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研究成果の概要（和文）：細胞核内にはノンコーディングRNAが「種」となって形成されるRNAボディが多数存在
する。本研究では、ホルモン依存性乳がん細胞の核内で形成されるエレノアRNAクラウドと、核内最大のRNAボデ
ィである核小体の分子メカニズムを明らかにした。特に、エレノアノンコーディングRNA群がメガベース単位の
クロマチンドメインであるTAD内の転写を制御し、また、長距離クロマチン相互作用を介在して、増殖とアポト
ーシスの平衡を保っていることなどを解明した。

研究成果の概要（英文）：In the cell nucleus, many RNA bodies are formed based on non-coding RNAs 
that are act as "seeds." This study revealed the molecular mechanisms of the ELEANOR RNA cloud 
formed in the nucleus of hormone-dependent breast cancer cells. It also focused on the nucleolus 
which is the largest nuclear RNA body. Specifically, we have elucidated that, in breast cancer, the 
ELEANOR non-coding RNAs regulate transcription of multiple genes within the ELEANOR-TAD 
(topologically associated domains) that is a mega base-scale chromatin domain. ELEANOR also mediates
 long-range chromatin interactions to equilibrate between cancer cell proliferation and apoptosis.

研究分野： 分子細胞生物学、腫瘍医学

キーワード： RNA ボデイ

  １版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
ゲノムDNA中、タンパク質をコードするのは2%以下で、mRNAは2万程度にとどまる。その一方、ゲノムのほとんど
の領域が転写され、細胞内に存在するノンコーディングRNAは10万にものぼると見積もられている。その多くは
発生、分化段階、あるいは疾患特異的に発現し、核内でクロマチンに結合して遺伝子の転写制御に関わる。本研
究は未解明なことが多いゲノムのノンコーディング領域の潜在的な重要性の解明に迫り、高次クロマチン構造の
制御、さらに乳がんにおける意義を明らかにした。

※科研費による研究は、研究者の自覚と責任において実施するものです。そのため、研究の実施や研究成果の公表等に
ついては、国の要請等に基づくものではなく、その研究成果に関する見解や責任は、研究者個人に帰属します。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９（共通） 
１．研究開始当初の背景 
細胞核内には核小体、核スペックル、パラスペックルなど様々な核内構造体が存在する。これら
は、ゲノム DNA 中のノンコーディング領域から転写される RNA を「種」とする RNA ボディで、転
写の場を反映していると考えられる。本研究では RNA ボディはクロマチンが潜在的にもつ転写
調節の機序のひとつと捉え、その形成と機序の解明に取り組んだ。研究開始当初、RNA ボデイは、
天然変性領域を持つ RNA 結合タンパク質が密集し、物性変化に起因した液相分離が引き起こさ
れて核質と明確に分離し、形成される、ということが分かりつつあった。研究代表者の斉藤は、
再発乳がんモデル細胞（LTED, long term estrogen deprivation）の核内で遺伝子の活性化に関
わる新たな RNA ボディであるエレノア RNA クラウドを検出していたが（Tomita et al, Nat 
Commun, 2015）、その分子機序は不明であった。 
 また別の RNA ボディである核小体は、核内最大のボディで、リボソームの生合成、リ
ボソーム DNA（rDNA）の転写、リボソーム RNA (rRNA)のプロセッシング、リボソームタンパク質
と rRNA のアセンブリーの場であることがわかっていた。しかしその形成分子機序の詳細は不明
であった。斉藤は、機械学習を用いた画像解析システムである wndchrm を生物画像群に適用し
て、形態の類似度から機能を推定することを可能にしており、核小体の形態と機能の関連を解明
する準備ができていた（Tokunaga et al, Sci Rep, 2014）。 

さらに、細胞種特異的に転写される遺伝子上に着目してみると、常に RNA ポリメラー
ゼ IIにより転写され続けている訳ではなく、連続的に mRNA が合成される転写活性化状態と、ほ
とんど合成されない転写不活性化状態が動的に変化することが明らかとなってきた。本現象は
転写バーストと呼ばれる。しかし、この転写動態がどのようなクロマチン因子によって制御され
ているかは不明であった。 
 
２．研究の目的 
本研究では、クロマチンの潜在能力で転写制御に関わる RNA ボディの機序を解明することを目
的とした。一つ目は、ER陽性乳がん特異的に形成される RNA ボディ、エレノア RNA クラウドで
ある。もう一つは、細胞に普遍的に形成されるが、発生分化、疾患の過程で顕著に形態が変化す
る RNA ボディの核小体である。具体的な研究項目は、以下の３点である。(1)ノンコーディング
RNA が形成するエレノア RNA ボディの機能解析、(2) 核小体の形成と機能機序の解明 、(3) 転
写動態の制御機序解明。 
 
３．研究の方法 
(1) ノンコーディング RNA が形成するエレノア RNA クラウドの機能解析（斉藤） 
① 大川（木村計画研究）、平谷（眞貝計画研究）とともに C-テクノロジーを用いて、LTED 細胞
における高次クロマチン構造を解明し、エレノア RNA がいかに関わるかを明らかにした。 
② 胡桃坂計画研究とともに、エレノア RNA がヌクレオソームを不安定化し、クロマチンを弛緩
させて転写を活性化する機序を解明した。 
③ 生体内での意義をより正確に理解するために、乳がん患者由来検体におけるエレノア RNA ク
ラウドの解析を行った。 
 
