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１．はしがき 

 生体内のシグナル伝達は、外部環境の変化に適応して人体の恒常性維持を司る、根源的な

生命応答システムであり、その制御機構の解明は生命科学における最も重要な研究命題の

一つである。細胞機能のほぼ全てがシグナル伝達系の制御を受けており、またその破綻が、

癌や自己免疫疾患、糖尿病、神経変

性疾患など、社会的要請の高い難

治性疾患の原因となる。近年の分

子生物学分野における解析技術の

目覚ましい発展に伴って、生体の

情報伝達を担う様々な分子が同定

されると共に、シグナル伝達のダ

イナミクスや、入出力（刺激と細胞

応答）の相関を網羅的に解析し、時

系列データとして取得することが

可能になってきた。これらの先端

的技術を用いた解析結果から、生

体内のシグナル伝達の本質は、巨大なネットワークとして機能する複雑な高次非線形反応

であることが明らかにされている。この様な生体内の情報伝達ネットワークに関する多様

かつ膨大な情報を統合して、細胞および人体をシステムとして理解するには、従来の分子生

物学的手法のみでは不可能であり、シグナル伝達を数式に変換し、コンピューターを用いて

その動的反応様式を包括的に解析する数理科学的手法の導入が必要不可欠である。また癌

や糖尿病などの難治性疾患に対し、真に有効な薬剤を開発して新たな治療法を確立する上

でも、数理科学を用いて、よりグローバルな視点から生体内の情報フローを整理し、創薬の

標的となる重要分子や経路を見付け出す必要がある。この様な実験と理論を融合させた新

たなタイプの研究を、特定の学術分野に属する研究者が、個人研究として単独で実施するの

は不可能であり、数理科学研究者と多彩な分野の生命科学研究者とが協働して、真に学際的

な研究を推進しなければならない。医学・生命科学研究における数理科学の重要性・必要性

が高まる一方で、我が国においては、数理科学と生命科学研究者間のコミュニケーションは

不十分であり、組織形成や人材育成の面でも立ち後れた状況にある。また、数理モデルの精

度を高め、生命現象をより正確に予測するシミュレーション技術を確立するには、近年、特

に発展の著しい遺伝子・蛋白質などのオミクス解析技術、分子イメージング技術、分子間相

互作用解析・制御技術（プロテイン・アレイ、構造解析、ケミカルバイオロジー）など、多

様な先端技術を導入し、これらの実験から得られた統合的な情報を、数理科学者と生命科学

研究者が協働して有効に活用する必要がある。本新学術領域研究では、数理科学研究者、お

よび分子細胞生物学・医科学、構造生物学、プロテオミクス、ケミカルバイオロジーの研究

者が有機的に連携し、細胞内シグナル伝達と生命機能制御システムの基本原理を、数理科学

を用いて解き明かす融合生命科学分野「数理シグナル」を創出することを目指して平成２８

年にスタートした。 
 細胞内シグナル伝達の経路数は膨大であり、その全てを研究対象とするのは困難である。



  

そこで計画研究では、主に高次生

命現象や疾患との関連が明らかで

あり、また相互に協調することが

知られている MAPK（武川）、NF-
kB（井上・徳永）、及びインスリ

ン-AKT 経路（久保田）に焦点を絞

って研究を進めた。石谷はシグナ

ル伝達制御の礎となる分子間相互

作用を原子レベルで解明するた

め、蛋白質複合体の結晶構造解析

を推進した。尾山と澤崎は、次世

代質量分析計や、無細胞蛋白質合

成系を利用したプロテインアレイ・システムを駆使して、上記３経路を中心に網羅的オミク

ス解析を実施し、未知制御分子の同定を行った。上野はケミカルバイオロジーの技法を駆使

して、これらシグナル伝達経路に摂動を与え、その細胞内動態を人工的に制御する技術を開

発し、研究推進に貢献した。また鈴木と久保田は、他の計画班員の詳細かつ網羅的な実験に

よって得られた実測値を基に、上記３経路を中心として時空間的な視点を導入した数理モ

デルを構築すると共に、生命反応の「揺らぎ」を考慮したハイブリッドシミュレーションを

行って、得られた結果を各研究者にフィードバックした。さらに、フィードバックされたモ

デルを他のメンバーが綿密な連携をとりながら実証し、生命現象の制御機構および疾患と

の関連を解明するという戦略を立て、研究を推進してきた。一方、公募研究では、上記３経

路に限定せず、計画研究だけでは網羅しきれない多様なシグナル伝達システムの研究、分子

間相互作用研究や、疾患研究を組み込み、本領域の裾野を拡大すると共に、研究の一層の進

展を図ってきた。 
  本領域では、研究を効率よく遂行するため、以下の研究項目を設定した。 

(A01) 数理解析を目指した分子生物学的シグナル伝達解析 

(A02) 数理モデル構築とシミュレーションによる生命機能制御機構の理解と予測 

(A03) 生体内シグナル伝達解析・定量化技術の開発 

この様な研究体制の構築により、本領域ではシグナル伝達ネットワークによる動的な生命

機能制御と疾患におけるその破綻を、数学的手法を用いて統合的に解明すると共に、生体応

答の調節や疾患治療のターゲットとなり得る重要分子を予測する新たな融合生命科学分野

の創出を目指して研究を実施してきた。より具体的には、以下の３つの目標を掲げて、５年

間の領域研究を推進した。 

目標１）未知のシグナル伝達制御機構と疾患発症機構を解明し、疾患克服に向けた応用研究

へ発展させる。 

目標２）シグナル伝達を数理モデルで記述し、生体応答や疾患発症の鍵となる分子を抽出す

ると共に、数理解析の新たな方法論を開発する。 

目標３）オミクス解析技術、分子間相互作用解析技術、イメージング技術などを開発すると

共に、これらの技術基盤を稼働させて未知のシグナル伝達分子やその制御を解明する。 



  

２．研究組織 

 

【計画研究】 

領域代表者：武川 睦寛 （東京大学・医科学研究所・教授） 

 

（総括班） 

研究代表者：武川 睦寛 （東京大学・医科学研究所・教授） 

研究分担者：鈴木 貴  （大阪大学・数理/データ科学教育研究センター・特任教授） 

研究分担者：井上 純一郎（東京大学・医科学研究所・教授） 

研究協力者：石谷 隆一郎（東京大学・大学院理学系研究科・特任教授） 

研究協力者：上野 匡  （東京大学・大学院薬学系研究科・助教） 

研究協力者：井上 純一郎（東京大学・医科学研究所・教授） 

研究協力者：徳永 文稔 （大阪市立大学・大学院医学研究科・教授） 

研究協力者：久保田 浩行（九州大学・生体防御医学研究所・教授） 

研究協力者：澤崎 達也 （愛媛大学・プロテオサイエンスセンター・教授） 

研究協力者：尾山 大明 （東京大学・医科学研究所・准教授） 

研究協力者：山本 瑞生 （東京大学・医科学研究所・特任講師） 

研究協力者：秦  裕子 （東京大学・医科学研究所・技術職員） 

 

（国際活動支援班） 

研究代表者：武川 睦寛 （東京大学・医科学研究所・教授） 

研究分担者：鈴木 貴  （大阪大学・数理/データ科学教育研究センター・特任教授） 

研究分担者：井上 純一郎（東京大学・医科学研究所・教授） 

研究協力者：石谷 隆一郎（東京大学・大学院理学系研究科・特任教授） 

研究協力者：上野 匡  （東京大学・大学院薬学系研究科・助教） 

研究協力者：井上 純一郎（東京大学・医科学研究所・教授） 

研究協力者：徳永 文稔 （大阪市立大学・大学院医学研究科・教授） 

研究協力者：久保田 浩行（九州大学・生体防御医学研究所・教授） 

研究協力者：澤崎 達也 （愛媛大学・プロテオサイエンスセンター・教授） 

研究協力者：尾山 大明 （東京大学・医科学研究所・准教授） 

研究協力者：山本 瑞生 （東京大学・医科学研究所・特任講師） 

研究協力者：秦  裕子 （東京大学・医科学研究所・技術職員） 

 

【A01】 数理解析を目指した分子生物学的シグナル伝達研究 

研究代表者：武川 睦寛 （東京大学・医科学研究所・教授） 

研究分担者：石谷 隆一郎（東京大学・大学院理学系研究科・特任教授） 

研究分担者：上野 匡  （東京大学・大学院薬学系研究科・助教） 

研究代表者：井上 純一郎（東京大学・医科学研究所・教授） 

研究分担者：徳永 文稔 （大阪市立大学・大学院医学研究科・教授） 



  

研究分担者：山本 瑞生 （東京大学・医科学研究所・特任講師） 

 

【A02】 数理モデル構築とシミュレーションによる生命機能制御機構の理解と予測 

研究代表者：鈴木 貴  （大阪大学・数理/データ科学教育研究センター・特任教授） 

研究代表者：久保田 浩行（九州大学・生体防御医学研究所・教授） 

 

【A03】生体内シグナル伝達解析・定量化技術の開発 

研究代表者：澤崎 達也 （愛媛大学・プロテオサイエンスセンター・教授） 

研究代表者：尾山 大明 （東京大学・医科学研究所・准教授） 

研究分担者：秦  裕子 （東京大学・医科学研究所・技術職員） 

 

【公募研究】平成 29 年度〜30 年度 

【A01】 数理解析を目指した分子生物学的シグナル伝達研究 

研究代表者：大戸 梅治 （東京大学・大学院薬学系研究科・准教授） 

研究代表者：本田 信治 （福井大学・学術研究院医学系部門・助教） 

研究代表者：五島 剛太 （名古屋大学・理学研究科・教授） 

研究代表者：花房 洋  （名古屋大学・理学部・准教授） 

研究代表者：藤田 宏明 （京都大学・医学部・助教） 

研究代表者：岡田 雅人 （大阪大学・微生物病研究所・教授） 

研究代表者：齊藤 達哉 （徳島大学・先端酵素学研究所・教授） 

研究代表者：松本 雅記 （新潟大学・医学部・教授） 

研究代表者：小橋川 敬博（熊本大学・大学院生命科学研究部（薬）・准教授） 

研究代表者：橋本 博  （静岡県立大学・薬学部・教授） 

研究代表者：高橋 明格 （沖縄科学技術大学院大学・研究員） 

研究代表者：仁科 博史 （東京医科歯科大学・難治疾患研究所・教授） 

研究代表者：篠原 久明 （山陽小野田市立山口東京理科大学・薬学部・教授） 

 

【A02】 数理モデル構築とシミュレーションによる生命機能制御機構の理解と予測 

研究代表者：澤井 哲  （東京大学・大学院総合文化研究科・教授） 

研究代表者：伊東 剛  （東京大学・医科学研究所・助教） 

研究代表者：田中 剛平 （東京大学・工学系研究科・特任准教授） 

研究代表者：難波 大輔 （東京医科歯科大学・難治疾患研究所・准教授） 

研究代表者：中村 直俊 （大阪大学・数理・データ科学・教育研究センター・特任准教授） 

研究代表者：岩楯 好昭 （山口大学・理学部・准教授） 

研究代表者：池ノ内 順一（九州大学・理学研究院・教授） 

研究代表者：岩本 一成 （大阪大学・蛋白質研究所・助教） 

 

【A03】生体内シグナル伝達解析・定量化技術の開発 

研究代表者：渡部 昌  （北海道大学 大学院医学研究院 講師） 



  

研究代表者：堀 雄一郎 （大阪大学・大学院工学研究科・准教授） 

研究代表者：末次 志郎 （奈良先端科学技術大学院大学・先端科学研究科・教授） 

研究代表者：小柳 光正 （大阪市立大学・理学部・教授）  

研究代表者：冨田 太一郎（東邦大学・医学部・講師） 

研究代表者：佐甲 靖志 （理化学研究所・佐甲細胞情報研究室・主任研究員） 

 

【公募研究】平成 31 年度（令和元年）〜令和 2 年度 

【A01】 数理解析を目指した分子生物学的シグナル伝達研究 

研究代表者：斎尾 智英 （徳島大学・先端酵素学研究所・教授） 

研究代表者：幸福 裕  （東京大学・大学院薬学系研究科・助教） 

研究代表者：富岡 征大 （東京大学・大学院理学系研究科・助教） 

研究代表者：道上 達男 （東京大学・大学院総合文化研究科・教授） 

研究代表者：山梨 裕司 （東京大学・医科学研究所・教授） 

研究代表者：大戸 梅治 （東京大学・大学院薬学系研究科・准教授） 

研究代表者：本間 謙吾 （東京医科歯科大学・難治疾患研究所・講師） 

研究代表者：嘉村 巧  （名古屋大学・大学院理学研究科・教授） 

研究代表者：花房 洋  （名古屋大学・理学部・准教授） 

研究代表者：神取 秀樹 （名古屋工業大学・工学研究科・教授） 

研究代表者：岡田 雅人 （大阪大学・微生物病研究所・教授） 

研究代表者：池ノ内 順一（九州大学・理学研究院・教授） 

研究代表者：大澤 匡範 （慶應義塾大学・薬学部・教授） 

研究代表者：深田 正紀 （生理学研究所・分子細胞生理研究領域・教授） 

 

【A02】 数理モデル構築とシミュレーションによる生命機能制御機構の理解と予測 

研究代表者：上田 卓見 （東京大学・大学院薬学系研究科・准教授） 

研究代表者：小澤 岳昌 （東京大学・理学系研究科・教授） 

研究代表者：難波 大輔 （東京医科歯科大学・難治疾患研究所・准教授） 

研究代表者：瓜生 耕一郎（金沢大学・理工研究域 生命理工学系・助教） 

研究代表者：八杉 徹雄 （金沢大学・新学術創成研究機構・准教授） 

研究代表者：間木 重行 （東邦大学・医学部・助教） 

研究代表者：富樫 英  （神戸大学・医学研究科・助教） 

研究代表者：南  敬  （熊本大学･生命資源研究支援センター･教授） 

 

【A03】生体内シグナル伝達解析・定量化技術の開発 

研究代表者：磯村 彰宏 （京都大学・高等研究院・特定助教） 

研究代表者：木内 泰  （京都大学大学院・医学研究科・准教授） 

研究代表者：小迫 英尊 （徳島大学・先端酵素学研究所・教授） 

研究代表者：松本 雅記 （新潟大学・医学部・教授） 

研究代表者：前原 一満 （九州大学・生体防御医学研究所・助教） 



  

３. 交付決定額（配分額） 
 

年度 合計 直接経費 間接経費 

平成 28 年度 212,030,000 円 163,100,000 円 48,930,000 円 

平成 29 年度 278,720,000 円 214,400,000 円 64,320,000 円 

平成 30 年度 279,890,000 円 215,300,000 円 64,590,000 円 

令和元年度 278,720,000 円 214,400,000 円 64,320,000 円 

令和 2 年度 280,410,000 円 215,700,000 円 64,710,000 円 

総計 1,329,770,000 円 1,022,900,000 円 306,870,000 円 

 
  



  

４. 研究発表 

（１）雑誌論文 

【計画研究】 

Arimoto-Matsuzaki K, Saito H and Takekawa M. TIA1 oxidation inhibits stress granule assembly and sensitizes 
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徳永文稔 Optineurin の直鎖状ユビキチン鎖結合性と筋萎縮性側索硬化症 第 39 回日本分子生物学

会年会 2016 

中島達朗、高橋宏隆、徳永文稔、澤崎達也 コムギ無細胞ヒト 20,000種プロテインアレイを基盤と

した直鎖状ポリユビキチン鎖結合タンパク質の探索 第 39 回日本分子生物学会年会 2016 

桑田翔平、岡田健吾、高橋宏隆、後藤栄治、徳永文稔、澤崎達也 コムギ無細胞系を基盤としたヒ

トの脱ユビキチン化酵素(DUB)プロテインアレイを用いたポリユビキチン基質特異性解析 第 39回
日本分子生物学会年会 2016 

高橋宏隆、桑田翔平、後藤栄治、徳永文稔、澤崎達也 コムギ無細胞タンパク質アレイ解析によっ

て見出された NEMO 結合性新規 DUB の NF-κB 制御機構の解析 第 39 回日本分子生物学会年会 
2016 

山本瑞生、井上純一郎 TRAF6 は乳腺上皮細胞の維持および乳腺上皮細胞の細胞死抑制によって妊

娠期の乳腺発達を促進する 先端モデル動物支援プラットフォーム 2017 

葛谷早喜子、及川大輔、徳永文稔 マイトファジー受容体のユビキチン結合性は NF-�B と細胞死制

御に関与する バイオインターフェース先端マテリアルの創生 第 7 回シンポジウム 2017 

井上純一郎 ヒト T 細胞白血病ウイルスの発癌タンパクの発癌タンパク質 Tax による NF-κB 活性

化機構  金沢大学がん進展制御研究所共同利用・共同研究拠点シンポジウム 2017 

Yuri Shibata, Ginga Komatsu, Jun-ichiro Inoue. HTLV-1 Tax Induces K63-and M1-linked Hybrid Polyubiquitin 
Chains to Activate the IKK Complex. 18th International Conference on Human Retrovirology HTLV & Related 
Viruses 2017 

井上純一郎 膜融合によるウイルス感染を阻止する化合物のハイスループットスクリーニング系の

確立. 新興・再興感染症制御プロジェクト 新興再興事業・J-GRID 合同シンポジウム「感染症研究

連携のフロンティア」2017 

Mizuki Yamamoto Establishment of a high-throughput screening assay for antiviral agents using cell-based 
fusion assay.  CAS-IMSUT Workshop on Infectious Diseases 2017  

及川大輔、徳永文稔 マイトファジー受容体のユビキチン結合性は NF-κB と細胞死制御に関与する 

第 64 回日本生化学会 近畿支部例会 2017 

田口祐、井上純一郎 新規スクリーニングシステムによる破骨細胞分化阻害薬の同定 第 35 回日本

骨代謝学会学術集会 2017 

弓桁洋、田口祐、井上純一郎 破骨細胞形成の細胞融合における TRAF6依存性分子機構の解明 第

35 回日本骨代謝学会学術集会 2017 

井上純一郎 NF-κB シグナルによる Triple negative 乳がんの悪性化 第 4 回包括的緩和医療科化学

学術研究会・第 5 回 Tokyo疼痛緩和次世代研究 2017 

後藤栄治、徳永文稔 NF-κB 制御に関わる新規脱ユビキチン化酵素の探索 第 22 回病態プロテアー

ゼ学会学術集会 2017 

山本瑞生、井上純一郎 トリプルネガティブ乳癌における上皮‐間葉‐腫瘍内双方向転換の制御機構 

第 76 回日本癌学会学術総会 2017 

及川大輔、花田和希、寺脇正剛、葛谷早喜子、菅原弘二、鶴田大輔、坂本信二、徳永文稔 直鎖状

ユビキチン鎖生成酵素(LUBAC)に対する新規阻害剤によるNF-κB制御と疾患応用を目指した基礎解

析 第 12 回臨床ストレス応答学会 2017 

Mizuki Yamamoto, Jun-ichiro Inoue  Intratumoral bidirectional transitions between epithelial and 
mesenchymal cells in triple-negative breast cancer  Adovances in Breast Cancer Research2017 



  

山本瑞生、後藤典子、井上純一郎  Basal-like 乳癌における腫瘍内上皮間葉転換機構の解析 金沢大

学がん進展制御研究所 共同利用・共同研究拠点シンポジウム 2017 

井上純一郎  非古典的 NF-κB 経路の１細胞ライブイメージング  ConBio2017 第 40 回日本分子生

物学会年会・第 90 回日本生化学会大会 2017 

関崇生、田口祐、井上純一郎  IκBα と p100 によって RelB のダイナミクスは制御されている  
ConBio2017 第 40 回日本分子生物学会年会・第 90 回日本生化学会大会  2017 

弓桁洋、田口祐、井上純一郎  破骨細胞形成の細胞融合における TRAF6 依存性分子機構の解明  
ConBio2017 第 40 回日本分子生物学会年会・第 90 回日本生化学会大会  2017 

