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Research Highlight
»»毒性物質の代謝に関わる大腸菌新規代謝経路の発見と機能解明
»»輸血用血液の最適な保存法の予測
»»ゲノム解析統合環境 G-language Systemのウェブサービス
»»祖先生物から受け継がれてきたmicroRNA と遺伝子ペアの解析
»»クラミドモナス（緑藻類）の種の再定義
»»口腔がん、乳がん、膵臓がんを唾液検査で発見する

ResearchER INTERVIEW

　第 5回　中 東 憲 治 准教授（分子遺伝学・ゲノム機能学）
　　　　　モデル生物大腸菌を使って生命の謎を解き明かす。

　第 6回　小知和 裕 美 助教（分子生物学・バイオインフォマティクス）
　　　　　代謝から生命の老化現象を解き明かす。世界を舞台に活躍する女性研究者を目指したい。
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Research Highlight

毒性物質の代謝に関わる
大腸菌新規代謝経路の発見と機能解明
酵素機能同定の新手法、メタボロームプロファイリングによる新発見

Saito, N., Robert, M., Koichi, H., Matsuo, G., Kakazu, Y., Soga, T. and Tomita, M. Metabolite profiling reveals YihU as a novel hydroxy-
butyrate dehydrogenase for alternative succinic semialdehyde mtabolism in Eschericha coli. J. Biol. Chem., 284(24), 16442-16451.

　生物の代謝には、酵素と呼ばれる数多
くのタンパク質が関わっている。しか
し、最もよく研究されている原核生物の
大腸菌ですら、半分近くの酵素機能は実
際に明らかにされていない。酵素の機能
を同定することは代謝の研究において非
常に重要なことから、斎藤菜摘講師らの
グループではメタボローム解析手法を用
いた新しい酵素機能同定方法の開発に着
手し、その成果をすでに報告している

（Saito et al., 2006）。これは数百種の化
合物混合液に精製した酵素を入れて反応
させ、その前後のメタボロームを測定す
ることで基質と生成物を同定することが
できる画期的な手法である。
　MERMAID (Metabolic Enzyme and 
Reaction discovery by Metabolite 
prof i le  Ana lys is  and reactant 
IDentification) と名付けられたこの手
法を用いて、今回斎藤講師らは大腸菌
機能未知タンパク質をスクリーニング
し、興味深い代謝酵素 YihU タンパク
を発見した。YihU は酸化還元酵素に分
類され、NADH 依存的にコハク酸セミ
ア ル デ ヒ ド (succinic semialdehyde, 
SSA) を ガ ン マ ヒ ド ロ キ シ 酪 酸 ( γ
-hydroxybutyrate, GHB) に還元する
活性が顕著であることを明らかにした。
SSA は細胞毒性があることが知られ、
yihU 欠損株では SSA に対する耐性が減
弱していたことから、YihU タンパク質
は細胞内においても SSA 代謝に必要な
働きをしていることが示唆された。さら
に、大腸菌に SSA を添加して強制的に
細胞内の SSA 濃度を上昇させた時のメ
タボローム解析を行い、既に知られてい
る SSA 代謝経路に加えて、大腸菌には
GHB 合成を経由する新たな SSA 代謝
経路が存在することを明らかにした。
　今回斎藤講師らが大腸菌での存在を示
唆した SSA から GHB を経由する代謝
経路は、ヒトや動物、植物と一部の嫌気
性バクテリアで報告があるが、大腸菌
を含むバクテリアの多くの種では知ら
れていなかった。GHB はヒトや動物で
は GABA と類似した神経伝達のための
重要な役割をもち、植物では酸化ストレ

スによるダメージを回避するために必要
な低分子であることが知られる。大腸菌
では GHB とその代謝経路の役割は明ら
かでなかったが、今回の結果は、この経
路が何らかのストレスにより異常に合成
されてしまった SSA を代謝するために
必要な経路である可能性を示した。な
お、今回の研究にあたって対象となった
GHB は、ヒトに対する神経撹乱性の作
用を持つために日本では麻薬として法規
制されている化合物の一つであり、その
ため研究にあたって化合物の入手や扱い
の許可を得るために大変な労力を費やし
た、という裏話も語ってくれた。GHB
に続く経路があるかどうか、またあると
すればそれに関与する酵素の同定など、
この研究の先には代謝解明のための新た

なチャレンジが待っているという。
　一般に機能不明とされているタンパク
質やまだ見つかっていない代謝経路は、
取り出したタンパクの扱いが非常に難し
かったり、あるいは通常は働かず特殊な
状態でしか機能しなかったりなどの理由
で解明されずにいるのかもしれない。大
腸菌のようなよく研究されている生物で
あればなおさらその傾向は強いだろう。
斎藤講師らが構築した MERMAID 法は、
このような酵素を発見できることを今回
の論文で示した。今後、様々な生物種の
機能未知酵素に対して多くの研究者がこ
の手法を利用していくことで、埋もれて
いる新たな酵素機能の発掘が進んでいく
ことだろう。
( 初出 : １０年 5 月 14 日 編集：木戸信博 )

図： 大腸菌既知代謝経路と新規 SSA 代謝経路の略図
YihU 酵素が触媒する反応を赤枠で示した。
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Research Highlight2010 Spring

輸血用血液の最適な保存法の予測
臨床応用へ向けたヒト赤血球シミュレーションの新たな一歩

Nishino, T., Yachie, A. K., Hirayama, A., Soga, T., Suematsu, M. and Tomita, M. In silico modeling and metabolome analysis of long-
stored erythrocytes to improve blood storage methods. J. Biotechnol.,144(3), 212-223.

　通常輸血を行う際は、輸血パックに保
存された血液を用いるが、日本で最も一
般的に用いられている血液保存法では、
4℃で 3 週間しか保存できない。そこで、
限られた血液資源を有効に利用するため
に、保存期間の長期化、そして保存血液
の品質向上が求められている。輸血用の
血液製剤（保存血液）を長期に渡って保
存するためには、赤血球中のエネルギー
通貨物質である ATP、および、2,3- ビ
スホスホグリセリン酸 (2,3-BPG) の濃
度を高く保つことが重要である。これは、
ATP が豊富ならば赤血球細胞は壊れに
くくなり、また 2,3-BPG 濃度が正常に
保たれることによって輸血の本来の目的
である酸素運搬能力を高めることができ
る効果による。しかし、血液の保存中に
は赤血球の ATP と 2,3-BPG の著しい減
少が起こることが知られているが、この
作用機序については明らかになっていな
い。
　そこで慶應義塾大学大学院政策・メ
ディア研究科博士課程 1 年の西野泰子
氏らは、ヒト赤血球代謝シミュレーショ
ンモデルを用いて保存血液中の ATP と 
2,3-BPG が減少するメカニズムを明ら
かにし、よりよい保存法の開発につなが
るヒントを得ようと試みた。慶大医学
部の谷内江綾子助教や西野氏らを中心
とした E-Cell ヒト赤血球モデリングプ
ロジェクトでは、これまでにヒト赤血球
の広範な代謝シミュレーションモデル構
築し、赤血球の生理機能の解明を行って
きた（Kinoshita et al., 2007 など）。こ
の代謝モデルを利用すれば、保存血液で
ATP と 2,3-BPG が減少する根本的な原
因を理解した上で、新たな保存法を提示
できるのではないか、と考えたからであ
る。このようなシミュレーションの結果
は、IAB で精力的に進められているメタ
ボローム解析技術を用いることで、実証
的に裏づけることができる。
　まず、血液の保存条件（温度、血液保
存液組成など）の中から代謝に影響する
複数の要素を文献調査に基づいてパラ
メータ化してヒト赤血球代謝モデルに組
み込んだ。パラメータには保存液の組成、