(2) 核小体の形成と機能機序の解析（斉藤） 
① 核小体の形態維持に必要なタンパク質を同定するために、siRNA ライブラリーと機械学習画
像解析システム wndchrm を用いたハイコンテント画像解析と、形態の分類を行った。 
② 伊藤（木村計画研
究）、原口（山縣計画研
究）、落合分担研究者と
ともに、一分子顕微鏡解
析、電子顕微鏡解析、
FISH解析などを行い、リ
ボソームタンパク質
RPL5 をノックダウンし
た細胞内の核小体のダ
イナミクス及び形態の
詳細解析を行った。 
③ DNA-FISH や粗視化分
子動力学シミュレーシ
ョンを行い、リボソーム
タンパク質 RPL5 が核小
体タンパク質NPM1の液-
液相分離を促進し、ゲノ
ム中に散在してコード
される rDNA アレイをま
とめる(bundle)ことを

図１：C-テクノロジー（Hi-C, 4C-Seq ほか）により、エレノアノン
コーディング RNA 群(ELEANORS) の転写が TAD を規定しているこ
とがわかった。Abdalla et al, Nature Commun, 2019を改変。 



モデル化した。 
 
(3) 転写動態の制御機序解明（落合） 
① 1細胞RNA-seq解析および CRISPRライブラリスクリーニングによってマウス胚性幹細胞にお
ける転写動態制御機構をゲノムワイドに解析し、転写伸長因子の gene body 局在やプロモータ
ー領域でのポリコーム抑制複合体 IIの局在が転写動態制御に関与することを見出した。 
② 特定内在遺伝子の転写開始点近傍の細胞核内局在と転写活性状態を定量可能な技術
(STREAMING-tag システム)を確立し、転写制御因子と同時に生細胞イメージングすることを可能
にした。 
 
４．研究成果 
(1) ノンコーディング RNA が形成するエレノア RNA クラウドの機能解析（斉藤） 
ヒト ER 陽性再発乳がん細
胞核内では長鎖ノンコーデ
ィング RNA 群エレノアが、
核内で凝集体/液滴である
エレノア RNA クラウドを形
成し、ER をコードする ESR1
遺伝子の転写を活性化す
る。 

本研究では、大川
（木村計画研究）、平谷（眞
貝計画研究）と共同し、エレ
ノアが関わる高次クロマチ
ン構造の解析を行った。
LTED細胞の 4C-Seq、Hi−C 解
析より、エレノア RNA 群の
転写領域が、ESR1 遺伝子を
含む 0.7 Mbのトポロジカル
相互作用ドメイン（TAD）にほぼ相当していることがわかった。エレノアをノックダウンすると、
ESR1 のみならず、エレノア TAD 内の他の 3遺伝子の転写も全て低下した。一方で、エレノア TAD
外の遺伝子の転写には影響がなかった。したがって、エレノアがクロマチンドメイン単位の転写
の制御を行うメカニズムを担うことを提唱した(図１、Abdalla MOA, *Saitoh N et al, Nature 
Commun, 2019）。 

さらに、4C−Seq、３C-qPCR、HiC 解析から、エレノアが 42.9Mbも離れた ESR1 と FOXO3
遺伝子間をつないで協調的に転写活性とし、細胞増殖（ESR1）とアポトーシス（FOXO3）の平衡
を保つことを明らかにした。エレノアはエストロゲン及びエストロゲン様の化合物であるレス
ベラトロールなどで阻害される（Yamamoto et al, Sci Rep, 2018）。これらの化合物を LTED 細
胞に投与すると、エレノアによる増殖とアポトーシスのバランスが崩れ、ESR1 の転写が抑制さ
れ、その一方で FOXO3は転写活性が維持されるため、総和としてアポトーシスが惹起される（図
２）。これは、再発乳がん患者にエストロゲンを投与することで寛解する、“エストロゲン療法”
の背景にあるメカニズムを説明するものと考えられる。古くから知られているものの、逆説的で
敬遠されることもあった治療法であるが、本研究は根拠となりうる分子メカニズムを提供した。 

また胡桃坂研究
計画研究と共同して、エ
レノアがヌクレオソーム
を不安定化することを示
した。それにより転写が
活性化すると考えられる
（図３、Fujita R et al, 
Commun Biol, 2021）。 

さらに乳がん患
者の組織解析の結果、エ
レノアが晩期再発に関連
す る こ と も見出 し た
（Fukuoka M, Saitoh N 
et al, Cancer Sci, 
2022）。晩期再発の主なメ
カニズムは、手術の時点
で既に体内に播種してい
たがん細胞が、「長期休
眠」に陥り体内に長い間
潜伏することだと考えら

図２：エレノアは ESR1 と FOXO3の長距離遺伝子間相互作用を介
在して、がんの増殖とアポトーシスの平衡を保つ 

図３：エレノア転写部位のクロマチンは転写因子などがアクセスし
やすい“オープン”構造であり、これはノンコーディング RNA にヌ
クレオソームを不安定化する性質があるからとわかった。Fujita 
et al,Commun Biol, 2020 を改変。 



れている。この長期休眠のメカニズムの一つとして、がんの増殖とアポトーシスの平衡が提唱さ
れており、前述のとおり、エレノアが関わっていると考えられる。 
 
(2) 核小体の形成と機能機序の解析 （斉藤） 
核小体はリボソームの生合成
の場であり、リボソームがタ
ンパク質の翻訳に機能するこ
とから、核小体は細胞のエネ
ルギー代謝に深く関わると考
えられた。さらに、細胞周期、
細胞ストレス応答などに関わ
る事が知られていた。そこで
本研究ではこれらに携わる
745 の細胞核や代謝に関連す
るタンパク質を標的とする
siRNAライブラリーを構築し、
HeLa 細胞に適用して、核小体
の形態に影響を及ぼすものを
検索した。その結果、16 の
siRNA を見出した（図４）。siRNA
スクリーニングの過程で得ら
れた画像ビッグデータを、機械
学 習 ア ルゴリズム で あ る
wndchrm に適用して、画像の定
量解析を行った。その結果、特
定のリボソームタンパク質群
が核小体の構造維持に必要で
あることがわかった(図５、
Matsumori H, Ito Y, 
Haraguchi T, Saitoh N et al, 
Life Science Alliance, 
2022）。 

