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開 催 趣 旨

National BioResource Project (NBRP)

( i )

生命科学は生命現象の謎を解明する基礎科学として重要であり、その成果は医学の発展や食糧・

環境問題を解決するためにも大きく貢献しています。その発展には研究資源である優れたバイオリ

ソースが必須であり、また、優れた研究から次の世代を担う新しいバイオリソースが生まれます。

この研究とバイオリソースの好循環が生命科学の発展を支えています。

文部科学省では、平成14年度から「ナショナルバイオリソースプロジェクト」をスタートさせ、

国が戦略的に整備することが重要なバイオリソースについて、体系的に収集、保存、提供等を行う

ための体制を整備してきました。この結果、動植物・微生物等のバイオリソース及びそれらに関す

る情報提供の拠点が整備されてきました。平成19年度から始まった第2期「ナショナルバイオリソー

スプロジェクト」では、これまでの体制を最大限に活かしつつ、新たなバイオリソースを加え、27

のバイオリソースの収集・保存・提供体制の充実、ゲノム解析等による付加価値向上や保存技術等

の開発を実施し、一層の質の向上を図って参りました。このような多様なバイオリソースを横断し

た体系的なバイオリソース整備プロジェクトは世界的にみても希であり、いくつかのバイオリソー

スではすでに世界最高水準に達しており、その研究分野の発展に大きく貢献しています。

本年度は、第2期「ナショナルバイオリソースプロジェクト」の最終年度にあたり、プロジェク

ト発足からは10年目という節目を迎えます。そこでこの度、10年にわたる「ナショナルバイオリソー

スプロジェクト」の成果を総括して今後の参考にするため、一般公開の形式で成果報告会を開催す

る運びとなりました。

成果報告会では、本プロジェクトを実施している代表者に各々のバイオリソースと関連情報につ

いての整備状況や成果を報告していただきます。また、本プロジェクトで提供したバイオリソース

の利用によって得られた顕著な研究成果の例を外部研究者から紹介していただきます。プロジェク

トに参画している研究者にとっては、他のリソースの整備状況を知る機会になり、リソースの保存

方法や成果のフィードバックなどの共通した課題解決に向けて参考にしていただけるものと思いま

す。一般市民の方にとっては、「ナショナルバイオリソースプロジェクト」について知っていただき、

バイオリソースの重要性について理解を深めていただく契機になればと考えております。

是非とも多くの皆様方に本成果報告会にご参加いただき、幅広い見地からのご意見・ご助言を賜

り、本プロジェクトの次のステップへとつなげて参りたいと願っております。

文部科学省ナショナルバイオリソースプロジェクト

広報企画ワーキンググループ

主　査　城　石　俊　彦（国立遺伝学研究所）
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プ ロ グ ラ ム

13:00 開　会 NBRP広報企画WG主査 城石　俊彦（国立遺伝学研究所）

 主催者挨拶 NBRP推進委員会主査 小原　雄治（国立遺伝学研究所）

 来賓挨拶 文部科学省

13:15 動物リソース 座長：城石　俊彦 （国立遺伝学研究所）

 ① ラット 　　　芹川　忠夫 （京都大学大学院）

 ② ショウジョウバエ 　　　山本　雅敏 （京都工芸繊維大学）

 ③ ニホンザル 　　　磯田　昌岐 （沖縄科学技術大学院大学学園／

理化学研究所脳科学総合研究センター）

14:15 微生物リソース 座長：漆原　秀子 （筑波大学生命環境系）

 ④ 原核生物 　　　仁木　宏典 （国立遺伝学研究所）

 ⑤ 酵母 　　　中村　太郎 （大阪市立大学大学院）

14:55

15:20 植物リソース 座長：岡田　清孝 （基礎生物学研究所）

 ⑥ シロイヌナズナ 　　　小林　正智 （理化学研究所バイオリソースセンター）

 ⑦ トマト 　　　江面　　浩 （筑波大学生命環境系）

 ⑧ コムギ 　　　宅見　薫雄 （神戸大学大学院）

16:20 細胞リソース・遺伝子材料・情報

  座長：小幡　裕一 （理化学研究所バイオリソースセンター）

 ⑨ ヒト・動物細胞 　　　中村　幸夫 （理化学研究所バイオリソースセンター）

 ⑩ 情報センター 　　　山崎由紀子 （国立遺伝学研究所）

17:00 閉　会 NBRP推進委員会委員　森脇　和郎

   （理化学研究所バイオリソースセンター）

※③と⑧はNBRPリソースを利用して研究成果をあげた外部の研究者の発表です。

休　　　憩



講 演 目 次

National BioResource Project (NBRP)