pH の低下とその変化の様子、低温によ
るヘモグロビン型の R 型安定化が含ま
れる。また、低温条件下では代謝反応の
活性が低下することが知られているが、
活性レベルは温度や pH によって影響を
受け、その度合いは酵素毎に異なる可能
性が高いことが文献調査によってわかっ
てきた。そこで、モデルに含まれるすべ
ての代謝反応を 3 つの群に分け、既知
の ATP、2,3-BPG の測定データを利用
した遺伝的アルゴリズム法によって、そ
れぞれの群の活性低下度を推定した。そ
の結果、血液保存時の ATP, 2,3-BPG の
時系列変動を非常によく再現する活性低
下度のセットを得ることに成功した。
　次に、作成した保存血液代謝モデルの
予測精度と妥当性を実証するため、モ
デルと同条件で赤血球保存実験を行い、
キャピラリー電気泳動 - 飛行型質量分析
器 (CE-TOFMS）を用いて代謝物質の時
系列データを取得した。その結果、モデ
ルは解糖系代謝物質の定性的な変動パ
ターンを予測できており、保存血液の代
謝動態を予測するモデルとして妥当であ
ることが確認できた。このようにして構
築・検証した保存血液代謝モデルを解析
することで、血液保存時にはヘモグロビ
ンの R 型安定化や pH の変化、アンバ
ランスな反応活性低下が原因となって
ATP や 2,3-BPG の減少、枯渇を招いて
いる可能性が高いことを示した。さらに、
解糖系の律速酵素であるヘキソキナーゼ

（HK）やホスホフルクトキナーゼ（PFK）
の活性変化が ATP や 2,3-BPG の変動に
強く影響することがシミュレーション結
果から示唆されており、HK や PFK は

新しい血液保存法開発の鍵となることが
予測できた（図）。
　これまでの保存血液研究は、代謝の作
用機序を理解しないまま直観に基づいた
試行錯誤を繰り返して行われてきた。そ
れに対して本研究では、シミュレーショ
ンモデルの構築と解析を通して代謝の制
御システムを理解した上で新規血液保存
法の提案を目指している。この独創的な
アプローチを実証する上で強力なツール
となるのが、赤血球の代謝動態を包括的
に把握できる唯一の実験手法であるメタ
ボローム解析である。今回の報告におい
て、西野氏らは現行の保存法で保存され
た赤血球の代謝を予測し、その妥当性を
メタボローム解析実験で検証できた。こ
れらの結果によって、『保存された赤血
球をモデル化して代謝動態を予測し、メ
タボローム解析により実証する』という、
本研究の基軸となるアプローチが有効に
はたらくことを示したといえる。
　現在、西野氏らはこのモデルを利用し
たシミュレーション解析によって新たな
保存方法を網羅的に探索し、効果が高い
と予測された保存方法についての実証実
験を進めている。シミュレーションと実
証実験を繰り返して血液保存条件を検討
する研究サイクルが確立すれば、保存血
液の研究にかかる時間やコストを大幅に
削減することが期待できる。シミュレー
ションとメタボローム解析を融合した他
に類を見ないアプローチによって、従来
型の研究方法では決して見出せなかった
であろう新たな保存法が、近い将来提案
されるのではないだろうか。
( 初出 : １０年５月１４日 編集：木戸信博 )
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ゲノム解析統合環境 
G-language System のウェブサービス
World Wide Web の仕組みを使うことで、ブラウザさえあれば
誰でも簡単にゲノム解析が可能に

　バイオインフォマティクスの発展は目
覚ましく、多様化する研究に合わせて
さまざまな分野でうみだされる膨大な
データを解析するために、多数のソフト
ウェアツールが開発され、公開されて
いる。これらの解析ツールは通常単独
で完結するものではなく、実際に研究
を行う過程では、複数のツールを組み
合わせることによって複雑な生命現象
を明らかにしていく。そんな時に問題
になるのがソフトウェアの相互運用性

（Interoperability）だ。一般のソフトウェ
ア同様に、Windows 専用、Linux 専用、
あるいは MacOS X 専用のツールが存
在することはもちろん、研究のためのソ
フトウェアは特定のバージョンの OS を
要求したり、依存する外部ツールやソフ
トウェアライブラリすることが少なくな
い。また、各ソフトウェアが入出力する
ファイルの形式もさまざまで、実際にこ
れらを組み合わせて使うには多くの労力
が必要だ。そこで注目されているのが、
ウェブサービスという新しいソフトウェ
ア形態である。ソフトウェアをサービス
として提供することで、研究者はイン
ターネットを介して、プラットフォーム
やバージョンなどの違いを意識すること
なくソフトウェアを利用することができ
る。
　荒川和晴講師らは主にバクテリアゲ
ノムのさまざまなゲノム解析のため、
2001 年からゲノム解析統合ソフトウェ
ア環境 G-language System を開発して
いる。G-language System は UNIX 系
統のさまざまな OS 上で動作し、１００
以上ものゲノム解析ツールとライブラリ
を持つ解析環境として、内包するツール
やサポートするさまざまなデータ形式
の間での相互運用性を実現しているが、
今回外部のツールからこの G-language 
System の機能を容易に利用できるよう
に、本システムをウェブサービスとし
て提供開始した。ウェブサービスはイ
ンターネットを介してソフトウェアを
実行可能にする仕組みだが、その要素
技術としては XML-RPC、SOAP、ある
い は REST (Representational State 

Transfer) といったさまざまな実装方法
が存在している。今回荒川講師らは既に
バイオインフォマティクス向けウェブ
サービスとして広く浸透しており、ソ
フトウェアライブラリからの利用に適
している SOAP によるものと、比較
的新しい技術でありより簡便に扱うこ
とができる REST による２つの方式で
G-language System をウェブサービス
として公開した。
　XML-RPCやSOAPによるウェブサー
ビスの利用はプログラミングの知識を必
要とし、また特定のソフトウェアライブ
ラリがなければ実装が困難であるなど、
多くの研究者に利用してもらうためには
敷居が高い点が否めない。一方、REST
による実装は World Wide Web で利用
されている URL と HTTP に基づいてお
り、ウェブブラウザさえあれば比較的容
易に扱うことができる。例えば、バクテ
リアゲノムがその複製によって受ける
選択・変異圧の結果生じる塩基組成の
偏り（ストランドバイアス）を可視化
する解析手法として GC skew というも
のがあるが、大腸菌でこれを解析した
い場合、http://useG.jp/ecoli/gcskew 
という URL にアクセスするだけで解析
結果をグラフとして得ることができる。
マイコプラズマ菌の GC skew を 1000
塩基のウインドウサイズで観察する場
合 は http://useG.jp/mgen/gcskew/
window=1000/、GC skew で は な く
コドン使用頻度を計算したい場合は 
http://useG.jp/mgen/codon_usage 
といった具合に、URL をコマンドのよ
うに扱うことによって、G-language 