その中で最も興味深いと
思われた RPL5 のノックダウン
細胞に焦点を絞り、まず、原口
（山縣計画研究）とともに電子
顕微鏡観察を行った。その結
果、核小体の３層構造自身は
保持されているものの、最外
層 の GC(granular 
compartment）の密度が低く、
円形性が失われているなど、
GC における液-液相分離が不
全である可能性が示唆された
（図６）。 

さらに伊藤（木村計画研
究）とともに、一分子顕微鏡
解析を行い、GC の構成因子で
ある NPM1 の動態を計測した
ところ、RPL5 のノックダウン
により GC の粘性が低下する
ことがわかった。 

この観測は、広島大学粟
津との共同研究による分子動
力学シミュレーションからも
支持された。 

DNA-FISHの結果、本来核
小体内で結束されるべきrDNA
配列アレイが、RPL5 ノックダ
ウン細胞では散在し、さらに
rRNAの転写とプロセッシング
効率が低下していることがわ
かった（図６）。これらのこと

図４：siRNAライブラリーを用いた核小体の形態に関わる因子の
スクリーニングにより、16のタンパク質を見出した。 

図 5：siRNA ライブラリースクリーニングにより得られた画像ビ
ッグデータを、機械学習画像解析アルゴリズム wndchrm で分類
したところ、RPL5 を含む一群のリボソームタンパク質のノック
ダウンが類似した形態変化をもたらすことを見出した。
Matsumori et al, Life Sci Alliance 2022を改変。 
 

図 6：RPL5 ノックダウン細胞の核小体の電子顕微鏡画像（左上）。
RPL5 ノックダウンでは、rDNA が散在していた（右）。核小体では
RPL5 による液相分離の促進により、異なる染色体に散在する
rDNA アレイが結束されている可能性を提唱した。Matsumori et 
al, Life Sci Alliance 2022 を改変。 
 



から、核小体では RPL5 が NPM1 の液相分離を促進し、それにより形態と rRNA の転写やプロセッ
シングなどの機能が発揮されていると提唱した。 

 
(3) 転写動態の制御機序解明（落合） 
木村計画研究、大川（木村計画研究）とともに、マウス胚性幹細胞を用いて、1細胞 RNA-seq解
析および CRISPR ライブラリスクリーニングを行い、転写伸長因子の gene body 局在やプロモー
ター領域でのポリコーム抑制複合体 IIの局在が転写動態を制御し得ることを見出した(*Ochiai 
et al., Sci Adv, 2020)。一方で、これらの特徴がすべての遺伝子に当てはまる訳でもなく、基
本的に個々の遺伝子ごとに転写動態制御機構が異なることが示唆された。本研究では、ゲノム編
集を得意とする落合が複数のノックイン細胞を作成し、その細胞を領域内メンバーがオミクス
解析するなど、それぞれの強みを活かして推進した。 

上記の研究から個々の遺伝子ごとに転写動態制御機構を解析することが重要と考えら
れた。特定遺伝子の転写動態を定量する技術を利用して、特定遺伝子が転写活性化している際に、
RNA ポリメラーゼ II や転写補因子 BRD4 などが遺伝子の近傍に集積することがわかった(Li, 
Ochiai et al, Cell, 2019; Li, Ochiai et al, Nat Struct Mol Biol, 2020 )。 

しかし、転写不活性化状態でこれら因子の動態は不明であった。そこで、特定内在遺伝
子の転写開始点近傍の細胞核内局在と転写活性状態を定量可能な技術(STREAMING-tag システ
ム)を確立し、木村計画研究とともに、転写制御因子と同時に生細胞イメージングすることを可
能にした(Ohishi, *Ochiai et al, Nat Commun, 2022)。これを利用して、特定内在遺伝子の転
写活性化状態依存的に RNA ポリメラーゼ II および BRD4 が集積すること、一方補因子メディエ
ーターは転写状態に関係なく集積することを見出した。また、木村計画研究が作製した RNAポリ
メラーゼ IIのリン酸化状態のレポーター(mintbody)を利用した。その結果、転写活性化状態の
遺伝子は、転写開始に関連した RNA ポリメラーゼ II(S5)リン酸化修飾が、転写伸長に関連した
RNA ポリメラーゼ II(S2)リン酸化修飾に比べてより近くに存在することが明らかとなった。こ
れは、STREAMING-tag システムが転写開始点近傍の転写状態を定量していることを裏付けており、
本システムの有用性を明確に示すことができた。 

これらのことから、様々なクロマチン制御因子の動的な集積によって、転写動態が制
御されていることを見出した。 
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 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

機能性RNAが制御するゲノムDNAとがん

クロマチン構造 エピジェネティクスとノンコーディングRNA 再発乳がんの診断と治療応用の可能性

乳がんにおけるノンコーディングRNAによる染色体の構造と機能の制御.

ELEANOR non-coding RNAs associate with chromatin, and contribute to the 3D genome structure in breast cancer.

 １．発表者名

 １．発表者名
Yamamoto, T., Ichikawa, Y., Palihati, M., Saitoh, N.

