ 側の 2 つ
に分断された遺伝子領域がそれぞれひ
とつの遺伝子としてコードされている 
tRNA 遺伝子（split 型 tRNA）が初め
て発見された（Randau et al.）。
　一方、古細菌の tRNA の中にはイン
トロンを持つ tRNA 、すなわちイント
ロン型 tRNA が数多く存在することが
報告されている。そこで、博士課程一年
の藤島皓介氏を中心とする研究グループ
は、ゲノム情報が解読されている既知の
古細菌 45 種が持つイントロン型、非イ
ントロン型、そして split 型の３種類全
ての tRNA について網羅的な系統解析
を行い、各 tRNA の進化的な関連性を
考察した。
　計 1953 本の成熟 tRNA 配列につい
て RNA 二次構造に基づくアライメント
を行い、系統樹を描いたところ、既知の
6 つの split 型 tRNA は、同じアンチコ
ドンを持つイントロン型 tRNA 、非イ
ントロン型 tRNA と系統上同じクラス
タに分類された。tRNA 配列のアライメ
ント結果はすべて目による確認、修正が
施されており、信頼性のある大規模なア
ライメントが完成している。この結果か
ら、3 種類の tRNA は単一の起源を持
つ可能性が示唆された。
　さて、そうすると、split 型 tRNA の
分断された 2 つの遺伝子領域はもとも
と単一の遺伝子にコードされていたの
か、それとも始めから２つの異なる遺伝
子であったのか、という疑問が生じる。
　そこで藤島氏らは、『split 型 tRNA が
tRNA の起源である』という仮説をた
て、（ナノ古細菌を含む）古細菌系統樹
においてルートに最も近い古細菌 7 種
が持つ tRNA 遺伝子に着目した。これ

らの tRNA 遺伝子の配列を 5’ 断片と 3’
断片に分けて split 型 tRNA を模倣し、
5’ 断片と 3’ 断片それぞれの多様性の解
析を行った。配列の類似性に基づきネッ
トワークを構築したところ、5’ 断片と 3’
断片のネットワーク構造は大きく異なっ
ていた（図）。これにより、tRNA の２
つの領域は別々の遺伝子として進化して
きたことが示唆されたのである。
　ここで、先の系統解析の結果におい
て、ナノ古細菌には系統上完全に孤立
したユニークな非イントロン型 tRNA 

（Ile- tRNA）が存在することが確認され
ている。このイソロイシンをコードする 
tRNA の 5’ 断片と 3’ 断片は、興味深い
ことに、別の非イントロン型 tRNA の 5’
断片、3’ 断片とそれぞれ酷似していた。
すなわち、tRNA の 5’ 断片と 3’ 断片が

別々の進化を辿っていることを示唆して
おり、split 型 tRNA が tRNA 進化の起
源であるとする藤島氏らの仮説が強く支
持される結果となった。
　古細菌は生命の３つのドメインの中で
も最も起源に近いと言われている生物群
である。古細菌という生命システムの中
で、タンパク質と RNA の両者が協調し
て機能することで成り立っている “ 翻訳
機構 ” に関わる tRNA の進化を考察す
ることは、原始の生命システムを探るた
めの大きな手がかりになるだろう、と藤
島氏は語った。
( 初出 : ０８年３月１０日 編集：小川雪乃 )

Randau L, Münch R, Hohn MJ, Jahn D and Söll 
D. Nanoarchaeum equitans creates functional 
tRNAs from separate genes for their 5'- and 
3'-halves. Nature 433(7025):537-541. (2005).

配列の類似性に基づいた 5’ と 3’ tRNA 断片のネットワーク解析
古細菌の系統樹においてルートに近い 7 種の古細菌における計 296 本の成熟 tRNA 配列を、アンチ
コドンを境にそれぞれ 5’ 断片と 3’ 断片に分けた。個々のノード（点）は tRNA 断片を表し、対応す
るアミノ酸の性質ごとに色分けされている（DE• 緑 ; MNQ• 黄緑 ; RKH• 青 ; FHWY• 紫 ; AGP• 赤 ; 
ILV• オレンジ ; CST• 黄 ; iMet• 灰色）。２つのノード間の配列類似性が定めた閾値を超えている場
合に白いエッジ（線）によって結ばれる。5’  tRNA 断片の閾値はそれぞれ >70% , >75% , >80%の３
種類が示されており、最終的に 6 つの (1–6) クラスタに分類された。また 3’  tRNA 断片はの閾値は
>80% , >85% , >88%の３種類が示されており、最終的に 9 つの (A–I) クラスタに分類された。
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Genome Projector: Google マップで 
直感的にゲノム情報をブラウジング
最新のインターネットアプリケーション開発技術を駆使して、広大なゲノム情報の世界を探索可能に

Arakawa, K., Tamaki, S., Kono, N., Kido, N., Ikegami, K., Ogawa, R. and Tomita, M. Genome Projector: zoomable genome map with 
multiple views. BMC Bioinformatics., 10, 31.