System が持つ１００を超える機能にど
こからでも簡単にアクセスすることがで
きるのだ。
　REST によるウェブサービスは、その
簡便さから利点が多く、実装もまた容易
であるように見えるが、実際にこれを実
装する場合には多くの工夫が必要だった
と荒川講師は語る。HTTP に基づいてブ
ラウザ上で URL を入力して解析を行う
場合、ゲノム解析のように非常に高度な
計算と大量のデータ処理を要求するもの
であっても、極めて短い時間で結果を表
示する必要がある。前述の例では瞬時に
結果のグラフが表示されるため、一見
生成された画像を表示しているかのよ
うに思えるが、実際にサーバ上では動
的にゲノム解析を行い結果を出力して
おり、「このように高速な計算が可能な
G-language System だからこそ REST
による使いやすいサービスが実現でき
た」と荒川講師は言う。
　定量的かつ網羅的な測定技術の進歩に
より、さまざまな角度から細胞を分析す
ることが可能になった今日、膨大な測定
データを効率良く処理してあらたな知見
を導きだすためにバイオインフォマティ
クスはもはや分子生物学とは不可分な学
問だと認識されてきている。その研究に
はさまざまな解析ソフトウェアが必要
で、これらの相互運用性の重要性は高ま
るばかりである。G-language System
をはじめとする世界中のあらゆるツール
をより多くの研究者が簡単に利用できる
ようになれば、生命に関する謎の多くが
明らかになる日も近くなるはずだ。　
( 初出 : １０年５月２２日 編集：高根香織 )

Arakawa, K., Kido, N., Oshita, K., Tomita, M. G-language genome analysis environment with REST and SOAP web service 
interfaces. Nucleic Acids Res., 38, W700-W705.
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Research Highlight 2010 Spring

祖先生物から受け継がれてきた
microRNA と遺伝子ペアの解析
ヒトの系譜を辿ることで、祖先生物の遺伝子制御の解明へみ合わせから新規代謝経路の発見へ

Takane, K., Fujishima, K., Watanabe, Y., Sato, A., Saito, N., Tomita, M. and Kanai, A. Computational prediction and experimental vali-
dation of evolutionarily conserved microRNA target genes in bilaterian animals. BMC Genomics, 11(1), 101. 

　複雑な生命システムのなかでも、遺伝
子の発現をコントロールすることは細胞
にとって非常に重要な作業であり、きわ
めて緻密に行われる必要がある。遺伝子
発現とは、細胞の部品をその設計図であ
る遺伝子の DNA 配列から読み取り、青
写真のコピーである mRNA に「転写」
した後にさらにタンパク質を構成するア
ミノ酸配列に「翻訳」するまでを指す
が、この過程は単に遺伝子のオンとオフ
を切り替えるだけではなく、時間的にも
量的にも綿密なコントロールを要求す
る。このような遺伝子発現の細やかな制
御には micro-RNA (miRNA) と呼ばれ
る短い RNA 断片がもちいられ、標的遺
伝子の転写産物に miRNA が結合するこ
とで発現を阻害するという仕組みが働い
ていることがこれまでに示されてきた。
そして近年、ヒトや線虫などの左右相称
動物の miRNA は進化的に保存されてい
ることが明らかとなり、miRNA と標的
遺伝子が共に進化してきた可能性が示
唆や報告例がでてきている (Moss et al., 
1997, Wu et al., 2005)。一方で、左右相
称動物の miRNA- 標的遺伝子をペアと
してその進化に着目し、網羅的に解析を
行った例はまだ存在しない。そこで、修
士課程 2 年の高根香織氏らのグループ
は miRNA の標的遺伝子抽出において進
化的な保存性を考慮する新規手法を開
発し、高効率・高精度な予測をもとに
miRNA- 標的遺伝子ペアの進化をたどる
ことを可能にした。
　具体的な手法としては、左右相称生物
間（ヒト、マウス、ニワトリ、キイロショ
ウジョウバエ、線虫）で進化的に保存さ
れている 5 種の miRNA（let-7、miR-1、
miR-124、miR-125/lin-4、miR-34）の標
的遺伝子を抽出するために、以下のよう
なスクリーニング法を構築した。
(1)miRNA- 標的候補結合時の自由エ
ネ ル ギ ー と、miRNA 5’ 末 端 に 存 在
するシード配列による選別　(2) 既知
miRNA- 標的遺伝子を基とした配列の特
徴解析　(3) 各生物種のオーソロガス遺
伝子（進化的に同じ遺伝子ファミリーに
属するもの）の情報を利用した選別

　また、オーソロガス遺伝子情報を利用
する際には、対象とした 5 生物中少な
くとも 4 生物以上の間で保存されてい
るかどうかを判定基準とすることで、幅
広い生物種で保存されている miRNA 標
的遺伝子候補のみを取得することができ
るようになった。
　その結果、スクリーニング前のデー
タセット数 35 万 7430 のうち、最終的
に 31 の miRNA- 標的遺伝子群に絞る
ことができた。さらに、候補のうちの
約 84% は３つの miRNA（let-7, miR-1, 
miR-124）による制御であったことも明
らかになった。また、進化的に保存され
た miRNA- 標的遺伝子の機能をいくつ
か調べたところ、筋肉や神経、発生や分
化、翻訳の制御に関わっていることが示
唆された。高根氏らはさらに、これら絞
り込まれた 31 の miRNA- 標的遺伝子群
のうち既に同定されている候補を１つ含
む 6 つの候補について、ヒト HeLa 細
胞を用いた実験により miRNA による遺
伝子発現への影響を調べた。すると、な

んと 6 つ全ての遺伝子に関して miRNA
により発現が抑制されていることが確認
された（図）。
　これらの結果は、左右相称動物にとっ
て必須な miRNA の標的遺伝子を明らか
にするだけではなく、進化の初期に存在
した左右相称動物の祖先が既に有してい
たであろう miRNA による遺伝子制御機
構を類推することを可能としたことを示
している。また、進化の情報を用いるこ
とにより、予測した候補から偽陽性を減
らし、コンピュータによる予測でも効率
よく確からしい miRNA の標的遺伝子候
補を見つけることが可能となったことも
特筆すべきだろう。左右相称動物の祖先
の生命システムにおいて miRNA はどの
ような役割を持っていたのか。その謎の
解明へ向けてこの研究は大きく貢献する
ことができると高根氏は語った。コン
ピュータによる予測と実験による検証と
いう二つの分野の融合によって進化の謎
が解き明かされることを期待したい。
( 初出 : １０年５月２２日 編集：木戸信博 )
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クラミドモナス（緑藻類）の種の再定義
植物プランクトンの「種」の正体に迫る

Nakada, T., Shinkawa, H., Ito, T. and Tomita, M. Recharacterization of Chlamydomonas reinhardtii and its relatives with new iso-
lates from Japan. J. Plant Res., 123(1), 67-78.

　どの生物がどのグループに分類される
か。全ての生き物を種という単位で正
しく分類し理解することは地球上に存
在する生物を体系的に理解し、その進化
的な関係を知る上で欠かせない作業で
ある。Chlamydomonas reinhardtii （コナ
ミドリムシ）は 19 世紀にはじめて記載
された歴史のある種で、 光合成や鞭毛運
動のモデル生物として全ゲノムも公開さ
れている。ところが分子生物学的研究が
さかんな一方で分類学的研究は遅れてお
り、 特に近縁種や類似種（C. smithii、C. 
globosa、C. incerta、C. orbicularis など） 
との分類が明確になされていないのが現
状である。これは、研究者の間で微細藻
類に対して様々な種概念が提唱されてい
たことが背景にあり、仲田助教らのグ
ループでは今回、この問題を解決するた
めに新規の日本産株を含む培養株を用い
て、これまでの種概念に対し実験的に比
較検討を行った。
　微細藻類の種概念としては、古典的な
形態の類似性、細胞壁とその分解酵素
の特異性、ITS 配列 （5.8S、18S、26S 
rRNA の遺伝子間領域）の二次構造、分
子系統、接合子形成の可否、などが提案
されてきた。 そこで今回、これらの指
標を比較した結果、酵素の特異性を除く
他の指標はいずれも同じ種分類を支持
し、 C. reinhardtii と C. smithii は同種（C. 
reinhardtii になる）で、 C. globosa、C. 
orbicularis は別種、C. incerta とされた
株は C. globosa の誤同定 （または株の
混入）であることが示された。
　C. reinhardtii と C. smithii はこれまで、
互いに交雑するが形態が異なる、という
理由で区別されていたが、 今回の実験に