染色体学会第73回年会（招待講演）



2022年

2022年

2022年

2022年

 ２．発表標題

 ２．発表標題

 ２．発表標題

 ２．発表標題

 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

第81回日本癌学会学術総会モーニングレクチャー（招待講演）

Breast Cancer Symposium 2022特別講演II（招待講演）

第30回日本乳癌学会学術総会.（招待講演）

斉藤典子

斉藤典子

斉藤典子

斉藤 典子、 市川 雄一、福岡恵.

第74回日本細胞生物学会大会. シンポジウム（招待講演）

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 １．発表者名

 １．発表者名

 １．発表者名

 １．発表者名

非コードRNAが駆動するがんの悪性化とその分子基盤.

乳がんにおけるエピジェネティクス-再発乳がんに関わるノンコーディングRNAエレノアの解析

ノンコーディングRNA が制御する高次生命現象とがん進展.

再発乳がんにおけるゲノム３次元構造と核内ノンコーディング RNA.



2022年

2022年

2022年

2022年

 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

2022年度新学術領域学術研究支援基盤先端モデル動物支援プラットフォーム

新学術領域・学術変革領域A合同「若手の会2022」

新学術領域・学術変革領域A合同「若手の会2022」

 ３．学会等名

Maierdan, P.

松戸亮太

 ２．発表標題

 ２．発表標題

斉藤典子

マルダン・パルハット

第23回ホルモンと癌研究会　教育講演（招待講演）

 ２．発表標題

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 １．発表者名

 １．発表者名

 ４．発表年

Approaches to characterize the roles of the ELEANOR non-coding RNA in breast cancer.

組織切片からエピゲノム情報を取得する手法の開発.

長鎖ノンコーディングRNAによる再発乳がんのエピジェネティクス制御.

Approaches to identify and characterize the roles of the ELEANOR non-coding RNA in breast cancer.

 １．発表者名

 １．発表者名

 ２．発表標題



2022年

2022年

2022年

2022年

 ２．発表標題

 ２．発表標題

 ３．学会等名
令和4年遺伝研究会 クロマチン・細胞核構造の動的変換とゲノム機能制御（招待講演）

 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

日本顕微鏡学会 第78回学術講演会（招待講演）

落合 博

落合 博

落合 博

落合 博

遺伝学研究所研究会「染体安定維持研究会」（招待講演）

一般財団法人 染色体学会 第73 回（2022 年度）年会（招待講演）

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 １．発表者名

 １．発表者名

超解像イメージングから解き明かす転写動態と転写制御因子クラスターの関係性

イメージングによる転写動態制御機構の解明

高次ゲノム構造と転写ダイナミクス

高次ゲノム構造と転写の動態

 １．発表者名

 １．発表者名

 ２．発表標題

 ２．発表標題



2022年

2022年

2022年

2022年

 ２．発表標題

 ２．発表標題

 ２．発表標題

 ２．発表標題

 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

Single Molecule & Chromatin meeting 2022（招待講演）（国際学会）

第45回日本分子生物学会年会（招待講演）

The 1st International Symposium on REPLICATION of NON GENOME（招待講演）（国際学会）

Hiroshi Ochiai

Hiroshi Ochiai

Hiroshi Ochiai

落合 博

定量生物学の会 第十回年会（招待講演）

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 １．発表者名

 １．発表者名

 １．発表者名

 １．発表者名

Revealing regulatory mechanisms of transcriptional dynamics by single-gene imaging system

単一遺伝子イメージングから解き明かす転写活性依存的な転写制御因子凝集体の形成

Transcriptional dynamics regulated by non-genomic codes

遺伝子発現動態の定量的理解



2023年

2023年

2021年

2022年

 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

第4回ゲノム生物物理学セミナー（招待講演）

第44回日本分子生物学会年会（招待講演）

The 30th Hot Spring Harbor International Symposium, Chromatin Potential in Development and Differentiation,The 6th Symposium
of the Inter-University Research Network for Trans-Omics Medicine;（招待講演）（国際学会）

 ３．学会等名

Saitoh, N., Matsumori, H., Watanabe, K., Tachiwana, H., Ito, Y., Sakata-Sogawa, K., Tokunaga, M., Awatsu, A., Nakao, M.

Saitoh, N.

 ２．発表標題

 ２．発表標題

Hiroshi Ochiai

落合 博

Cretan RNA Salon Seminar Series（招待講演）

 ２．発表標題

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 １．発表者名

 １．発表者名

 ４．発表年

RPL5 maintains spatial organization of the ribosomal DNA arrays through regulation of biophysical properties of the
nucleolus

ELEANOR non-coding RNAs associate with chromatin and regulate the 3D genome structure in breast cancer.

Localization of transcriptional regulator condensates in transcriptional bursting revealed by STREAMING-tag system

マウス多能性幹細胞における転写動態制御機構の解明

 １．発表者名

 １．発表者名

 ２．発表標題



2022年

2021年

2021年

2021年

 ２．発表標題

 ２．発表標題

 ３．学会等名
第44回日本分子生物学会年会

 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

6th International Anatomical Sciences and Cell Biology Conference;（招待講演）（国際学会）

Saitoh, N.

Yamamoto, T., Ichikawa, Y., Fukuoka, M., Saitoh, N.

市川雄一, 斉藤典子

市川雄一

Keystone Symposia on Molecular and Cellular Biology. Non-coding RNAs: Biology and Applications;（国際学会）

第80回日本癌学会学術総会

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 １．発表者名

 １．発表者名

Non-coding RNAs regulate the 3D genome architecture in breast cancer.