　２１世紀初頭からの測定技術の急速な
発展により、ゲノム・RNA・タンパク・
代謝物質などといったさまざまな細胞内
物質の情報が蓄積されてきている。その
一方で、これらの情報はゲノム・トラン
スクリプトーム・プロテオーム・メタボ
ロームなど、対象とする物質レイヤーや
対応する実験手法ごとにデータベース化
されているのが現状である。生命現象と
いうのはあくまでこれらの集合なので、
実際にデータを観察する際には複数の
データベースを横断的に見ていく必要が
ある。そして、データの全体像とともに
各要素の挙動を把握できることも重要で
あり、多角的かつ多尺度的に観察しなけ
ればならない。
　これは一見すると難しいことのようだ
が、私たちが普段インターネットの膨
大な情報を検索するときには、こうし
た多角的かつ多尺度の情報を扱ってい
る。例えば、「六本木に出かけて食事を
する」という場合、東京近郊路線図とい
うちょっと大きな視点から地図を見ると
ともに、お店の場所や駅からの徒歩ルー
トを調べるために六本木駅周辺の地図も
見るだろう。また、乗換案内で到着予定
時刻に最適な路線を検索したり、「ぐる
なび」でお店のメニューをみたり、「ホッ
トペッパー」でクーポン券を探すかもし
れない。このように、私たちは日常的に
インターネットを多角的かつ多尺度的に
検索している。この時に入り口となるの
がブラウザというソフトウェアだ。学生
を中心として活動している荒川講師の研
究グループは、まさにこのゲノム情報の
ためのブラウザ、「Genome Projector」
を開発した。
　Genome Projector の開発には最新
のインターネット技術が数多く使われて
いる。例えば、Google が提供している

地図を見るための技術を応用して、ゲノ
ム中の遺伝子のならびを描いた巨大な

「地図」を、マウスのスクロールホイー
ルで簡単に拡大・縮小しながら見ること
ができるようにしている。また、AJAX
というウェブアプリケーション開発技術
により、Genome Projector はまるで
デスクトップアプリケーションのように
機敏に動作するウェブアプリケーション
として実装されており、「タブブラウジ
ング」によって様々なレイヤーを切り替
えながらデータを横断検索できる。
　Genome Projector を使えば、研究
者はある遺伝子が全体の中でどういう位
置づけを持つのか、どのくらいの長さで
どのような遺伝子の近くにあるのか、染
色体上のどこに位置しているのか、塩基
組成はどうなっているのか、どういう反
応をつかさどっているのか、ということ
を瞬時にレイヤーを切り替えながら観察
できる。また、その遺伝子が他の生物で
はどういう特徴を持っているのか、とい
うことも簡単に見ることができる。この

ように、本来非常に複雑で多角的かつ多
尺度的にみなければ理解することができ
ない生命現象を、Genome Projector
を入り口とすることで手軽かつ素早く探
索していくことができるのである。
　Genome Projector は 2007 年 に は
じめて学会で発表されてから画期的な
インターネットアプリケーションとし
て非常に多くの反響を得ており、2008
年 10 月 に は イ ン タ ー ネ ッ ト ア プ リ
ケーション分野で定評のある Mashup 
Awards 4th に お い て Google マ ッ プ
の生物学分野への応用が高く評価され、
Google 賞を受賞した。対象者が生物学
者という、利用する層が極めて限られた
アプリケーションが本賞を受賞するのは
異例であり、「バイオインフォマティク
スという最先端の学問分野だからこそ必
要な要素を生かし、先進的なソフトウェ
アを今後とも開発していきたい」と荒川
講師は語っている。
( 初出 : ０９年４月２６日 編集：木戸信博 )
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板 谷 光 泰
Prof.  Mitsuhiro Itaya
専門：ゲノムデザイン

─現在の研究について教えてください。

僕のグループでやっているのは、大きな DNA をどう扱うか、
という方法論の開拓に尽きる。具体的にやっていることは大き
く３つあって、僕、柘植君、大谷君のそれぞれがテーマを持っ
ている。その中で一番大きな、ゲノムを扱っているのが僕。
　昔だったら遺伝子を扱えたら一人前だった。でもゲノムシー
ケンスが数百種わかっている今は、ゲノムを全部丸ごと扱う時
代だと僕自身は思っている。けれど、（それを実現するのは）
テクニカルにはなかなか難しい。それをブレイクするために今
までずっと鍛えてきた。そして、一匹の微生物のゲノムなら丸
ごと、細かな遺伝子どうのこうのは関係なく、DNA として扱
える技術は完成した。

─どのような技術なのでしょうか？

具体的に言うと、第一弾としてシアノバクテリア（ラン藻のゲ
ノム）を完全クローニングしました。僕たちにしかできないの
で、世界で他に例はなく、誰も追随できない。第二弾、第三弾、
そして第四弾も考えていて、とりあえず第二弾として高度好熱
菌のゲノムに挑戦しようとしています。ベクターには枯草菌ゲ
ノムを使っている。
　目的は、クローニングをするための技術開発が主なのだけれ
ど、最終的にはゲノムをデザインしたい。世の中に存在しない、
Man-made ゲノム、シンセティックゲノム、リコンビナント
ゲノム、いろいろ呼び方はあるけれど、これを自分で作って、
それが一回でも分裂するところを見てみたい。それは、生命の
一番小さい単位であるひとつのバクテリアゲノム、これを対象
にすることによってできるだろう、と思っています。それが僕
のテーマ。

─なぜクローニングに枯草菌を使っているのでしょうか？

理由は後付けなのだけれど、結果として、枯草菌でしかできな
い。普通は大腸菌プラスミドのベクターにつないでクローニン
グするのだけれど、意外と知られていないことにプラスミドで

クローニングできる長さには限界があって、一番調子の良いプ
ラスミドを使っても 400~500kb しかクローニングできない。
普通の遺伝子をクローニングする手法では、500kb くらいの
壁にぶつかる。ご存知の通り、ゲノムは一番小さいものでもマ
イコプラズマの 580kb で、だいたい 1000~2000kb が小さ
いものに属する。だから、従来のプラスミドを用いた方法では
クローニングできない。
　枯草菌を使ったのは偶然。枯草菌を仕事で使っていて、枯草
菌を使ったクローニング法を思いついた。クローニングするた
めにはベクターが必要だけれど、『ゲノムそのものをベクター
にしよう』と。それで、ブレイクを達成した。できちゃったか
ら強気で言えるんだけどね ( 笑 )。