葛谷早喜子、及川大輔、徳永文稔 NDP52 のユビキチン結合性は NF-κB と細胞死制御に関与する

ConBio2017 第 40 回日本分子生物学会年会・第 90 回日本生化学会大会 2017 

及川大輔、葛谷早喜子、花田和希、寺脇正剛、鶴田大輔、坂本信二、徳永文稔 直鎖状ユビキチン

鎖生成酵素(LUBAC)に対する新規阻害剤の細胞・生化学機構と疾患治療への応用 ConBio2017 第

40 回日本分子生物学会年会・第 90 回日本生化学会大会 2017 

阿部貴則、後藤栄治、及川大輔、高橋宏隆、堀居拓郎、寺脇正剛、畑田出穂、澤崎達也、徳永文稔 

LUBAC 活性を制御する新規 RING型ユビキチンリガーゼの機能解析 ConBio2017 第 40 回日本分

子生物学会年会・第 90 回日本生化学会大会 2017 

後藤栄治、徳永文稔 Jurkatヒト T 細胞株における LUBAC の機能解析 ConBio2017 2017 

後藤栄治、阿部貴則、徳永文稔 NF-κB 活性制御に関わる新規 OTU 型脱ユビキチン化酵素の同定

ConBio2017 第 40 回日本分子生物学会年会・第 90 回日本生化学会大会 2017 

長尾和哉、中島達朗、高橋宏隆、徳永文稔、澤崎達也 コムギ無細胞人プレテインアレイを基盤と

した新規直鎖状ユビキチン結合タンパク質の探索と機能解析 ConBio2017 第 40 回日本分子生物

学会年会・第 90 回日本生化学会大会 2017 

桑田翔平、山中総士、岡田健吾、後藤栄治、徳永文稔、高橋宏隆、澤崎達也 85種類のヒト脱ユビ

キチン化酵素(DUB)の完全超組換えタンパク質を用いたポリユビキチン鎖特異性決定と DUB 阻害
評価系の構築 ConBio2017 第 40 回日本分子生物学会年会・第 90 回日本生化学会大会 2017 

阿部智帆、山本瑞生、井上純一郎  ゲノム編集技術 CRISPR/Cas9 システムを利用した Basal-like 乳
癌モデルマウスの開発  先端モデル動物支援プラットフォーム 成果発表会  2018 

Daisuke Oikawa, Kazuya Hanada, Seigo Terawaki, Shinji Sakamoto, Fuminori Tokunaga Characterization of 
a novel LUBAC inhibitor, HOIPIN-1 Keystone Symposia-ubiquitin signaling 2018 

山本瑞生、井上純一郎 Basal-like乳癌における自発的上皮間葉転換（EMT)と MET の機構解析 先

端モデル動物支援プラットフォーム・若手支援技術講習会 2018 

阿部智帆、山本瑞生、井上純一郎 Basal-like 乳癌モデルマウスにおけるゲノム編集技術 CRISPR-
Cas9 を利用した癌抑制遺伝子評価系の確立 先端モデル動物支援プラットフォーム・若手支援技術

講習会 2018 

及川大輔、花田和希、菅原弘二、寺脇正剛、水上裕加里、鶴田大輔、坂本信二、徳永文稔 新規 LUBAC
阻害剤、HOIPIN-1 の作用機序と病態抑制効果 第 65 回日本生化学会近畿支部例会 2018 

井上純一郎 TRAF6 を介する NF-κB シグナルの生理的病理的な役割 第 91 回日本生化学会大会 
2018 

後藤栄治、浜田大輔、及川大輔、鈴木貴、徳永文稔 T 細胞受容体を介した NF-κB シグナル制御の

数理シミュレーション 第 91 回日本生化学会大会 2018 

及川大輔、駒倉啓大、徳永文稔 オートファジーアダプターNDP52 による新規 NF-κB・細胞死制御

機構 第 91 回日本生化学会大会 2018 



  

山本瑞生、井上純一郎 トリプルネガティブ乳癌における EMT/MET相互転換機構の解析 第 77 回

日本癌学会学術集会 2018 

阿部智帆、山本瑞生、井上純一郎 Basal-like乳癌モデルマウスにおける、ゲノム編集技術 CRISPR-
Cas9 を利用した癌抑制遺伝子評価系の確立 第 77 回日本癌学会学術集会 2018 

及川大輔、花田和希、勝矢健、菅原弘二、水上裕加里、鶴田大輔、坂本信二、徳永文稔 直鎖状ユ

ビキチン鎖生成酵素(LUBAC)に対する新規阻害剤の開発と炎症病態抑制 第 13 回臨床ストレス応

答学会大会 2018  

塩田正之、田中昌子、鰐渕英機、徳永文稔 HSP72 複合体の単離による血中微量タンパク質の同定 

第 13 回臨床ストレス応答学会大会 2018 

駒倉啓大、後藤栄治、及川大輔、阿部貴則、徳永文稔 自然免疫制御に関わる新規脱ユビキチン化

酵素（OTUD1）の同定と生理機能解析 第 13 回臨床ストレス応答学会大会 2018 

山本瑞生、井上純一郎 TRAF6 は乳腺上皮幹細胞の維持および乳腺上皮細胞の増殖と生存の促進に

よって妊娠期の乳腺発達を促進する 第 41 回日本分子生物学会年会 2018 

阿部智帆、山本瑞生、井上純一郎 The CRISPR-Cas9 mediated gene knockout system to identify tumor 
suppressor genes in basal-like breast cancer mouse model 第 41 回日本分子生物学会年会 2018 

後藤栄治、浜田大輔、及川大輔、鈴木貴、徳永文稔 TCR シグナルにおける直鎖状ユビキチン化の

数理モデル解析 第 41 回日本分子生物学会年会 2018 

及川大輔、花田和希、勝矢健、菅原弘二、水上裕加里、鶴田大輔、坂本信二、徳永文稔 新規 LUBAC
阻害剤の探索と機能評価 第 41 回日本分子生物学会年会 2018 

駒倉啓大、後藤栄治、及川大輔、阿部貴則、徳永文稔 OTUD1 は自然免疫制御に関わる脱ユビキチ

ン化酵素である 第 41 回日本分子生物学会年会 2018 

阿部貴則、及川大輔、寺脇正剛、後藤栄治、高橋宏隆、大竹史明、川原裕之、堀居拓郎、畑田出穂、

佐伯泰、田中啓二、澤崎達也、徳永文稔 自然免疫制御に関わる新規 RING型 E3(RNF126)の同定と

機能解析 第 41 回日本分子生物学会年会 2018 

高橋宏隆、山中聡士、桒田翔平、後藤栄治、今井賢一郎、富井健太郎、佐藤裕介、深井周也、徳永文

稔、澤崎達也 コムギ無細胞系を用いて作製した脱ユビキチン化酵素(DUB)プロテインアレイによ

るポリユビキチン鎖基質特異性と DUB阻害剤の選択性評価 第 41 回日本分子生物学会年会 2018 

Jun-ichiro Inoue.  Regulation of the TRAF6-NF-κB-NFATc1 signal pathway in osteoclastogenesis 1st 
International Symposium on Interdisciplinary Approaches to Integrative Understanding of Biological Signaling 
Networks 2019 

Fuminori Tokunaga. Cellular mechanism of LUBAC-mediated NF-κB activation pathway 1st International 
Symposium on Interdisciplinary Approaches to Integrative Understanding of Biological Signaling Networks 
2019 

Kazuya Nagano, Hirotaka Takahashi, Fuminori Tokunaga, Tatsuya Sawasaki Screening and analysis of novel 
linear polyubiquitin chain binding proteins based on wheat cell-free 20K-HUPA 1st International Symposium 
on Interdisciplinary Approaches to Integrative Understanding of Biological Signaling Networks 2019 

Hirotaka Takahashi, Satoshi Yamanaka, Yusuke Sato, Daisuke Oikawa, Shuya Fukai, Fuminori Tokunaga, 
Tatsuya Sawasaki Subquinocin, a small moleculae inhibitor for USPs, promotes NF-κB signal by stabilization 
of M1-linked polyubiquitin 1st International Symposium on Interdisciplinary Approaches to Integrative 
Understanding of Biological Signaling Networks 2019 

Daisuke Oikawa, Ken Katsuya, Kazuya Hanada, Shinji Sakamoto, Fuminori Tokunaga Identification and 
characterization of small-molecule LUBAC inhibitors, HOIPINs  1st International Symposium on 
Interdisciplinary Approaches to Integrative Understanding of Biological Signaling Networks 2019 



  

Keidai Komakura, Eiji Goto, Daisuke Oikawa, Takanori Abe, Fuminori Tokunaga OTUD1, and OTU family 
deubiquitinase, is involved in innate immune responses 1st International Symposium on Interdisciplinary 
Approaches to Integrative Understanding of Biological Signaling Networks. 2019 

藤波祐丞、山本瑞生、渡辺亜矢、井上純一郎 Establishment of quantitative membrane fusion assay for 
Dengue virus 先端モデル動物支援プラットフォーム成果発表会 2019 

Mizuki Yamamoto, Jun-ichiro Inoue  Intratumoral bidirectional transitions between epithelial and 
mesenchymal cells in triple-negative breast cancer  11th AACR-JCA Joint Conference. 2019 

Chiho Abe, Mizuki Yamamoto, Jun-ichiro Inoue The CRISPR-Cas9 mediated gene knockout system to 
identify tumor suppressor genes in basal-like breast cancer mouse model 11th AACR-JCA Joint Conference. 
2019 

井上純一郎 PMDA 科学委員会 医薬品開発部会での検討 日本薬学会第 139 年会 2019 

Jun-ichiro Inoue Identification of anti-viral compounds through high through put screening (HTS)  

Using split-protein-based cell-cell fusion assay. Asian-African Research Forum on Emwrging and Reemerging 
Infections 2019. 2019 

Mizuki Yamamoto, Takeshi Ichinohe, Aya Watanabe, Yusuke Fujinami, Yasushi Kawaguchi, Zene Matsuda, 
Jun-ichiro Inoue   Cell-based membrane fusion assay for flavivirus envelope proteins. Asian-African 
Research Forum on Emerging and Reemerging Infections 2019. 2019 

Yusuke Fujinami, Mizuki Yamamoto, Aya Watanabe, Yasushi Kawaguchi, Zene Matsuda, Jun-ichiro Inoue. 
Mechanistic analysis of small molecules that inhibit flavivirus E protein-mediated membrane fusion  Asian-
African Research Forum on Emerging and Reemerging Infections 2019. 2019 

Daisuke Oikawa, Ken Katsuya, Kazuya Hanada, Koji Sugawara, Daisuke Tsuruta, Shinji Sakamoto, Fuminori 
Tokunaga Screening and characterization of novel LUBAC inhibitors, HOIPINs Cold Spring Harbor 
Laboratory Meeting on Ubiquitin, Autophagy & Disease. 2019  

駒倉啓大、徳永文稔 自然免疫制御に関わる新規脱ユビキチン化酵素 OTUD1 の同定と生理機能解

析 第 24 回日本病態プロテアーゼ学会学術集会 2019  

井上純一郎 Basal-like 乳癌における腫瘍内上皮間葉転換機構の解析 第 92 回 日本生化学会大会 
2019 

及川大輔、駒倉啓大、阿部貴則、飯尾清誠、小比賀真吾、勝矢健、花田和希、坂本信二、徳永文稔 

LUBAC シグナルソームによる自然免疫応答の選択的制御 第 92 回日本生化学会大会 2019 

山本瑞生、山口貴世志、古川洋一、井上純一郎 CRISPR/Cas9 システムを用いたトリプルネガティ

ブ乳癌における EMT/MET可塑性制御機構の解析 第 78 回日本癌学会学術総会 2019 

福井優也、村上善則、井上純一郎、坂本毅治 腫瘍関連マクロファージにおける HIF 活性化因子 Mint3
の機能解析 第 78 回日本癌学会学術総会 2019 

Jun-ichiro Inoue Role of NF-κB in marmary gland development and breast cancer progression  26th East 
Asia joint Symposium on Biomedical Research. 2019 

山本瑞生、一戸猛志、渡邉亜矢、藤波祐丞、川口寧、松田善衛、井上純一郎 フラビウイルスエン

ベロープタンパクのウイルスフリー膜融合アッセイ 第 67 回日本ウイルス学会学術集会 2019 

藤波祐丞、山本瑞生、渡邉亜矢、川口寧、松田善衛、井上純一郎 フラビウイルス E タンパク質依

存性膜融合に対する低分子阻害剤の作用機構解析 第 67 回日本ウイルス学会学術集会 2019 

及川大輔、畑中尚也、鈴木貴、徳永文稔 LUBAC による T 細胞受容体シグナル制御に関する細胞・

生化学及び数理モデル解析 第 14 回日本臨床ストレス応答学会 2019 

塩田正之、田中昌子、鰐渕英機、徳永文稔 Hsp72 によるがん細胞遊走制御 第 14 回日本臨床スト

レス応答学会大会 2019 



  

Mizuki Yamamoto, Kiyoshi Yamaguchi, Yoichi Furukawa, Jun-ichiro Inoue. The CRISPR/Cas9-meditated 
gene knockout screening to analyze EMT-MET plasticity in triple-negative breast cancer  TEMTIA IX. 2019 

Takeharu Sakamoto, Yuya Fukui, Motoharu Seiki, Yoshinori Murakami, Jun-ichiro Inoue. Host Mints 
controls chemotherapy-induced pre-metastatic niche formation. Cell Symposia Hallmarks of Cancer. 2019 

Tatsunori Nishimura, Natsuoko Kimura, Takahiko Murayama, Yukino Machida, Daisuke Iejima, Reiko 
Sakamoto, Mizuki Yamamoto, Naoki Itano, Yusuke Inoue, Masataka Ito. Critical roles of FRS2beta for creating 
the cytokine-rich precancerous microenvironment for mammary tumorigenesis. 第 42 回日本分子生物学会

年会. 2019 

植松崇之、山崎大賀、小林憲忠、井上純一郎、清木元治、坂本毅治 Listeria monocytogenes感染にお

ける HIF-1 活性化因子 Mint3 を介した自然免疫応答機構の解析 第 42 回日本分子生物学会年会 
2019 

Yusuke Fujinami, Mizuki Yamamoto, Aya Watanabe, Yasushi Kawaguchi, Zene Matsuda, Jun-ichiro Inoue. 
Mechanistic analysis of small molecules that inhibit flavivirus E protein-mediated membrane fusion 第 42 回

日本分子生物学会年会 2019 

福井優也、林哲郎、村上善則、井上純一郎、坂本毅治 腫瘍関連マクロファージにおける HIF 活性

化因子 Mint3 の機能解析 第 42 回日本分子生物学会年会 2019 

秦裕子、北村亜矢、廣木朋子、相澤愛子、宮村尚明、小島由紀子、津本浩平、井上純一郎、尾山大

明. リシンアセチル化及びユビキチン化が規定する細胞応答ネットワークの時系列プロテオーム解

析 第 42 回日本分子生物学会年会 2019 

坂東沙弥、井上純一郎. 破骨細胞分化における RANK シグナルの機能解析 第 42 回日本分子生物

学会年会 2019 

山本瑞生、山口貴世志、古川洋一、井上純一郎 CRISPR/Cas9 システムを用いたトリプルネガティ

ブ乳癌における EMT/MET可塑性制御機構の解析 第 42 回日本分子生物学会年会 2019 

植松崇之、山崎大賀、小林憲忠、井上純一郎、清木元治、坂本毅治 Listeria monocytogenes感染にお

ける HIF-1 活性化因子 Mint3 を介した自然免疫応答機構の解析 第 42 回日本分子生物学会年会 
2019 

徳永文稔 直鎖状ユビキチン鎖生成を介した炎症シグナル発信と疾患・創薬 第 42 回日本分子生物

学会年会ワークショップ 2019 

駒倉啓大、及川大輔、徳永文稔 脱ユビキチン化酵素 OTUD1 による NF-kB経路とインターフェロ

ン産生経路の相反的制御 第 42 回日本分子生物学会年会 2019 

高橋宏隆、及川大輔、長尾和哉、岩崎誠、今井祐記、徳永文稔、澤崎達也 直鎖状ポリユビキチン

鎖結合タンパク質 ZnUBP ファミリーの NF-κB 抑制機構の解明 第 42 回日本分子生物学会年会 
2019 

及川大輔、駒倉啓大、福士雅也、入江崇、堀居拓郎、畑田出穂、阪口剛正、徳永文稔 LRBA DUF1088
ドメインの自然免疫制御における重要性 第 42 回日本分子生物学会年会 2019 

Jun-ichiro Inoue Nafamostat is an existing drug with multiple possible therapeutic effects on COVID-19 OIST-
Univ of Tokyo, Mini-Talk Series 2020 

馬場遥香、浄弘裕紀子、堀田純子、徳永文稔、瀬戸俊之 大阪市立大学医学部 1 年生に対する臨床

遺伝教育の試み 第 44 回日本遺伝カウンセリング学会学術集会 2020 

宮下裕久、及川大輔、寺脇正剛、徳永文稔 NDP52 のユビキチン結合性を介した炎症応答・細胞死

制御と LUBAC阻害剤の影響 第 93 回日本生化学会大会 2020 

徳永文稔、及川大輔、畑中尚也、鈴木貴 非定型型直鎖状ユビキチン鎖を足場とする NF-κB 活性化

の細胞機能と数理モデル 第 93 回日本生化学会大会シンポジウム 2020 



  

高橋宏隆、山中聡士、桑田翔平、檜垣佳奈、佐藤裕介、深井周也、徳永文稔、澤崎達也 ヒト DUB
アレイ技術を用いた USP 特異的阻害剤の開発 第 93 回日本生化学会大会 2020  

及川大輔、徳永文稔 HOIPINs による LUBAC 活性抑制と自然免疫応答制御の分子基盤 第 93 回日

本生化学会大会シンポジウム 2020 

中林修、高橋宏隆、村井晋、大竹史明、駒澤幸子、土屋勇一、佐伯泰、吉田雪子、山崎創、徳永文

稔、森脇健太、澤崎達也、中野裕康 cFLIP のユビキチン化による新たなアポトーシス抑制機構の解

析 第 93 回日本生化学会大会 2020  

山本瑞生、山口貴世志、古川洋一、井上純一郎 CRISPR/Cas9 システムを用いたトリプルネガティ

ブ乳癌における EMT/MET可塑性制御機構の解析 第 79 回日本癌学会学術総会 2020 

Jun-ichiro Inoue,  Mizuki Yamamoto. Intratumoral bidirectional transitions between epithelial & 
mesenvhymal cells in triple-negative breast cancer. Establishing International Research Network of 
Mathematical Oncology 2020 

Fuminori Tokunaga, Daisuke Oikawa, Naoya Hatanaka, Takashi Suzuki, Mathematical Model of Linear 
Ubiquitination-mediated NF-κB Activation Pathway, JSPS Core-to-Core Program “Establishing International 
Research Network of Mathematical Oncology”, 2020 

秦裕子、廣木朋子、北村亜矢、相澤愛子、宮村尚明、津本浩平、井上純一郎、尾山大明 ヒトがん

細胞における EGF 刺激依存的ユビキチン化修飾ダイナミクスの高解析度プロテオーム解析 第 43
回日本分子生物学会年会 2020 

Mizuki Yamamoto, Jun-ichiro Inoue, Yasushi Kawaguchi and Jin Gohda. The Anticoagulant Nafamostat 
Potently Inhibits SARS-CoV-2 S Protein-Mediated Fusion in a Cell Fusion Assy System and Viral Infection in 
vitro in a Cell-Type-Dependent Manner 第 43 回日本分子生物学会年会 2020 

高橋宏隆、長尾和哉、岩崎誠、佐藤裕介、及川大輔、徳永文稔、澤崎達也 コムギ無細胞系を用い

た直鎖状ユビキチン鎖の新規デコーダー分子の網羅的探索と機能解析 第 43 回日本分子生物学会

年会ワークショップ 2020 

徳永文稔、伊東秀文、及川大輔 非定型型直鎖状ユビキチン鎖を足場とした炎症シグナル発信とプ

ロテイノパチー 第 43 回日本分子生物学会年会ワークショップ 2020 

安西聖敬、高橋美帆、西川恵三、井上純一郎、西川喜代孝 選択的骨送達能を持つ破骨細胞分化制

御ペプチドの開発 日本薬学会 第 141 回年会 2021 

T. Suzuki, Mathematical modeling and analysis for breaking down of dynamical equilibrium of bone 
metabolism, invited talk, q-bio Conference, 2016. 7. 29  

鈴木貴, 骨代謝モデリング-動的平衡の崩壊, 日本数学会総合分科会, 2017. 9. 14 

鈴木貴, 細胞シグナルモデリング‐減衰振動の再現性, 日本数学会総合分科会, 山形大学,  

2017. 9. 14  

鈴木貴, 細胞膜分子相互作用と細胞内シグナル伝達経路解明のための数理的方法, 生命科学系学会

合同年次大会, 2017. 12. 6 

鈴木貴, 臨床データと数理モデルを用いた悪性化シグナル経路の解明, 日本がん転移学会学術総会, 
2018. 7. 20 

畑中尚也, NF-κB非古典的経路における振動現象の数理的解析, 日本応用数理学会年会, 2018. 9. 5 

鈴木貴, 血管新生モデリング-走化性パラドクスの解消, 日本数学会総合分科会, 2018. 9. 24  

鈴木貴, NF-κBシグナル減衰振動における再現性と非再現性の由来, 日本生化学会大会, 2018. 9. 26  

鈴木貴, 数理腫瘍学の方法, 特別講演, 日本数学会年会, 2019. 3. 17 

鈴木貴, 数理腫瘍学の方法, 基調講演, 第35回ファジィシステムシンポジウム, 2019. 8. 30 



  