ELEANOR ncRNAs regulate the 3D genome structure in recurrent breast cancer.

ELEANOR-chromatin interaction facilitates ESR1 transcription：非コードRNAエレノアとクロマチンの相互作用を介したESR1遺伝子の
転写活性化.

ER陽性乳がん細胞で発現する長鎖非コードRNA ELEANOR2はRNAクラウドを形成し転写を促進する.

 １．発表者名

 １．発表者名

 ２．発表標題

 ２．発表標題



2021年

2021年

2021年

2021年

 ２．発表標題

 ２．発表標題

 ２．発表標題

 ２．発表標題

 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

日本生化学会関東支部オンライン例会（招待講演）

2021年日本バイオインフォマティクス学会年会・第10回生命医薬情報学連合大会(IIBMP2021)（招待講演）

日本遺伝学会第93回大会（招待講演）

斉藤典子

斉藤典子

斉藤典子, 山本達郎, 市川雄一, 福岡恵

斉藤典子

第80回日本癌学会学術総会（招待講演）

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 １．発表者名

 １．発表者名

 １．発表者名

 １．発表者名

再発乳がんの脆弱性に関わるゲノム３次元構造と核内ノンコーディングRNA.

ノンコーディングRNA による核内構造とゲノム制御.

乳がんにおけるノンコーディング RNA による 3 次元ゲノム構造制御.

The non-coding RNA world in cancer：広がるノンコーディングRNAの世界.



2021年

2022年

2022年

2022年

 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

エピジェネティック療法研究会第14回講演会（招待講演）

Breast Cancer Expert Seminar（招待講演）

Future Generations Breast-Cancer Oncologist & Pathologist Conference（招待講演）

 ３．学会等名

斉藤典子

斉藤典子

 ２．発表標題

 ２．発表標題

斉藤典子

斉藤典子

第8回がんエピゲノムシンポジウム＆第3回造血器腫瘍研究セミナー合同シンポジウム（招待講演）

 ２．発表標題

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 １．発表者名

 １．発表者名

 ４．発表年

乳がんにおけるエピジェネティクス：再発乳がんに関わるノンコーディングRNAエレノアの解析.

乳がんにおけるエピジェネティクス：再発乳がんに関わるノンコーディングRNAエレノアの解析.

乳がんの晩期再発に関わるノンコーディングRNAとクロマチン構造.

ノンコーディングRNAによる乳がんのエピジェネティクス制御.

 １．発表者名

 １．発表者名

 ２．発表標題



2021年

2021年

2021年

2021年

 ２．発表標題

 ２．発表標題

 ３．学会等名
第94回日本生化学会大会（招待講演）

 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

第80回日本癌学会学術総会

福岡恵, 市川雄一, 角田伸行, 上野貴之, 斉藤典子

立和名博昭, 胡桃坂仁志, 斉藤典子

立和名博昭

立和名博昭, 大川恭行, 胡桃坂仁志, 斉藤典子

第80回日本癌学会学術総会

第80回日本癌学会学術総会（招待講演）

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 １．発表者名

 １．発表者名

ELEANOR non-coding RNA correlates with late recurrence in ER positive breast cancer,  partly through CD44 gene activation：
エレノアノンコーディングRNAは、CD44遺伝子の活性化を一部に介して、ER陽性乳癌の晩期再発に関与する.

Analysis of chromatin dynamics using permeabilized cells and reconstituted histone complex：透過性細胞とヒストン複合体を用い
たクロマチンダイナミクスの解析.

Analysis of histone dynamics in cancer cells：がん細胞におけるヒストンダイナミクスの解析.

クロマチン構造による遺伝子発現制御機構：ヒストンH2A.Zによる転写活性化クロマチン認識機構の解析.

 １．発表者名

 １．発表者名

 ２．発表標題

 ２．発表標題



2021年

2022年

2021年

2021年

 ２．発表標題

 ２．発表標題

 ２．発表標題

 ２．発表標題

 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

第94回日本生化学会大会（招待講演）

The 30th Hot Spring Harbor International Symposium -Chromatin Potential in Development and Differentiation（招待講演）（国際
学会）

The 2nd ASHBi SignAC Workshop, Integrating Single-cell Analysis and Mathematics（招待講演）（国際学会）

立和名博昭

Ochiai, H.

Ochiai, H.

Ochiai, H.

富岳プロジェクトセミナー（招待講演）

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 １．発表者名

 １．発表者名

 １．発表者名

 １．発表者名

ヒストンバリアントの形成するクロマチン構造と機能の解析.

STREAMING-tag system: A novel technology to analyze the spatiotemporalrelationship between transcriptional regulators and
transcriptionaldynamics at the single gene level

Genome-wide kinetic properties of transcriptional bursting revealed by single cell analysis

Relationship between higher-order genome structural dynamics and transcriptional dynamics



2020年

2020年

2020年

2020年

 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

第20回関東ホルモンと癌研究会（招待講演）

第20回関東ホルモンと癌研究会

第20回関東ホルモンと癌研究会

 ３．学会等名

渡邉健司, 山本達郎, 市川雄一, 泉厚志, 落合孝次, 斉藤典子

福岡恵, 大迫智, 市川雄一, 上野貴之, 齊藤典子

 ２．発表標題

 ２．発表標題

市川雄一, 斉藤典子

斉藤典子

第20回関東ホルモンと癌研究会

 ２．発表標題

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 １．発表者名

 １．発表者名

 ４．発表年

内分泌療法耐性乳がんモデル細胞におけるGlyceollin Iのエストロゲンレセプター非依存的な細胞増殖抑制機構

原発性乳癌のエレノアノンコーディングRNAの発現解析

ER陽性乳がんで高発現している非コードRNA Eleanorsを介した転写活性化

ホルモン療法耐性乳がんにおける非コードRNAの機能的意義

 １．発表者名

 １．発表者名

 ２．発表標題



2020年

2020年

2020年

2020年

 ２．発表標題

 ２．発表標題

 ３．学会等名
第79回日本癌学会学術総会（招待講演）

 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

Cold Spring Harbor Laboratory Meeting: Genome Organization & Nuclear Function（国際学会）

Yamamoto, T., Ichikawa, Y., Fukuoka, M., Saitoh, N.