─この方法を使えばどのようなゲノムでもクローニン
グできるのですか？

第一例のシアノバクテリアゲノムは 3,600kb あるから、この
大きさまではクローニングできる。大方のバクテリアゲノム
は 2,000kb 程度なので、たいていのバクテリアはクローニン
グできる、と自信を深めている。原理的には、問題なくどんな
バクテリアでもクローニングできるはず。バクテリアによって
GC 含量が高いなど、固有の問題もあるだろうけれど、手間ひ
ま惜しまなければ、何でもできると思っています。ただ一点、
IAB は医療機関ではないので、病原菌だけは扱わない。
　もうひとつ付け加えておくと、クローニングするのは目的で
はなくて、途中経過です。２つのゲノムがひとつの袋（細胞）
に入っているという状態がある。枯草菌に、シアノバクテリア
ゲノムが入っている。あるいは将来的には、枯草菌のゲノムに
高度好熱菌のゲノムがひとつの袋に入っているという状態にな
る。２つの遺伝子のシステムを、少なくとも情報的には全部持っ
ているはずなので、それを枯草菌の培地に入れるか、シアノバ
クテリアの培地に入れるか、高度好熱菌の培地に入れるか。ど
ちらの培地でも生えていいはず。直感的にはね。実際にはいろ
いろ苦労があり、まだ成功していません。結構難しい。
　基本的には枯草菌がベクターなので、枯草菌の培地でずっと

生命とともに歩み、生命と語り合う。そして、新たな生命を作り出すゲノムデザインへ。
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培養していて、最後の段階で「それっ！」ともう一方の培地に
移して生えるか生えないかをみたけれど、今のところネガティ
ブ。完璧なネガティブではなくて、条件をいろいろ振らないと
いけないのだけれど。
　枯草菌というバクテリアの培地でぬくぬくと生きていたと
ころに突然、シアノバクテリアの情報も全部持っているはず
だからといって「やれ！」といわれるようなもので、100 匹
が 100 匹、言うことを聞くとは限らない。感触としてはね、
100 匹、あるいは 1000 匹の中で１匹くらいがなにかの間違
いで違う培地で生えてきてもいいんじゃないかな、と、個人的
にはそういう感触を得ている。もう少し時間はかかりますが、
それがやりたい。
　で、これが何を目的にしているかと、違う培養条件、違う
ニッチで、ひとつの袋の中に入っている情報を使い分けて両方
のニッチで生育できるバクテリア、「シャトルゲノム」と呼ん
でいるのだけれど、違う培地を行ったり来たりするようなもの。
それができれば、将来的には、こういう培地で生きるバクテリ
アが欲しいのだけれど、とデザインをする。そのあたりまで、
自分が生きている間に、手がかり、足がかりくらいはつかめれ
ばな、と思っている。

─２つのゲノムを合わせると、培養している間にいら
ない遺伝子が抜け落ちていくという現象はないのです
か？

放っておいたり、ちょっと油断したりすると、（遺伝子が欠落
することは）あります。もともと枯草菌なので、今は枯草菌の
培地でしか飼えないのだけれど、何も考えないで飼っていると、
せっかく入れたシアノバクテリアの部分がどんどん落っこちて
いく。

─自分じゃない部分を認識しているのですか？

そんなに頭のいいものではなくて、ゲノムが欠損するとか、組
換えるとかはしょっちゅう起こっているんですよ。それらが
ちゃんと生えてくれば見えるけれども、生えてこないと見えな
い。
　一般的に言って、余計なものを抱え込んでいると増殖速度は
遅いです。余計なものが落ち、脱落すると、そいつらが突然速
く生えてくるので、そいつらだけが見えてくる。それが実際起
こっているんです。よく欠損したのがでてくるけれど、欠損し
てないのもあるポピュレーション（集団）でいるから、これを
維持するためにいろいろノウハウがある。温度下げるとか、培
地を非常に poor にしてあげると v か。

─将来的には、普通に培養していても安定したゲノム
が作れたらかなり良い生物だと？

その通りですね。デザインって簡単に言っちゃうけれど、よく
考えてみると非常に膨大な仕事。まずはシーケンスから書かな
いといけない。僕はこれをシーケンスライターと呼んでいる。
それを書いてくれれば、その配列をもとにゲノムを作る人が
シーケンスビルダー。シーケンスライターはまだいない。例え

ば遺伝子をひとつ作ってください、３つの遺伝子をちゃんと発
現するように作ってください、っていうのも結構難しいんです
よ。僕自身はパソコンの前でぱちぱち作業するのは苦手なので、
ビルダーに徹する。ライターが（DNAを合成するお金を持って）
きてくれれば、僕はライターに従って、増やした DNA や合成
した DNA を設計図通りに大きくビルドすることはできる。そ
ういうふうに訴えているんですけれど、なかなかレスポンスは
ない。

─非常に面白いですね。

夢です。

─これまでの研究活動についてお聞かせください。

これは言い方を間違えるととんでもないことになりそうですが
……( 笑 ) Molecular Biology（MB: 分子生物学）というのが
僕に非常にフィットしていた。考え方と、進め方と、テクニカ
ルなレベルも含めて。MB を始めたのは、アメリカの NIH に
ポスドクにいった時。プレドクの時は全然違うことをやってい
て、それはそれで面白かったんだけどね。