より、実際には形態差も種内変異の範囲
内であることがわかり、互いに区別する
必要がなくなった。一方で C. reinhardtii 
と C. globosa は互いの酵素で互いの細
胞壁を分解することができるために同種
とされることもあったが、僅かながら形
態差がある上に（C. reinhardtii は細胞
が楕円形、 C. globosa はほぼ球形）、 ITS 
の二次構造でも区別され、2 種の間で接
合子を形成しないことが示された。 ま
た、これまでは C. globosa の古い株し
かなかったため、2 種で生殖隔離がある
のか、 単に培養株が不稔なのか区別でき
なかったが、今回仲田氏らは日本から
新鮮な C. reinhardtii の + 株と - 株、 C. 
globosa の性別不明株を分離し、これら
を用いて 2 種が確かに交雑しないこと
を示した。C. reinhardtii と C. globosa 
が別種であることが示されたため、 細胞
壁分解酵素の特異性は種の線引きには不
適切であったと言える。その一方で他の
種分類の基準（形態、ITS 二次構造、 分
子系統、接合子形成の有無）は、少なく
とも C. reinhardtii と C. globosa におい

て同一の結論を導いたため、種という実
体のない概念をいずれもうまく反映して
いた可能性があると言えるであろう。
　微細藻類においては、近縁種間で種の
範囲を検討した研究はあまり行われてい
ない。 今回有用性が支持された種を区
別する指標が C. reinhardtii でたまたま
うまくいっただけなのか、 それとも他の
微細藻類においても有効なのかは、今
後の検証が期待される。 また残念なが
ら今回 C. globosa は 1 株しか得られな
かったため、C. reinhardtii との生殖隔離
がどのように起こり、どのようにして種
分化が進行したのかを明らかにすること
は難しい。 将来的に C. globosa の両方
の性の株が培養され、C. reinhardtii と生
殖関連遺伝子の比較がなされれば、 この 
2 種は単細胞性緑藻類の種とは何か、と
いう難題に迫るモデルケースになるかも
しれない、と仲田氏は語った。生物の種
を巡る壮大な議論に、これからも身近な
日本から見つかった株が貢献できるかと
思えば、期待が膨らむというものだ。　
( 初出 : １０年５月２２日 編集：木戸信博 )

図：Chlamydomonas reinhardtii とその近縁種 　スケールは 10 μ m
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Research Highlight2010 Spring

口腔がん、乳がん、膵臓がんを
唾液検査で発見する
メタボローム技術を駆使して患者に負担の少ないがん診断法の確立をめざす

Sugimoto, M., David T. Wong, Hirayama, A., Soga, T., Tomita, M. Capillary electrophoresis mass spectrometry-based saliva metabo-
lomics identified oral, breast and pancreatic cancer-specific profiles. Metabolomics, 6(1), 78-95.

　　がんの診断において、特に早期発見
のための検査では、高い検出精度だけ
ではなく、患者に負担が少なく、低コ
ストな検査方法が求められる。唾液は血
液や尿と比較しても安全で容易に取得
できる体液であり、様々な病気の診断
や、薬物モニタリングへの適用が期待さ
れている。そこで杉本講師らは、アメリ
カ カリフォルニア大学ロサンゼルス校

（UCLA）の David T. Wong（デビット
• ウォン）博士らとの共同研究により、
メタボローム測定による唾液を用いたが
ん診断の可能性を探った。Wong 博士
らは既に唾液中のたんぱく質や mRNA
などを用いた口腔がん診断技術の研究開
発を行ってきていたが、実用にあたって
は精度がまだ不十分であり、改善の余地
があった。
　今回、杉本講師らはキャピラリー電気
泳動 - 質量分析装置 (CE-TOFMS) を用
いて唾液中イオン性物質のノンターゲッ
ト解析（標的を絞らずに測定できる物質
を全て検出し、その中で重要な物質は何
かを特定する方法）を行い、健常者およ
び、口腔がん・乳がん・膵臓がん・歯周
病各患者の合計 215 症例の唾液サンプ
ルから代謝プロファイルを取得した。こ
の中で、健常者と各病態で統計的に有意
差のある 57 の代謝物質を特定した。こ
れらの物質に関して症例ごとの濃度差を
調べたところ、全般的に健常者と歯周病
患者では差が小さく、口腔がん・乳がん・
膵臓がん患者では差が大きい傾向がみら
れた。１つの代謝物質で十分に病態を分
離することができるいわゆる分子マー
カーのようなものは見つからなかった
が、複数の代謝物質の濃度パターンを見
て各病態を分離する数理モデルを作った

ところ、どの病態も極めて高い精度で分
離することができた。健常者と口腔がん
患者に関しては、年齢、性別、人種といっ
た情報が入手できたので、57 の代謝物
質との相関を調べたが、結果として関連
は低く、今回のマーカーがこれら年齢な
どの違いよりも病気ごとの違いを反映し
ている可能性が高いことも示唆された。
　しかし、杉本講師は、あくまでの今回
の結果はまだ唾液によるがん診断の可能
性を示唆しただけであり、唾液診断を実
用段階に持って行くためにはまだ多くの
研究が必要だという。例えば、がんの進
行度など様々な臨床情報と突き合わせた

解析や、多施設の症例データを用いた評
価試験は欠かせない。また、病態間で差
のあった代謝物質と、血液や組織中との
代謝変動との相関を調べるなど、生化学
的メカニズムの解明も同時に必要であろ
う。これらの課題の解決の可否が、この
唾液診断という画期的な技術の実用化の
鍵であると考えられる。唾液のみで簡便
にがんの診断が可能になれば、早期発見
が促され、がん治療にも大きな可能性が
開けるだろう。まだ基礎研究段階である
とはいえ、実用化に向けたさらなる研究
に期待したい。
( 初出 :10 年 6 月 1 日 編集：高根香織 )

図：健常者と各病態を見分ける感度（患者を「患者である」と判断できる割合）と特異性（患者で
ない人を正しく判断できる割合）の図。カッコ内の数値は、赤色の結果を % で表記した場合の予測
精度。図中の曲線は、左上に近づくほど感度がよく、特性もよいことを示している。赤色は測定デー
タ全てを用いた場合の結果。青色はクロスバリデーション（測定データを２分割し、片方のデータ
で数理モデルを作成して、もう片方のデータを仮想的に評価データと見立てて予測精度を評価する
方法）を実施したときの結果。青色の曲線と赤色の曲線の差が小さいほうが、他の症例でも予測が
正確にできることを示す。例えば乳がんでは青色の予測精度の性能劣化（曲線が右下に移動する）
が大きいが、歯周病などでは性能劣化がほとんどないことを意味している。

80%) (95%) 

(99%) (93%) 





 



 