( iii )

動物リソース　座長：城石　俊彦（国立遺伝学研究所　教授）

「世界のラットリソース拠点NBRP-Rat」
　芹川　忠夫　　京都大学大学院医学研究科附属動物実験施設　教授 …………………………… 1

「ショウジョウバエリソースの10年の歩みと今後の課題」
　山本　雅敏　　京都工芸繊維大学ショウジョウバエ遺伝資源センター　教授 ………………… 3

「ニホンザルを用いた社会的脳機能研究」
　磯田　昌岐　　沖縄科学技術大学院大学学園　准教授
　　　　　　　　理化学研究所脳科学総合研究センター　客員研究員 …………………………… 5

微生物リソース　座長：漆原　秀子（筑波大学生命環境系　教授）

「バクテリア界のスーパーモデルたちのリソースセンター」
　仁木　宏典　　国立遺伝学研究所系統生物研究センター　教授 ………………………………… 7

「究極のモデル真核生物「酵母」の研究を支えるNBRP酵母」
　中村　太郎　　大阪市立大学大学院理学研究科　教授 …………………………………………… 9

植物リソース　座長：岡田　清孝（基礎生物学研究所　所長）

「ポスト・ポストゲノムプロジェクトに向けたシロイヌナズナの基盤整備」
　小林　正智　　理化学研究所バイオリソースセンター実験植物開発室　室長 …………………11

「トマトの秘密を解き明かすバイオリソース」
　江面　　浩　　筑波大学生命環境系　教授 …………………………………………………………13

「倍数性進化の再現系を利用したコムギ祖先野生種の多様性評価」
　宅見　薫雄　　神戸大学大学院農学研究科　准教授 ………………………………………………15

細胞リソース・遺伝子材料・情報　座長：小幡　裕一（理化学研究所バイオリソースセンター　センター長）

「細胞工学ビッグバーン」
　中村　幸夫　　理化学研究所バイオリソースセンター細胞材料開発室　室長 …………………17

「リソースの可能性を広げる情報ネットワーキング」
　山崎由紀子　　国立遺伝学研究所生物遺伝資源情報総合センター　准教授 ……………………19



世界のラットリソース拠点 NBRP-Rat
芹川　忠夫京都大学大学院医学研究科附属動物実験施設　教授
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我が国においては、高血圧、糖尿病、てんかんなど、ヒト疾患の優れたモデルラットが世界に先駆
けて開発されてきた。ナショナルバイオリソースプロジェクト「ラット」（NBRP-Rat）の発足にあたっ
て、分散維持されている全てのラット系統を収集することを当初の目標にして、ラット系統を効果
的に活用できる収集・保存・提供システムを構築し、それを運用するという本プロジェクトを開始
した（Nature 2004年5月6日号に紹介）。収集した主なラット系統については、ゲノムプロファイル
と特性プロファイルを作製して、系統樹と共にユーザーフレンドリーなデータベースにて公開した。
すると、サイエンス誌は研究目的に最適なラット系統を選択するには、NBRP-Ratを利用すべきだ
と紹介した（Choose your rat, Science 2005年7月15日号）。また、増加するラット系統を確実に保
存するため、生体維持に加えて胚および精子の超低温保存を進めた。その技術普及のために、「ラッ
ト胚・精子の超低温保存と個体復元マニュアル」（日本語版DVD、2006年）と、その英語版DVD