─プレドクの時は何をなさっていたのですか？

化学反応速度論。Enzyme kinetics で、ｋ cat とか Km とか、
E-Cell のシミュレーションでよく使うようなあれは僕の非常
に familiar なところで、ミカエリスメンテンとか、ラインウィー
バーバークとか、あんなことをやっていました。昔は理論的な
ところをやっていたんだけど、いつの間にか理論は完全にすっ
ぽかしてた ( 笑 )。
　アメリカには３年間いたのですけれど、その時に MB を本
当にゼロから学んだ。分子遺伝学、主にバクテリア遺伝学なの
ですけれど、周りに遺伝学の考え方のエキスパートが沢山いた
ので。MB はテクニック第一な考え方があるので、そのバック
に遺伝学がある。でも遺伝学っていわば論理学なので、それが
あってはじめて分子生物学が生きてくると学んだ。アメリカの
NIH での仕事とその周辺のことが、その後の僕を決めた。
　その時のリソースは大腸菌と酵母でした。それがとっぱじめ
で、そこで分子生物学から離れられなくって、生命研（三菱化
学生命科学研究所）に今から 20 数年前に・・・あんまし詳し
く言うと年がわかるけど ( 笑 )、たまたまポストがあって、そ
こで枯草菌に出会った。
　1980 ～ 90 年頃の分子生物学っていうのは、技術面では、
DNA をクローニングして増やすことが中心的だった。その頃
からちょうどゲノムをシーケンスしようという動きが出てき
て、ゲノムの構造を知れるようになった。それまではもやもや
していたのだけれど、要するにゲノムを扱うための背景が少
しずつ蓄積されてきた。一番大きかったのが、ゲノムのフィ
ジカルマップ（物理地図）が、（遺伝マップじゃなくて、）作
れるようになった。シーケンシングの効率も頑張れば 10 年か
けてバクテリアゲノムがシーケンスできるんじゃないの、と。
Almost impossible だけど、不可能ではない。そういう意味
ではゲノムのことに方向が向いてきた。ちょうどそのころに枯
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草菌を始めて。僕は初めはゲノムのことをやるつもりはなかっ
たけれど、枯草菌が非常に面白かったので、よし、枯草菌ゲノ
ムの物理地図を作ってやろうと思って。完成したのが、1990
年。実質一人でやって、4 年かかった。
　それで、ゲノムに恋されちゃった。
　枯草菌のゲノムって非常にきれいなんですね。きれいって言
うのは、余計なファージが少ないとか、繰り返し配列がないと
か、右と左が対象だとか。いろんなファクターがあって、その後、
比較解析をやったとしても、きれいなんですよ。だから僕は最
初に美人と会ったのかなぁって。冗談っぽく言えるんだけれど、
そういう意味では今でもまだ付き合ってもらっていて。でもこ
れはすっごい重要なんだよ。

─美人ゲノムですか。

ゲノムがきれい、リピートがない、左右対称ってことはゲノム
が安定だってことなんです、別の言葉で言えば。あんまし変化
しない。ということは、これはベクターとして使えるんですよ。
それが一番重要なこと。それで、フィジカルマップ（物理地図）
をきめた後、始めたのが 1993 ～ 4 年かな、枯草菌ゲノムを使っ
て、他のゲノムをクローニングしましょう、ということで少し
ずつシフトしていって。
　僕の頭の中から、個別の遺伝子の名前はだんだん消えていっ
てしまった。遺伝子の名前も覚えられなくなって、細かな遺伝
子はもういいよ、と。このゲノムを全部入れちゃえば、それが
別のバクテリアに化けるんじゃないか。
　ともかく、大きな DNA を扱う方法論がほとんどなかった時
代に、大きな DNA を全部入れる、個々の配列はどうでもいい
と、そちらの方に特化していった。シアノバクテリアのゲノム
を丸ごとクローニングをしたというのも、実は足掛け 8 年く
らいかかったんですね。その８年の間に僕の頭からはどんどん
個別の遺伝子の名前が消えていって、楽させてもらった。但し、
遺伝子のプロフェッショナルがいっぱいいる学会で発表する時
には辛い思いをするけどね。

─初めて枯草菌に触れた時は何をされたんですか？

一番初めは、枯草菌からある遺伝子群をクローニングしようと
した。1986 年のころです。どういう遺伝子群かというと、相
同組換えに関係する遺伝子が沢山あると当時考えていて、そ
れをひっぱりだそう、と。いくつかのスクリーニング方法で、
枯草菌ゲノムのライブラリーを大腸菌のプラスミドで作って、
2~30 個くらい候補の断片を拾ってきたんですよ。当時は自分
でシーケンシングしないといけない。そういう時代だったので、
20 個全部やることはできないけれど、面白そうなものからやっ
たら 20 本くらい論文になるかな、そしたら 10 年くらい生き
ていけるかなって ( 笑 )。最初はそのレベルだったんです。
　そうこうしているうちに、1997 年に枯草菌のゲノム全塩基
配列は決まって、なにも僕がシーケンシングしなくてもできる
よね、ってことになった。ところが、今もまだクローンは持っ
ているけれど、到底それをやる時間がなくなってしまった。ファ
ンクションで拾ってきたものだから、何かはしているはずなの
だけれど、なかなか。その間に遺伝子の名前もどんどん忘れて

いって。いつかチャンスがあればやりたいと思っている。でも、
それをやるためには知識をアップデートしないといけない。知
識をアップデートするためには膨大な論文を読まなきゃいけな
いので、暇になってから。
　もっとも、若い時にやったことってすごく覚えていて、身に
染みてるんだろうな。ちょっと刺激があるとぽっと出てくる。