斉藤典子

福岡恵, 大迫智, 上野貴之

斉藤典子, 市川雄一, 福岡恵, 立和名博昭, 山本達郎

日本遺伝学会第92回大会（招待講演）

第28回日本乳癌学会総会

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 １．発表者名

 １．発表者名

Eleanor ncRNAs modulate the 3D genome architecture in recurrent breast cancer

再発乳がんにおけるノンコーディングRNAによるクロマチン制御

乳癌におけるエレノアノンコーディングRNA発現の検討

Non-coding RNAs in the 3D genome architecture in recurrent breast cancer

 １．発表者名

 １．発表者名

 ２．発表標題

 ２．発表標題



2020年

2020年

2020年

2020年

 ２．発表標題

 ２．発表標題

 ２．発表標題

 ２．発表標題

 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

第79回日本癌学会学術総会

第93回日本生化学会大会;（招待講演）

第43回日本分子生物学会年会（招待講演）

渡邉健司, 山本達郎, 市川雄一, 泉厚志, 落合孝次, 斉藤典子

立和名博昭, ダッシェマリコ, 前原一満, 原田哲仁, 大川恭行, 木村宏, 胡桃坂仁志, 斉藤典子

山本達郎, 市川雄一, 福岡恵, 立和名博昭, 渡邉健司, 斉藤典子

市川雄一, 斉藤典子

第43回日本分子生物学会年会

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 １．発表者名

 １．発表者名

 １．発表者名

 １．発表者名

内分泌療法耐性乳がんモデル細胞における Glyceollin I のエスト ロゲンレセプター非依存的な細胞増殖抑制機構

転写制御に機能するヒストンH2A.Z のクロマチン局在機構の解析

乳がんの3次元ゲノム構造に関わる機能性RNA

ER陽性乳がん細胞における新規RNAクラウドの発見



2021年

2021年

2020年

2020年

 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

第14回日本エピジェネティクス研究会年会

第43回日本分子生物学会年会（招待講演）

第4回 広島大学先端科学セミナー「“ゲノム編集”で未来社会を拓く」（招待講演）

 ３．学会等名

落合　博

落合　博

 ２．発表標題

 ２．発表標題

斉藤典子

松森はるか, 渡邉健司, 中尾光善, 斉藤典子

第18回日本臨床腫瘍学会学術集会（招待講演）

 ２．発表標題

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 １．発表者名

 １．発表者名

 ４．発表年

クロマチン潜在能による転写バースト制御

分子の動きを「見る」ためのゲノム編集技術

ER生物学

リボソームタンパク質RPL5 によるリボソームDNA3次元構造と核小体の物性制御

 １．発表者名

 １．発表者名

 ２．発表標題



2019年

2019年

2019年

2019年

 ２．発表標題

 ２．発表標題

 ３．学会等名
第19回日本タンパク質科学会年会 第71回日本細胞生物学会大会　合同年次大会、神戸（招待講演）

 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

横浜市立大学セミナー（招待講演）

斉藤典子

Saitoh N

斉藤典子

松森はるか、中尾光善、斉藤典子

Riken IMS Cancer Immunology Seminar Series（招待講演）

第21 回クロマチン代謝制御セミナー（招待講演）

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 １．発表者名

 １．発表者名

乳がん再発におけるノンコーディングRNAと核内構造体の役割

Non-coding RNAs delineate the 3D genome architecture in endocrine-therapy resistant breast cancer

乳がん再発に関わる細胞核内長鎖ノンコーディングRNAとゲノム立体構造

核小体の構造、機能、物性に関わる60Sリボソームタンパク質

 １．発表者名

 １．発表者名

 ２．発表標題

 ２．発表標題



2019年

2019年

2019年

2019年

 ２．発表標題

 ２．発表標題

 ２．発表標題

 ２．発表標題

 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

International Symposium for Female Researchers in Chromatin Biology 2019（招待講演）（国際学会）

第92回日本生化学会大会（招待講演）

第78回日本癌学会学術総会

Yamamoto T, Ichikawa Y, Ohkawa Y, Hiratani I, Nakao M, Saitoh N

立和名博昭、ダッシェマリコ、前原一満、原田哲仁、大川恭行、木村宏、胡桃坂仁志、斉藤典子

Tachiwana H, Ueda K, Kurumizaka H, Saitoh N

立和名博昭、ダッシェマリコ、前原一満、原田哲仁、大川恭行、木村宏、胡桃坂仁志、斉藤典子

第42回日本分子生物学会年会

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 １．発表者名

 １．発表者名

 １．発表者名

 １．発表者名

Non-coding RNAs that define the active chromatin domain in endocrine therapy resistant breast cancer cells. International
Symposium for Female Researchers in Chromatin Biology 2019. Riken CDB, Kobe

クロマチン高次構造によるヒストンの取り込み制御機構

Analyzing H2A.Z functions in cancer progression

高次クロマチン構造依存的なヒストン取り込み機構



2019年

2019年

2019年

2019年

 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

第42回日本分子生物学会年会

第42回日本分子生物学会年会

EMBO Workshop: Chromatin and Epigenetics（国際学会）

 ３．学会等名

山本達郎、Abdalla Mohamed Osama、前原一満、野上順平、大川恭行、三浦尚、Rawin Poonperm、平谷伊智朗、中山秀樹、中尾光善、斉藤
典子

Tachiwana H, Dacher M, Harada A, Maehara K, Ohkawa Y, Kimura H, Kurumizaka H, Saitoh N.