8 | Volume 3

researcher interview No.5

モデル生物大腸菌を使って生命の謎を解き明かす。
専門：分子遺伝学・ゲノム機能学

中 東 憲 治
准 教 授

Associate Professor
Kenji  Nakahigashi

─現在の研究について教えてください。
　
　基本的には、大腸菌を使っていろいろなことをしたいと思っ
ています。なぜ大腸菌を使うかというと、単純で扱いやすいか
らです。一時期は植物をやっていましたが、植物では次の世代
の仕事は３ヶ月先になってしまうので、本当にきっちりと何年
も前から実験計画を立てておかなければなりません。それなら
ば、もっと速いスパンで研究ができる方がいいと思い直しまし
た。
　初期の分子生物学は生物に共通する性質を解き明かそうとい
う動機から始まりましたが、幸か不幸か、現在はいろいろな人
がいろいろなことをやっていて、全体が見通しにくい状況です。
そこで、ある程度はその生物に特化していても、生物学全体を
俯瞰してわかりやすそうなことをやりたいと考えています。特
にこの研究所（ＩＡＢ）でしかできない、生物学の様々な分野
の分析的な部分に取り組んでいきたいです。
　具体的に申しますと、ひとつには大腸菌の遺伝子ネットワー
クの解明ですね。いまだに大腸菌の４０％もの遺伝子の詳細な
機能がわかっていません。その 40％のうちのいくつかでも機
能を知りたいということがまずあります。また、ある遺伝子の
機能がわかっていると思っていても、それはきっとその遺伝子
がやっていることの一部でしかありません。だから、いろいろ
なミュータントを作ってその性質を調べ、それら同士の相互作
用を調べていくことで、細胞の中でその遺伝子が実際には何を
しているのかを見てみようと試みています。私達が使っている
遺伝子の二重欠損という手法は、欠損株を様々な側面から調べ
る上で非常にアプローチしやすい方法だといえます。
　さらに、いまだに機能がわからない遺伝子がいくつもある理
由のひとつとして、僕らが大腸菌をラボの環境でしか見ていな
いことが指摘できます。もともと野外で生きていたものだか
ら、いろいろな条件にさらされた時に初めて必要になる遺伝子
をいっぱい持っているはずです。 現実世界に生きていくには
どういう遺伝子が必要なのかという観点は面白いのですが、そ
ういう遺伝子の機能を探すのは結構難しいことです。様々な環
境条件をラボでつくるのは困難な部分もあるし、特殊な条件で
しか働かない遺伝子は万人が興味を持つものでは必ずしもない
ので、わかりやすいところというより、やりやすいところから
だんだん解明されていく傾向があります。でも、いろんな環境
での必須性も解析していきたいですね。

─研究者となるきっかけになった出来事についてお聞
かせください。
　昔から鳥の観察とか、そういう生物学的なことはずっと好き
でした。現在のような分子生物学の研究者になろうと思った
きっかけは、中学生のときに友達から薦められて読んだ小松左
京の『復活の日』という小説です。ミクロ系のバイオロジーと
いうか、遺伝子が変化すると生物がこんなふうに変わって・・・
というような内容があって、それを研究する分野が非常に面白
いな、と思ったのがこの分野に興味を持った一番最初のきっか
けですね。

─最初になさった研究テーマは？
　学部生の当時入った研究室では葉緑体のゲノム解析をやって
いました。それまでにウイルスゲノムなどは解析された例が
あったのですが、いわゆる生物のゲノム解析はまだありません
でした。葉緑体はもともとひとつのバクテリアだったというこ
とで、少なくともかつては生き物だったものとして最初にゲノ
ムが解析された例でした。この仕事の一部を担当したのが初め
ての研究テーマです。だから、わりと最初からゲノムと関係し
ていたんですね。
　植物への興味はその頃から多少はあったと思います。今、バ
イオロジーはどうしても人間の方へ向いていると言えますよ
ね。でも、生き物好きとしてはそれがあまり面白くなくて、生
物学はあくまでも生物学だから、ヒトじゃない方でなるべくや
りたいな、という思いがあります。対象がヒトだと、ヒトにス
ペシフィックなことを追い求めるじゃないですか。すぐにヒト
に結びつかないから生物学の対象としては面白くない、という
考え方があまり好きではないですね。自分自身を知りたいから、
ヒトについて探求したいという人が多いのはよくわかるし、そ
れはそれで大事なきっかけだし動機だと思うからそれを否定す
るつもりは全然ないです。ただ、僕の興味としてはヒトじゃな
くて生き物全般なんですね。

─生物ってこうなんじゃないか、っていう感触はあり
ますか？　
　みんな考えていることだとは思うのですけれど、『環境に対
応するために今できること』を積み上げてきたのが生物ですよ
ね。例えば（生体内ネットワークにおける）バックアップ経路
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というのは実はバックアップのためにあるわけではなくて、本
当は別の機能の為にあったりするのですけど、たまたまバック
アップとしてつかえるから一応それを持つことが有利になって
いる。これも生物らしさのひとつですよね。

─ずっとウェットの世界におられて、ドライではどう
いうことがわかったらいいな、と思いますか？
　大量のデータが出てきたときに、細かいところなら自分で考
えればいいのですが、データが多くなればなるほど難しくなる
ので、そういう部分をカバーできたらと思いますね。

─お話をうかがっていて、現在は見ることができない
けれど進化の中途段階には存在したかもしれない（遺
伝子ネットワーク）経路をシミュレーションで推定で
きたら面白いのかな、と思ったのですが、そういうこ
とは可能でしょうか。
　『以前はどうだったのか』ということがわからないのが辛い
ところですよね。大腸菌の中に『死んだ』遺伝子がかなりある
ことがわかってきています。突然変異が起きて途中で ORF が
削れていたり、トランスポゾンが入っていたりして。そういう
変異をちょっとずつ直していけば昔の大腸菌の遺伝子ネット
ワークがある程度、本当にちょっとずつではあるけれど、わかっ
てくると考えています。このレベルであれば、近縁の種類はど
うなっているかをみれば、もとはどうだったかというのがわか
ると思います。
　現在、多くの研究グループが、遺伝子を削っていって必要最
低なセットは何か？ということを調べています。それも面白い
のですが、現時点では、遺伝子を削っていったときに何が起こ
るか、あまりにもわからなさすぎるのですよね。遺伝子操作を
利用してモノをつくるという場合であれば、ラボの大腸菌は野
生の遺伝子を失っている可能性があるので、今は失ってしまっ
たけれど元来は持っていた遺伝子を復活させていったほうがか
えって良いことがあるのではないかな、って思いますね。野外
では置かれた状況で見つけたいろいろな栄養源をちょっとずつ
使っていきますよね。ラボで育っていたらずっと同じ環境なの
で、大変な状況でしか必要なかった遺伝子から欠落していくは
ずです。

─今後の展望をお聞かせください。
　
　単細胞生物の仕事で生物の姿を明らかにしていきたいです
ね。将来的に、もし植物をやるならば、発生についてなど、植
物でしかできないことをやりたいです。

─日々の生活におけるこだわりは？　
　生活の基本が研究することなので、もしもやりたいことが
あったらむしろそっちを優先させていますね。ちょっと遊びに
行きたいとか、鳥を見に行きたいと思ったら行きます。ここ（庄
内地方）は鳥を見るにはすごくいいところで、ちょっと出かけ
たら雁が見えたりします。冬だったら白鳥の他に雁が結構渡っ
てきているんですよ。秋には鷹の渡りを見に行ったりします。
そういうのは年にちょっとの間しか機会がないですからね。

─フィールド系ですね？　
　外に出るのが好きな人にとっては、ＩＡＢは研究もできるし
自然も楽しめるのがいいところですよね。
　同じ研究を続けるにしても、いろいろな環境を見ておくこと