─印象に残っている人や、出来事はありますか？

生命研の初代所長さんで江上先生という方がいた。僕が入った
時にはもう亡くなってたから直接会ったことはないんだけど。
その江上先生は『江上語録』というものを残していて、生命研
の研究員はそれをみんな知っていて、それを座右の銘にしてい
た。その中でも僕が一番好きなのは、おおざっぱにいうと、「最
初から面白い研究ってのはない。面白い研究があるとすれば、
それは誰かが面白くしたのである。だからもし、面白い研究を
やりたいならば、自分がやっていることを面白くしなさい」。
拡大解釈すると、好きにやれと。僕はそう解釈した ( 笑 )。人
のやっていることには手を出さない。生命研に行った時にそれ
にいたく感激してね。授業の最後にはいつも言う。

自分だけのことをごそごそ背中を向けてやって
いると、誰も見に来ないから忙しくない。
　これって、その前の経験が元になっている。アメリカに行っ
て最初にやった仕事が非常に面白かったので、そこからいろい

ろ自分で調べていって、こことここをこう繋げたら面白そうだ
と思ってやっていたら、その内容の論文が別のグループ３カ所
くらいからぼんぼんぼんっと出されて……。人の仕事を追いか
けるのがいかにみじめかと思い知った。そういう出来事があっ
て、生命研に来て江上語録に出会って。
　だから、他の人が面白くしたことはもうやらない。目の前の
枯草菌から組換え遺伝子を全部まとめてとるんだと。そういう
雰囲気があったから。NIH での苦い経験が生命研で江上語録
と結びついて、授業の義務もないし、24 時間 365 日好きに使
えたので。だんだん書類仕事なんかも増えてきたけれど、最初
の 15 年くらいは、いつも生命研にいて、研究していた。お弁
当３つくらいもって。それは言いすぎかな ( 笑 )。

─面白い論文にかかれていることって、もう 3 段階
くらい先にすすんでいるものですものね。

次の次のデータまで持っているから、論文にできるんだよね。
2 歩先、３歩先の結果が読めないようなデータは論文にできな
い。通らないしね。

─日々の生活で大切にしていることは？

手を動かすことが好きなので、まぁ昔からだけれど、実験が大
好きだった。自分で５つくらいのテーマを同時にやっている時
がずいぶんあって、全部違うテーマね。朝来て、培養器あけて、

“それで、ゲノムに恋されちゃった。”
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“それで、ゲノムに恋されちゃった。”

前日仕込んだいっぱい積んであるプレートを見て、生えてる？
生えてない？ってのを確認して、その日の仕事が決まる、とい
う。生えてるからこれを今日はやらなくちゃいけない、生えな
かったから今日はこれはやらなくていい、というのが決まっ
て。5 つくらいやっていると、だいたい２つくらいあたってい
るんだよね。ひとつしかやってないと外れるよね。外れてると
がっかりしちゃってその日は何もできなくなっちゃうけれど、
２つくらい当たっているとそれを集中してやって、毎日コンス
タントに仕事ができる。それが身にしみ込んじゃいました。な
ので、そういう意味では、どこかの偉い先生が言ってたように、

「現場から離れるな」、と。表現は多少違うかもしれないけれど。
それが当時の僕の生活にぴったりしてるな、と思って。

現場が教えてくれる。
少なくとも、僕みたいなフィールド系ではない実験科学という
のは、ラボの中が自分の仕事の全てなので、現場にいないと話
がはじまらない。本当に忙しい最初の 10 年くらいは冠婚葬祭
以外ずっとラボにいた。外に行くのも学会で出張に行く時だけ
で、土日も含めずっとラボにいた。そのおかげで、本当にやり
たいことを好き勝手にやっていた。そのうちのいくつかが今で
も生き残っていて、つながっていることもあるし、お蔵入りし
かかっているものもあるし。
　そこから２つくらい、学生さんや、若い人たちにはよく言っ

ていることがある。まず、ノートをちゃんととりましょう。あ
とから見返したくなるようなノートのとり方をしましょう。実
験ノートの取り方は自分で工夫して。だれもそんなことは教え
てくれないけれど。最近は HOW TO 本なんかもあるか。それ
で、困った時は自分のノートを見なさい。そこに必ず宝物があ
る、と。今、説明できることはそれでいい。でもあとでね、何
年後か、10 何年後かに、あぁ、それってあのことだったのか、っ
て思うことがある。そのためには実験ノートをきちんと取ると。
　もうひとつは、現場に物理的にいるってことだけじゃなくて、
精神的にもいつも仕事のことを考えていること。寝転がってい
る時でも考えている。端から見ると、「下手な考え休むに似た
り」、なんてこともある。もちろん下手な考えしていることも
いっぱいあるのだけれども。現場から離れたところでリラック
スしようと思っても、リラックスできないんだよね。

─気になっちゃって。

そうそう。だから息抜きにどこどこにいったとか、どこかに出
かけてリフレッシュしたとか言うけれど、向こうに行ってアイ
ディアを思いついてきたりとかして、すぐメモを取ってくる。
だから筆記用具はいつでも持参してる。 リラックスって、本
当はリラックスしたいんだけど、貧乏性なのかな、できないん
だろうなって気がしています。いつも考えています。「趣味は
何ですか？」と聞かれ、「映画を見ることです、映画は 1 時間

半で終わるから」って答えた教授がいる。（その気持ちは）僕
にもわかりそうだなって思った ( 笑 )。
　学生さんによくする話をもうひとつ。アメリカにいた時に聞
いた話だけれど、ある教授が金曜日の夜にながーーいセミナー
をやるんだって。学生もスタッフも疲れきって、それがやっと
終わった時に教授が、『Have a nice weekend! And, see you 
tomorrow.』って言うんだって。
そういう人も世の中にはいるんだなぁ。僕も若い頃にはすごい
んだなぁ、こんなことできないなぁって思っていたけれど、今
ならわかるね。まぁ、わかると言うことに留めておきましょう。