（2007年）を作製してラットコミュニティーに配布した。Nature Genetics誌のラットの特集（2008
年5月号）においては、我々の標的遺伝子変異ラット作製用ENU誘発ラットミュータントアーカイ
ブの開発、ラット遺伝解析のためのSNPとハプロタイプマッピングなどの論文が含まれ、ラットコ
ミュニティーの見解（総説）と本誌のYear of the Ratというタイトルの論説には、NBRP-Ratが国
際的に大きな貢献をしていることが紹介された。NBRPのゲノム情報等整備プログラムにおいて、
F344/StmとLE/StmのBACクローンを整備した。現在、F344/Stmの全ゲノムシークエンス解析が
進行中である。この間、ラットES細胞とiPS細胞の確立、さらにはES細胞、ZFNあるいはTALEN
技術を用いた遺伝子ノックアウトラットの開発が報告されるようになった（Enter the rat（ラット時
代に入る）Nature 2010年9月9日号、Breakthrough of the year: Rats Redux（ラットの復古）Science 
2010年12月17日号を参照）。遺伝子改変ラットの急激な増加を想定して、NBRP基盤技術整備プロ
グラムにて「ラット精子に関する基盤技術の整備」の研究も進行中である。平成23年11月現在、寄
託数は634系統に達し、提供件数は800件を超えた。提供したラットの最近の成果例としては、心肥
大の原因遺伝子の同定と機能解析に関する国際共同研究が挙げられる（Nature 2011年10月6日号）。
NBRP-Ratは、EUのEURATRANS（European large-scale functional genomics in the rat for 
translational research)プロジェクト、米国のRGD（Rat genome database）との国際連携を柱に、引
き続き貢献が期待されている。
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ショウジョウバエリソースの10年の歩みと今後の課題
山本　雅敏京都工芸繊維大学ショウジョウバエ遺伝資源センター　教授
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ショウジョウバエが遺伝学の研究に使用された最初の記録は、ノーベル賞の対象研究である遺伝
子の染色体説を証明した有名なMorgan（1910）の実験であり、ショウジョウバエの最初の突然変
異体である白眼（white）突然変異を用いたものであると広く一般には言われている。科学史的に
も現代遺伝学の始まりはこのMorganに始まるとされる。しかし、なぜ、Morganがキイロショウジョ
ウバエを用いて遺伝学の研究をする事に決めたのかという背景については、あまり話題にされてい
ない。この点については、マウスの研究者として著名なCastleの、「ショウジョウバエは同系交配
によって妊性の低下が無く近交系が継続可能」という研究成果に着目した事に始まる。遺伝資源の
維持に関する重要なシステムがメンデル遺伝の再発見と同時期に認識された事は興味深い。

white突然変異体の発見後は、急激な勢いで多くの突然変異体が発見された。発見直後にニュー
スレターに掲載されて、系統カタログとして書籍となり、研究者間では「Bible」と呼ばれ、研究室
の必携アイテムであった。それらのリソースは、研究途中であっても海外からの研究者の分譲依頼
に応え、無料で提供された。これは恐らく基礎生物学研究にしか使用されなかったショウジョウバ
エだからこそ可能であった研究コミュニティの理想的な体制であった。

ショウジョウバエには他のモデル生物にはない研究上有利な特徴が多い。高等真核生物で体は小
さく、狭い空間での飼育が可能で、繁殖力が高く、しかも世代交代が早い。人に有害な病原菌等を
媒介しない、安価で安全に多くの個体数を飼育できる。さらに、染色体数が少ない上に、唾腺染色
体の存在により、染色体レベルの詳細なゲノム解析が1930年代から行われてきた。成虫を１個体ず
つ３－５万匹観察することができることから、集団遺伝学の実験動物として非メンデル遺伝の証明
と、その原因となるトランスポゾンの発見、さらにはそのゲノム内転移など古典的遺伝学から分子
遺伝学まで多様な研究に不可欠な実験用生物となった。膨大な研究成果は多種多様な遺伝資源を生
み出した。生体の構造異常、染色体異常、修復異常、不妊、致死などの突然変異体を道具（tool）として、
また新しい研究成果が生まれ、普遍性の高い生命機構の解明に不可欠なモデル生物となっている。

ショウジョウバエ遺伝資源センターの発足後３年目に、NBRPプロジェクトが開始された。1998
年まで機能していたヨーロッパショウジョウバエ系統センターの系統を移管後、世界最大の系統数
を維持するショウジョウバエの中核機関を目指した。系統維持のための合理化、機械化、リソース
第一主義の徹底、データベースの整備を経て、提供数も増加させた事業の初期整備事業を紹介する。
さらに、今後も継続して国際規模でNBRP「ショウジョウバエ」を運営し、研究の支援事業を推進
するために必要な今後の課題とリソースについて述べる。
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2185-2195.

2. ショウジョウバエ12種の全ゲノムの解析。ゲノムを基盤とした遺伝子の機能解析と進化。
Evolution of genes and genomes on the Drosophila phylogeny free access. Drosophila 12 
Genomes Consortium, Nature 2007: 450, 203--218.