鈴木貴, 数理モデルと逆相蛋白質アレイデータによる肝細胞がん悪性化シグナル経路の解析, 日本

生化学会大会, 2019. 9. 19  

Uda, S. and Kubota H., Sparse Gaussian Graphical Model with Missing values., The 21st Conference of Open 
Innovations Association FRUCT. 2017 

Uda, S. and Kubota, H., An estimation method of sparse partial correlation matrix for omics data analysis., 11th 
International Symposium of The Institute Network “Frontiers in Biomedical Sciences”, 2017 

Ohashi, K., Fujii, M., Uda, S., Kubota, H., Komada, H., Sakaguchi, K., Ogawa W., and Kuroda, S., 
Mathematical model analysis for plasma glucose homeostasis regulated by plasma hormones and metabolites 
in humans., RECOMB/ISCB Conference on Regulatory & Systems Genomics with DREAM 2017 

久保田 浩行、宇田 新介、松崎 芙美子、山内 幸代、黒田 真也、インスリンパターンによる生

体内シグナル分子の選択的制御、2017 年度 生命科学系学会合同年次大会、2017 

Kubota H., Uda S., Matsuzaki F. and Kuroda S., Trans-Omic analysis of the acute insulin action in the liver -
Toward in vivo trans-omic analysis-, The 1st International Symposium for Trans-Omics, 2017 

久保田 浩行、トランスオミクス解析を用いたインスリン作用の理解、第 22 回日本心疾患内分泌代

謝学会、2018 

久保田 浩行、トランスオミクス解析を用いた生体応答のシステム的理解、科学技術未来戦略ワー

クショップ、2018 

Fumiko Matsuzaki, Shinsuke Uda, Yukiyo Yamauchi, Kazumitsu Maehara, Yasuyuki Ohkawa, Masaki 
Matsumoto, Keiichi I. Nakayama, Hiroyuki Kubota, TRANSOMICS: Integrated Analysis Through Multiple 
Molecular Layers, 28th Hot Spring Harbor International Symposium, 2018 

Fumiko Matsuzaki, Shinsuke Uda、Yukiyo Yamauchi, Hiroyuki Kubota, TRANSOMICS: Integrated Analysis 
Through Multiple Molecular Layers, The 19th International Conference on Systems Biology, 2018 

松崎芙美子、宇田新介、山内幸代、黒田真也、久保田浩行、時系列トランスオミクス解析、定量生物

学の会 第九回年会、2019 

Matsuzaki F., Uda S., Yamauchi Y., Matsumoto M., Soga T., Maehara K., Ohkawa Y., Nakayama K. I., Kuroda 
S., Kubota H., Integrated analysis through multiple molecular layers: transomic network dynamics. The 29th 
Hot Spring Harbor International Symposium, 2019 

Matsuzaki F., Uda S., Yamauchi Y., Matsumoto M., Soga T., Maehara K., Ohkawa Y., Nakayama K. I., Kuroda 
S., Kubota H., Time Series Transomics: Integrated analysis through multiple molecular layers., The 20th 
International Conference on Systems Biology, 2019 

Miki Eto, Toshiya Kokaji, Atsushi Hatano, Hiroyuki Kubota, Yutaka Suzuki, Masaki Matsumoto, Keiichi I. 
Nakayama, Akiyoshi Hirayama, Tomoyoshi Soga, and Shinya Kuroda, Trans-omic analysis reveals different 
responses in the muscle to glucose during obesity., The 20th International Conference on Systems Biology, 
2019 

Toshiya Kokaji, Atsushi Hatano, Yuki Ito, Katsuyuki Yugi, Miki Eto, Satoshi Ohno, Masashi Fujii, Ken-ichi 
Hironaka, Riku Egami, Hiroshi Inoue, Shinsuke Uda, Hiroyuki Kubota, Yutaka Suzuki, Kazutaka Ikeda, Makoto 
Arita, Masaki Matsumoto, Keiichi I. Nakayama, Akiyoshi Hirayama, Tomoyoshi Soga, and Shinya Kuroda., 
Trans-omic analysis reveals allosteric and gene regulation-axes for altered glucose-responsive liver metabolism 
associated with obesity., The 20th International Conference on Systems Biology, 2019 

Takumi Wada, Mitsutaka Wataya, Masashi Fujii, Ken-ichi Hironaka, Miki Eto, Shinsuke Uda, Daisuke Hoshino, 
Katsuyuki Kunida, Haruki Inoue, Hiroyuki Kubota, Hiroki Hamaguchi, Yasuro Furuichi, Yasuko Manabe, 
Nobuharu L. Fujii, Shinya Kuroda., Single-cell information analysis reveals small intracellular and large 
intercellular variations increase cellular information capacity., The 20th International Conference on Systems 
Biology, 2019 

Riku Egami, Toshiya Kokaji, Atsushi Hatano, Miki Eto, Hiroyuki Kubota, Yutaka Suzuki, Masaki Matsumoto, 
Keiichi I. Nakayama, Akiyoshi Hirayama, Tomoyoshi Soga, and Shinya Kuroda, Differential trans-omic 
networks in the liver and muscles between healthy and obese mice., The 20th International Conference on 
Systems Biology, 2019 



  

松崎芙美子、宇田新介、山内幸代、松本雅記、曽我朋義、前原一満、大川恭行、中山敬一、黒田真也、

久保田浩行、時系列トランスオミクス解析、第 42 回日本分子生物学会年会、2019 

Yuki Ito, Shinsuke Uda, Toshiya Kokaji, Akiyoshi Hirayama, Tomoyoshi. Soga, Yutaka Suzuki, Shinya Kuroda 
and Hiroyuki Kubota, Comparison of hepatic metabolome and transcriptome responses to oral glucose tolerance 
test between normal and obese mice by information theoretic approach., 第 42 回日本分子生物学会年会、
2019 

Hiroaki Kato, Shinsuke Uda, Fumiko Matsuzaki, Hiroyuki Kubota、Quantitative comparison of the Akt 
signaling pathway in the liver and muscle., 第 42 回日本分子生物学会年会、2019 

久保田浩行、血中インスリンパターンによる生体応答の制御、生物物理リズム若手研究会、2019 

Hiroyuki Kubota., Regulation of insulin action by temporal patterns of insulin., JSMB2019 Conference 2019 

Hiroyuki Kubota, Selective regulation of the Insulin-AKT pathway by simultaneous processing of blood insulin 
pattern in the liver., Fusion of Mathematics and Biology, 2019 

Yuki Ito, Shinsuke Uda, Toshiya Kokaji, Akiyoshi Hirayama, Tomoyoshi Soga, Yutaka Suzuki, Shinya Kuroda 
and Hiroyuki Kubota, Comparison of hepatic responses to glucose perturbation between normal and obese mice 
using edge ontology., Fusion of Mathematics and Biology, 2019 

久保田 浩行、トランスオミクス解析を用いた疾患の理解、第 46 回日本脳卒中学会学術集会、2020 

松崎芙美子、宇田新介、山内幸代、松本雅記、曽我朋義、前原一満、大川恭行、中山敬一、黒田真也、

久保田浩行、時系列トランスオミクス解析、IIBMP2020、2020 

久保田 浩行、松崎芙美子、宇田新介、山内幸代、松本雅記、曽我朋義、前原一満、大川恭行、中山

敬一、黒田真也、トランスオミクス解析を用いたマウス肝臓におけるインスリン作用の全体像の理

解、第 3 回日本メディカル AI 学会学術集会、2020 

高橋 宏隆 コムギ無細胞タンパク質合成系を用いたフラビウイルスタンパク質の宿主相互作用タ

ンパク質の探索 第３回関西ウイルスクラブ 2016 

高橋 宏隆 コムギ無細胞系を基盤としたプロテインアレイ技術の開発と応用. AMED-創薬等支援技

術基盤プラットフォーム解析拠点-領域間技術交流会 2016 

澤崎 達也 医学・農学ケミカルバイオロジーに向けたコムギ無細胞基盤薬剤開発 アグリバイオ工

学研究部門公開セミナー2016  

澤崎 達也 コムギ無細胞技術を基盤とした研究支援 神戸大学バイオシグナル総合研究センター

設置記念シンポジウム 2016  

澤崎 達也 コムギ無細胞系を基盤とした蛋白質の合成・機能解析技術 第 40 回蛋白質と酵素の構

造と機能に関する九州シンポジウム 2016  

澤崎 達也, 高橋 宏隆 プロテオーム大規模解析が切り開く新たな生化学研究：コムギ無細胞系を

基盤とした２つの大規模生化学的解析法：ヒト２万種プロテインアレイによるインタラクトーム解

析とケミカルバイオロジーに向けた薬剤開発 第 89 回日本生化学会大会 2016  

澤崎 達也 大学・自治体協同による地方大学発バイオベンチャーの生き残り術 平成２８年度 地

域コトづくりセンター報告会＆シンポジウム 2016 

Takahashi H, Imamura M, Ito M, Suzuki T, Wakita T, Sawasaki T. Identification of HCV NS4B binding E3 
ligases that involved in HCV replication using wheat cell-free protein production system. 第 64 回ウイルス

学会学術集会 2016 

高橋 宏隆, 桑田 翔平, 後藤 栄治, 徳永 文稔, 澤崎 達也 コムギ無細胞タンパク質アレイによっ

て見出された、NF-kBを抑制する新規 DUB の機能解析 第 39 回日本分子生物学会年会 2016 



  

Takahashi H, Suzuki Y, Sameshima Y, Vasudevan SG, Yamamoto N, Sawasaki T. Identification of host E3 
ligases targeting dengue virus nonstructural protein 4B using wheat cell-free based-E3 protein array technology. 
International Union of Microbiological Societies 2017. 2017 

Takahashi H, Sameshima Y, Mitsumori R, Imamura M, Suzuki Y, Vasudevan SG, Suzuki T, Takaji W, 
Sawasaki T. Functional analysis of a novel host E3 ligase targeting dengue virus nonstructural protein 4B. 
24th International Symposium on Hepatitis C Virus and Related Viruses 2017 

高橋 宏隆、壽美田 一貴、河口 理紗、小藤 智史、笠原 亜希子、井上 竜也、櫻井 秀敬、和田 直
也、久保田一石、佐々木 敦朗、澤崎 達也 GTP結合タンパク質 PI5P4Kbによって制御される、PI(5)P
の標的タンパク質の網羅的探索系の構築 2017 年度生命科学系学会合同年次大会(ConBio2017) 2017  

澤崎  達也、高橋  宏隆 無細胞プロテオミクス 2017 年度生命科学系学会合同年次大会
(ConBio2017) 2017 

野澤 彰、根本 圭一郎、澤崎 達也 花芽形成を制御する薬剤開発 岩手生物工学研究センター第２

３７回公開セミナー 2017  

澤崎 達也 コムギ無細胞系を基盤とした新規タグ-抗体システムと薬剤探索技術の開発 岩手生物

工学研究センター第２３７回公開セミナー 2017  

野澤 彰 コムギ無細胞タンパク質合成法の植物産業への利用 Protein Island Matsuyama 2017産学官

交流会 2017  

根本 圭一郎、澤崎 達也 Phos-tag®: 生化学的および細胞内タンパク質のリン酸化解析のため最適

ツール 第 68 回日本電気泳動学会総会 2017  

澤崎 達也 無細胞プロテインアレイを用いたタンパク質の生化学的ビックデータ 第 56 回 数理
医学研究会 2017  

澤崎 達也 コムギ無細胞系を活用した植物チロシンキナーゼ TAGK の発見と新しいジベレリン応

答制御機構の同定 第 22 回 東京大学生物生産工学研究センターシンポジウム 2017  

高橋 宏隆 ヒト脱ユビキチン化酵素タンパク質アレイの作製と生化学的解析 第一回 ユビキチン

研究会 一般シンポジウム 2018 

澤崎 達也 コムギ無細胞プロテインアレイを活用した植物チロシンキナーゼ TAGK の発見と生物

学的役割の解析 第 2 回数理シグナル公開シンポジウム 2018  

澤崎 達也 コムギ無細胞系を基盤とした薬剤開発技術 第 18 回 日本蛋白質科学会 2018 

澤崎 達也 くすりはタンパク質を狙う 第 91 回日本薬理学会年会／第 18 回国際薬理学・臨床薬

理学会議（WCP2018）市民公開講座 2018 

Takahashi H, Iwasaki T, Takeda H, Ito H, Fukuhara T, Suzuki T, Matsuura Y, Sawasaki T Comprehensive in 
vitro screening to identify the host proteins that binds to HBs protein using wheat cell-free technology. コムギ

無細胞系を用いた HBV-S タンパク質に結合する宿主タンパク質の網羅的探索 第 65 回ウイルス学

会学術集会 2018 

竹田 浩之、澤崎 達也 Acceleration of RNA biology-targeting drug discovery in cancer using cell-free 
technology 第 77 回日本癌学会学術総会 2018  

高橋 宏隆, 山中 聡士, 桒田 翔平, 後藤 栄治, 今井 賢一郎, 富井 健太郎, 佐藤 裕介, 深井 周也, 
徳永 文稔, 澤崎 達也 コムギ無細胞系を用いて作製したヒト脱ユビキチン化酵素(DUB)プロテイ

ンアレイによるポリユビキチン鎖基質特異性解析と DUB阻害剤の選択性評価 第 41 回日本分子生

物学会年会 2018 

Sawasaki T Cell-free based protein array 1st International symposium on Interdisciplinary Approaches to 
Integrative Understanding of Biological Signaling Networks 2019 

Yamanaka S, Murai H, Saito D, Abe G, Suzuki T, Tamura K, Sawasaki T. Screening system for identification 
of novel thalidomide-dependent substrates using cell-free protein array. EMBO WORKSHOP: Limb 



  

Development and Regeneration: New Tools for a Classic Model System 2019 

坂東 果実、根本 圭一郎、野澤 彰、澤崎 達也 花芽形成を制御する転写因子 FD の DNA結合能に

関する生化学的解析 第 60 回日本植物生理学会年会 2019  

江村 祐希, 高橋 宏隆, 澤崎 達也 コムギ無細胞系を用いた DENV の NS タンパク質並びにポリプ

ロテインの合成と機能解析 第 34 回 中国四国ウイルス研究会 2019 

重松 裕樹, 岩崎 隆宏, 竹田 浩之, 鈴木 陽一, 高橋 宏隆, 澤崎 達也。デングウイルス NS3 と相互

作用する新規宿主因子の探索と機能解析 第 34 回 中国四国ウイルス研究会 2019 

林 徳宙, 岩崎 隆宏, 竹田 浩之, 入江 崇, 高橋 宏隆, 澤崎 達也。ウイルス RNA 受容体 MDA5 に

結合し、IFN 産生シグナルを抑制する脱ユビキチン化酵素の同定と機能解析 第 34 回 中国四国ウ

イルス研究会 2019 

高橋 宏隆 ユビキチン化酵素タンパク質アレイを用いたユビキチンシグナル解析 ～地方は人と違

う道を歩む～ 関西学院大学 理工学部講演会 2019 

高橋 宏隆，山中 聡士，後藤 栄治，及川 大輔，佐藤 裕介，深井 周也，徳永 文稔，澤崎 達也 コ

ムギ無細胞タンパク質合成系を基盤としたヒト脱ユビキチン化酵素タンパク質アレイの作製と応用 

第 24 回 日本病態プロテアーゼ学会学術集会 2019 

山中 聡士、澤崎 達也 無細胞プロテインアレイを用いたサリドマイド依存的基質探索 第 92 回日

本生化学会大会 2019 

Takahashi H, Suzuki Y, Sameshima Y, Kato F, Hishiki T, Vasudevan SG, Sawasaki T RNF26 is a novel host 
E3 ligase targeting dengue virus nonstructural protein 4B. 第 67 回 日本ウイルス学会学術集会 2019  

Shigematsu Y, Takahashi H, Takeda H, Suzuki Y, Sawasaki T. Identification and functional analysis of host 
factor proteins targeting DENV NS3. 第 67 回 日本ウイルス学会学術集会 2019  

澤崎 達也 アカデミア創薬をひと押しするコムギ無細胞系を基盤とした支援技術 日本農芸化学

会 2019 年度大会 2019  

澤崎 達也 無細胞系を基盤とした分子標的農薬技術 と 祖先型酵素技術の開発 アグリ・バイオ公

開シンポジウム 2019  

塩屋 亮平、城戸 康希、中野 祥吾、伊藤 創平、澤崎 達也 AGIAiD：AirID を利用した抗体依存的

ビオチン化法の開発 第 19 回日本蛋白質科学会年会 2019  

城戸 康希、中野 祥吾、伊藤 創平、澤崎 達也 新規近接依存性ビオチン標識酵素 AirID の開発 第

19 回日本蛋白質科学会年会 2019  

澤崎 達也 愛媛大学におけるタンパク質生産・創薬の BINDS 支援の紹介 BINDS 連携セミナー 
2019  

澤崎 達也 ヒトプロテインアレイを用いた抗体評価技術 第 14 回 日本臨床ストレス応答学会大会
2019 

高橋 宏隆，林 徳宙，竹田 浩之，入江 崇，澤崎 達也 ウイルス RNA受容体 MDA5 に結合し、IFN
産生シグナルを抑制する脱ユビキチン化酵素の同定と機能解析 第 14 回 日本臨床ストレス応答学

会大会 2019 

野澤 彰、澤崎 達也 コムギ無細胞系を利用したジベレリンアゴニスト化合物の開発 中国四国地

区生物系三学会合同大会広島大会 2019 

野澤 彰 無細胞系で膜タンパク質をつくる 「細胞を創る」研究会 2019  

篠原 颯太、城戸 康希、根本圭一郎、西原 昌宏、野澤 彰、澤崎 達也 コムギ無細胞系を基盤とし

た AncBirA を用いた植物ホルモンのシグナル伝達に関与するタンパク質探索系の構築 植物化学調

節学会 第 54 回大会 2019 



  

野澤 彰、宮崎 瞭子、青木 是直、小林 勇太、小野 充人、大石 峻太郎、穆 迪、酒井 惇平、成山 
陸、 廣瀬 澪奈、根本 圭一郎、 藤田 景子、鈴木 俊二、澤崎達也 コムギ無細胞系を利用したジベ

レリン受容体アゴニスト化合物の単離とその効果検証 植物化学調節学会 第 54 回大会 2019  

城戸 康希、塩屋 亮平、中野 祥吾、伊藤 創平、小迫 英尊、澤崎 達也 新規近接依存性ビオチン標

識酵素 AirID の開発と AGIAiD への応用 第 14 回無細胞生命科学研究会 2019 

Nemoto K, Nozawa A, Sawasaki T. Identification of new abscisic acid receptor agonists and their 
characterization FASEB Science Reserch Coference. The Mechanisms in Plant Development Conference 2019 

Takahashi H, Shioya R, Matake S, Takeda H, Ono C, Fukuhara T, Matsuura Y, Sawasaki T Development of 
novel approach to identify HBV receptor proteins based on in vitro protein-protein interaction assay 2019 
International HBV Meeting 2019 

野澤 彰、谷崎 圭隆、山田 航大、横山 紗里、田中 響久、竹田 浩之、澤崎 達也 無細胞タンパク

質合成系を用いたチャネルタンパク質解析系の構築 第 14 回無細胞生命科学研究会 2019 

Takahashi H, Yamanaka S, Sato Y, Goto E, Oikawa D, Fukai S, Tokunaga F, Sawasaki T. Establishment of a 
protein array system consisted of 90 human recombinant deubiquitinating enzymes (DUBs) proteins for 
assessment of linkage specificity of each DUB and evaluation of the selectivity of DUB inhibitors. EMBO 
workshop. The ubiquitin system: Biology, mechanisms and roles in disease. 2019 

Yamanaka S, Tokunaga S, Sawasaki T Screening system for chemical compound-dependent binding proteins 
using cell-free protein array Drug Discovery Chemistry. 2019 

高橋 宏隆, 及川 大輔, 長尾 和哉, 岩崎 誠, 今井 祐記, 徳永 文稔, 澤崎 達也 直鎖状ポリユビキ

チン鎖結合タンパク質 ZnUBP ファミリーの NF-kB抑制機構の解明 第 42 回 日本分子生物学会年

会 2019  

林 徳宙，高橋 宏隆，竹田 浩之，入江 崇，澤崎 達也 ウイルス RNA受容体 MDA5 に結合し、IFN
産生シグナルを抑制する脱ユビキチン化酵素の同定と機能解析 第 42 回 日本分子生物学会年会 
2019 