─では、最後に今後の展望、夢を。

仕事の面では、今は自分で 1 から 10 まで全部できないから、
いろんな人と組んで、ゲノムライターがいて、そのゲノムをビ
ルドして、それが顕微鏡の下で、２つに分裂してくれたと。そ
れを見るのが僕の夢ですね。ちょっと小さいけどね。これは、
自分で見たい夢。
　もうひとつは、10 年くらい前から少しずつ考え始めていた
ことなんだけれど、ある意味僕の仕事って技術開発の面がすご
く大きい。その方が説明しやすいと言うのもあるのだけれど、
でもそれが自分だけの技術というわけではなくて、できれば他
の人にも幅広く使ってほしいと思う。でも、現実は菌の名前一
つとっても、枯草菌と大腸菌の間の壁と溝が非常に高くて深い。
例えば大きなゲノムがクローニングできるよ、と言う時に、枯
草菌でと言った瞬間に、あぁ、むずかしそうだな、ってことに
なっちゃう。大規模ゲノムクローニングキットとプロトコール
を作って、なるべく沢山の人やグループに、メガクローニング
の技術を広げたい。売り出すつもりはなくて、これとこれとこ
れを混ぜればうまくいきますよ、ということを広めれば、その
研究を面白くした、そういうことになるんじゃないかな、と思っ
ています。それも僕の夢です。

─今後の展開が楽しみです。本日はどうもありがとう
ございました。

（2007 年 11 月 7 日 インタビューア：小川雪乃 写真：増田豪）
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セントラルドグマへの挑戦 - オリジナルストーリーで生命の暗号を解き明かしたい

専門：分子生物学・分子進化学・発生学

金 井 昭 夫
教»授

Prof.  Akio Kanai

─現在の研究テーマについて教えてください。

分子生物学を中核におきながら機能性 RNA の研究や、これ
に伴う分子進化学、発生生物学の分野で仕事をしています。
RNA 研究、RNA グループとよく呼ばれるけれど、RNA にこ
だわってはいません。でも、RNA がタンパク質になったり、
RNA のまま働いたり、ということがずっと気になっていて、
例えば、糖そのものやリン脂質のことなどは（これも重要なん
でしょうが）ほとんど研究対象にしたことはありません。材料
が変わっても、遺伝子がどのように発現して、どのように情報
が伝わってくるのか、ということを一貫してやっています。つ
まり、セントラルドグマに興味があるから、セントラルドグマ
グループと呼んでもいいのかもしれないですね。

─どういったアプローチをされているのでしょうか。

今はコンピュータを使う優秀な学生がグループに沢山いるの
で、それを問題提起の要のようにしています。その問題を分子
生物側が受けて、証明するような形にもっていきます。もちろ
ん、この逆もあります。それから、比較ゲノム学が非常に重要
になってきていて、ゲノムの塩基配列を比べて進化のことを考
える学生もいます。僕はバックグラウンドが生化学・分子生物
学だから昔はそれだけでものを考えてきたけど、生命情報科学
が非常に面白いので、今はこれらを融合して新しい研究領域を
拓いていけると思っています。このアプローチで、進化とか、
分化とか、発生とかの生理現象を解析していきたいなと考えて
います。

「ストーリー」を大切にしている。

─研究のポリシーはなんですか。

小さくてもオリジナルなことが重要だと思います。オリジナル
なこととはいっても、新しい遺伝子を見つけたというようなこ
とではなくて、できれば、概念的に新しいことを言い出して、
それを追求していきたい。なんでそのようになるのか、という
ことが大切と思っています。

　例えば、ペニシリンはたまたま見つかった、とか、失敗から
はじまった、という話がよくある。でもそうではなく、仮説を
立てて、「こうとしか考えられない！」というような突き詰め
方をして、当てる。その方が格好いいと考えているし、そうい
うことをやりたいと思います。
　だから、もし結果的にだめだったとしても、ストーリーが格
好よければ立派なことで、だめだったけどいいなって思う。な
にか発見してノーベル賞をとれればいいというものではなく
て。過程とか、どういう風に生きたか。その時代で「そこか！」っ
ていうところがやりたい。もっとも、なかなかそれに邁進する
ような余裕も生まれにくいのも事実ですが。

─強く影響を受けた人や、出来事はありますか。

オリジナリティが重要だということで強く影響を受けたのは、
東京大学大学院薬学系研究科時代の名取俊二先生（現　名誉教
授）です。 今、ハエというとショウジョウバエがメジャーだ
けど、名取先生はセンチニクバエで生化学的、分子生物学的な
研究をなさって、幾つもの新しい概念を提唱されました。また、
世界で初めて基本的な転写因子というのを精製されています。
それが 1970 年代だから驚きます。概念的なものを物質的に
検証していくやりかたが、すばらしいと思っています。
　僕は、その時代、その時代でやり遂げた人の良さというもの
を、後ろから見ていることができた。これはとても幸運なこと
でしたね。だから僕も学生に背中を見せて、それを見てついて
こい、っていう部分があると思います。猫背だっていわれます
けどね ( 笑 )。
　自分は研究しないで、学生を指導するというのではなくて、
学生と一緒にやっていきたいと思っています。できれば、生半
可なことはしたくないです。人まねをしない。だからどこかの
研究と同じだったら基本的にはやめます。