3. ショウジョウバエを用いた医学研究への展開。自然免疫や心臓病の研究など。
“The dorsoventral regulatory gene cassette s patzle/Toll/cactus controls the potent antifungal 
response in drosophila adults”. Lemaitre et. al., Cell 1996;86, 973-983. “Tinman/Nkx2-5 acts 
via miR-1 and upstream of Cdc42 to regulate heart function across species”. Qian et. al., J. Cell 
Biol. 2011, 193, 1181-1196

4. 蛍光標識の応用による遺伝子の発現研究
Improved monomeric red, orange and yellow fluorescent proteins derived from Discosoma sp. 
red fluorescent protein, Shaner, N. C. et al.,  Nature Biotechnol. 2004, 22, 1567-1572.

5. ゲノム情報からプロテオミクスやメタボロミクスへの進展
“Proteome mapping of the Drosophila melanogaster male reproductive system”.  Takemori N,  
and Yamamoto, M-T, Proteomics 2009, 9, 2484-2493.  “Proteome profiling reveals tissue-specific 
protein expression in the male reproductive system of Drosophila melanogaster”.   M-T 
Yamamoto, and Takemori, N., FLY 2010, 4, 36-39.



ニホンザルを用いた社会的脳機能研究
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基礎、臨床を問わず、脳神経科学の発展は霊長類であるサルを用いた研究に大きく依存してきた。
これは、ヒトに特徴的な手指の巧緻運動を可能にする神経機構がサルにも備わっていることや、記
憶、注意、学習、道具使用、遂行機能、概念形成といった様々な高次脳機能がサルにも備わってい
ることが主な理由である。実際、脳卒中や脊髄損傷後の運動機能回復をめざす研究においても、また、
高次脳機能の機能局在や生理・生化学的基盤の解明を目的とする研究においても、得られた成果は
人類の健康と福祉の増進に多大な恩恵をもたらしてきた。

社会的脳機能の研究は脳科学における新たな潮流である。実社会における人々の思考、感情、行
動は、他者や社会の影響を大きく受け、他者との関係性を通じて絶えず変化する。対人関係の破綻
や対人コミュニケーションの問題など社会への適応障害が大きな社会問題となる現代において、社
会的脳機能の解明は最重要課題の1つであり、そこにおいて本来社会的動物であるサルを用いるこ
との意義は計り知れなく大きい。我々は、ナショナルバイオリソースプロジェクト「ニホンザル」
から動物の供給を受け、社会的脳機能の解明とその臨床応用をめざすべく、自己と他者の行為（目
的を達成するために行う意味のある動作）に焦点をあてた新たな研究を開始した。

人々は自己の行為によって行動の目的を達成する一方、他者の行為の観察を通じて他者固有の行
動背景 ―例えば、意図、信念、欲求― を推測する。したがって、社会に適した行動を企画・実行
するうえで、他者の行為は自己の行為と同じく重要である。我々は自己の行動決定に際して他者の
行動情報を使うことが必要とされる場面を設定し、ニホンザルの大脳皮質前頭葉に存在する神経細
胞の興奮性活動を記録した。そして、この脳部位には、自己の行動情報の処理を担う神経細胞と他
者の行動情報の処理を担う神経細胞が多数存在することを見出した。興味深いことに、他者の行動
を正しく読み取ることのできない個体においては、他者の行動情報処理を担う神経細胞が有意に少
ないこともわかった。他者の行動情報を自己の行動決定に生かすプロセスにおいて、前頭葉の神経
細胞が重要な役割を担っていると考えられる。今後、一方では社会的脳機能の生理学的、生化学的、
ならびに遺伝学的基盤の解明を進め、他方では社会適応行動の破綻の原因解明と治療法の確立に向
けた橋渡し研究を展開してゆくことが重要となる。
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バクテリア界のスーパーモデルたちのリソースセンター
仁木　宏典国立遺伝学研究所系統生物研究センター　教授
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ナショナルバイオリソースプロジェクト（NBRP）の発足から、早くも十年を迎えました。開始
直後は、国立遺伝学研究所の微生物保存センターの大腸菌変異株が中心でした。その後、ゲノム情
報を元に開発されたポストゲノム時代の新規リソースが次々と寄託され、リソースの種類も増えま
した。特に大腸菌では、全遺伝子について遺伝子破壊株、遺伝子クローン化株、またトランスポゾ
ン破壊株など多種のリソースが作成され、研究の目的に合わせて利用されています。今では、毎年
400件を超える依頼に応えて、本センターから27万株を超えるバクテリアリソースが世界中に配布
されるようになり、世界中の研究者が利用するまでになりました。