谷口 健，高橋 宏隆，入江 崇，澤崎 達也 IRF3 のユビキチン化修飾により IFN シグナル伝達を制

御する新規 E3 リガーゼの同定 第 42 回 日本分子生物学会年会 2019 

松岡 沙耶、山中 聡士、澤崎 達也 コムギ無細胞系プロテインアレイを用いた CRBN に相互作用す

るタンパク質の探索と同定 第 42 回 日本分子生物学会年会 2019  

庄屋 祐希、山中 聡士、福田 尚代、澤崎 達也 サリドマイド依存的タンパク質分解タグの開発 第

42 回 日本分子生物学会年会 2019  

徳永 聡、澤崎 達也 コムギ無細胞を基盤とした抗がん剤 E7820 依存的相互作用タンパク質の探索 

第 42 回 日本分子生物学会年会 2019  

山中 聡士、村井 英隆、齋藤 大介、阿部 玄武、高橋 宏隆、竹田 浩之、鈴木 孝幸、田村 宏治、澤

崎 達也コムギ無細胞プロテインアレイを用いたサリドマイド依存的な CRBN基質の同定 第 42 回 
日本分子生物学会年会 2019  

Takahashi H.  Biochemical analysis of DENV non-structural proteins using a wheat cell-free protein 
synthesis system. 5th Peptides and Proteins Symposium Singapore 2019 

三好 省吾、徳永 聡、小澤 龍彦、竹田 浩之、青野 光男、三好 孝典、岸 裕幸、村口 篤、清水 伸
一、野澤 彰、澤崎 達也 Citrus mosaic virus を検出するウサギモノクローナル抗体の作製 農芸化

学会中四国支部第 56 回講演会 2020  

三好 省吾、徳永 聡、小澤 龍彦、竹田 浩之、青野 光男、三好 孝典、岸 裕幸、村口 篤、清水 伸
一、野澤 彰、澤崎 達也 高感度カンキツウイルス検出系構築に向けたウサギモノクローナル抗体

の作成 第 61 回日本植物生理学会年会 2020 

檜垣 佳奈、高橋 宏隆、山中 聡士、徳永 文稔、澤崎 達也 コムギ無細胞プロテインアレイ技術を



  

用いたヒト脱ユビキチン化酵素の特異的阻害剤の開発 第 61 回 日本生化学会中国・四国支部例会 

2020（誌上開催） 

山田 航大、谷崎 圭隆、竹田 浩之、野澤 彰、澤崎 達也 コムギ無細胞技術を基盤としたイオンチ

ャネル解析技術の開発 第 61 回 日本生化学会中国・四国支部例会 2020（誌上開催） 

新規マラリアワクチン候補 GAMA に対する侵入阻害抗体の作製 曾我 郁弥、徳永 聡、小澤 龍彦、

長岡 ひかる、高島 英造、岸 裕幸、村口篤、坪井 敬文、澤崎 達也 第 61 回 日本生化学会中国・

四国支部例会 2020（誌上開催） 

城戸 康希, 澤崎 達也 生体内インタラクトーム解析に適した近位依存性ビオチン化酵素 AirID の

開発 第 71 回日本電気泳動学会総会 2020（web 開催） 

高橋 宏隆，山中 聡士，桒田 翔平，檜垣 佳奈，佐藤 裕介，深井 周也，徳永 文稔，澤崎 達也。
USP ファミリーの脱ユビキチン化酵素を特異的に阻害する低分子化合物の開発。第 93 回 日本生化

学会大会 シンポジウム「ケモテクノロジーが拓くユビキチンニューフロンティア」 2020（web 開
催） 

城戸 康希、澤崎 達也 タンパク質分子インタラクトーム解析に向けた新規近接ビオチン化酵素

AirID の開発 第 93 回日本生化学会大会 2020（web 開催） 

村松 ちひろ, 野澤 彰, 根本 圭一郎, 澤崎 達也 植物体で利用可能な新規ケミカルプロテインノッ

クダウン技術の構築 第 55 回植物化学調節学会大会 2020（web 開催） 

堀 凌輔, 野澤 彰, 佐藤 明子, 嶋田 幸久, 澤崎 達也 コムギ無細胞系を基盤としたオーキシン依

存的 TIR1－IAA相互作用解析系の構築 第 55 回植物化学調節学会大会 2020（web 開催） 

高橋 宏隆 コムギ無細胞タンパク質アレイ技術を用いたユビキチンシグナル解析。第 6 回日本血管

生物学会若手研究会 2020 

高橋 宏隆, 長尾 和哉, 岩崎 誠, 佐藤 裕介，及川 大輔, 徳永 文稔, 澤崎 達也 コムギ無細胞系を

用いた直鎖状ユビキチン鎖の新規デコーダー分子の網羅的探索と機能解析。第 43 回 日本分子生物

学会年会 ワークショップ「多彩な生理機能を発揮するユビキチンコードのバイオロジー」 2020
（web 開催） 

庄屋 祐希, 山中聡士, 福田尚代, 柴田哲男, 澤崎達也 標的タンパク質の選択的分解のための IMiD
誘導性 SALL4デグロンシステム 第 43 回日本分子生物学会年会 2020（web 開催） 

松岡 沙耶, 山中 聡士, 澤崎 達也 in vitro 及び in cell における PROTAC 依存的に相互作用する基

質探索系の構築 第 43 回日本分子生物学会年会 2020（web 開催） 

山田 航大, 城戸 康希, 塩屋 亮平, 澤崎 達也 タンパク質－タンパク質相互作用解析のための

AirID を用いた AGIA タグ依存的近位依存性ビオチン化技術 AGIAiD 第 43 回日本分子生物学会年

会 2020（web 開催） 

徳永 聡, 長岡 ひかる, 小澤 龍彦, 岸 裕幸, 村口 篤, 坪井 敬文, 高島 英造, 澤崎 達也 新規マラ

リアワクチン候補 PfRipr により誘導されるウサギモノクローナル抗体の評価 第 43 回日本分子生

物学会年会 2020（web 開催） 

Masaaki Oyama. Phosphoproteomics-based Network Analysis of Cancer Cell Signaling Regulation. 8th Asia 
Oceania Human Proteome Organization Congress (AOHUPO 2016) 2016 

坪井 裕見、尾山 大明、秦 裕子、伊藤 彰彦、村上 善則. がん抑制遺伝子 CADM1 による Cbp を介

した Src 経路抑制機構の解析. 第 75 回日本癌学会学術総会 2016 

橋本 拓磨、斎藤 裕樹、秦 裕子、榎本 敦、堀川 大樹、荒川 和晴、片山 俊明、豊田 敦、尾山 大
明、宮川 清、久保 健雄、國枝 武和. 放射線耐性動物クマムシの新規タンパク質によるヒト培養細

胞における DNA傷害の抑制と放射線耐性の向上. 日本放射線影響学会第 59 回大会 2016 

秦 裕子、成島 悠太、廣木 朋子、那須 亮、津本 浩平、井上 純一郎、秋山 徹、尾山 大明 



  

高深度定量リン酸化プロテオミクスと大規模インタラクトーム情報を基盤とする膠芽腫幹細胞情報

伝達系の統合ネットワーク解析. 第 39 回日本分子生物学会年会 2016 

野口 賢太郎、須澤 壮崇、西 賢二、秦 裕子、尾山 大明、程 久美子. ヒト TNRC6A タンパク質の

核内相互作用因子の同定と機能解析. 第 39 回日本分子生物学会年会 2016 

須澤 壮崇、西 賢二、秦 裕子、尾山 大明、程 久美子. ヒト GW182 ファミリータンパク質のリン酸

化による RNAサイレンシング活性の制御. 第 39 回日本分子生物学会年会 2016 

國枝 武和、橋本 拓磨、堀川 大樹、近藤 小雪、田中 冴、桑原 宏和、秦 裕子、尾山 大明、榎本敦、

宮川 清、原 雄一郎、横堀 伸一、小原 雄治、藤山 秋佐夫、荒川 和晴、片山 俊明、豊田 敦. ヨコ

ヅナクマムシのゲノム解読と新規 DNA 保護タンパク質の発見. 第 2 回クマムシ学研究会 2017 

田中 冴、秦 裕子、尾山 大明、田中 順子、三輪 佳宏、豊田 敦、片山 俊明、荒川 和晴、國枝 武
和. ヨコヅナクマムシにおけるミトコンドリア局在タンパク質の同定と解析. 第 2 回クマムシ学研

究会 2017 

朔 あかり、山口 貴世志、池上 恒雄、藤幸 知子、米田 美佐子、秦 裕子、尾山 大明、甲斐 知惠
子、古川 洋一. 腫瘍溶解性麻疹ウイルスレセプター PVRL4 の発現調節機構の解明. 第 76 回日本癌

学会学術総会 2017 

Masaaki Oyama, Hiroko Kozuka-Hata. Comprehensive network analysis of cancer cell signaling through 
systematic integration of post-translational modification dynamics. 12th International Symposium of the 
Institute Network 2017 

國枝 武和、橋本 拓磨、堀川 大樹、近藤 小雪、田中 冴、柴原 礼良、桑原 宏和、秦 裕子、尾山 大
明、榎本 敦、宮川 清、原 雄一郎、横堀 伸一、小原 雄治、藤山 秋佐夫、久保 健雄、荒川 和晴、

片山 俊明、豊田 敦. ベールを脱ぎ始めたクマムシの極限環境耐性メカニズム 2017 年度生命科学系

学会合同年次大会（ConBio2017）2017 

小塚（秦） 裕子、廣木 朋子、北村 亜矢、市倉 慎也、津本 浩平、井上 純一郎、尾山 大明 大規模
細胞プロテオームデータを用いた包括的ユビキチン結合モチーフ解析. 2017 年度生命科学系学会合

同年次大会（ConBio2017）2017 

須澤 壮崇、宗像 扶早子、西 賢二、秦 裕子、尾山 大明、程 久美子. ヒト GW182 ファミリータン

パク質のリン酸化による microRNA サイレンシング制御機構の解明. 2017 年度生命科学系学会合同

年次大会（ConBio2017）2017 

野口 賢太郎、須澤 壮崇、西 賢二、秦 裕子、尾山 大明、程 久美子. ヒト TNRC6A ノックアウト

細胞の作製と核内トランスクリプトーム解析. 2017 年度生命科学系学会合同年次大会（ConBio2017）
2017 

Masaaki Oyama, Hiroko Kozuka-Hata. Systematic discovery of cancer biomarkers by integrative post-
translational modification-directed proteomics. Mass Spectrometry and Proteomics 2018 (MSP2018) 2018 

小塚（秦） 裕子、北村 亜矢、廣木 朋子、相澤 愛子、津本 浩平、井上 純一郎、尾山 大明 大規
模ユビキチン化及びアセチル化プロテオーム解析によるシグナル伝達制御機構の解明 第 41 回日本

分子生物学会年会 2018 

須澤 壮崇、Valeriia Volodkina、西 賢二、秦 裕子、尾山 大明、程 久美子. 細胞内局在に依存した

TNRC6A の AGO結合ドメインのリン酸化とその機能解析. 第 41 回日本分子生物学会年会 2018 

尾山 大明、秦 裕子. 高精度プロテオミクスによるシグナル伝達制御機構の数理ネットワーク解

析. 2018 年度数理腫瘍学研究会 2018 

秦 裕子. Proteome-wide analysis of lysine acetylation and ubiquitination reveals critical signaling regulation 
in cancer cells. 第2回ユビキチン研究会 2019 

Masaaki Oyama. Integrative network analysis of phosphorylation-dependent signaling dynamics in cancer cells. 
JSPS Core to Core meeting 2019 



  

Hiroko Kozuka-Hata. System-wide analysis of lysine modification sites based on large-scale cellular proteome 
data. JSPS Core to Core meeting2019 

秦 裕子、北村 亜矢、廣木 朋子、相澤 愛子、津本 浩平、井上 純一郎、尾山 大明. 翻訳後修飾プ

ロテオミクスによるがん化シグナルネットワーク解析. 第 15 回日本臨床プロテオゲノミクス研究会 
2019 

田中 彬寛、中野 智美、西郷 永希子、安井 玲太朗、秦 裕子、尾山 大明、國枝 武和. 脱水ストレ

スに応答して繊維/液滴状構造を形成するクマムシタンパク質群の同定と解析. 第 42 回日本分子生

物学会年会 2019 

舘林 和夫、山本 勝良、尾山 大明、秦 裕子、冨田 太一郎、徳永 裕二、斎藤 春雄. 高浸透圧がモ

ノリン酸化 Pbs2 MAPK キナーゼによる Hog1 MAP キナーゼのリン酸化を促進することで、高浸透 
圧刺激特異的 HOG 経路活性化が保障される. 第 42 回日本分子生物学会年会 2019 

秦 裕子、北村 亜矢、廣木 朋子、相澤 愛子、宮村 尚明、小嶋 由希子、津本 浩平、井上 純一郎、

尾山 大明. リシンアセチル化及びユビキチン化が規定する細胞応答ネットワークの時系列プロテオ

ーム解析. 第 42 回日本分子生物学会年会 2019 

宮下 諒太、西山 敦哉、千葉 祥恵、尾山 大明、秦 裕子、中西 真. S 期進行に伴う DNA 維持メチ

ル化因子 PAF15 のクロマチン解離機構の解明. 第 42 回日本分子生物学会年会 2019 

尾山 大明、秦 裕子. Pulsed SILAC法を用いた癌細胞内タンパク質ターンオーバーのプロテオーム

解析. 2019 年度数理腫瘍学研究会 2019 

Masaaki Oyama, Hiroko Kozuka-Hata. Integrative network analysis of cancer cell signaling by high-resolution 
proteomics. JSPS Core-to-Core Program “Establishing International Research Network of Mathematical 
Oncology” 2020 

尾山 大明、秦 裕子. 高精度翻訳後修飾プロテオミクスによるシグナルネットワーク解析 

第 71 回日本電気泳動学会総会 2020 

Hiroko Kozuka-Hata, Tomoko Hiroki, Aya Kitamura, Aiko Aizawa, Naoaki Miyamura, Kouhei Tsumoto, Jun-
ichiro Inoue, Masaaki Oyama. High-resolution proteomic analysis of EGF-regulated ubiquitination dynamics 
in human cancer cells 第 43 回日本分子生物学会年会 2020 

秦 裕子、廣木 朋子、北村 亜矢、相澤 愛子、宮村 尚明、津本 浩平、井上 純一郎、尾山 大明.ヒ
トがん細胞における EGF刺激依存的プロテオームダイナミクスの高深度動態解析 第 16 回日本臨床

プロテオゲノミクス研究会 2020 

 

【公募研究】 

Zhikuan Zhang, Umeharu Ohto, Toshiyuki Shimizu Strcutrual studies of Toll-like receptor 7 The 67th 
Annual Meeting of the American Crystallographic Association (ACA 2017)，New Orleans, USA 2017   

Umeharu Ohto, Sakiko Maekawa, Toshiyuki Shimizu Crystal structure of the autoinhibited form of NOD2 
The 67th Annual Meeting of the American Crystallographic Association (ACA 2017)，New Orleans, USA 
2017   

Shunya Sakurai, Umeharu Ohto, Toshiyuki Shimizu The crystal structure of AhRR/ARNT complex 24th 
Congress and General Assembly of the International Union of Crystallography，Hyderabad, India 2017  

Umeharu Ohto Sperm-egg interaction revealed by the structure of IZUMO1-JUNO complex American 
Society for Reproductive Medicine (ASRM) 2017 Scientific congress & EXPOSan Antonio, USA 2017   

櫻井駿也，大戸梅治，清水敏之 Aryl hydrocarbon receptor の機能発現機構解明に向けた構造生物学

的研究 第 17 回日本蛋白質科学会年会，仙台 2017 



  

櫻井駿也，大戸梅治，清水敏之 Aryl hydrocarbon receptor repressor (AhRR)による AhR の転写抑制機

構の構造基盤解明 2017 年度生命科学系学会合同年次大会，神戸 2017 

Zhikuan Zhang, Umeharu Ohto, Toshiyuki Shimizu Structural analysis reveals ligand recognition mechanism 
of Toll-like receptor 7 2017 年度生命科学系学会合同年次大会，神戸 2017 

櫻井駿也，清水敏之，大戸梅治 AhRR-ARNTヘテロダイマーによる AhR の転写抑制機構の構造基

盤 日本薬学会 第 138 年会，金沢 2018 

Umeharu Ohto, Toshiyuki Shimizu Structural biology of Toll-like receptors 第 56 回日本生物物理学会 
2018 

U. Ohto, H. Ishida., T.Shibata, R.Sato, K.Miyake, T. Shimizu The sumultaneous binding of two DNA motifs 
for efficient activation of TLR9 revealed by X-ray Crystallography Toll meeting 2018，Porto, Portugal 2018   

Zhikuan Zhang, Umeharu Ohto, Takuma Shibata, Ryota Sato, Sunil A. David, Kensuke Miyake, Toshiyuki 
Shimizu Ligand recognition mechanism of Toll-like receptor 7 revealed by a large-scale crystallographic 
study Toll meeting 2018，Porto, Portugal 2018   

大戸梅治 ZOO system を用いた自動回折データ収集の実際 第 11 回 SPring-8 ユーザー共同体

(SPRUC)放射光構造生物学研究会  2019 

大戸梅治，清水敏之 一回膜貫通型 Toll 様受容体のリガンド認識とシグナル伝達機構の構造基盤 

第 19 回日本蛋白質科学会 第 71 回日本細胞生物学会 合同年次大会 2019 

大戸梅治，清水敏之 自然免疫を担う病原体センサー蛋白質の構造基盤の解明と創薬展開 日本薬

学会 第 139 年会 2019 

本田信治 上坂美紀, 横山歩, 本田信治、山火事の熱と煙で目覚めるアカパンカビ子嚢胞子のシグナ

ル伝達経路網、第 91 回日本遺伝学会、2019 年 

本田信治、山火事の熱と煙で目覚めるアカパンカビ子嚢胞子のシグナル伝達経路網、第 45 回岡山植

物病理セミナー、2019 年 

Uesaka M, Yokoyama A and Honda S、Ascospores use stress-activation MAP kinase pathway for semi-
permanent dormancy in Neurospora crassa、1st International Symposium on Interdisciplinary Approaches to 
Integrative Understanding of Biological Signaling Networks、2018 

Uesaka M, Yokoyama A and Honda S、 Ascospore sleepless-1 and -2 are required for ascospore dormancy in 
Neurospora crassa、Neurospora meeting 2018、2018 

五島剛太 Spindle pole organisation by the microcephaly protein ASPM 神経細胞シンポジウム

「International Symposium on Neural Precursor Cell Fate Determination, Differentiation and Neuronal Circuit 
Formation」2017   

五島剛太 Spindle pole focusing by the microcephaly protein ASPM. CSH Asia 2017 Conference on Cilia & 
Centrosomes 2017  

五島剛太 Spindle orientation without centrosomes EMBO2017 Frontiers in Cytoskeleton Research Meeting 
2017  

五島剛太 Microtubules and motors in moss. The 1st IROAST Symposium 「Plant Cell and Developmental 
Biology:Approaches to Multiscale Biosystems」 2017  

五島剛太 Kinesins at the crossroads of microtubule organization and assembly. EMBO | EMBL Symposia
「Microtubules: From Atoms to Complex Systems」 2018  

五島剛太 Cell division in plants. 植物研究発表会 2018 

五島剛太 Microtubules and cell division in plants. The 7th IMPRS-CMB Students' Symposium 2018  

五島剛太 Mechanism of cell division in plants 第 41 回日本分子生物学会年会 2018  



  

五島剛太 Mitosis in plants. HBIGS WINTER SCHOOL for PhD students 2019: Molecular mechanisms in 
mitosis 2019  

五島剛太 Cell division in moss stem cells 第 60 回日本植物生理学会年会 2019  

五島剛太 Consequences of chromosome mis-segregation in moss stem cell. International Symposium: 
Principles of pluripotent stem cells underlying plant vitality 2019  

五島剛太 Functional live imaging of microtubule cytoskeleton in moss. EMBO Practical Course「Functional 
live imaging of plants 」 2019  

五島剛太 多様な生命現象を司る微小管 -中心体集合システム-. 第 92 回日本生化学学会大会 2019  

五島剛太 Spindle and chromosome motility in plant cells. 井上信也先生に捧げる生物物理学会シンポ

ジウム  2020  

五島剛太 Cell division without a gene required for cell division. The Biochemical Society and the British 
Society for Cell Biology -Dynamic Cell IV- 2021  

五島剛太 Spindle formation without a gene required for spindle formation. Mitotic spindle: From living and 
synthetic systems to theory 2021  

花房洋 LRRK1 による細胞内トラフィックを介した EGFR シグナル制御 ConBio2017（生命科学系

学会合同年次大会） 2017 

花房洋 LRRK1 によるエンドソームから発信される EGFR シグナルの制御 第 91 回日本生化学会

大会シンポジウム 2018 

花房洋 ROCO family kinase LRRK1 regulates the transport and maturation of EGFR-containing endosomes 
BITs 8th Annual Congression of Molecular & Cell Biology 2018 

花房洋 小胞体-エンドソームコンタクトサイトにおける EGFR 活性制御機構 第 19 回蛋白質科学

会・第 71 回細胞生物学会合同年次大会 2019 

花房洋、八木拓也、西岡朋生、貝淵弘三、白壁恭子、松本邦弘 LRRK1 は Rab7 Ser-72 をリン酸化

し、エフェクター分子 RILP による EGFR含有エンドソームの輸送を促進する 第 42 回日本分子生

物学会 2019 

藤田宏明 “Crucial roles of unexpected interaction between subunits of LUBAC ubiquitin ligase in NF-kB and 
cell death regulation” 第 9 回シグナルネットワーク研究会 2017 

