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研究成果の概要（和文）： 
 特定領域研究「生殖系列の世代サイクルとエピゲノムネットワーク」の総括班として、１）
生殖系列の分化決定機構、２）配偶子形成・減数分裂とエピゲノムネットワーク、３）受精・
初期胚におけるエピゲノム変化と発生能の３つの研究項目を推進した。その結果、多能性幹細
胞から始原生殖細胞を誘導することに成功したほか、クローンマウスにおける性染色体不活性
化の異常の発見、生殖細胞におけるエピゲノム制御ネットワークの解明などの成果があり、公
開シンポジウムや国際シンポジウム（合計５回）で情報発信を行なった。また、４回の若手勉
強会を開催して研究者育成に努めた。 
 
研究成果の概要（英文）： 
 As the management team of the Grants-in-Aid for Scientific Research on Priority Areas 
titled “The Germline: Its Developmental Cycle and Epigenome Network”, we organized 
various scientific and social activities and promoted three major research projects: 1) cell 
fate determination for germline development; 2) epigenomic regulation in gametogenesis 
and meiosis; 3) epigenomic reprogramming in fertilization and early development. Our 
major scientific outcomes are: in vitro induction of primordial germ cells from pluripotent 
stem cells; discovery and correction of aberrant X-chromosome inactivation in cloned mice; 
dissection of the epigenomic regulatory networks in germ cells. To share the latest research 
results with the community, we made a website in Japanese and English and hosted four 
domestic and one international symposium. We also supported young scientists’ forum.  
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さまざまな細胞のなかで唯一次世代へ遺伝
情報を伝達することのできる細胞系列であ
る。この生命の根源ともいえる細胞を生み出
して機能させるため、生物は各世代において
生殖細胞系列への運命決定、雌雄生殖細胞の
特徴づけ、減数分裂と卵子や精子の形成、受
精と発生能の獲得といったサイクルを連綿
とくり返す。 
 一方、近年の研究により生殖細胞系列の分
化や機能にはゲノムのみならずエピゲノム
の制御が重要であることが分かってきた。エ
ピゲノムの重要性の発見には我が国の研究
者が大きな役割を果たした。そこで、生命の
糸を紡ぐ生殖系列の世代サイクルの分子基
盤であるゲノムとエピゲノムの制御ネット
ワークを明らかにし、我が国の生殖細胞研究
を一層推進することを目的として、特定領域
研究「生殖系列の世代サイクルとエピゲノム
ネットワーク」を立ち上げた。 
 
２．研究の目的 
 特定領域研究「生殖系列の世代サイクルと
エピゲノムネットワーク」の研究を推進する
ために総括班を組織し、様々な支援活動を行
う。すなわち、本研究の目的は１５名の計画
研究代表者と約２０名の公募研究代表者が
自由な発想のもと調和の取れた研究活動を
展開できるよう、領域の総括、評価、交流、
広報、若手の育成のための活動を行い、領域
のスムーズな運営を図ることである。 
 
３．研究の方法 
 総括班には領域代表者のほか、計画研究代
表者から事務担当１名、広報担当１名、企画
調整担当３名を置き、領域外の評価担当（研
究協力者）を小原雄治（国立遺伝学研究所）、
相賀裕美子（国立遺伝学研究所）、田賀哲也
（東京医科歯科大学）、高木信夫（北星学園）、
角田幸雄（近畿大学）、諸橋憲一郎（九州大
学）の６名の先生方にお願いした。具体的な
推進策として、１）総括班会議の開催、２）
公開シンポジウムの開催（国際シンポジウム
含む）、３）若手勉強会の支援、４）研究活
動の広報、５）研究内容の評価などの活動を
行った。 
 
４．研究成果 
 本領域の研究は、研究項目 A01「生殖系列
の分化決定機構」、A02「配偶子形成・減数
分裂とエピゲノムネットワーク」、および
A03「受精・初期胚におけるエピゲノム変化
と発生能」を設定して推進した。その結果、
多能性幹細胞から始原生殖細胞を誘導する
ことに成功したほか、クローンマウスにおけ
る性染色体不活性化の異常の発見、生殖細胞
におけるエピゲノム制御ネットワークの解
明などの優れた成果があった。また、雌雄の

生殖細胞の特徴づけ、減数分裂におけるエ
ピゲノムの役割、受精のメカニズムの解明
に関して成果があった。受精後のリプログ
ラミング因子の同定は非常に困難なテー
マであることが分かったが、世界的に見る
とDNA脱メチル化に関わるとされるTET
ファミリー蛋白質の同定があり、本領域で
はむしろ特定の配列にリプログラミング
抵抗性を付与する因子の同定に優れた成
果があった。以上の成果はいずれも一流の
国際科学ジャーナルに掲載され、Cell 誌に
１報、Nature 誌に４報、Science 誌に３報
の論文を発表することができた（いずれも
領域内の研究者が責任著者）。 
 
 領域内の連携については、計画研究の原
著論文の３１％が領域内共同研究による
ものであったことから、特定領域研究の意
義を十分に実現したと考えている。また、
その２分の１が研究項目を越えた領域内

共同研究であり、各研究項目の連携状況も
極めて良好であったといえる。公募研究を
加えた全班員の原著論文では２２％が領
域内共同研究であった。 
 本領域の成果は幅広い波及効果をもつ
と考えられ、たとえばクローン技術をはじ
めとする発生工学技術の向上、産業動物育
種技術の改善、幹細胞生物学や再生医療の
発展、不妊・流産・先天異常の解明、生殖
補助医療の改善などへの大きな貢献が期
待される。 
 研究成果の公表は日本語および英語の
ホームページを通して行ったほか、５回の
公開シンポジウム（うち１回は国際シンポ
ジウム）、１回の市民公開講座（最終年度
に京都で開催）による成果発信も行なった。
ホームページではインパクトファクター
が１０を越える雑誌に掲載された論文２
０報についての解説記事を掲載した。平成
２２年１１月に福岡で開催した国際シン
ポジウムでは、John B. Gurdon 先生（２
０１２年ノーベル医学生理学賞受賞）と
M. Azim Surani 先生による特別講演を含
む３日間の研究交流を行なった。おふたり



 

 

の先生からは本領域に対し「日本が世界の生
殖細胞研究を牽引している」との非常に高い
評価をいただいた。この国際シンポジウムの
内容は、Differentiation 誌の symposium 
report で紹介された（Differentiation 81, 
217-221 (2011)）。さらに情報発信の一環とし
て、「実験医学」（平成２１年２月号）特集：
生殖細胞サイクル（企画：松居靖久）に５つ
の研究室が総説を発表した。 
 これ以外の総括班活動としては、特定領域
研究「性分化」と合同の領域会議を１回開催
して研究交流を行なったほか、領域内の若手
研究者が企画した４回の「生殖サイクル若手
勉強会」を支援し、研究者の育成にも努めた。 
 本研究費で支援された総括班は研究活動
を行わないため、次項「５．主な発表論文等」
には領域全体の業績の件数と、そのうち代表
的な論文のみを記す。 
 
５．主な発表論文等 
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