また本リソースの特徴の一つに、全遺伝子破壊株を一括して分譲している点が挙げられます。大
腸菌のKEIO変異株コレクションは、3909株の遺伝子破壊株（すなわち3909遺伝子の破壊変異）か
ら成っています。このコレクションを一括して、これまで129セット、実に50万株を分譲して来ま
した。KEIO変異株コレクションのような遺伝子破壊変異株セットは、薬剤の感受性のスクリーニ
ングや新規の遺伝子機能の探索に適しており、これを活用した研究が活発になっています。実際、
KEIO変異株から生まれた成果が次々と発表されてきています。

当リソースセンターでは、独自に細胞形態の情報をKEIO変異株に加えて提供しています。この
情報から菌の形態が桿菌から球菌に変化する変異を発見しました。この遺伝子は機能不明とされて
いましたが、バクテリアの細胞形態の制御に必須な遺伝子であることが判ってきました。また、
KEIO変異株には栄養要求性を示す変異も多くあります。この中には、どの栄養物質の要求性になっ
ているのかも判っていない変異体が少なからずあります。そのような破壊株の一つを調べたところ、
パントテン酸の前駆体であるβアラニンを要求することが判りました。パントテン酸の代謝経路の
全容は明らかにされており、βアラニンの合成に必要な酵素の遺伝子panDもすでに決定していまし
た。詳しく調べたところ、この新規のβアラニン要求性変異遺伝子の産物は、このβアラニン合成
酵素PanDの活性化因子として機能していることが明らかになりました。PanDはピルボイド酵素と
呼ばれ、この酵素群では自己切断とその末端の修飾により酵素の活性化します。しかし、大腸菌の
PanDではこの切断に補助因子が必要だったのです。

枯草菌の遺伝子破壊株も整備して提供を始めています。しかし、枯草菌の遺伝子破壊株はまだ
2092株しか揃っておらず、完全なコレクションの整備が求められています。また、全ゲノム配列が
さらに安価になれば塩基配列レベルでのリソースの品質の検定も必要となってくるでしょう。1000
を超えるバクテリアのゲノムが解読され、さらに増え続けている今、遺伝子の機能の実験的な解明
に適した大腸菌と枯草菌はますます重要なモデル生物となっています。そして、そのリソースは今
後も重宝なリソースとして活用が見込まれます。このような研究の趨勢に応じて、本リソースセン
ターも成長して行きます。
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究極のモデル真核生物「酵母」の研究を支えるNBRP酵母
中村　太郎大阪市立大学大学院理学研究科　教授
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酵母とは
自然界に多くの種類の酵母が存在するが、研究には分裂酵母S. pombeと出芽酵母S. cerevisiaeがよ
く用いられる。これらの酵母はいずれも高度な遺伝学、生化学、分子生物学、細胞生物学的なアプロー
チが可能であること、ゲノム配列が早い時期に決定され、データベースも充実していることなどか
ら、「究極のモデル真核生物」として世界中で用いられている。

酵母遺伝資源センター・・・NBRPの実施機関
事業の実施は酵母遺伝資源センター（YGRC）で行っている。大阪市立大学理学研究科は分裂酵母、
大阪大学工学研究科は出芽酵母を担当し、それぞれの専門性をいかしている。また、運営委員会は
大学や公的研究機関、民間企業の酵母研究者からなり、さまざまな方向から事業に対する意見をい
ただいている。

第2期の成果
①保有リソース

菌株は37,000株、DNAリソース99,000件、他DNAライブラリーなど、世界最大のラインナップ
となった。ゲノムワイドなGFP遺伝子発現菌株ライブラリー、オーキシンデグロン誘導型デグロ
ンプラスミドセットなどは特に需要が高い。また、ゲノムクローン、完全長cDNAクローンなど
のゲノムワイドなクローンセットも充実させた。

②提供
ここ数年は年間約2,000件のリソースを提供し、そのうち約60％は海外24 ヶ国に提供している。

③データベース
NBRP情報代表機関の協力のもとに、染色体地図にリソースをリンクさせたデータベースを作成
した。本データベースでは、地図を見るようにリソースを視覚的に確認でき、各リソースから外
部の遺伝子情報のデータベースにリンクしている。また、選んだリソースからダイレクトにオン
ラインでオーダーできるようにした。