藤田宏明、徳永輝、岩井一宏“Crystal structure of trimeric LUBAC reveals essential role of a novel HOIL-
1L-SHARPIN   interaction in LUBAC formation and function” 第 40 回日本分子生物学会 シンポジウ

ム 2017 

藤田宏明 “細胞の生存と死を決定する制御システムの数理モデル化” 第 27 回 がん転移学会 シン

ポジウム 口頭発表 2018  

藤田宏明 “Cooperative domain formation by homologous motifs in HOIL-1L and SHARPIN plays crucial 
roles in LUBAC stabilization” 第 91 回日本生化学会 2018  

藤田宏明、徳永輝、岩井一宏 “直鎖状ユビキチン鎖を生成する LUBAC の安定な複合体形成機構と

その阻害” 第 41 回日本分子生物学会 2018 

藤田宏明 “LUBAC安定化機構の解明と応用” 医科研若手シンポジウム 2019 

藤田宏明、“ Mathematical modeling of biological systems that regulate cell survival and death” 数理シグナ

ル 第一回国際シンポジウム 2019 

名田茂之、岡田雅人 Ragulator は単に Rag の足場なのか？ 第 9 回 TOR 研究会 2019 

梶原健太郎、岡田雅人 シグナル伝達の時空間的制御による組織再生とがん進展 蛋白質研究所セ



  

ミナー「がん研究の新機軸」 2019 

Woei-Yaw Chee, Masato Okada. The interconnection between β-catenin and lipid droplets in naked mole rat: 
thenexus for cellular metabolism and senescence. 27th FAOBMB & 44th MSBMB Conference 2019  

梶原健太郎 シグナル伝達の時空間的制御による組織再生とがん進展. 新学術領域研究「数理シグ

ナル」第３回 若手ワークショップ 2019 

伊藤静夏、名田茂之、岡田雅人. 腸管上皮における p18-mTORC1 シグナル経路の生理機能の解析. 第
42 回日本分子生物学会 2019 

野下創史、久保祐貴、西田裕毅、岡田雅人. TGF-β１刺激がもたらすがん原遺伝子 SRC の転写活性化

機構の解明. 第 42 回日本分子生物学会 2019 

池口弘太郎、木村哲也、岡田雅人. 肝細胞における Lamtor1遺伝子の役割と脂質代謝への影響.第 42
回日本分子生物学会 2019 

Woei-Yaw Chee、Junhyeong Kim、Kyoko Miura、Tohru Ishitani、Masato Okada. The interconnection between 
β-catenin and Lipid Droplets in Naked Mole Rat: The Nexus for Cellular Metabolism and Senescence. 第 42
回日本分子生物学会 2019 

河瀬直之、杉原充哉、岡田雅人. HGF依存的な浸潤現象における CDCP1 の役割. 第 42 回日本分子

生物学会 2019河瀬直之、杉原充哉、岡田雅人 

梶原健太郎、松本邦夫、岡田雅人. 腎臓尿細管の再生におけるシグナル伝達の時空間的制御. 第 42
回日本分子生物学会 2019 

名田茂之、岡田雅人. Ragulator は単に Rag の⾜場なのか？ 2020 年版. 第 10 回 TOR 研究会 （オ

ンライン TOR 研究会＠Zoom） 2020 

岡田雅人. Src がん遺伝子産物の機能と制御―電気泳動によるタンパク質化学からのアプローチ ―. 
第 70 回日本電気泳動学会シンポジウム 2020 

齊藤達哉  オルガネラ損傷により誘導される自然免疫応答の理解と制御  第 69 回日本細胞生物学

会大会，シンポジウム 2017 

齊藤達哉 オルガネラ損傷により誘導される自然免疫応答の理解と制御 第 1 回感覚免疫学研究会 
2017 

齊藤達哉 オルガネラ損傷により誘導される自然免疫応答の理解と制御 第 15 回がんとハイポキ

シア研究会 2017 

Tatsuya Saitoh Understanding and manipulation of organelle-mediated innate immune response. 
The 12th International Symposium of the Institute Network 2017 

Michihiro Takahama, Tatsuya Saitoh. The RAB2B-GARIL5 complex promotes cytosolic DNA-induced 
interferon responses. The 2017 American Society for Cell Biology / EMBO Joint Meeting, 2017 

齊藤達哉 生体防御応答を制御するオルガネラ・ゾーンの理解 ConBio2017，ワークショップ 2017  

髙濵充寛, 審良静男, 齊藤達哉 RAB2B-GARIL5 complex promotes innate immune response against 
DNA virus 第 46 回日本免疫学会 2017 

王静, Paul Kubes, 齊藤達哉 Tracking the fate of neutrophils in sterile injury using photoactivation and 
intravital imaging 第 46 回日本免疫学会 2017 

齊藤達哉 細胞外微粒子による炎症応答の誘導機序解明と制御法開発 生化学若い研究者の会「冬の

セミナー2018」 2018 

齊藤達哉 細胞外微粒子による炎症応答の誘導機序解明と制御法開発 第 51 回日本痛風・核酸代謝

学会総会 2018 



  

齊藤達哉 生体防御応答を司るオルガネラ・ゾーンの理解と制御 日本薬学会第 138 年会 シンポ

ジウム 2018 

齊藤達哉 自然免疫機構を介した炎症応答の理解と制御ーオミクス研究の観点から― 

第 27 回千葉大学大学院薬学研究院 薬友会生涯教育セミナー・宮木高明記念講演会 －創薬と医療

薬学の新潮流－ 2018 

齊藤達哉 自然免疫研究におけるオミクスの有用性 第 2 回質量分析インフォマティクス・ハッカ

ソン・シンポジウム 2018 

齊藤達哉 抗ウイルス応答における自然免疫機構の役割の解明 第 1291 回京都大学ウイルス・再生

医科学研究セミナー／ウイルス感染症・生命科学先端融合的共同研究拠点セミナー 2018 

Tatsuya Saitoh Understanding and controlling organelle-mediated innate immune responses. 15th conference 
of the Asian Society of Mitochondrial Research and Medicine 2018 

齊藤達哉 自然免疫応答と炎症性疾患発症のメカニズム：食との関係 第 43 回健康食品セミナー 
2019 

齊藤達哉  微粒子による健康被害に対する治療薬・予防薬の開発 創薬シーズ事業化コンペティショ

ン 2019    

齊藤達哉  オルガネラ連携が仲介する自然免疫応答の制御  第 92 回日本薬理学会年会 2019 

齊藤達哉  微粒子が誘導する自然免疫応答の理解と化合物による制御  日本薬学会第 139 年会 シ
ンポジウム 2019 

齊藤達哉  自然免疫から読み解く食と病気との関係  第 6 回クリオイル研究会 2019 

武村直紀, 松井裕大, 齊藤達哉  Nanaomycin A は NLRP3 インフラマソームの活性化を阻害する 
フォーラム 2019：衛生薬学・環境トキシコロジー 2019 

齊藤達哉 生体防御応答に関わるオルガネラ・ゾーンの理解と制御 第 92 回日本生化学会大会，

シンポジウム 2019 

松井祐大, 武村直紀,  齊藤達哉 Nanaomycin A は ATP 誘導性の炎症を抑える 第 69 回 日本薬学会

関西支部総会・大会  2019 

佐々木稜介, 武村直紀,  齊藤達哉 15d-Prostaglandin J2 はインフラマソームが誘導する炎症を抑制す

る 第 69 回 日本薬学会関西支部総会・大会 2019 

生駒健太, 武村直紀,  齊藤達哉 刺激性微粒子による IL-1α および IL-1β の放出を阻害する化合物の

探索 第 69 回 日本薬学会関西支部総会・大会 2019 

武村直紀, 松井裕大,  齊藤達哉 Nanaomycin A は ATP 誘導性の炎症を抑える 
日本薬学会第 140 年会 2020 

齊藤達哉 微粒子が誘導するパイロトーシスの機序解明と制御法開発 日本薬学会第 140 年会, シ
ンポジウム 2020 

生駒健太, 武村直紀,  齊藤達哉 刺激性微粒子による炎症応答を抑制する生薬由来化合物の解析 
日本薬学会第 140 年会 2020 

齊藤達哉 オルガネラ膜損傷により誘導される炎症応答の理解と制御 
第 93 回日本生化学会大会，シンポジウム オンライン開催 2020 

佐々木稜介, 武村直紀, 齊藤達哉 インフラマソーム活性化を抑制するプロスタグランジン類の同定

と効果検証 第 70 回日本薬学会関西支部大会 オンライン開催 2020 

生駒健太，武村直紀，田浦学，小迫英尊，齊藤達哉 刺激性微粒子による炎症応答を抑制する生薬由

来化合物の解析 第 70 回日本薬学会関西支部大会 オンライン開催 2020 



  

Manabu Taura, Ryosuke Sasaki, Naoki Takemura, Tatsuya Saitoh.  15d-Prostaglandin J2 inhibits noncanonical 
inflammasome response to ameliorate endotoxin shock 第 94 回薬理学会年会 オンライン開催 2021 

武村直紀，田浦学，齊藤達哉 シリカナノ粒子による炎症応答ならびに間質性肺炎の解析 日本薬学

会 第 141 年会 オンライン開催 2021 

生駒健太，武村直紀，田浦学，小迫英尊，齊藤達哉 刺激性微粒子による炎症応答を阻害する生薬由

来化合物の解析 日本薬学会 第 141 年会 オンライン開催 2021 

松井祐大，武村直紀，田浦学，齊藤達哉 Nanaomycin A は NLRP3 インフラマソームの活性化を阻

害する. 日本薬学会 第 141 年会 オンライン開催 2021 

松本雅記 iMPAQT：組み換えタンパク質を用いたタンパク質絶対定量プラットフォーム 新アミノ

酸分析研究会第 7 回学術講演会 2017 

松本雅記、次世代定量プロテオミクス による生命システム理解への挑戦、ConBio2017、2017 

Masaki Matsumoto, Robotics promotes accurate and reproducible data acquisition in proteomics, RSSB2: 
Robotics and Semantic Systems for Biology, 2018 

松本雅記、iMPAQT ver.2.0: 拡張性と柔軟性を備えたタンパク質絶対定量プラットフォーム、日本プ

ロテオーム学会・日本質量分析学会合同大会、2018 

Masaki Matsumoto, New platform for protein absolute quantification: a tool for pathway structure 
determination, 1st International Symposium on Interdisciplinary Approaches to Integrative Understanding of 
Biological Signaling Networks. 2019 

松本雅記、情報／仮説駆動型プロテオミクス、北里プロテオーム研究会、 2019 

Masaki Matsumoto, iMPAQT ver.2: New platform for absolute quantification of protein of interest. The 29th 
Hot Spring Harbor International Symposium, 2020  

松本雅記、 多重ターゲットプロテオミクスを用いたタンパク質動態解析、 第 93 回日本生化学会大

会 2020 

松本雅記、ペプチド先導型プロテオミクス〜精密で信頼性の高いタンパク質定量技術〜、CBI 学会 
2020 

松本雅記、多重化内部標準タンパク質を用いた精密定量プロテオミクス、 質量分析東北談話会 
2020 

松本雅記、タンパク質の精密定量による生命システムの定量的描出 生体コモンスペース研究会 
2021 

Masaki Matsumoto New platform for protein absolute quantification: iMPAQT ver.2 10th AOHUPO  2021 

松本雅記 質量分析計を用いた未開拓プロテオームへの挑戦 日本プロテオーム学会 2021 年大会 
2021 

Kodai Hara, Shota Taharazako, Asami Hishiki, Yoshinobu Ishikawa, Shin-ichiro Kanno, Kozo Tanaka, Hiroshi 
Hashimoto Crystallographic structure of Mad2L2-CAMP complex, a regulator of kinetochore-microtubule 
attachment. SMC proteins 2017 

清水聡史、原幸大、砂川陽一、菱木麻美、宮崎雄輔、刀坂泰史、和田啓道、長谷川浩二、橋本博、森

本達也 心肥大応答を司る転写因子 GATA4 の結晶構造解析 第 3 回 J-ISCP 学術集会 2017 

鈴木麻里子、原幸大、菱木麻美、石川吉伸、橋本博 PCNA と HLAペプチドの結晶学的研究 第 63
回日本薬学会東海支部総会・大会 2017 

右田智子、原幸大、清水研一郎、平野達也、橋本博 染色体凝縮を担うコンデンシン制御サブユニッ

トの精製と結晶化 第 63 回日本薬学会東海支部総会・大会 2017  

原幸大、田原迫奨大、菱木麻美、石川吉伸、菅野新一郎、田中耕三、橋本博 細胞分裂における

MAD2L2-CAMP 複合体の構造と相互作用機構の解明 第 63 回日本薬学会東海支部総会・大会 2017  



  

Shinji Kishimoto, Yuta Tsunematsu, Kodai Hara, Hiroshi Hashimoto, Kenji Watanabe CYCLOPENASE, 
HEMOCYANIN-LIKE ENZYME CONVERTING 6,7-BICYCLO RING OF CYCLOPENIN TO FORM 6,6-
QUINOLONE CORE OF VIRIDICATIN-TYPE FUNGAL ALKALOID IUMS 2017 

菱木麻美、橋本博 DNA 損傷チェックポイントに関与する TopBP1 と ATR の相互作用解析 新学

術領域研究「数理シグナル」第 1 回若手ワークショップ 2017 

横山葵、岸本真治、佐藤道大、原幸大、恒松雄太、橋本博、渡辺賢二 立体選択的な環化反応を触媒

する酵素 CghA の反応機構解析 日本生薬学会第 64 回年会 2017 

岸本真治、原幸大、橋本博、Kendall N. Houk、恒松 雄太、渡辺 賢二 シクロペナーゼ AsqI が触媒
する反応機構の解明 日本生薬学会第 64 回年会 2017 

岸本 真治、原 幸大、橋本 博、Kendall N. Houk、恒松 雄太、渡辺 賢二 特異な反応を触媒する新

規酵素シクロペナーゼの発見と触媒機構の解明 第 7 回食品薬学シンポジウム 2017 

右田智子、原幸大、清水研一郎、平野達也、橋本博 染色体凝縮を担うコンデンシン制御サブユニッ

トの精製と結晶化 平成 29 年度日本結晶学会年会 2017 

Satoshi Shimizu, Kodai Hara, Yoichi Sunagawa, Asami Hishiki, Masafumi Funamoto, Yusuke Miyazaki, 
Yasufumi Katanasaka, Hiromichi Wada, Koji Hasegawa, Hiroshi Hashimoto, Tatsuya Morimoto The 
dimerization domain of GATA4 is a therapeutic target for heart failure. 第 22 回静岡健康・長寿学術フォー

ラム 2017 

清水聡史、原幸大、砂川陽一、菱木麻美、清水果奈、船本雅文、宮崎雄輔、刀坂泰史、和田啓道、長

谷川浩二、橋本博、森本達也 心筋細胞肥大に関わる転写因子 GATA4 の二量体形成部位の同定と結

晶化 日本病院薬剤師会東海ブロック・日本薬学会東海支部合同学術大会 2017 

原幸大、内田雅之、田形梨紗、横山英志、石川吉伸、菱木麻美、橋本博 テンプレートスイッチに関

わる ZRANB3 の AlkB homolog 2 PCNA-binding motif (APIM)と PCNA の複合体の構造基盤と相互作

用機構の解明 第 24 回 DNA 複製・組換え・修復ワークショップ 2017  

橋本博 DNA 損傷応答に関わるヘリカーゼの DNA 結合ドメインの結晶構造 第 46 回結晶成長国

内会議（JCCG-46） 2017 

Kodai Hara, Masayuki Uchida, Risa Tagata, Hideshi Yokoyama, Yoshinobu Ishikawa, Asami Hishiki, Hiroshi 
Hashimoto Structure and interaction of PCNA-APIM complex. 2017 年度生命科学系学会合同年次大会 
2017 

原幸大、田原迫奨大、池田真教、藤田拡樹、三上嘉子、菊池壮太郎、菱木麻美、横山英志、石川吉伸、

菅野新一郎、田中耕三、橋本博 染色体分配に関わる MAD2L2-CAMP 複合体の構造基盤と相互作用

機構の解明 第 35 回染色体ワークショップ 2017  

Satoshi Shimizu, Kodai Hara, Yoichi Sunagawa, Asami Hishiki, Masafumi Funamoto, Yusuke Miyazaki, 
Yasufumi Katanasaka, Hiromichi Wada, Koji Hasegawa, Hiroshi Hashimoto, Tatsuya Morimoto The 
dimerization domain of GATA4 plays an important role in the development cardiomyocyte hypertrophy 第 1
回日本循環器基礎研究フォーラム 2018  

Asami Hishiki, Kodai Hara, Yuzu Ikegaya, Hideshi Yokoyama, Yoshinobu Ishikawa, Toshiyuki Shimizu, 
Mamoru Sato, Hiroshi Hashimoto Crystal Structure of a novel DNA-binding domain of HLTF involved in DNA 
damage tolerance 62nd Annual Meeting Biophysical Society 2018 

松下拓磨、岸本真治、山本剛、原幸大、恒松雄太、橋本博、渡辺賢二 PsoF のメチルトランスフェ

ラーゼドメインの構造解析 2017 年度量子ビームサイエンスフェスタ 2018  

横山葵、前田直哉、岸本真治、佐藤道大、原幸大、恒松雄太、橋本博、渡辺賢二 新規構造を持つ環

化酵素 CghA の X 線結晶構造解析とその立体選択的反応機構 2017 年度量子ビームサイエンスフェ

スタ 2018 

内田雅之、原幸大、田形梨紗、横山英志、石川吉伸、菱木麻美、橋本博 PCNA と APIM の複合体の

構造と機能 2017 年度量子ビームサイエンスフェスタ 2018 



  

右田智子、原幸大、清水研一郎、平野達也、橋本博 染色体凝縮を担うコンデンシン制御サブユニッ

トの精製と結晶化 2017 年度量子ビームサイエンスフェスタ 2018  

原幸大、田原迫奨大、菱木麻美、石川吉伸、菅野新一郎、田中耕三、橋本博 キネトコアと微小管の

接着を制御する MAD2L2-CAMP 複合体の構造解析 2017 年度量子ビームサイエンスフェスタ 
2018  

Satoshi Shimizu, Kodai Hara, Yoichi Sunagawa, Asami Hishiki, Masafumi Funamoto, Yusuke Miyazaki, 
Yasufumi Katanasaka, Hiromichi Wada, Koji Hasegawa, Hiroshi Hashimoto, Tatsuya Morimoto The 
dimerization domain of the hypertrophy-responsive transcription factor GATA4 is a therapeutic target for heart 
failure 第 82 回日本循環器学会学術集会 2018  

清水聡史、原幸大、砂川陽一、菱木麻美、宮崎雄輔、刀坂泰史、船本雅文、Nurmila Sari、清水果奈、

和田啓道、長谷川浩二、橋本博、森本達也 心肥大応答を司る転写因子 GATA4 の二量体形成・DNA
結合部位の同定と結晶化 日本薬学会第 138 年会 2018  

Satoshi Shimizu, Kodai Hara, Yoichi Sunagawa, Asami Hishiki, Masafumi Funamoto, Sari Nurmila, Kana 
Shimizu, Yusuke Miyazaki, Yasufumi Katanasaka, Hiromichi Wada, Koji Hasegawa, Hiroshi Hashimoto, 
Tatsuya Morimoto GATA4 acetylation site is important for development cardiomyocyte hypertrophy 23rd 
Annual Scientific Meeting of the International Society of Cardiovascular Pharmacotherapy 2018 

Satoshi Shimizu, Kodai Hara, Yoichi Sunagawa, Asami Hishiki, Yusuke Miyazaki, Yasufumi Katanasaka, 
Masafumi Funamoto, Sari Nurmila, Kana Shimizu, Hiromichi Wada, Koji Hasegawa, Hiroshi Hashimoto, 
Tatsuya Morimoto Determination and crystallization of GATA4 dimerization domain. IUBMB Focused 
Meeting on GATA Transcription Factors 2018 

村上慧、原幸大、右田智子、清水研一郎、平野達也、橋本博 染色体凝縮を担うコンデンシン制御サ

ブユニットの構造解析 第 64 回日本薬学会東海支部総会・大会 2018  

松本貴宏、原幸大、田原迫奨大、菱木麻美、石川吉伸、橋本博 相同組換えの抑制に関わる PARI の
調製と結晶化条件の探索 第 64 回日本薬学会東海支部 総会・大会 2018  