─日々の研究を進めていく上で、大切にしていること
は何ですか。

あえていえば、音楽や絵画などが好きだから、それで感性を鈍
らせないようにしています。エレキギターやベースがマンショ
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ンにあるし、ドラムのパッドみたいなものも持っています。打
ち込み用の機材もありますよ。全部コンピュータに入れてミッ
クスするということを修士くらいまではやっていたのだけれ
ど、今またもう一度やりたいなって思っています。サイエンス
じゃなかったら、アレンジとかリミックスとかをやれたらと考
えたこともあります。音を変えるようなソフトウェアとかハー
ドウェアとかも好きですよ。デジタルディレイとかね。
　実験データも図表が多いですが、今でも泳動写真などを見る
ときにはドキドキしたりします。いいデータだと、どうだー！っ
て自分にいいきかせることもあります。実験のデータは毎回の
ように図にします。そういうのがなくなってしまったら、この
仕事は楽しくできないでしょうね。

─ 一番最初に手がけた研究は何ですか。

僕は早稲田大学を卒業してから、東京大学大学院の薬学系研究
科に進んだのですが、早稲田のときは、1 年生のときから研究
室に通っていました。
これはこっちが勝手にいくわけです。そうすると何かやらせて
くれて、僕の場合は、理工学部の生物物理の研究室で、メカノ
ケミカルエンジンといって、コラーゲンの収縮を利用してエン
ジンを作るということをやっていました。それは研究というよ
り遊びみたいなものだったけれど。これが最初かな？
　学部 4 年の時から研究室に配属されて、ウニの核内タン
パク質の化学修飾が発生時にどう変動してくるかを調べまし
た。具体的には、クロマチンのタンパク質（ヒストンなど）に
ADP リボシレーションを起こさせる酵素の活性をはかってい
ました。現在、この研究領域は遺伝子発現分野のトレンドみた
いになっていますが、当時は現象の周りを回っているだけで、
本質に近づけないようなもどかしさがありましたね。なんとか
クローン化した遺伝子を扱いたいと思っていたのですが、在学
していた 1985 年当時、遺伝子クローニングは全ての研究室
でできたわけではなかったので、この技術を習得するためにも、
東大の名取先生のところに移りました。

─海外に行かれたきっかけは？

僕は、名取先生のことをすごいと思っていたので、言われたこ
とはなんでも「はい」って云っていました。博士課程の３年目
に、日本のある研究所から手紙が来て、『金井が欲しい』って
声がかかったから、じゃあそこ行きましょうか、ということに
なって、セミナーをしてきました。それで、そこに行くのかな
と思っていたら、その一週間後くらいに、『金井、留学の話が
あるけど行くか？』とおっしゃるので、「はい」って。そんな
ふうだったから本当に先生も心配したみたいで、１時間後にま
た研究室にいらして、『金井、本当に行くのか？』ていうから、

「はい」っていって、そのまま米国国立衛生研究所 ( 米 NIH) に
留学が決まりました。NIH はすごい人がたくさんいて楽しかっ
たですね。

─今の研究の原点はどこにあるのでしょうか。

東京都の臨床医学総合研究所で C 型肝炎のプロジェクトがは
じまるということで、これに参加するように請われ 1992 年

に帰国しました。これが RNA ウイルスで、RNA 研究との直
接的な出会いですね。このウイルスの複製などを考えている
うちに、ウイルスのゲノムだけでなく、いろいろな生物種で
RNA のことをやったら、と思うようになりました。でも、東
京都の仕事は、他のウイルスで報告されてきたことをこのウイ
ルスでも確かめる、というスタンスだったので、パーマネント
のポジションであったけど、これを辞して、1996 年から科学
技術振興事業団の ERATO のプロジェクト（５年間）に参加し
ました。情報解析と実験生物学を融合してゲノムレベルのこと
がやれるということでしたので。ここでも、プロジェクトの研
究が第一だったのですが、慶應に来てから行った研究のコアの
部分を考えておくことができました。

じ っ く り １ ０ 年 く ら い か け て、 

変なことをきちんと
やりたい。
─これからも実験は続けていかれるのですよね。

実験はやっぱり、現場にいて、その最初のとりがかりから全体
を見ることで、研究の喜びにつながる一番の具体的な方法です
からね。まだアイデアはいっぱいあって、試していないことも
たくさんあります。でも最近はお金がかかるようになってきて
しまって、ややもすると明日の論文のための実験になってしま
う危険性がいっぱいですね。古き良き時代とは言わないけれど、
かつてとは違って、分かりやすいものや応用が明確なものしか
予算がつかない傾向にあります。どれだけ重要だと力説しても、
わけわからないような古細菌の RNA だと、なかなか予算が取
りにくいですね。でもそれは、ある意味自分の宿命みたいなも
のだと思っていて。流行るものをやって、というのではなくて、
やったことを流行らせていけたらと思います ( 汗 )。

─それでは最後に、将来の展望をお聞かせください。

今後は、どう独立して、研究費をとって、自分の形でやってい
くか、というところが問われていると思います。今は、スタッ
フが少なく、学生実習の合間に研究を補佐していただいている
状況ですから。
　大学の教官としては、将来はどこかで自分の研究室を持って、
教育と研究に邁進したい。プロジェクトが終わったら解散、と
いう形じゃなくて、自分のスタンスを固めて。じっくり 10 年
くらいかけて、変なことをきちんとやれたらと考えています。
　一方、世界ではまだまだ無名に近いですから、世界で主張で
きるような、ある程度のクオリティの論文を出し続けたいで
す。日本発のオリジナルな研究を知ってもらえたらと考えてい
ます。

─ありがとうございました。

（2007 年 11 月 9 日 インタビューア：小川雪乃  写真：増田豪）
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Latest Publications