④課金システムの構築
提供にかかった実費をユーザーから徴収するためのオンラインシステムを構築した。クレジット
カード払いにも対応しており、世界中のユーザーに利用して頂いている。

⑤成果論文
NBRP酵母から寄託されたリソースを用いた成果論文は約300件である（第2期は180件）。下記

「NRBP酵母が分譲したリソースが使われている代表的な論文」に示すように、NBRP酵母が提供
したリソースを使った論文が世界のトップジャーナルに多く掲載されている。

以上のように、NBRP酵母は第2期の事業を通じて、世界最大規模の酵母リソース機関になった。
今後は日々変化する「研究者が必要な旬のリソース」を把握・収集し、ユーザーの視点に立ったリソー
ス機関としてさらに発展させていきたい。
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ポスト・ポストゲノムプロジェクトに向けたシロイヌナズナの基盤整備
小林　正智理化学研究所バイオリソースセンター実験植物開発室　室長
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高等植物で初めてシロイヌナズナのゲノム全塩基配列が決定されてから、昨年末でちょうど10年
が経ちました。この間、シロイヌナズナの研究コミュニティでは、逆遺伝学的な手法を駆使してシ
ロイヌナズナの全遺伝子の機能を解明することを目的としたポストゲノムプロジェクトを、国際連
携のもとで推進してきました。そしてその原動力として、完全長cDNAや遺伝子破壊系統に代表さ
れるゲノムリソースの網羅的な整備が進められました。

理研BRCの設立、そしてNBRPのスタートがポストゲノムプロジェクトの開始と重なっていたこ
とは、日本の研究コミュニティにとって幸運でした。理研をはじめとした国内の研究機関で樹立さ
れた我が国独自のゲノムリソースをNBRPの枠組みの中で収集、保存、提供することにより、膨大
な数のリソースを国内外の研究者が活用できる環境が整備され、植物研究分野での我が国の貢献を
世界に向かって示すことができたからです。この10年間に積み重ねた実績により、理研BRCはア
ジアを代表するシロイヌナズナリソースのセンターとして国際的な位置づけを獲得するに至ってお
ります。更に付け加えれば、第2期NBRPでは品質の向上を目標に適切な検査・管理体制を導入し
た結果、提供するリソースは世界最高水準の品質と評価されるに至っております。

10年にわたって続けられてきたポストゲノムプロジェクトの終了を受けて、それでは今後のシロ
イヌナズナ研究はどこに向かうのでしょうか。国際シロイヌナズナ推進委員会（MASC）で行われ
ている議論からは、大きく分けて次の2つの方向性が見て取れます。即ち、モデル植物としてのシ
ロイヌナズナの利点を活用して未知のゲノム機能を解明してゆく基礎研究と、シロイヌナズナで蓄
積された成果を実用植物に移転して環境や食料に関わる問題の解決につなげてゆく応用研究です。
折しも次世代シークエンサーなど画期的な解析装置を活用した研究が始まっており、リソースの品
質管理にも新たな技術の適用が望まれています。理研BRCは、今後の研究動向を注視しつつ時代に
即した品質管理技術の開発と特性情報の付加を進め、引き続き世界最高水準のリソースを研究コ
ミュニティに提供してゆきたいと考えています。
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トマトの秘密を解き明かすバイオリソース
江面　　浩筑波大学生命環境系　教授
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トマトは、果実の着果、肥大、日持ち、糖や機能性成分の蓄積などの果実研究（Fruit Biology）の
モデル植物である。さらに、食品としても世界中の様々な国・地域で広く栽培・消費され、産業的
にも極めて重要な品目である。このような背景から、トマトの果実としての重要形質の研究が古く
から世界中で行われている。2003年からは、そのような研究を加速するため、トマト研究の国際コ
ンソーシアムが結成され、全ゲノム解読情報も含めたリソースとそれを効果的に活用するための
ツール開発が行われている。我が国は、2007年からトマトをNBRPリソースの1つとして選定し、
筑波大学を中核機関、かずさDNA研究所を分担機関として、モデルトマト品種であるマイクロト
ムを基盤としたリソースの整備と配布に務めてきた。具体的には、EMSやγ線処理により誘導した
変異誘発系統、完全長cDNAクローン、BACクローンなどの整備、また全ゲノム解読などを進めて
きており、準備の整ったリソースから順次、配布及び情報公開を行ってきている（Aoki et al., 
2010; Saito et al., 2011）。さらに、研究者コミュニティーでは、マイクロトムの高効率形質転換技
術の開発、TILLINGのプラットホーム開発（Okabe et al., 2011）、メタボローム解析技術の開発