櫻井ひとみ、原幸大、内藤麻里奈、菱木麻美、石川吉伸、横山英志、橋本博 細胞周期チェックポイ

ントに関わる 9-1-1 複合体の調製と生化学的解析 第 64 回日本薬学会東海支部 総会・大会 2018  

トンジャシイン、菱木麻美、山田朋宏、清水逸平、清水裕、齊藤太郎、堀越かおり、水野初、原幸大、

豊岡利正、池袋一典、橋本博、轟木堅一郎 X線結晶構造解析による抗 bevacizumab DNA アプタマ

ーの結合様式の解明 第 31 回バイオメディカル分析科学シンポジウム 2018  

菱木麻美、橋本博 DNA損傷チェックポイントに関与する TopBP1 の相互作用 新学術領域研究「数

理シグナル」第 2 回若手ワークショップ 2018  

トンジャシイン、菱木麻美、山田朋宏、清水逸平、清水裕、齊藤太郎、堀越かおり、水野初、原幸大、

豊岡利正、池袋一典、橋本博、轟木堅一郎 X線結晶構造解析による抗 bevacizumab DNA アプタマ

ーの結合様式の解明 次世代を担う若手のためのフィジカル・ファーマフォーラム 2018  

清水聡史、砂川陽一、原幸大、菱木麻美、宮崎雄輔、刀坂泰史、船本雅文、Nurmila Sari、清水果奈、

和田啓道、長谷川浩二、橋本博、森本達也 心肥大反応に関与する転写因子 GATA4 二量体形成ドメ

インの同定と結晶化 次世代を担う若手のためのフィジカル・ファーマフォーラム 2018 

村上慧、原幸大、右田智子、清水研一郎、平野達也、橋本博 染色体凝縮を担うコンデンシン制御サ

ブユニットの構造解析 次世代を担う若手のためのフィジカル・ファーマフォーラム 2018  

松本貴宏、原幸大、田原迫奨大、菱木麻美、石川吉伸、橋本博 相同組換えの抑制に関わる PARI の
調製と結晶化条件の探索 次世代を担う若手のためのフィジカル・ファーマフォーラム 2018  

櫻井ひとみ、原幸大、内藤麻里奈、菱木麻美、石川吉伸、横山英志、橋本博 細胞周期チェックポイ

ントに関わる 9-1-1 複合体の調製と生化学的解析 次世代を担う若手のためのフィジカル・ファーマ

フォーラム 2018  



  

横山葵、佐藤道大、前田直哉、恒松雄太、原幸大、橋本博、渡辺賢二 酵素–生成物複合体を用いた

CghA の立体選択的反応機構の解明 日本生薬学会第 65 回年会 2018 

岸本真治、松下拓磨、原幸大、橋本博、恒松雄太、渡辺賢二 ポリケチド鎖をメチル化する PsoF-MT
の構造解析とメチル化部位選択性の解明 日本生薬学会第 65 回年会 2018 

松下拓磨、岸本真治、山本剛、原幸大、恒松雄太、橋本博、渡辺賢二 PsoF メチルトランスフェラ

ーゼドメインの基質認識機構の解明と酵素機能の改変 日本病院薬剤師会東海ブロック日本薬学会

東海支部合同学術大会 2018  

前田直哉、恒松雄太、原幸大、橋本博、Christian Hertweck、渡辺賢二 Aspirochlorine 生合成におけ

るスピロ環骨格形成酵素の発見と機能解析 日本病院薬剤師会東海ブロック日本薬学会東海支部合

同学術大会 2018 

横山葵、佐藤道大、前田直哉、恒松雄太、原幸大、橋本博、渡辺賢二 酵素-生成物複合体を用いた

CghA の立体選択的環化機構の解明 日本病院薬剤師会東海ブロック日本薬学会東海支部合同学術

大会 2018  

清水聡史、原幸大、砂川陽一、菱木麻美、刀坂泰史、宮崎雄輔、船本雅文、Nurmila Sari、清水果奈、

和田啓道、長谷川浩二、橋本博、森本達也 転写因子 GATA4 の C-ZnF の結晶化 日本病院薬剤師

会東海ブロック日本薬学会東海支部合同学術大会 2018  

青木広樹、杉澤康弘、原幸大、菱木麻美、橋本博、石川吉伸 ハロゲン化クロモンのウレアーゼ阻害

能 日本病院薬剤師会東海ブロック日本薬学会東海支部合同学術大会 2018  

和泉大樹、速水勇貴、吉田奈々子、橋本博、石川吉伸 1,4'-ビキノリン合成で見出された酸素結合 日

本病院薬剤師会東海ブロック日本薬学会東海支部合同学術大会 2018  

Satoshi Shimizu, Yoichi Sunagawa, Kodai Hara, Asami Hishiki, Yusuke Miyazaki, Yasufumi Katanasaka, 
Masafumi Funamoto, Nurmila Sari, Kana Shimizu, Hiromichi Wada, Koji Hasegawa, Hiroshi Hashimoto, 
Tatsuya Morimoto Inhibition of GATA4 Dimerization Suppresses Cardiac Hypertrophic Responses AHA 
Scientific Session 2018 

Kodai Hara, Masayuki Uchida, Risa Tagata, Hideshi Yokoyama, Yoshinobu Ishikawa, Asami Hishiki, Hiroshi 
Hashimoto Structure and interaction of PCNA-APIM complex 3R&3C 2018 

Satoshi Shimizu, Yoichi Sunagawa, Kodai Hara, Asami Hishiki, Yusuke Miyazaki, Yasufumi Katanasaka, 
Masafumi Funamoto, Nurmila Sari, Kana Shimizu, Hiromichi Wada, Koji Hasegawa, Hiroshi Hashimoto, 
Tatsuya Morimoto Inhibition of GATA4 dimerization is a novel target for heart failure therapy The 4th 
International Conference on Pharma-Food 2018  

Satoshi Shimizu, Yoichi Sunagawa, Kodai Hara, Asami Hishiki, Yusuke Miyazaki, Yasufumi Katanasaka, 
Masafumi Funamoto, Nurmila Sari, Kana Shimizu, Hiromichi Wada, Koji Hasegawa, Hiroshi Hashimoto, 
Tatsuya Morimoto The acetylation site of GATA4 have an important role for GATA4 dimarization and 
cardiomyocyte hypertrophy 第 23 回静岡健康・長寿学術フォーラム 2018  

Satoshi Shimizu, Yoichi Sunagawa, Kodai Hara, Asami Hishiki, Yusuke Miyazaki, Yasufumi Katanasaka, 
Masafumi Funamoto, Nurmila Sari, Kana Shimizu, Hiromichi Wada, Koji Hasegawa, Hiroshi Hashimoto, 
Tatsuya Morimoto Inhibition of GATA4 Dimerization Suppresses Cardiac Hypertrophic Responses 日本循環

器学会第 152 回東海・第 137 回北陸合同地方会 2018  

原幸大、木下和久、右田智子、村上慧、清水研一郎、竹内康造、平野達也、橋本博 染色体凝縮を担

うヒト由来コンデンシン I の CAP-G-H 制御サブユニットの構造基盤 第 36 回染色体ワークショッ

プ 2019 

Hiroshi Hashimoto Structural studies on DNA damage tolerance 1st international symposium on 
Interdisciplinary Approaches to Integrative Understanding of Biological Signaling 2019 

飯田奈央、原幸大、櫻井ひとみ、菱木麻美、石川吉伸、橋本博 細胞周期チェックポイントに関わる

9-1-1 と RHINO の複合体の結晶化 2018 年度量子ビームサイエンスフェスタ 2019  



  

石口晃平、原幸大、木下和久、右田智子、村上慧、清水研一郎、竹内康造、平野達也、橋本博 染色

体凝縮を担うヒト由来コンデンシン I の CAP-G-H 制御サブユニットの構造基盤 2018 年度量子ビ

ームサイエンスフェスタ 2019  

和泉大輝、速水勇貴、吉田奈々子、橋本博、石川吉伸 新規 1,4'-ビキノリン誘導体の創製とその合

成中間体の結晶中で観測される酸素結合 日本生薬学会第 139 年会 2019  

青木広樹、杉澤康弘、原幸大、菱木麻美、橋本博、石川吉伸 ハロゲン化クロモンのウレアーゼ阻害

能の評価 日本生薬学会第 139 年会 2019  

Satoshi Shimizu, Yoishi Sunagawa, Kodai Hara, Asami Hishiki, Yusuke Miyazaki, Yasufumi Katanasaka, 
Masafumi Funamoto, Nurmila Sari, Kana Shimizu, Hiromichi Wada, Koji Hasegawa, Hiroshi Hashimoto, 
Tatsuya Morimoto Inhibition of GATA4 dimerization has a potential target for heart failure therapy 第 83 回

日本循環器学会学術集会 2019  

玉舟亮太、飯田奈央、原幸大、櫻井ひとみ、石川吉伸、大橋英治、菱木麻美、橋本博 細胞周期チェ

ックポイントに関わる 9-1-1 と RHINO の相互作用解析を目的とした試料調製 第 17 回次世代を担う

若手のためのフィジカル・ファーマフォーラム 2019  

玉舟亮太、飯田奈央、原幸大、櫻井ひとみ、石川吉伸、大橋英治、菱木麻美、橋本博 細胞周期チェ

ックポイントに関わる 9-1-1 と RHINO の相互作用解析 第 8 回食品薬学シンポジウム 2019  

原幸大、飯田奈央、玉舟亮太、櫻井ひとみ、石川吉伸、大橋英治、菱木麻美、橋本博 ATR-Chk1 経

路を担う checkpoint clamp 複合体の構造解析 第 25 回 DNA 複製・組換え・修復ワークショップ 
2019 

Ryota Tamafune, Nao Iida, Kodai Hara, Hitomi Sakurai, Yoshinobu Ishikawa, Eiji Ohashi, Asami Hishiki, 
Hiroshi Hashimoto Interaction analysis between RAD9-RAD1-HUS1 heterotrimer and RHINO in ATR-CHK1 
checkpoint pathway 第 24 回静岡健康・長寿学術フォーラム 2019  

玉舟亮太、飯田奈央、原幸大、櫻井ひとみ、石川吉伸、大橋英治、菱木麻美、橋本博 細胞周期チェ

ックポイントに関わる 9-1-1 と RHINO のゲルろ過カラムを用いた相互作用解析 日本病院薬剤師会

東海ブロック・日本薬学会東海支部合同学術大会 2019  

飯田奈央、原幸大、櫻井ひとみ、菱木麻美、石川吉伸、橋本博 細胞周期チェックポイントに関わる

9-1-1 と RHINO の複合体の X線結晶構造解析 日本結晶学会 2019 年度年会 2019  

原幸大、飯田奈央、玉舟亮太、櫻井ひとみ、石川吉伸、大橋英治、菱木麻美、橋本博 DNA損傷チ
ェックポイントの活性化を担うチェックポイントクランプ複合体の構造解析 第 37 回染色体ワー

クショップ 2019 

Takahashi, A, Haytham Mohamed M.A., Yamamoto, T. mRNA degradation induces obese gene expression. 
Consortium of Biological Sciences 2017, Kobe, Japan, 2017 

高橋明格、高岡翔平、山口智和、久場敬司、山本雅 脱アデニル化による mRNA 分解速度と合成活

性の調節機構 第 19 回日本 RNA 学会年会 2017 

Takahashi, A. Mathematical analysis of the circadian rhythm regulation by mRNA degradation. Conference for 
Integrative understanding of biological signaling networks based on mathematical science for Grant-in-Aid for 
Scientific Research on Innovative Areas, The Institute of Medical Science, The University of Tokyo, Japan, 
2017 

高橋明格 脱アデニル化による mRNA安定性と転写活性の制御機構 第 9 回シグナルネットワーク

研究会 2017 

高橋 明格, 高岡 翔平, 山口 智和, Haytham Mohamed, 久場 敬司, 山本 雅 脱アデニル化依存的な

細胞死・免疫関連遺伝子の mRNA 分解と転写抑制の破綻が導く致死性肝炎 第 41 回日本分子生物

学会大会 2018 

Takahashi, A, Mohamed, Haytham M.A., Takaoka, S, Asai, Y, Yamamoto, T. The importance of mRNA decay 
in circadian rhythm. Integrative understanding of biological signaling networks based on mathematical science 



  

- 2nd Young members workshop, Shiga, Japan, 2018 

Takahashi, A, Takaoka, S, Mohamed, Haytham M.A., Yamaguchi, T, kuba, k, Yamamoto, T. Deadenylation-
dependent mRNA decay regulates mRNA stability and transcription to maintain gene expression in liver. The 
20th Annual Meeting of the RNA Society of Japan, Osaka, Japan, 2018 

Takahashi, A, Yamamoto, T. Deadenylation-dependent mRNA decay regulates gene expression in liver. The 
10th Signal Network Meeting 第 10 回シグナルネットワーク研究会 2018 

高橋明格 CCR4-NOT 複合体を介したｍＲＮＡ分解による肝臓機能と遺伝子発現の恒常性維持機構

の解明 第 6 回「CCR4-NOT 研究会」 2018 

Takahashi, A, Shohei T., Mohamed, Haytham A. M., Yamamoto, T. Deadenylation-dependent mRNA decay is 
required for liver homeostasis thorough suppression of cell death and inflammatory genes. Joint Annual Meeting 
of 51st JSDB and 70th JSCB Tokyo, Japan 2018 
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物理学会年会 2018  

井元大輔、斉藤稔、澤井 哲 多細胞の協調的な運動時における細胞の複雑な変形のフェーズフィー

ルドモデル Phase-field modeling of complex cell deformation and multi-celllular motion 第 56 回日本生

物物理学会年会 2018 

中島昭彦、石田元彦、藤森大平、澤井 哲 Cell-size dependent polarity dynamics revealed by high-throughput 
imaging and machine learning analysis 第 56 回日本生物物理学会年会 2018 

本田 玄、澤井 哲 強い基質接着条件で現れる扇形移動形態の解析 第 8 回日本細胞性粘菌学会第

8 回例会 2018 

中島昭彦、水沼周子、藤森大平、石田元彦、澤井 哲 細胞サイズ依存的な細胞極性動態 第 8 回日

本細胞性粘菌学会第 8 回例会 2018 

島田奈央、藤城美奈、澤井 哲 Optgenetic analysis of small GTPases in cell migration 第 8 回日本細胞性

粘菌学会第 8 回例会 2018  

澤井 哲 接触誘導型の追従運動と走化性の２つの集団運動による自己組織化 第 41 回日本分子生

物学会年会ワークショップ『生物における自発的秩序形成』2018 

澤井 哲 接触誘導型の追従運動と走化性の２つの集団運動による自己組織化 第 41 回日本分子生

物学会年会ワークショップ『生物における自発的秩序形成』2018 

澤井 哲 接触誘導型の追従運動と走化性の２つの集団運動による自己組織化 第 41 回日本分子生

物学会年会ワークショップ『生物における自発的秩序形成』2018 

本田 玄 強い基質接着条件で現れる細胞性粘菌の扇形移動形態の解析 定量生物の会第 9 回年会 
2019 

Satoshi Sawai, A machine learning and dynamical modeling approach to morphology landscape of migrating 
cells 1st International symposium on Interdisciplinary Approaches to Integrative Understanding of Biological 
Signaling Networks. 2019 

井元大輔、斉藤稔、澤井 哲 深層学習による細胞運動の形状解析 2019 年電子情報通信学会総合大

会 2019 

中島昭彦 Search strategy in fast-migrating cells: direction sensing, memory, and polarity Reinforcement 
Learning & Biological Intelligence: Learning from biology. 2019 

澤井 哲 Deciphering morphology landscape of fast migrationg cells by dynamical systems modeling and 
machine learning A3 workshop for Mathematical Life Science. 2019 

澤井 哲 A physico-chemical modeling and data-driven approach to cell morphology dynamics  NanoLSI 公
開セミナー. 2019 

澤井 哲 階層をつなぐ視点からダイナミクスを考える。 第 31 回高遠・分子細胞生物学シンポジ

ウム 2019  

澤井 哲 はいまわる細胞の形態表現空間とデータ駆動解析 2019 年度日本数理生物学会年会 企画
シンポジウム『データに基づく細胞・組織生物学』 2019 

澤井  哲  Cell segregation by contact directed migration Joint UBI-NanoLSI workshop TRENDS IN 
MOLECULAR BIOPHYSICS OF LIVING CELLS 2019 

澤井 哲 Mathmatical model-based analysis of morphodynamic spectrum of fast migrating cells 第 42 回日

本分子生物学会年会シンポジウム  『計測、数理、制御の三位一体による生命動態の解明－

Understanding biodynamics by the trinity of measuring, mathematical, and controlling techniques』 2019 

澤井哲 Crawling morphology and collective migration in amoeboid cells アクティブマター研究会 2020 
企画公演「Crawling motion」 2020 



  

澤井 哲 Collective migration in the parallel world Discussion Meeting on Conflict and Cooperation in Cellular 
Populations (CCCP 2020)  2020 

澤井  哲  Contact activation of locomotion – a defining mode of collective migration in amoebozoa 
morphogenesis 奈良先端科学技術大学院大学遺伝子発現制御研究室セミナー 2020 

澤井  哲  Contact activation of locomotion – a defining mode of collective migration in amoebozoa 
morphogenesis JSDB Online Trial Meeting 2020 Symposium 2020 

Satoshi Sawai Comparative Mapping of Migrating Cell Morphology and Phase-Field Modeling JSPS Core-to-
Core Program "Establishing International Research Network of Mathematical Oncology" 2020 

伊東剛, 板野景子, 鈴木貴, 村上善則. 肺腺がんの MET 増幅型ゲフィチニブ耐性の数理モデルを用

いた解析. 第 76 回日本癌学会学術総会,2017. 

伊東剛、大橋（熊谷）友紀、板野景子、川崎秀二、鈴木貴、村上善則. 肺腺がんのMET増幅型ゲフィ

チニブ耐性の数理モデルを用いた解析. 2017年度生命科学系学会合同年次大会,2017. 

Takeshi Ito, Yuki Ohashi-Kumagai, Keiko Itano, Shuji Kawasaki, Takashi Suzuki, Yoshinori Murakami. 
Mathematical modeling of gefitinib resistance of lung adenocarcinoma caused by MET amplification. The 2018 
Core-to-Core Meeting, 2018.  

Takeshi Ito, Hiroko Iwanari, Tomoko Maruyama, Kazutaka Takami, Goh Tanaka, Takahide Nagase, Takao 
Hamakubo, Yoshinori Murakami. Development of a novel tumor marker for small cell lung cancer by targeting 
a splicing variant of Cell adhesion molecule 1. The 6th JCA-AACR Special Joint Conference, 2018.  

伊東剛, 熊谷友紀, 板野景子, 川崎秀二, 鈴木貴, 村上善則. 肺腺がんのMET増幅依存的ゲフィチニ

ブ体制の数理モデルを用いた解析. 第27回日本がん転移学会学術総会, 2018. 

伊東剛, 熊谷友紀, 村上善則. CADM1は成人T細胞白血病の血管外遊出を促進する. 第77回日本癌学

会学術総会, 2018. 

伊東剛, 岩成宏子, 丸山智子, 高見和孝, 田中剛, 長瀬隆英, 浜窪隆雄, 村上善則. CADM1スプライス

バリアントを標的とした小細胞肺がんに対する新規腫瘍マーカーの開発. 第41回日本分子生物学会

年会. 2018. 

Takeshi Ito, Yutaka Kasai, Siew Pey Gan, Yuki Kumagai, Yoshinori Murakami. CADM1 enhances 
extravasation of adult T-cell leukemia cells. Keystone Symposia: Cancer Metastasis–The Role of Metabolism, 
Immunity, and the Microenvironment, 2019.  

Takeshi Ito, Yuki Kumagai, Keiko Itano, Shuji Kawasaki, Takashi Suzuki, Yoshinori Murakami. Mathematical 
modeling of gefitinib resistance of lung adenocarcinoma caused by MET amplification. The 2019 Core-to-Core 
Meeting, 2019.  