は必要ですよね。今は海外に行くのは普通だし、違うラボを経
験するのは大事だと思いますね。わりと職を転々としているの
で、いろいろなラボをみてきましたね。

─ここのラボはインパクトが強かった、というところ
はありますか？　
　HSP 研究所という今はもうない研究所ですけれど、厚生省
と製薬会社が共同で、７年間という期限付きでヒートショック
タンパク質の研究をするために作った研究所でした。僕もそう
ですが直接雇われた研究者が１０人位で、製薬会社 4 社から
も研究者がやってきて、いろいろな出身や分野の方がいました。
僕らはバクテリアをやっていたけれど、ヒト、酵母、培養細
胞、ノックアウトマウス、という感じで本当にさまざまな分野
があって、一方で研究者は全員で 20 名程度なので全員でディ
スカッションできるサイズだったからいろいろな分野のやり方
も学べたし、会社のカラーの違いもよくわかったし、面白かっ
たですよ。初めから７年という期限付きでしたから、みんなそ
れなりの自覚を持って研究しているのも良かったです。

─アプローチが違うと、考え方も全然違いますか？　
　そうですね。それこそ、インフォ系と実験系とではかなり考
え方にズレがあることがよくわかると思うけれど、それだけ
じゃなくて、遺伝学的なやり方（僕ら）と金井さん（金井昭夫
教授）のような生化学的なやり方でもやっぱり全然違います。
ここまでわかっているけれど、次に何しよう、という時に全然
違った考え方になります。それが面白いです。

─ HSP 研究所ではそのへんもすりあわせて？
　自分自身のテーマは自分で決めるのですが、他の人のテーマ
に対しても、その人がどう考えてやるかっていうのもわかった
上で、それに対して自分の意見をしっかり言うことができる環
境でした。

─ IAB はいろんなことをやっているので、いろいろ
すぎてわかりにくくないですか？　
　もうちょっと小さかったらもっと全体が見通せるかと思いま
すけれど、でも、このサイズなら、無理じゃないと思います。
なるべくいろいろな人と話をするようにしていて、それで、一
緒にやれることは一緒にやりたいと思っています。

─本日はどうもありがとうございました。
（2007 年 11 月 6 日 インタビューア：小川雪乃  写真：増田豪）
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代謝から生命の老化現象を解き明かす。世界を舞台に活躍する女性研究者を目指したい。

小 知 和 裕 美
助 教 

─現在の研究について教えて下さい。
　博士課程の時には、線虫という生物の DNA 複製因子につい
ての生化学的な解析、たとえば、人工的に DNA 複製因子の酵
素をたくさん作って、それぞれの酵素の活性を測定して違いを
みつけるなどの研究を行っていました。その後 IAB で研究員
となってからは、もっと私たちに身近な研究テーマをやりたい
と思っていました。最近お肌が・・・とか、誰しも体の変化は
毎日感じるものですが、実際それが科学的にわかっているかと
いうと、結構わかっていないことが多いですよね。そんな風に
して、私たちみんなの関心があることって何だろう、と考えた
時に、『老化』というテーマにたどりつきました。一方で、私
が博士課程の時に研究対象としていた線虫は、約 1000 個の
細胞から構成される多細胞生物なのですが、モデル生物の１種
なので、ゲノム配列も解読されていますし、DNA 複製因子以
外にも様々な分野の知見が蓄積しています。私にはこの線虫を
扱ってきた経験があり、また、IAB でしかできない研究テーマ
をやりたかったので、IAB が得意とするメタボロミクスと線虫
とを絡めた研究テーマがないかと考えていました。
　線虫の老化について調べていたら、平均寿命より長い寿命
をもつ変異体が初めて見つかったのが線虫だということがわ
かりました。線虫はもともと 3 週間くらいの寿命なのですが、
1990 年代に見つかった age-1 という変異体の寿命は通常の
線虫の２倍くらいになるそうです。変異体の原因遺伝子がイン
スリンのシグナル伝達系に関係しているらしいなど、どの遺伝
子に変異があるから長寿命が達成されるのかというところはわ
かっていますが、遺伝型と表現型の間のところ、つまり、遺伝
子の変異により何が変わって寿命が延びているのかについては
なかなかわかっていません。 先行研究ではストレス応答が変
化するとか、抗ウイルス性の形質を獲得したのではないかとか、
代謝が変わっているかも知れないなど、諸説あります。これら
候補のうちに代謝関連のものがあったことや、インスリンだと
細胞内の代謝にもいろいろ関わってくるだろうということもあ
り、長寿命変異体の代謝物質を測定してみるのも面白そうだな、
と思い、新しく研究テーマを考えてみました。線虫のメタボロー
ム自体もあまりやられていなかったので、今はその準備に取り
かかっているところです。

─面白そうですね。
　
　線虫のメタボロームもまだやっている途中ですが、線虫はモ

デル生物なので、この寿命変異体の線虫以外でも応用範囲は広
がるのではないかと思っています。これをきっかけに線虫のメ
タボロームを展開していきたいと考えています。

─線虫のメタボローム測定は大変ですか？　
　線虫のメタボロームを測るためには、まず発生段階を揃えな
いといけません。線虫は雌雄同体なので、ほうっておくとどん
どん増えていって、大人の線虫もいれば子供の線虫もいるとい
う状態になってしまいます。そこで、最初に親を溶かして卵だ
けの状態にして発生段階を揃えます。同調させた線虫を数十時
間培養し、大人になって卵を産むまでの数時間の頃を見計らっ
て線虫を回収したら、やっとメタボロームを測定することがで
きます。測定するための線虫を準備するのにかなり時間がかか
り、また、きちんとした結果を出すためには何サンプルも用意
しなければいけないので、少し苦労しているところです。野生
体と長寿命変異体の発生の速度も異なっていたりするので、何
時に回収、とか一概に決められなかったり、また、線虫のライ
フサイクルに実験時間を合わせなければいけないので、夜中に
線虫を回収しなければいけない時は大変ですね。

─ age-1 周辺の経路はわかっているのでしょうか？　
　age-1 変異体が単離されてから、長寿命変異体のどの遺伝
子に変異があるのか、ということがどんどんわかってきていま
す。もともとは daf-2 というインスリン様ホルモン受容体を
コードする遺伝子があって、age-1 はその受容体から開始す
るシグナル伝達経路に属するリン酸化酵素をコードする遺伝子
です。野生体だとこの経路が働くので、Age-1 が Daf-16 と
いう転写因子をリン酸化して核内に移行できなくします。する
と Daf-16 が転写因子として機能しなくなることから、線虫は
普通の発生過程をたどります。しかし、age-1 や daf-2 とい
う遺伝子がなかったり機能が低下したりしている変異体だと、
ここのカスケードが滞って Daf-16 転写因子がリン酸化されず
核内に移行してしまいます。そのため、ある条件で age-1 変
異体や daf-2 変異体を育てると、核内に移行した Daf-16 転
写因子がいろいろな遺伝子を制御し、その結果として変異体の
寿命が長くなる、ということまではわかっています。その先の
知りたいことについて、メタボロームの側面から解明していき
たいです。

専門：分子生物学・バイオインフォマティクス

Research Associate
Hiromi Kochiwa
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─どういう結果が出たら面白いと思いますか？
　トランスクリプトームやプロテオームによって野生体と長寿
命変異体を比較したこれまでの研究から、制御（アップレギュ
レート、ダウンレギュレート）されている遺伝子がリストアッ
プされています。それらと照らし合わせて、個々の経路の活性
化を代謝レベルに落として見ることができたらいいなと思って
いますが、むしろ、これまでのアプローチでは見出されなかっ
たような結果が出たら面白いなと思います。また、メタボロー
ムの解析結果を糸口として、老化の制御に関与する物質を万が
一にでも見つけることができて、その物質が寿命に影響するこ
とをきちんと証明することができたら、これ以上のことはあり
ません。