（Kusano et al., 2011）などが行われてきた。現在、これらのリソースとツールを活用したトマトの
重要形質の分子機構解明の研究が進められており、その一端が明らかになりつつある。さらに、基
礎研究に止まらず、開発研究への成果活用も始まっている。本講演では、その事例として、3つの
研究を紹介する。1つ目は、糖蓄積に関する研究で、トマト果実での糖蓄積に重要な役割を果たす
新規のvacuolar processing enzymes（VPE）遺伝子について（Ariizumi et al., 2011）、2つ目は、果
実の単為結果性についての変異体の選抜と変異遺伝子の同定について（Saito et al., 2011）、3つ目は、
果実の日持ち性についての変異体の選抜と変異遺伝子の同定についてである（Okabe et al., 2011）。
今後、バイオリソースを活用して、トマトの他の重要形質の秘密が次々と解き明かされ、その成果
が我々の社会に還元されるものと期待される。
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倍数性進化の再現系を利用したコムギ祖先野生種の多様性評価
宅見　薫雄神戸大学大学院農学研究科　准教授
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パンコムギは異質6倍体の栽培種で、異質4倍体の栽培二粒系コムギと野生2倍種のタルホコムギの
種間交雑と核内倍加により成立した。パンコムギ成立の倍数性進化の初期過程は人為的に再現可能
であり、タルホコムギ有用遺伝子のパンコムギ育種への利用を可能にしてきた。二粒系コムギ
Langdonを母親に用いると多くのタルホコムギ系統を花粉親にして合成パンコムギ系統を容易に作
出でき、我々は分布域を網羅するタルホコムギ系統を用いた合成パンコムギ系統群を確立した。こ
の系統群はタルホコムギの種内変異の8割以上を網羅すると推定され、祖先種の多様性を6倍体の遺
伝的背景下で評価する新たな実験系統と言える。一方、この合成パンコムギ系統の育成過程で、
LangdonのABゲノムとタルホコムギのDゲノムとの間で起こるエピスタティックな相互作用につい
て新たな知見を得ることができた。Langdon（4倍体）とタルホコムギ（2倍体）の特定の交雑組み
合わせでは、F1雑種（3倍体）の顕著な生育不良が認められた。生育不良を示す雑種のうちハイブリッ
ドネクローシスでは、病害抵抗性発現過程における過敏感細胞死に似た反応や茎頂分裂組織におけ
る細胞分裂活性の極端な低下が起こっていた。このような3倍体F1雑種コムギの成立を阻害する遺
伝子を持たないカスピ海南岸地域のタルホコムギ系統がパンコムギの成立に関わったと推定され
る。さらに、3倍体F1雑種の自殖により6倍体（F2）の合成パンコムギが生じるが、この3倍体から
6倍体の出現頻度にタルホコムギの系統間差が認められ、その原因遺伝子座として複数のQTLが検
出された。これらのQTLは3倍体F1雑種の減数分裂に関与すると考えられ、6倍体の出現頻度を上
げる対立遺伝子の場合、復旧核を形成して非還元配偶子の形成を促進する働きを持つ。先に述べた
3倍体F1雑種の生育不良は、通常2倍体の系統間交雑であれば種分化を導く生殖隔離遺伝子として
機能するはずだが、新たな異質倍数体の形成過程においては抑制的に作用する遺伝因子であった。
このように、コムギ属植物の遺伝資源には、種間交雑によってその存在を初めて知ることのできる
遺伝子が内包されており、NBRPコムギの膨大なコレクションは異質倍異数性進化をめぐる新たな
遺伝的多様性研究を推進する重要なツールであると言え、ゲノムワイドマーカーによる更なる研究
の発展が期待される。
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細胞工学の歴史はおそらくは細胞培養技術の開発に遡るものと思われる。最初に細胞培養が行わ
れたのは、記録に残るところでは、20世紀初頭にカエルの神経細胞の培養に成功したのが始めであ
る（1907年）。その後、鶏の細胞で継代培養に成功し（1912年）、試験管の中で半永久的に増殖を
続けることが可能な不死化細胞の樹立に成功したのは1940年のことであり、今でも汎用されている
マウスL cellである。その後、ヒトの癌細胞の継代培養を繰り返すことで不死化細胞が樹立できる
ことも発見されたが、世界初のヒト癌細胞株となったのは、今でも世界中で汎用されているHeLa
細胞（子宮頸癌由来）である（1952年）。培養細胞、特に不死化細胞は、きわめて使い易い研究材
料であり、HeLa細胞の樹立成功に触発されて、その後多種多様な癌細胞株が樹立されることとなっ
た。こうした癌細胞株は不死化細胞であるが故に、多数の研究者が利用することが可能であり、不
死化細胞を広く多くの研究者に分譲する機関として細胞バンク機関が設立された。理化学研究所（理
研）で細胞バンクを始めたのは1987年、理研ジーンバンクという名称で細胞バンク事業とDNAバ
ンク事業とを開始した。