田中 剛平 ハイブリッド力学系と細胞システム解析 第 27 回数理生物学会(北海道大学, 10 月 6-8
日) 企画シンポジウム「生物データと数理解析・モデリング」 2017 

G. Tanaka, Bifurcation analysis for dynamical behavior in cell systems, 1st Int. Symp. on Interdisciplinary 
Approaches to Integrative Understanding of Biological Signaling Networks (Tokyo, Feb. 1-2) , Feb. 1, Abstract 
book pp. 24-25, 2019 

難波大輔.ヒト表皮角化幹細胞動態解析による表皮再生原理の解明. 第 16回日本再生医療学会 2017 

難波大輔.ヒト表皮角化幹細胞の動態解析と再生医療応用. 第 39回日本光医学・光生物学会 2017 

難波大輔.ヒト表皮角化幹細胞の動態解析. 第 26回日本形成外科学会基礎学術集会 2017 

Nanba D, Toki F, Matsumura H, Toki F, Nishimura EK. Locomotive ability of human keratinocyte stem cells is 
an intrinsic property for stem cell expansion and epidermal reconstruction. 47th Annual European Society for 
Dermatological Research (ESDR) Meeting 2017  

Daisuke Nanba, Yasuaki Morhi, Sakura Okamoto, Hiroyuki Matsumura, Takako Usami, Tomomi Aida, Koichi 
Tanaka, Emi K. Nishimura. Targeting melanocyte stem cells with Dct locus by cloning-free CRISPR/Cas9 
technology. 日本研究皮膚科学会 2017 年 



  

難波大輔.重症下肢虚血における表皮角化幹細胞の特性解析.第 27 回日本形成外科学会基礎学術集

会 2018 

難波大輔、棟居卓弥、土岐富士緒、一色正晴、 柳原圭雄、西村栄美、木下浩二. 画像解析によるヒ

ト表皮角化幹細胞コロニーの同定と培養幹細胞の品質評価法の開発. 第 16 回日本再生医療学会総

会 2018 

Daisuke Nanba. Tracing stem cell motion in human keratinocyte colonies using deep learning-based object 
tracking. 1st Japan-Singapore International Skin Conference 2019. 2019 

Nanba D, Hirose T, Toki F, Nishimura EK, Kotoku J. Label-free identification of human keratinocyte stem cells 
by deep learning-based quantitative cell motion analysis. 49th Annual European Society for Dermatological 
Research (ESDR) Meeting. 2019 

Daisuke Nanba. Kinetic analysis and modeling of human epidermal stem cell behavior in multilayered sheet 
formation. 1st International symposium on Interdisciplinary Approaches to Integrative Understanding of 
Biological Signaling Networks 2019 

Daisuke Nanba, Fujio Toki, Hiroshi Toki, Emi K. Nishimura. A constructive approach for understanding 
keratinocyte stem cell behavior in human epidermal regeneration. JSPS Core-to-Core Program “Establishing 
International Research Network of Mathematical Oncology” 2020 

Nakamura N, Tay A, Almsherqi Z (equal contribution), "Team 14: Lipid therapeutics for rejuvenating senile T 
cells." The Interstellar Initiative: 2nd workshop, February 2021, オンライン. 

中村直俊. EphA2とEGFRを介する肝細胞がんの悪性化経路の数理モデリング. 数理腫瘍学研究会, 
December 2020, オンライン. 

中村直俊. 外れ値免疫細胞の動態の数理解析. 新学術・シンギュラリティ生物学・第 13 回 Web交流
会，November 2020，オンライン. 

Nakamura N, Mathematical modeling of hepatocellular cancer progression via EphA2 and EGFR. Fusion of 
Mathematics and Biology, JSPS Core-to-Core Program "Establishing International Research Network of 
Mathematical Oncology", October 2020, 大阪. 

中村直俊 EphA2 と EGFR を介する肝細胞がんの悪性化経路の数理モデリング. ワークショップ・工

学と数学の接点を求めて, October 2020, オンライン. 

Nakamura N, Mathematical modeling of hepatocellular cancer progression via EphA2 and EGFR. Vanderbilt 
University (Professor Vito Quaranta's lab), February 2020, Nashville. 

Nakamura N, A Hasse-diagram-based method to find analytical solutions of a nonlinear ODE describing 
membrane complex formation. Vanderbilt University (Professor Carlos Lopez' lab), February 2020, Nashville. 

中村直俊. 距離に基づく細胞間不均一性の解析. 第 11 回光塾, November 2019, 神戸. 

Nakamura N, “Data-driven analysis of immune cell migration in the skin”, 電子科学研究所, March 2019, 札
幌. 

中村直俊 実空間や情報空間の『形』を観る方法の開発」日本応用数理学会研究部会連合会発表会, 
March 2019, つくば. 

沖村 千夏、 谷口 篤史、野中 茂紀、 岩楯 好昭 魚類ケラトサイトの遊走のための車輪 生物物

理学会第５５回年会 2017 

沖村千夏、谷口篤史、野中茂紀、岩楯好昭 魚類表皮の遊走細胞ケラトサイトの車輪 第６９回日

本細胞生物学会大会シンポジウム 2017 

Okimura, C., Taniguchi, A., Nonaka, S. and Iwadate, Y. A Role of Stress Fibers in Crawling Migration of 
Fish Keratocytes  International Symposium on Fluctuation and Structure out of Equilibrium 2017  2017 

沖村 千夏、 谷口 篤史、野中 茂紀、 岩楯 好昭 魚類ケラトサイトのストレスファイバの車輪 生

体運動合同班会議 2018 



  

中嶋仁珠、沖村千夏、岩楯好昭 魚類ケラトサイトの遊走メカニズムに微小管は必要ない 生物物

理学会第５６回年会 2018 

沖村千夏、作村諭一、島袋勝弥、岩楯好昭 細胞性粘菌や好中球の基質の硬さ感知 生物物理学会

第５６回年会  2018 

沖村千夏、作村諭一、島袋勝弥、岩楯好昭 速いアメーバ細胞の Rigidity Sensing 生体運動合同班

会議 2019 

沖村千夏、岩楯好昭 ケラトサイトの回転するストレスファイバ車輪の内側の核と外側の細胞膜の

動き 第５７回生物物理学会年会 2019 

沖村千夏、岩楯好昭 魚類表皮ケラトサイトのストレスファイバの回転に伴う核と細胞膜の運動 

生体運動合同班会議 2020 

Iwadate, Y. Rigidity sensing for directional migration in fast crawling cell Active Matter Workshop 2020 . 
2020  

池ノ内順一、重富健太 上皮細胞の細胞膜構造形成における細胞膜脂質の役割 第69回日本細胞生

物学会大会（仙台）2017年 

青木佳南、望月優輝、池ノ内順一 Blebにおける形質膜直下のアクチン細胞骨格の動態 第69 回日

本細胞生物学会大会 2017 

重富健太、池ノ内順一 タイトジャンクション形成における細胞膜脂質の関与  2017年度生命科学系

学会合同年次大会（ConBio2017） 2017年 

樋本 拓也、松沢 健司、望月 優輝、池ノ内 順一 細胞環境から解き明かすAJリモデリングの分子

機構 2017年度生命科学系学会合同年次大会（ConBio2017） 2017 

池ノ内順一 上皮細胞に存在する細胞膜構造の形成メカニズム 第91回日本生化学会 2018 

池ノ内順一、ブレブの動的な振る舞いを制御する分子機構 第92回日本生化学会大会 2019 

Ikenouchi J Reciprocal Regulation of AJ and TJ During the Assembly of Apical Adhesion Complex、Gordon 
Research Conference "Cell Contact and Adhesion" 2019 

池ノ内順一 Reciprocal regulation of Adherens Junction and Tight Junction during the assembly of apical 
adhesion complex 第43回日本分子生物学会年会 2020 

Ikenouchi J Molecular mechanisms underlying dynamic behavior of membrane blebs JSPS Core-to-Core 
Program “Establishing International Research Network of Mathematical Oncology” 2020 Ikenouchi J 
Molecular mechanisms underlying dynamic behavior of membrane blebbing 第58回日本生物物理学会年会 
2020 

岩本一成 Dynamic gene expression regulated by NF-kappa B through super-enhancer Astbury-IPR Young 
Scientists Symposium 2017 

岩本一成 Elucidation of NF-kappa B-regulated gene expression mechanism based on various 

sequence data 11th International Symposium of The Institute Network “Frontiers in Biomedical Sciences” 
2017 

岩本一成 Dynamic gene expression regulated by NF-kappa B through superenhancer Riken Epigenetics in 
Tsukuba Recent advances in Epigenetic Engineering 2017 

岩本一成 スーパーエンハンサーを介した転写因子 NF-kBの遺伝子発現制御機構の解明 第 5 回

NGS 現場の会 2017 

岩本一成 Formation of NF-kB super enhancer regulated by chromatin structural changes Australian 
National University (ANU) & IPR 2nd Joint Symposium 2017 “PROTEIN STRUCTURE AND FUNCTION”
（招待講演、国際学会）2017 



  

岩本一成 シグナル依存的なクロマチン構造変化によるスーパーエンハンサーの制御機構 日本生

物工学会バイオインフォマティクス相談部会 第一回講演会 2017 

井元宏明、岩本一成、岡田眞里子 ErbB シグナル伝達経路と細胞周期の統合数理解析 理研シンポ

ジウム「細胞システムの動態と論理 X」 2018 

岩本一成、岡田眞里子 がん細胞の遺伝子変異不均一性に関する数理モデル解析 新学術領域研究

「数理シグナル」第 2 回若手ワークショップ 2018 

安藤美波、間木重行、岩本一成、岡田眞里子 Elucidating transcriptional mechanisms of NF-kB target gene 
expression based on various sequence data 第 56 回日本生物物理学会年会 2018 

井元宏明、岩本一成、間木重行、張素香、岡田眞里子 Model-based prediction of ErbB signaling activities 
on cell cycle entry 第 56 回日本生物物理学会年会 2018 

江端恭一、井元宏明、岩本一成、間木重行、張素香、岡田眞里子 Experimental Validation of a 
Mathematical Model of ErbB Receptor Signaling to Cell Cycle 第 56 回日本生物物理学会年会 2018 

道田大貫、安藤美波、岩本一成、間木重行、岡田眞里子 Investigation of the crosstalk mechanism between 
two damped oscillators, NF-kB and p38 MAP kinase 第 56 回日本生物物理学会年会 2018 

井元宏明、岩本一成、間木重行、張素香、岡田眞里子 Predictions of cellular responses with a mathematical 
model integrating ErbB signaling and cell cycle 第 91 回日本生化学会大会 2018 

金沢朋美、岩本一成、間木重行、張素香、今本公、岡田眞里子 Crk遺伝子ファミリーによる細胞機

能制御の統合的解析 Integrated analysis of Crk gene family controlling cell functions 第 91 回日本生化学

会大会 2018 

安藤美波、間木重行、岩本一成、岡田眞里子 Biological significance of the oscillatory dynamics of NF-
kB for target gene expression 第 91 回日本生化学会大会 2018 

安藤美波、間木重行、岩本一成、岡田眞里子 Biological significance of the oscillatory dynamics of NF-
kB for target gene expression 第 91 回日本生化学会大会 2018 

Watanabe M Comprehensive identification of E3 ubiquitin ligase substrates by fusion of TUBE and ligase 
trapping methods. The 2nd GI-CoRE GSQ, GSB, & IGM JOINT SYMPOSIUM Quantum, Informatics, Biology 
& Medicine 2018 

Watanabe M Comprehensive identification of E3 ubiquitin ligase substrates in innate immune signaling. The 
1st International symposium on interdisciplinary approaches to integrative understanding of biological signaling 
networks 2019 

渡部 昌、畠山鎮次 自然免疫シグナルに関わるユビキチンリガーゼ群の網羅的な基質同定と解析 

第 92 回日本生化学会大会シンポジウム 2019 

渡部 昌、畠山鎮次 ユビキチン様修飾分子 UFM1 によるロイコトリエン生合成の制御 第 93 回日

本生化学会大会 2020  

Watanabe M A substrate-trapping strategy to find E3 ubiquitin ligase substrates. Cold Spring Harbor Laboratory 
Meeting on the Ubiquitin Family 2021 

Yuichiro Hori、Shinya Hirayama、Zsolt Benedek、Tadashi Suzuki、Kazuya Kikuchi Development of 
Multicolor Fluorogenic Probes for Elucidating Role of GLUT4 N-Glycan in Intracellular Trafficking 第 12
回日本分子イメージング学会総会・学術集会 2017 

山崎康平、堀雄一郎、菊地和也 蛋白質分解を検出する OFF-ON-OFF型発蛍光プローブの開発 第

12 回日本分子イメージング学会総会・学術集会 2017 

堀雄一郎、山崎康平、菊地和也 蛋白質の分解を検出する OFF-ON-OFF 型蛍光ラベル化プローブの

開発 日本ケミカルバイオロジー学会第 12 回年会 2017 



  

Yuichiro Hori Development of Multicolor Fluorogenic Probes for Elucidating Role of GLUT4 N-Glycan in 
Intracellular Trafficking 2017 KSMI-FASMI joint conference 2017 

Gao Jingchi、堀雄一郎、菊地和也 長波長化したクマリンを発蛍光リガンドとした PYP タグ標識プ

ローブの開発 第 11 回バイオ関連化学シンポジウム 2017 

森 和真、堀雄一郎、菊地和也 内在性膜蛋白質の発蛍光イメージング技術の開発 第 11 回バイオ

関連化学シンポジウム 2017 

梅野真帆、堀雄一郎、西田会友子、辻将吾、今西未来、二木史朗、菊地 和也 TALE / ZF と PYPラ
ベル化法を利用したプローブの開発 第 11 回バイオ関連化学シンポジウム 2017 

堀 雄一郎 合成分子と蛋白質を駆使した生体分子イメージング サントリー生有研シンポジウム 
2017 

Yuichiro Hori  Chemical Probes with Fluorogenic Switch for Imaging Modified Protein and DNA 
ISBC2017 The Second International Symposium on Biofunctional Chemistry 2017 

Maho Umeno、Yuichiro Hori、Ayuko Nishida、Shogo Tsuji、Miki Imanishi、Shiroh Futaki、Kazuya Kikuchi 
Development of fluorogenic hybrid probes utilizing TALE/ZF and PYP-labelling technology for detection of 
genome sequence ISBC2017 The Second International Symposium on Biofunctional Chemistry 2017 

Gao Jingchi、堀雄一郎、菊地和也 緑色蛍光を発するクマリンリガンドの設計に基づく PYP タグ標

識プローブの開発 日本化学会第 98春季年会 2018 

Naresh Kumar、Yuichiro Hori、Kazuya Kikuchi Design and development of PYP-tag coumarin ligands with 
halomethyl ketone moieties for fluorogenic protein labeling 日本化学会第 98春季年会 2018 

Chiawei Yu、Yuichiro Hori、Kohei Yamasaki、Kazuya Kikuchi Development of OFF-ON-OFF Fluorescent 
Probes for Live-cell Imaging of Protein Degradation 日本化学会第 98春季年会 2018 

梅野真帆、堀雄一郎、西田会友子、辻将吾、今西未来、二木史朗、菊地和也 ゲノム配列を検出する

合成分子/蛋白質ハイブリッドプローブの開発 日本化学会第 98春季年会 2018 

堀 雄一郎、森和馬、山﨑のぞみ、菊地和也 内在性膜蛋白質を可視化する合成分子/蛋白質ハイブ

リッドプローブ 日本分子イメージング学会第 13 回総会・学術集会 2018 

山﨑のぞ美、堀雄一郎、森和真、菊地和也 ハイブリッドプローブによる内在性膜蛋白質イメージ

ング技術の開発 日本ケミカルバイオロジー学会第 13 回年会 2018 

梅野真帆、堀雄一郎、西田会友子、辻将吾、今西未来、二木史朗、菊地和也 ゲノム配列検出を目指

した新規合成分子/蛋白質ハイブリッドプローブの開発 日本ケミカルバイオロジー学会第 13 回年

会 2018 

有薗賢志、堀雄一郎、菊地和也 タンパク質間相互作用を検出する光架橋タンパク質ラベル化プロ

ーブの開発 日本ケミカルバイオロジー学会第 13 回年会 2018 

Yuichiro Hori、Maho Umeno、Miyako Nishiura、Kazuya Kikuchi Development of Fluorogen/Protein Hybrid 
Probe for Live-Cell Imaging of DNA Methylation EMBO Workshop, Chemical Biology 2018. 2018 

Satoshi Arizono、Yuichiro Hori、Kohei Yamasaki、Kazuya Kikuchi  Development of OFF-ON-OFF 
fluorescence-switchable probes for detection of protein degradation EMBO Workshop, Chemical Biology 
2018. 2018 

Nozomi Yamazaki、Yuichiro Hori、Kazuma Mori、Kazuma Mori、Kazuya Kikuchi Development of hybrid 
probe for fluorogenic imaging of endogenous membrane proteins EMBO Workshop, Chemical Biology 2018. 
2018 

Gao Jingchi、堀雄一郎、菊地和也 細胞内タンパク質を迅速に発蛍光ラベル化する化学プローブの開

発 第 27 回日本バイオイメージング学会学術集会 2018 



  

有薗賢志、山﨑康平、堀雄一郎、菊地和也タンパク質分解を検出する OFF-ON-OFF蛍光スイッチン

グプローブの開発、第 6 回バイオ関連化学シンポジウム若手フォーラム 2018 

堀 雄一郎、梅野真帆、西浦美也子、菊地和也 合成分子/蛋白質ハイブリッドプローブを用いたメチ

ル化 DNA の蛍光イメージング 第 12 回バイオ関連化学シンポジウム 2018 

堀 雄一郎 蛍光スイッチ機能を持つエピジェネティクス可視化ツールの開発 第 91 回日本生化

学会大会 2018 

Yuichiro Hori Chemical Probes with Fluorogenic Switch for Imaging Modified Protein and DNA Institute 
for Protein Research International Seminar “Frontiers in Peptide Science 2018” 2018 

有薗賢志、堀雄一郎、山﨑康平、菊地和也 マルチカラーイメージングへの展開を指向した OFF-ON-
OFF型蛍光プローブの開発 日本化学会第 99春季年会 2019 

Nozomi Yamazaki、Yuichiro Hori、Kazuya Kikuchi Development of fluorogenic probe for imaging 
endogenous membrane proteins 15th International Symposium on Applied Bioinorganic Chemistry  2019 

Keisuke Nomura、Yuichiro Hori、Kazuya Kikuchi Development of Fluorescent Probes with M6A-binding 
Protein for Detection of RNA Methylation 15th International Symposium on Applied Bioinorganic Chemistry 
2019 

堀 雄一郎、山﨑のぞみ、森 和真、菊地和也 内在性膜タンパク質を可視化する蛍光色素・タンパ

ク質ハイブリッドプローブの開発 日本ケミカルバイオロジー学会第 14 回年会 2019 

Gao Jingchi、堀 雄一郎、菊地 和也 環境応答性蛍光スイッチングを利用したタンパク質分解の生

細胞イメージング 日本ケミカルバイオロジー学会第 14 回年会 2019 

野村佳祐、堀雄一郎、菊地和也 メチル化 RNA を検出するハイブリッド型発蛍光プローブの開発 

日本ケミカルバイオロジー学会第 14 回年会 2019 

Yuichiro Hori Fluorescence Imaging of Endogenous Biomolecules Using Synthetic Fluorogens and Proteins 
Chemical Biology Mini-Symposium 2019 

Shiro Suetsugu The spatial distribution of the BAR domain proteins on the membrane 第 55 回日本生物物

理学会年会 基調講演 2017 

末次 志郎 BAR ドメインタンパク質の超解像解析 第 40 回日本分子生物学会年会 基調講演 
2017 

Shiro Suetsugu The date analysis of the coordinates of molecule from super-resolution microscopy for the 
understanding of the assembly of the protein. 新学術領域研究「数理シグナル」第 1 回国際シンポジウム 
2019 

Shiro Suetsugu The role of the lipid composition on the membrane deformation by the BAR domain proteins  
EMBO Workshop Caveolae and nanodomains: Translating structural principles and dynamics into function 
2019 

Shiro Suetsugu The mode switch of endophilin membrane deformation based on packing-defects and 
electrostatic charge 第 60 回国際脂質生物学会 ICBL2019. 2019 

末次 志郎 The membrane re-modeling by the BAR domain superfamily proteins dependent on the 
composition of lipids 第 71 回日本細胞生物学会大会 基調講演 2019  

末次 志郎 脂質膜組成による BAR ドメインタンパク質の脂質膜変形活性の変換 第 92 回日本生

化学会大会  2019  

Mitsuo Osuga、Tamako Nishimura、Shiro Suetsugu Development of the Green Photo-switchable Fluorescent 
Protein with Fixation Resistance a Variant of Eos Fluorescent Protein. ASCB/EMBO 2019 meeting 2019 

小柳光正、沈宝國、永田崇、孫蘭芳、和田清二、上村了美、中台(鹿毛)枝里子、寺北明久 パラピノ

プシンの双安定性に着目した細胞応答の波長依存的な光制御 日本動物学会第 88 回大会 2017 



  

和田清二、沈宝國、山下(川野)絵美、永田崇、保智己、小柳光正、寺北明久 ゼブラフィッシュ松果

体の波長識別応答における光受容タンパク質パラピノプシンの分子特性の重要性 日本動物学会第

88 回大会 2017 

Mitsumasa Koyanagi, Baoguo Shen, Takashi Nagata, Lanfang Sun, Seiji Wada, Satomi Kamimura, Eriko Kage-
Nakadai, Akihisa Terakita Diversity of animal rhodopsins and their potentials for optical regulation of cell 
signaling 第 9 回光操作研究会 2017 

Tomoka Saito, Mitsumasa Koyanagi, Tomohiro Sugihara, Kentaro Arikawa, Akihisa Terakita Detergent-free 
approach to spectral tuning mechanisms of long-wavelength-sensitive opsins in butterfly The 8th Asia & 
Oceania Conference on Photobiology 2017 

Mitsumasa Koyanagi Diversity of non-visual animal opsins and their optogenetic applications 日本比較生