─博士課程ではどのような研究をされていましたか？　
　私が博士課程の時に興味を持っていたのは、生体内に有る多
様性です。例えば、私たちヒトなどの真核生物では、ひとつの
遺伝子から複数のタンパク質が生成される選択的スプライシン
グという現象が見られます。ヒトの遺伝子数は 2 万 2 千～ 5
千くらい、線虫は 2 万くらいで、ヒトの方が選択的スプライ
シングが多かったりするので、ヒトとしての複雑性には選択的
スプライシングが関与しているのか、という観点から遺伝子の
多様性というところに興味を持って、コンピューテーショナル
な手法を用いて解析をしていました。
　対象生物はマウスでした。私たちが研究をしていた当時はマ
ウスの選択的スプライシングがどの程度起きているのかわかっ
ていなかったので、理化学研究所との共同研究で、マウスの
cDNA ライブラリーという発現している遺伝子の RNA の配列
を決定したデータの中に、選択的スプライシングがどのくらい
含まれているのか、という研究をしていました。誰も解析した
ことのないデータを使って結果を出すことはとてもエキサイ
ティングだったのですが、コンピューターによる解析は予測に
とどまるということに、物足りなさも感じていました。
　そんな時に、IAB ができることになって、バイオキャンプと
いう実験実習を体験できる機会に恵まれました。半年間、実験
に触れて、実験をすることがとても楽しかったので、博士課程
では実験を中心とした研究をしたいと思うようになりました。
そして、線虫の DNA 複製因子に関連する遺伝子の転写産物に
選択的スプライシングがあるということで、その遺伝子群を対
象とする研究テーマに取り組ませてもらえることになりまし
た。このテーマに取り組む前は、多様性によって何らかの機能
がもたらされると一途に思っていたのですが、実験で実際に取
り扱ってみると、この DNA 複製因子の遺伝子が持つ多様性の
意義は全く分からなかった。私が見つけられなかっただけなの
かもしれないですが、この経験から、オーム研究で検出される
多様性の中には、生体内に存在するゆらぎや、重複によるバッ
クアップシステム、また、進化の過程のトライアル・アンド・
エラーなんかも多く含まれているのかもしれないと思うように
なりました。 自由に実験をさせてもらえたので、回り道をす
ることも多かったのですが、情報科学と実験の両方の手法を体
得できたことは、今の自分にとって大きな糧になっています。

世界の舞台が近いと感じた。

─研究者になろうと決めたきっかけは何だったので
しょうか？
　研究室に入った当時は遺伝子の構造に関する研究をしていま
した。遺伝子にはタンパク質をコードしている領域とコード

していない領域があります。コードしている領域はエキソン、
コードしていない領域はイントロンというのですけれど、この
イントロンの長さや位置の傾向をコンピューテーショナルな手
法を使って見てみたのが学部生時代のテーマです。その成果は
他の人が注目していない点だったので論文にしてみようという
ことになり、学会発表もしました。初めての国際学会の発表
がRECOMB2000という日本で行われた学会だったのですが、
その時たまたま、イントロンを発見したウォルター・ギルバー
トというノーベル賞受賞者が講演に来ていました。私たちはそ
の講演を聴くことができて、しかも懇親会では、ウォルター・
ギルバートさんに私たちの研究について質問をしにいったので
す。それまではノーベル賞受賞者ってテレビで見たり新聞で読
むような人だと思っていたのに、目の前にいて、ほんの少しの
時間ですがお話することができました。例えば、スポーツで国
際的な舞台に出るとなると日本で１位にならなくてはいけない
など、すごく大変ですよね。でも、サイエンスの世界は学部生
でもノーベル賞受賞者とディスカッションができるということ
にすごくびっくりして、世界の舞台は近いのだと思い、それで
研究者という仕事に魅力を感じたということがあります。

─確かに、思わぬすごい人がすぐそこにいたりします
よね。
　
　修士の時に国際学会で発表したときも、ポスター発表ですご
く熱心に質問してくる人がいるなと思ったら、自分がよく読ん
でいる論文を書いた人だったりしました。頑張れば国際的な発
表の場に立つことができるし、その発表の場では、年齢も経験
も国籍も性別も関係ないというところにも、非常に魅力を感じ
ました。私が所属していた環境情報学部の冨田研究室は、学部
生でも研究成果を自分で発表することができたので、このよう
な機会を積極的に与えられていたということも、すごく恵まれ
ていたと思いますね。
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　また、自分の書いた論文を読んでくれる分野の人は限られて
いるけれども、いきなり発表する場が国際雑誌、というところ
も良いなと思って、そこも修士の学生ながらに感動しました。

女性でもずっとつづけられる職業だ
から
─研究以外でこだわりはありますか？
　今は 1 歳の子供がいて、もうひとり妊娠中ということもあっ
て、非常に子供がかりになってしまいます。研究をしている時
以外はほとんど子育てのことでいっぱいですが、でもそれだけ
だと煮詰まってしまう時もあるので、妊娠する前はヨガをやっ
ていたんですよね。瞑想する時間というのがヨガの一連の動作
の中に必ずあって、20 分程度横になって何も考えないという
時間があるんですよ。 今の私にとって、考えなくていい時間
というのがとても貴重で、他の時は研究のことや子供のことな
どいろいろ考えてしまうので、頭を空っぽにする時間の貴重さ
をしみじみと実感しているところです。
　今は妊娠中ですが、マタニティーヨガというのも産婦人科の
プログラムにあって、そこに参加して、自分だけの時間という
のを持つように心がけています。

─家で研究のことが頭から離れないことは？
　女性のすごいところは、わりと切り替えがきくところだと思
います。うちの旦那を見ていても思うのですが、男性は家に帰っ
ても仕事のことを考えたりするかもしれないけれど、私は家に
帰ったらお母さんになれる。もしかしたら、これって女性独特
なのかなって思ったりします。

─研究中にお子様のことが気になりませんか？　
　それはありますね。体調が悪そうなときや、ケガをしていて
少し痛そうな時とかは特に気になりますが、今は託児所が近く
にあるので、心配な時はすぐに見に行けます。

─すごく充実していますね。
　

学生の時は自分ひとりのことで良かったけれど、今は家族の
こともあって大変です。でも、幸せに思って毎日を過ごしてい
ます。

─今後、研究やその他のことについて、夢や展望をき
かせて下さい。

　研究者を職業として選んだことは、女性でもおそらく自分が
努力をすればずっと続けられる職業だから、という思いがあっ
たからです。今は出産や育児でそちらに時間を割かれている面
もあるのですが、それなりにこれからも研究を続けられるよう
に、低飛行ながらも頑張っていって、もうちょっと子供に手が
かからなくなったら、研究に力を注いでいきたいと思っていま
す。
　研究者だと学会にいって人と接したりとか、自分たちの所属
とは違う人とコミュニケートしたりということが非常に重要だ
と思うのですが、今はその機会がなかなか持てないんですよね。
もう少し自分の環境が落ち着いたら、またそういうことにも復
帰していって、国際的な舞台にもっと立っていきたいなと思っ
ています。学生の時は自分ひとりのことで良かったけれど、今
は家族のこともあって大変です。でも、幸せに思って毎日を過
ごしています。