 ２．発表標題

 ２．発表標題

市川雄一、斉藤典子

市川雄一、斉藤典子

RNAフロンティアミーティング2019

 ２．発表標題

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 １．発表者名

 １．発表者名

 ４．発表年

Eleanor 非コードRNAは乳がんの増殖と細胞死のバランスに関わる遠距離クロマチン相互作用を制御する

Analysis of histone incorporation at the DNA sequence-level using permeabilized cells and reconstituted histone complexes.

Eleanor RNAクラウドを介した転写活性化機構

ER陽性乳がん細胞におけるEleanor RNAクラウドを介した転写活性化機構

 １．発表者名

 １．発表者名

 ２．発表標題



2019年

2019年

2019年

2019年

 ２．発表標題

 ２．発表標題

 ３．学会等名
第37回染色体ワークショップ・第18回核ダイナミクス研究会

 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

Gordon Research Seminar on Genome Architecture in Cell Fate and Disease（国際学会）

Yamamoto T, Abdalla, MOA, Ohkawa Y, Hiratani I, Nakao M, Saitoh N

市川雄一、斉藤典子

渡邉健司、山本達郎、市川雄一、泉厚志、落合孝次、斉藤典子

渡邉健司、山本達郎、市川雄一、泉厚志、落合孝次、斉藤典子

第37回染色体ワークショップ・第18回核ダイナミクス研究会

第78回日本癌学会学術総会

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 １．発表者名

 １．発表者名

Eleanor ncRNAs activate the chromatin domain and the long-range chromatin interaction in endocrine-therapy resistant breast
cancer.

Eleanor RNAクラウドを介した転写活性化

乳がん細胞におけるGlyceollin Iのエストロゲンレセプター非依存的な増殖抑制機構の解析,第42回日本分子生物学会年会

乳がん細胞におけるGlyceollin Iのエストロゲンレセプター非依存的な増殖抑制機構の解析

 １．発表者名

 １．発表者名

 ２．発表標題

 ２．発表標題



2019年

2019年

2019年

2019年

 ２．発表標題

 ２．発表標題

 ２．発表標題

 ２．発表標題

 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

第78回日本癌学会学術総会

第37回染色体ワークショップ・第18回核ダイナミクス研究会

第42回日本分子生物学会年会

山本達郎、中山秀樹、中尾光善、斉藤典子

山本達郎、Abdalla Mohamed Osama、前原一満、大川恭行、三浦尚、平谷伊智朗、中尾光善、斉藤典子

福岡恵、上野貴之、市川雄一、山本達郎、斉藤典子

福岡恵、大迫智、市川雄一、上野貴之、斉藤典子

第37回染色体ワークショップ・第18回核ダイナミクス研究会

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 １．発表者名

 １．発表者名

 １．発表者名

 １．発表者名

乳がん細胞のエレノアクロマチンドメインは非コードRNAとクロマチン相互作用により制御される

Eleanor 非コード RNA を介したクロマチン相互作用は治療耐性乳がんの増殖と細胞死に関わる

ER陽性乳癌におけるEleanor 非コードRNAの臨床的意義の解明

原発性乳癌におけるエレノアノンコーディングRNAの臨床的意義の解明



2018年

2018年

2018年

2018年

 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

HiHA 国際ワークショップ ?染色体動態、分配と機能の理解に向かって（招待講演）（国際学会）

第41回日本分子生物学会年会（招待講演）

千葉大学 第16回クロマチン代謝制御セミナー（招待講演）

 ３．学会等名

斉藤典子

斉藤典子

 ２．発表標題

 ２．発表標題

Saitoh, N.

Saitoh, N.

Cold Spring Harbor Conferences Asia, RNA Biology.（招待講演）（国際学会）

 ２．発表標題

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 １．発表者名

 １．発表者名

 ４．発表年

乳がんの高次クロマチンドメインに関わるノンコーディングRNA.

乳がんに関わるノンコーディングRNAと細胞核内ゲノム構造.

Nuclear non-coding RNAs Eleanors, define the active ESR1 chromatin domain in breast cancer cells.

Saitoh, N. Chromatin regulation by nuclear non-coding RNA in breast cancer cells.