抗がん剤の働きを測定する新技術、世界に先駆けて開発
慶應義塾大学先端生命科学研究所は、カルナバイオサイエンス株式会社（兵庫県神戸市、代表取締役社長：吉野公一郎）と、
多くの抗ガン剤が標的としているキナーゼの働きを解析し、キナーゼ阻害薬の効果を定量的に測定するシステムを実用化する
共同研究を開始しました。(09.1.14) [http://www.iab.keio.ac.jp/jp/content/view/341/142/]

大学院生の研究成果が PNAS 誌（on-line 版）に掲載　 
温泉に生息する細菌からジグソーパズル状の遺伝子を発見～遺伝子の起源に迫る～
慶應義塾大学先端生命科学研究所（山形県鶴岡市、冨田勝 所長）の大学院生藤島皓介君（政策・メディア研究科博士課程）、
菅原潤一君（政策・メディア研究科修士課程）及び金井昭夫教授らの研究グループは、高温強酸性の温泉に生息する古細菌（カ
ルディヴィルガ種）と呼ばれる原始的な菌から、３つの部品（ピース）に分断された奇妙な遺伝子を世界で初めて発見しました。
この研究内容は、2009 年 2 月 3 日、米国科学アカデミー紀要 (PNAS 誌 ) の on-line 版 及び PNAS vol.106, No.8 ,2683-
87.(2009) にて発表されました。(09.2.4) [http://www.iab.keio.ac.jp/jp/content/view/343/142/]

博士・修士課程学生、第９回バイオビジネスコンペ JAPAN 最優秀賞を受賞
慶應義塾大学先端生命科学研究所の博士課程２年関山和秀君、修士
課程２年菅原潤一君は、第９回バイオビジネスコンペ JAPAN（主催：
バイオビジネスコンペ JAPAN 実行委員会）において、最優秀賞を
受賞しました。
バイオビジネスコンペとは、日本のバイオ産業の振興のため、大学・
研究機関の研究シーズを活用し、①バイオベンチャーの起業、②ビ
ジネスシーズ発掘・企業への技術移転、③産学共同研究の推進を目
指すために、平成 12 年から毎年実施されているものです。第９回目
となる今回は全国の大学や企業から 45 件 のビジネスプランの応募
があり、書類選考と 2 次選考会を経て 4 件が本選会に進出し、その中から最優秀賞 1 件が選ばれました。学生が最優秀賞を
受賞するケースは今回が初めてとなります。また、先端生命科学研究所は、第５回バイオビジネスコンペ JAPAN においても
最優秀賞を受賞 しています。(09.03.16) [http://www.iab.keio.ac.jp/jp/content/view/344/142/]
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Network-Based Topological Analysis of Ubiquitin Unfolding Simulations. PLoS 
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特別研究講師 ( 非常勤 )

及川 彰 ＠メタボロームキャンパス C 棟 2F

植物や藻類に含まれる化合物に興味を持って
います．よろしくお願いします．

特別研究助教

佐藤 暖 ＠メタボロームキャンパス C 棟 2F

オイル産生藻はいまホットな分野です．ＩＡ
Ｂならではの独創的な研究ができたらよいと
思っています．よろしくお願いします．

特別研究助教

仲田 崇志 ＠メタボロームキャンパス C 棟 2F

どうぞよろしくお願いします．

技術嘱託

菅原 尚子 ＠メタボロームキャンパス C 棟 1F

生後３ヶ月の愛猫の成長がとっても楽しみで
す．よろしくお願いします！

技術嘱託

佐藤 尚美 ＠メタボロームキャンパス C 棟 1F

酒田市から通勤しています．どうぞ宜しくお
願いいたします．

技術嘱託

鈴木 麻子 ＠メタボロームキャンパス C 棟 1F

一日でも早く仕事を覚え、お役に立てるよう
頑張りますのでよろしくお願いします！

技術嘱託

上田 寛子 ＠メタボロームキャンパス C 棟 1F

スノーボード大好きです．雪かきも大好きで
す．雪国万歳 !! よろしくお願いします．

技術嘱託

柏倉 風純 ＠メタボロームキャンパス C 棟 1F

庄内をこよなく愛しています．よろしくお願
い致します．

技術嘱託

太田 紗菜＠メタボロームキャンパス C 棟 1F

サッカー観戦や体を動かすことが好きです．
よろしくお願いします．

事務嘱託

大池 真紀 ＠ラボ棟２F 事務室

縁の下の力持ちとして，元気にがんばりたい
と思います！よろしくお願いします．

２００９年度新規スタッフ
慶應義塾大学先端生命科学研究所＠鶴岡

Here we introduce our new faces.



Tsuruoka, Yamagata

Fujisawa, Kanagawa

Tsuruoka Town Campus of Keio
 -  Center bldg.
 -  Biological Laboratories
Tsuruoka Metabolome Campus

Shonan Fujisawa Campus

Tsuruoka Town Campus of Keio (TTCK)
14-1 Babacho, Tsuruoka City

Yamagata Pref.
997-0035 JAPAN

Tel +81-235-29-0800 (Fax -0809)

Shonan Fujisawa Campus (SFC)
5322 Endo, Fujisawa City

Kanagawa Pref.
252-8520 JAPAN

Tel/Fax +81-466-47-5099

Institute for
Advanced Biosciences
Keio University

K
eio IAB Research Digest

V
o

l
01

2009 sPR
iN

g
2009

年
4

月
30

日
(季

刊
)

慶
應

義
塾

大
学

先
端

生
命

科
学

研
究

所
発

行
人

　
冨

田
 勝

〒
252-8520

神
奈

川
県

藤
沢

市
遠

藤
5322

TEL/FAX 0466-47-5099

編
集

長
：

荒
川

和
晴

編
集

：
小

川
雪

乃
・

西
野

泰
子

デ
ザ

イ
ン

・
制

作
：

木
戸

信
博