─今後の研究の展開はどのようなことをお考えです
か？　
　
　

寿命と代謝の関連性が明白ではないので、まずはその解明を
目指したいです。そして、メタボロームという技術は、自分が
見たいと思う物質以外にも、まったく未知の物質も含めて一斉
に測定したデータを提供してくれるので、このデータを活かせ
るように自分の知識や解析技術を高めていくことで、膨大な
データの中から真の光を見出せればと思います。
　また、今回の研究を始めるきっかけにもなったのですが、私
たちヒトの生活に何かしらの関係があるような研究をしていき
たいと常々思っています。恐らく日本はこれから少子高齢化社
会になって、病気を治すということも重要だと思うのですけれ
ど、病気を予防するということも非常に重要になってくると思
うんですね。病気を『予防する』というところに寿命を規定す
るような要因がもし関わってくるのだとすれば、科学的な観点
からヒトの生活の質の向上に貢献できるのではないかな、とい
うモチベーションで頑張っていきたいと思っています。でも欲
張りなので、サイエンスの世界にも貢献したい。なぜヒトは老
いるのか？そんなことを考えながら、研究を続けていきたいで
す。

─最後に何かメッセージがあれば、お願いします。
　女性が仕事を続けていくのに、研究職は難しくもありますが、
かなりのやりがいも感じています。ライフワークにするには非
常に適しているのではないかと言うことを女性の皆さんに伝え
たいなと思います。

─どうもありがとうございました。

（2007 年 11 月 8 日 インタビューア：小川雪乃  写真：増田豪）
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スプリング・サイエンス・キャンプ 2010 開催される
慶應義塾大学先端生命科学研究所において、3/25-27 の 3 日間、「スプリング・サイエンス・キャンプ 2010」( 主催：JST）
が開催され、全国の高校生 16 名が参加しました。高校生たちは、最先端の遺伝子工学実験、メタボローム解析、インフォマティ
クス解析等を体験し、大変意欲的に取り組んでいました。実習終了後、オプションとして鶴岡市立加茂水族館の見学を行いまし
た。(10.3.27) [http://www.iab.keio.ac.jp/jp/content/view/405/145/]

第 9 回日本植物分類学会、奨励賞を受賞
慶應義塾大学先端生命科学研究所の仲田崇志助教は、2010 年 3 月 25 日 -3 月 28 日に愛知教育大学にて開催された第 9 回日
本植物分類学会において、奨励賞を受賞しました。(10.3.27) [http://www.iab.keio.ac.jp/jp/content/view/403/145/]

下村脩博士、IAB 初訪問
2010 年 4 月 3 日、慶應義塾大学先端生命科学研究所見学会の特別ゲストとして、
下村脩博士（2008 年度ノーベル化学賞受賞） が初めて IAB を訪問し、地元の中学
生・高校生をはじめとする約 130 名を対象に、ご講演くださいました。(10.4.3) 
[http://www.iab.keio.ac.jp/jp/content/view/406/1/]

慶應義塾大学先端生命科学研究所、オールジャパン体制で新薬開発へ
慶應義塾大学先端生命科学研究所は、独立行政法人医薬基盤研究所（大阪府茨木市、山西弘一理事長）の「保健医療分野にお
ける基礎研究推進事業」において、８つの国立の研究機関とチームを組んで、新薬開発研究を開始することを発表しました。
(10.4.15) [http://www.iab.keio.ac.jp/jp/content/view/407/145/]

慶應義塾大学先端生命科学研究所、日英共同研究開始
英国のインペリアルカレッジロンドンは、慶應義塾大学先端生命科学研究所と細胞の代謝解明のための共同研究契約を締結しま
した。(10.5.7) [http://www.iab.keio.ac.jp/jp/content/view/408/145/]

研究助手に地元高校生を 11 名採用
慶應義塾大学先端生命科学研究所は、同研究所が実施している 7 つの最
先端プロジェクトの「研究助手」として、隣接する山形県立鶴岡中央高
等学校（山田陽介校長）の生徒を任用することになりました。鶴岡中央
高等学校は 954 名の生徒が在籍しており同校生徒の希望者の中から筆記
試験と面接で 11 名を選抜し採用いたしました。この研究助手の任用式が
5 月 12 日（水）執り行われました。(10.5.12) [http://www.iab.keio.
ac.jp/jp/content/view/409/1/]

慶應義塾大学、納豆菌のゲノムを全部解読 

慶應義塾大学理工学部（神奈川県横浜市）榊原康文教授と慶應義塾大学先端生命科学研究所　板谷光泰（いたや みつひろ）教
授らの研究グループは、国立遺伝学研究所等との共同で、納豆菌ゲノムの全遺伝情報を世界に先駆けて解読しました。納豆菌は
食品分野にとどまらず、水質浄化などの環境分野、化粧品などの医薬分野への応用が注目されており、今回のゲノム解読の成
果はこれらの分野の今後の発展展開に貢献するものと期待されています。(10.5.12) [http://www.iab.keio.ac.jp/jp/content/
view/410/1/]
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技術スタッフ

遠藤慶子 

＠メタボロームキャンパス

10 年ぶりに庄内に戻ってきて、この度、技術員として仕事をさ
せていただくことになりました。わからないことだらけで不安も
ありますが、早く仕事を覚えてバリバリ働けるようになりたいで
す！ご指導の程よろしくお願いいたします。

技術スタッフ

金子未来
 ＠メタボロームキャンパス

まだまだわからないことだらけですが、少しでも早く 1 人前に
なれるよう頑張ります。よろしくお願いします。

技術スタッフ

齋藤香織
＠メタボロームキャンパス

みなさん　こんにちは。早くて 1 カ月も経ちましたが、慣れない
作業、覚えなくてはならないことばかりで、頭がいっぱいいっぱ
いです。しかし、やさしい先輩たちと居心地の良い職場で楽しみ
ながら過ごしています。毎日が充実していることにとてもうれし
く思っています。先輩たちのようにスムーズに作業ができるよう
になりたいです。そして、もっともっとたくさんの事を学びたい
と思っています。

インターンシップ

北川光洋
＠メタボロームキャンパス

世のため人のため、がん研究に新風を ! ! 囲碁好きの新参者です。  
宜しくお願いします。

インターンシップ

張　東旭
＠ラボ棟 2F

鶴岡に来て空気にも味があるって事を初めて知りました。研究は
もちろん自然満喫も楽しみですね。

２０10 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.

研究員

  It is my great honor to join this warm family. Tsuruoka 
surrounded by beautiful natural scenes is really a nice 
place to live and, of course, do research. I am always 
fueled with energy every morning. With this good living 
environment, I believe I can contribute my best to the 
science and this family.

Wei-Chi Ku 

＠ラボ棟

技術スタッフ

三浦あずさ
＠メタボロームキャンパス

ドライブしたり電車に乗ったり、遠出するのが好きです。どうぞ
よろしくお願いします！

インターンシップ

中西裕美子 

＠メタボロームキャンパス

腸内の秘密を明らかにするのが目標です。宜しくお願いします。

事務嘱託

将来の夢は占い師。映画とフランスを愛しております。よろしく
お願いします。

佐藤　紳
＠ラボ棟

事務嘱託

致道ライブラリー担当です。
図書館を広くご利用いただけるようにお役にたてるようにがんば
ります。何でもお気軽にお問い合わせください。

佐藤　透子
@ 致道ライブラリー

技術スタッフ

畑山陽子 

＠メタボロームキャンパス

今度、技術員として新しく入った畑山陽子です。いろいろと御迷
惑をおかけする事もあるかもしれませんが、頑張っていきたいと
思います。よろしくお願いします。
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