 １．発表者名

 １．発表者名

 ２．発表標題



2018年

2019年

2019年

2018年

 ２．発表標題

 ２．発表標題

 ３．学会等名
第41回日本分子生物学会年会

 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

蛋白研セミナー：細胞核とクロマチン構造が操る高次生命現象（招待講演）

立和名博昭

市川雄一

斉藤典子

立和名 博昭

生命機能研究科セミナー、大阪大学（招待講演）

研究会・染色体研究の最前線2019（招待講演）

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 １．発表者名

 １．発表者名

ヒストンH2Aファミリーのダイナミクス

セントロメア特異的なヌクレオソームに含まれるコアヒストンが8量体を形成する意義

ncRNA によるクロマチンの制御

クロマチンの高次構造とヒストンダイナミクスの解析

 １．発表者名

 １．発表者名

 ２．発表標題

 ２．発表標題



2019年

2018年

2019年

2018年

 ２．発表標題

 ２．発表標題

 ２．発表標題

 ２．発表標題

 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

第36回染色体ワークショップ、第17回核ダイナミクス研究会

第６回X 染色体研究会

第36回 染色体ワークショップ 、第17回 核ダイナミクス研究会

立和名博昭

酒田祐佳

市川雄一

落合博

第41回日本分子生物学会年会

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 １．発表者名

 １．発表者名

 １．発表者名

 １．発表者名

クロマチンの機能を特徴づけるヒストンバリアントの取り込み機構

乳がんの治療抵抗性獲得に関わるlncRNA Eleanor の機能解析

ER陽性乳がんの治療抵抗性獲得に関与するノンコーディングRNA Eleanorの機能解析

ゲノム構造再編成における動的核変形の役割



2018年

2019年

2018年

2019年

 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

第36回 染色体ワークショップ・第17回 核ダイナミクス研究会

第91回日本生化学会大会

Keystone Symposia. Long Noncoding RNAs（国際学会）

 ３．学会等名

落合博

Saitoh, N.

 ２．発表標題

 ２．発表標題

落合博

落合博

第41回日本分子生物学会年会

 ２．発表標題

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 １．発表者名

 １．発表者名

 ４．発表年

マウス胚性幹細胞における遺伝子発現量多様性の制御機構の包括的解析

Eleanors define the active ESR1 chromatin domain in endocrine therapy-resistant breast cancer cells

細胞多様性決定要因の網羅解析技術の開発

転写バーストに由来する遺伝子発現量多様性

 １．発表者名

 １．発表者名

 ２．発表標題



2018年

2018年

2018年

2018年

 ２．発表標題

 ２．発表標題

第77回日本癌学会学術総会
 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

The 77th Annual Meeting of the Japanese Cancer Association

Saitoh, N.

Hiroaki Tachiwana

市川雄一

山本達郎

The 77th Annual Meeting of the Japanese Cancer Association

第41回日本分子生物学会年会

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 １．発表者名

 １．発表者名

Nuclear non-coding RNAs Eleanors, define the active ESR1 chromatin domain in breast cancer cells

Analysis of histone dynamics using permeabilized cells and reconstituted histone complexes

ER陽性乳がんで高発現しているノンコーディングRNAエレノアの機能解析

Eleanor非コードRNAは、乳癌の脆弱性に関連するクロマチン構造に影響を及ぼす

 １．発表者名

 １．発表者名

 ２．発表標題

 ２．発表標題



2018年

〔図書〕　計12件

2022年

2022年

2021年

-

-

-

羊土社

文光堂

Elsevier Inc.

 ２．出版社

 ２．出版社

 ２．出版社

斉藤典子、立和名博昭、松戸亮太

立和名博昭、斉藤典子

Ichikawa Y., Saitoh, N.

 ４．発行年

 ４．発行年

 ４．発行年

 ５．総ページ数

 ５．総ページ数

 ５．総ページ数

「実験医学」増刊 第40巻

「病理と臨床」2022年臨時増刊号40巻

Cytogenomics

 ２．発表標題

 ３．書名

 ３．書名

 ３．書名

 １．著者名

 １．著者名

 １．著者名

第41回日本分子生物学会年会
 ３．学会等名

山本達郎
 １．発表者名

 ４．発表年

Eleanor非コードRNAは、乳がんの増殖・細胞死に関わるクロマチン構造を制御する



2022年

2022年

2021年

2020年

-

-

-

-

丸善出版/日本遺伝学会

羊土社

羊土社

ニューサイエンス社

 ２．出版社

 ２．出版社

 ２．出版社

 ２．出版社

渡辺健司、斉藤典子

伊藤由馬、斉藤典子

市川雄一、斉藤典子

市川雄一、斉藤典子

 ４．発行年

 ４．発行年

 ４．発行年

 ４．発行年

 １．著者名

 １．著者名

 １．著者名

 １．著者名

 ５．総ページ数

 ５．総ページ数

 ５．総ページ数

 ５．総ページ数

「遺伝学の百科事典 継承と多様性の源」

相分離　解析プロトコール

実験医学　39巻10号　染色体座位顆粒

月刊「細胞」52(9) 非ゲノム情報の複製機構

 ３．書名

 ３．書名

 ３．書名

 ３．書名



2020年

2020年

2020年

2018年

-

-

-

-

羊土社

羊土社

 ２．出版社

 ２．出版社

大石 裕晃、落合　博

野澤竜介、斉藤典子

市川雄一、山本達郎、斉藤典子

山本達郎、福岡恵、斉藤典子

 １．著者名

 １．著者名

 １．著者名

 １．著者名

 ２．出版社
ニューサイエンス社 月刊「細胞」

 ５．総ページ数

 ５．総ページ数

 ５．総ページ数

 ５．総ページ数

 ４．発行年

 ４．発行年

 ４．発行年

 ４．発行年

医学のあゆみ　第272巻・第1号,

実験医学別冊 最強のステップUPシリーズ エピゲノムをもっと見るためのクロマチン解析実践プロトコー
ル (大川恭行，宮成悠介／編)

「実験医学」増刊 第36巻第17号、平野達也・胡桃坂仁志　編 「染色体の新常識」

 ３．書名

 ３．書名

 ３．書名

 ３．書名

月刊「細胞」52（6）遺伝子制御の基盤となる細胞核・クロマチン構造

 ２．出版社
医歯薬出版株式会社,
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 国内・外国の別
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 国内・外国の別
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