上記の不死化細胞樹立の技術開発は細胞培養の歴史上の大きな金字塔であるが、次なる金字塔は
胚性幹（ES）細胞の樹立技術の開発であったと言える。マウスES細胞の樹立に成功したのは1981
年のことである。ES細胞は試験管の中で全身のありとあらゆる組織細胞に分化できる能力を有する
のみならず、個体（マウス）形成にも貢献できる細胞であった。そして、遺伝子の相同組換えとい
う現象（詳細は別途検索を願います）と組み合わされ、特定の遺伝子を欠損したマウス個体を自由
自在に作成する技術へと発展し、20世紀終盤の遺伝子機能解析研究に莫大な貢献をした。その貢献
者たちは、2007年にノーベル医学生理学賞を受賞している。1998年にはヒトES細胞が樹立された。

そして、次なる金字塔は、京都大学の山中伸弥教授によって開発されたiPS（induced Pluripotent 
Stem）細胞樹立技術である。体細胞（皮膚の細胞等）に簡単な遺伝子操作を施すだけで、ES細胞
と同様な細胞を作出する技術を開発したのである。この技術及びそこから派生した類似技術は、再
生医療分野のみならず、疾患研究分野及び創薬研究分野等にも大きな革新をもたらし、細胞工学分
野にビッグバーンをもたらしたと言っても過言ではない。

こうした情勢下、細胞バンク事業の社会的責務はますます大きなものとなっている。
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ナショナルバイオリソースプロジェクト（NBRP）「情報センター整備」プログラムでは、情報公開
を通してリソースの利用を促進することを目標に活動をしてきました。個別には各リソース機関の
情報公開を後方支援し、全体としてはプロジェクトのポータルサイトを管理するまとめ役を担って
います。集積した500万件以上のリソース情報、それらの入手方法、NBRPリソースを使った成果
論文（約8000報）などはプロジェクトのホームページから完全公開しています。情報センターでは
このほか、生物グループ横断検索サービスとして、全リソースの一括キーワード検索、遺伝子オン
トロジーからの閲覧・検索、DNA配列の相同性検索などのサービスも提供してリソースの利用拡
大に努めてきました。
個々のデータベースに目を向けてみますと、NBRPリソース情報が単独で公開されているものは少
なく、ほとんどのリソースが外部情報と何らかのつながりを持っていることに気がつきます。たと
えばDNAクローンならば、最新のゲノム配列やアノテーション情報を外部から取得し、クローン
をマッピングして情報提供している例があります。これらをマップ上で眺めると、関連する遺伝子
や前後の遺伝子、あるいはカバー領域の異なるクローンなどが一目瞭然となり、欲しいクローンの
選択がし易くなるでしょう。また、NBRP系統のアレルが外部データベース（WormBase）と相互
リンクすることによって情報を補完し合っている線虫の例もあります。ここでは2つのデータベー
スのそれぞれの利用者がリンク先の別のデータベースに誘導されるというメリットがあります。こ
のような外部データベースとの連携はより具体的で、わかりやすい情報共有のあり方ですが、ネッ
トワーク世界の進展は更なる広がりの可能性を示唆しています。
分野横断的に共通のプラットフォームを提供してくれる様々なオントロジーを利用した検索は、
まったく新しいリソースを見つけるチャンスをもたらすでしょう。論文とリソースとMeSH termを
つかったクラスタリングによって、特定の研究分野で高頻度に使われるリソースを見つけることが
できるかもしれません。
ネットワークのさらなる発展が我々に及ぼす影響力は計り知れず、想像を遥かに超える威力で情報
の有効利用を促進することでしょう。情報センターではリソースの可能性を最大限引き出すための
あらゆる情報公開方法を模索し、実現していきたいと思います。
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