理生化学会第 39 回大会 2017 

小柳光正 動物の光受容タンパク質の多様性とその活用術 大阪大学生命機能研究科研究交流会
2018 

永田崇、小柳光正、Robert Lucas、寺北明久 全トランスレチナール結合オプシン・ペロプシンの光

不活性化型 GPCR としての性質 第 20 回日本光生物学協会年会 2018 

永田崇、小柳光正、Robert Lucas、寺北明久 光で不活性化される G タンパク質共役受容体としての

特徴を持つペロプシン 日本動物学会第 89 回大会 2018 

和田清二、沈宝國、山下(川野)絵美、永田崇、日比正彦、保智己、小柳光正、寺北明久 ゼブラフィ

ッシュ松果体における波長識別を担う光受容体 日本動物学会第 89 回大会 2018 

Takashi Nagata, Mitsumasa Koyanagi, Robert Lucas, Akihisa Terakita Dark-active and light-inactivated G 
protein-coupled receptors based on an animal opsin, peropsin 日本生物物理学会第 56 回年会 2018 

Mitsumasa Koyanagi Functionality of bistable animal opsins for optogenetic regulation of cellular signal 
transductions 18th International Conference on Retinal Proteins 2018 

Takashi Nagata, Mitsumasa Koyanagi, Robert Lucas, Akihisa Terakita  Peropsin as a potential light-
inactivated G protein-coupled receptor 18th International Conference on Retinal Proteins 2018 

Seiji Wada, Baoguo Shen, Emi Kawano-Yamashita, Takashi Nagata, Masahiko Hibi, Satoshi Tamotsu, 
Mitsumasa Color opponency with a bistable pigment parapinopsin in the zebrafish pineal organ 18th 
International Conference on Retinal Proteins 2018 

Mitsumasa Koyanagi Optical regulation of GPCR signalings using bistable animal opsins 1st International 
Symposium on Interdisciplinary Approaches to Integrative Understanding of Biological Signaling Networks 
2019 

和田清二、沈宝國、山下(川野)絵美、永田崇、日比正彦、保智己、小柳光正、寺北明久 ゼブラフィ

ッシュ松果体の単一オプシンによる色情報検出 第 13 回バイオイメージングフォーラム&基礎生物

学研究所重点共同利用 合同シンポジウム 2019 

小柳光正 動物の光受容の分子基盤の多様性と進化 総合研究大学院大学先導科学研究科公開セミ

ナー 2019 

Tomoka Saito, Mitsumasa Koyanagi, Tomohiro Sugihara, Takashi Nagata, Kentaro Arikawa, Akihisa Terakita 
Spectral tuning in butterfly long wavelength-sensitive visual opsins FASEB SRC The Biology & Chemistry 
of Vision 2019 

小柳光正、高橋直樹、寺北明久 オプシンファミリーに近縁な GPCR に着目したオプシンの起源の

探索 日本進化学会第 21 回大会 2019 

Mitsumasa Koyanagi, Seiji Wada, Baoguo Shen, Takashi Nagata, Akihisa Terakita Color dependent light 
regulation of cell responses by a non-visual bistable opsin parapinopsin  2019 ESP-IUPB World Congress 
2019 

小柳光正 動物の双安定型ロドプシンを用いた細胞内シグナル伝達の光操作 日本動物学会第90回



  

大会 2019 

和田清二、沈宝國、山下(川野)絵美、永田崇、日比正彦、保智己、小柳光正、寺北明久 ゼブラフィ

ッシュ松果体における色情報検出を担う光受容体 日本動物学会第 90 回大会 2019 

Mitsumasa Koyanagi Light regulation of cell responses by animal rhodopsins 9th Asia and Oceania 
Conference on Photobiology 2019 

小柳光正 動物の光受容タンパク質の解析から生態・進化を探る 第四回軟骨魚類研究会 2019 

小柳光正、高橋直樹、寺北明久 動物のオプシンの起源の探索 基礎生物学研究所セミナー「異分

野融合による次世代光生物学研究会」 2019 

和田清二、沈宝國、山下(川野)絵美、永田崇、日比正彦、保智己、小柳光正、寺北明久 松果体にお

けるオプシンの分子特性と波長識別 基礎生物学研究所セミナー「異分野融合による次世代光生物

学研究会」 2019 

Mitsumasa Koyanagi, Seiji Wada, Baoguo Shen, Takashi Nagata, Akihisa Terakita Optical regulation of 
intracellular signaling using bistable animal opsins 日本比較生理生化学会第 41 回東京大会 2019 

小柳光正 動物の双安定型ロドプシンを用いた GPCR シグナル伝達の光操作 Promega Dynamic 
Connection 2019. 2019 

Naoki Takahashi, Akihisa Terakita, Mitsumasa Koyanagi Investigation of opsin-like GPCRs identified in a 
primitive multicellular animal 日本比較生理生化学会第 42 回山形大会 2020 

高橋直樹、寺北明久、小柳光正 原始的な多細胞動物に存在するオプシン様 GPCR の解析 日本動

物学会第 91 回大会 2021 

高草大悟、杉原智博、寺北明久、小柳光正 哺乳類の非視覚オプシン Opn3 の分子特性の解析 日本

動物学会第 91 回大会 2021 

舘林和夫、山本勝良、冨田太一郎、赤羽悟美、西村晶子、高山知美、斎藤春雄 Activation of the Hog1 
MAP kinase requires a direct osmotic priming of Hog1 itself as well as stimulation of the upstream osmosensors 
第 41 回日本分子生物学会年会/ConBio 2017 

Taichiro Tomida, Kimitaka Yamaguchi, Masanori Ito, Shingo Murakami, Yoshinori Mikami, Satomi Adachi-
Akahane Dynamics and regulation of inflammatory JNK signaling revealed by FRET imaging and systems-
analysis. 62nd Biophysical Society Annual Meeting 2018 

Taichiro Tomida, Kimitaka Yamaguchi, Masanori Ito, Shingo Murakami, Yoshinori Mikami, Satomi Adachi-
Akahane Systems-analysis of inflammatory JNK signaling using live-cell FRET imaging.  

第 18 回国際薬理学臨床薬理学会議／第 91 回日本薬理学会年会  2018 

冨田太一郎、山口君空、伊藤雅方、村上慎吾、三上義礼、赤羽悟美 Feedback regulation of cytokine-
induced JNK signaling revealed by imaging an alyses.第 94 回日本生理学会大会 2018 

冨田太一郎 Systems analysis of inflammatory JNK / p38 MAPK signaling by FRET imaging. IPR seminar 
Bionetworks in health and diseases 国際研究集会   2018      

冨田太一郎、山口君空、伊藤雅方、三上義礼、大島大輔、赤羽悟美 Temporal coding of MAPK activation 
dynamics revealed by FRET imaging.第 41 回日本分子生物学会年会  2018 

山口君空、冨田太一郎、伊藤雅方、三上義礼、村上慎吾、赤羽悟美 筋芽細胞の融合における p38 の

役割 第 138 回日本薬理学会関東部会  2018 

Taichiro Tomida, Kimitaka Yamaguchi, Masanori Ito, Yoshinori Mikami, Shingo Murakami, Satomi Adachi-
Akahane  Single-cell imaging analysis of inflammatory JNK signaling.  第 9 回アジア・オセアニア生理

学会連合(FAOPS)大会   2019 

冨田太一郎、山口君空、伊藤雅方、三上義礼、大島大輔、赤羽悟美  Signaling mechanism of myoblast 
fusion in skeletal muscle formation.  第 92 回日本薬理学会年会  2019  



  

Inaba, T., Miyamoto, Y., Iwamoto, K., Okada, M., and Sako, Y. Single cell analysis of NF-kB dependent gene 
expression and translocation into the nucleus. Single Cell Science Symposium “Technology Meets 
Biology”2017.7.6 

Okamoto, K. and Sako, Y. Single-molecule FRET measurement for conformational dynamics and in-cell 
structural states of biomolecules. INP-2017, The International Nanophotonics Symposium 2017.8.25-26 

Okamoto, K., Maeda, R., and Sako, Y. Single-molecule FRET measurement for EGFR-RAS-MAPK signal 
transduction pathway. Deciphering complex energy landscape and kinetic network from single molecules to 
cells: a new challenge to make theories meet experiments 2017.9.3-8  

Arata, Y., Shindo, Y., Takagi, H., and Sako, Y. Particle tracking analysis of gustulation in C., elegans embryos. 
第 55 回日本生物物理学会年会 2017.9.19 

Miyamoto, Y., Ariyoshi, T., Inaba, T., Iwamoto, I., Hase, K., Sako, Y., Okada, Y., and Okada, M. Single-cell 
cytoplasmi-nuclear shuttling of transcription factor NF-kB is auto-regulated by the expression level. 第 55 回

日本生物物理学会年会 2017.9.19 

Yanagawa, M., Hiroshima, M., Togashi ,Y., Yamashita, T., Shichida, Y., Murata, M., Ueda, M. and Sako, Y. 
Single-molecule imaging-based estimation of GPCR activity. 第 55 回日本生物物理学会年会 2017.9.19 

Hiroshima, M., Tomishige, N., Ueda, M. and Sako, Y. Cholesterol mediated cluster formation if indispensable 
for the downstream signaling of epidermal growth factor receptor. 第 55回日本生物物理学会年会 2017.9.19 

Yoshizawa, R., Umeki, N., Yanagawa, M., Murata, M., and Sako, Y. p52SHC tranlocation to the plasma 
membrane of MCF7 cells. 第 55 回日本生物物理学会年会 2017.9.19 

Maeda, R., Sato, T., Okamoto, K., and Sako, Y. Lipid-protein cooperativity in the regulation of juxtamembrane 
domain dimer formation in epidermal growth factor receptor. 55th Annual Meeting of the Biophsyical Society 
of Japan 2017.9.20 

Okamoto, K. and Sako, Y. Single-molecule FRET measurement of the insrinsically disordered C-tail domain of 
the epidermal growth factor receptor. 第 55 回日本生物物理学会年会 2017.9.20 

Inaba, T., Miyamoto, Y., Iwamoto, K., Shinohara, H., Okada, M., and Sako, Y. Analysis of NF-kB cluster 
formation in the cell nucleus. 第 55 回日本生物物理学会年会 2017.9.20 

Takagi, H., Miyanaga, Y., Hiroshima, M., Sako, Y., and Ueda, M. Spaatial distribution analysis of membrane 
receptors. 第 55 回日本生物物理学会年会 2017.9.20 

梅木伸久、吉澤亮、佐甲靖志 Ral の活性化における Ras と RalGDS の REM ドメインとの直接的な相

互作用第 40 回日本分子生物学会年会、第 90 回日本生化学会大会 2017.12.6 

村上、新土、山岡、若山、森谷、張、鮎川、若尾、佐甲、木賀 遺伝子発現の振動を行う人工遺伝子

回路の構成要素の生化学的解析 第 40 回日本分子生物学会年会、第 90 回日本生化学会大会 
2017.12.8 

Maeda, R., and Sako, Y. Lipid-protein interaction at the juxtamembrane domain regulates dimerization of 
epidermal groth factor receptor. The 6-th International Symposium on Dynamical Ordering of Biomolecular 
Systems for Creation of Integrated Functions. 2018.1.20 

稲葉岳彦、岩本一成、岡田眞里子、佐甲靖志 転写因子 NF-kB の核内クラスター形成、新学術領域

「数理シグナル」第２回公開シンポジウム「数理シグナル学術領域の新展開」2018.2.10 

吉澤亮、梅木伸久、柳川正隆、村田昌之、佐甲靖志 シグナル伝達ダイナミクスの一細胞計測に基づ

く細胞応答決定メカニズムの解明. 第 7 回日本生物物理学会関東支部会 2018.3.13 

Takada, R., Mii, Y., Krayukhina, E., Pack, C.G., Sako, Y., Uchiyama, S., and Takada, S. Oligomerization-based 
assembly restricts Wnt protein diffusion. 第 70 回日本細胞生物学会 第 51 回日本発生生物学会合同大会 
2018.6.6 



  

Hiroshima, M., Yasui, M., Kozuka, J., Sako, Y., and Ueda, M. In cell automated single-molecule analysis and 
its extensive applications. 56th Annual Meeting of the Biophysical Society of Japan, Symposium “New trends 
in bioanalysis based on single molecule biophysics” 2018.9.15 

Nakamura, Y., Hibino, K., Yanagida, T., and Sako, Y. Single-molecule analysis of a cell signaling protein, SOS. 
56th Annual Meeting of the Biophysical Society of Japan, “The 7th Award Seminar for outstanding Biophysics 
and Physicobology paper” 2018.9.15 

Maeda, R., Sato, T., and Sako, Y. Membrane-protein interplay in the dimerization of juxtamembrane domains 
of epidermal growth factor receptor. 第 56 回日本生物物理学会年会 2018.9.16 

Okamoto, K. and Sako, Y. Structural information of intrinsically disordered C-terminus domain of the EGFR 
revealed by changing solution condition. 第 56 回日本生物物理学会年会 2018.9.16 

Inaba, T., Iwamoto, K., Okada, M., and Sako, Y. Analysis of NF-kB clusters and transcriptional intiations. 第
56 回日本生物物理学会年会 2018.9.16 

Yoshizawa, R., Umeki, N., Yanagawa, M., Murata, M., and Sako, Y. Regulation of Grb2 signaling dynamics 
by p52Shc scaffold protein in MCF7 cells. 第 56 回日本生物物理学会年会 2018.9.17 

Sako, Y. Sinlgle-molecular pharmacology of GPCRs. The 3rd Biosignal Research Center International 
Symposium “Modulation of GPCR Signaling by Membrane Heterogeneity and Molecular Clustering” 
2018.9.18 

Sako, Y. Lateral mobility of GPCRs reflects their activation kinetics. The 91st Annual Meeting of the Japanese 
Biochemical Society Symposium “Understanding biological systems from multi-order kinetics” 2018.9.26 

Sako, Y. Single-molecule pharmacology of G protein-coupled receptors”, 1st International symposium on 
Interdisciplinary Approaches to Integrative Understanding of Biological Signaling Networks.  2019.2.1 

Tomohide Saio, Applications of paramagnetic lanthanide ions in NMR and ESR, International IPR Seminar -
Open up a new era of structural biology with advanced NMR study-, 2019 

Tomohide Saio, Structural and kinetic insights into molecular chaperones, International Symposium on Protein 
Folding and Misfolding-related Aggregation, 2019  

Tomohide Saio, Structural and kinetic basis for functional modulation of a molecular chaperone, 8th Asia-
Pacific NMR Symposium, 2019  

Tomohide Saio, Exploring conformational states of a protein enzyme using paramagnetic lanthanide ions, 
Biometal Science 2019, 2019 

H. Kawamukai, S. Takisita, T. Saio, K. Ishimori, Measurement of interdomain distance of a multidomian protein, 
CSE International Student Symposium 2019, 2019  

齋尾 智英 低複雑性タンパク質の液-液相分離の制御と破綻のメカニズム: NMR による解析 第 4
回 LLPS 研究会・ASUKA若手交流会 20192019  

川向ほの香、齋尾智英、石森浩一郎 リピート配列を持つ毒性ペプチドによる LLPS 制御阻害メカ

ニズム解明 第 4 回 LLPS 研究会 ASUKA若手交流会 2019 2019   

Haojie Zhu、齋尾 智英、Walid A. Houry、石森浩一郎 “Unraveling the Mechanism of the Protein Unwinding 
Mediated by the TF-ClpX Interaction” 第 4 回 LLPS 研究会 ASUKA若手交流会 2019 2019 

齋尾 智英 金属イオンを用いた SAXS と NMR によるマルチドメインタンパク質の動的構造解析 

PF 研究会-BioSAS が拓く生体高分子の分子間相互作用解析の最前線-2019  

齋尾 智英 タンパク質フォールディングにおける分子シャペロンの機能とメカニズム:立体構造と

速度論からのアプローチ 第 92 回 日本生化学会大会 2019 

川向ほの香、瀧下俊平、齋尾智英、石森浩一郎 重金属イオンを利用したマルチドメインタンパク

質におけるドメイン間距離の測定 第 92 回日本生化学会大会 2019   

齋尾 智英 細胞内恒常性維持を担うシャペロンの動的構造基盤と制御 日本生化学会北海道支部



  

第 56 回支部例会 2019  

齋尾 智英 “Protein structure and dynamics by solution NMR” ASUKA Symposium 20192019 

齋尾 智英 細胞内恒常性維持を担うシャペロンの動的構造基盤と制御 日本化学会北海道支部奨

励賞受賞講演 2019 

Tomohide Saio, On and off between molecular chaperones and clients: Appropriate distance and timing for 
protein folding, 21st Hokudai-RIES International Symposium2020 

齋尾 智英 “Conformational ensemble of a multidomain protein MurD visualized by paramagnetic lanthanide 
probe methods in NMR and EPR” 第 19 回日本蛋白質科学会年会第 71 回日本細胞生物学会大会 2019 

齋尾 智英 シャペロンから理解する細胞内タンパク質の動態制御メカニズム 第 93 回日本生化学

会 2020 

齋尾 智英、石森 浩一郎 “Exploiting paramagnetic metal ions for protein structural study in solution” 第 
58 回日本生物物理学会年会 2020 

齋尾 智英 常磁性金属と分子シャペロン 2020 年度日本分光学会 NMR 分光部会集中講義 2020 

川向ほの香、齋尾智英、石森浩一郎 ランタノイドイオン間距離の計測によるタンパク質のコンフ

ォメーション評価 化学系学協会北海道支部 2020 年冬季研究発表会 2020  

川向ほの香、石森浩一郎、齋尾智英 Fused in sarcoma(FUS)による液滴形成機構とその破綻によるア

ミロイド化 第 10 回 CSJ 化学フェスタ 2020 

川向ほの香、齋尾智英、石森浩一郎 筋委縮性側索硬化症原因タンパク質 Fused in sarcoma(FUS)にお
ける液-液相分離制御機構の解明 第 43 回日本分子生物学会 2020 

Tomohide Saio, Mechanistic insights into a molecular chaperone in protein folding and degradation, 2021 
virtual Cold Spring Harbor Asia Conference2021 

Kofuku Y, Shiraishi Y, Natsume M, Okude J, Sato M, Imai S, Kondo K, Mizumura T, Maeda M, Tsujishita H, 
Kuranaga T, Inoue M, Nakata K, Mizukoshi T, Ueda T, Iwai H, Shimada I Dynamics of G protein-coupled 
receptor related to various signaling revealed by NMR 第 57 回日本生物物理学会年会  2019 

金子 舜、今井 駿輔、浅尾 信央、幸福 裕、上田 卓見、嶋田 一夫 動的構造平衡に基づいた µ オ

ピオイド受容体の活性化機構の解明 日本薬学会第 141 年会 2021 

Masahiro Tomioka, Yuichi Iino. The function of axonal DAF-2c signaling in taste avoidance learning in C. 
elegans. 22nd International C. elegans Meeting   2019 

富岡 征大, ジャン ムンソン, 飯野 雄一  線虫C. elegansの学習記憶に依存した行動切り替えを制

御するインスリン経路の働き 第90回日本動物学会  2019 

富岡 征大, 永嶋 宇, ジャン ムンソン, 飯野 雄一  線虫C. elegansの味覚忌避学習を制御するイン

スリン受容体アイソフォームの働き  第42回分子生物学会年会  2019 

富岡 征大, ジャン ムンソン, 飯野 雄一  異なる細胞内部位で学習行動を制御するインスリン受容

体アイソフォームの働き 第93回日本生化学会大会シンポジウム  2020 

Masahiro Tomioka The cooperative action of IR isoform signaling in a single neuron in behavioral plasticity. 
JSPS研究拠点形成事業国際シンポジウム「数理腫瘍学 国際研究ネットワークの構築」2020 

道上達男 ツメガエル外胚葉パターニングにおける物理的な力の関与 第 13 回日本ツメガエル研

究集会 2019 

平野咲雪、道上達男 脊椎動物神経板での PCP 形成における力学的シグナルの解析 第 13 回日本

ツメガエル研究集会 2019 

道上達男、金島時、中桐悠一郞、山元孝佳 ツメガエル初期発生の外胚葉パターニングにおける物

理的な力の関与 第 90 回日本動物学会年会 2019 



  

道上達男 初期胚の神経領域規定における物理的な力の関与 第 14 回日本臨床ストレス応答学会 
2019 

道上達男 ツメガエル胚の領域規定における細胞張力・細胞形状の関与 第五回幹細胞研究会 
2019 

塚野皓平、道上達男 予定プラコード形成における ERK 特異的リン酸化酵素 Dusp6 の機能解析 第

42 回日本分子生物学会 2019 

平野咲雪、道上達男 力学的シグナルによる平面内細胞極性制御 第 42 回日本分子生物学会 2019
年 12 月 

金島時、山元孝佳、道上達男 ツメガエル胚において機械的刺激が予定プラコード分化を亢進する 

第 42 回日本分子生物学会 2019 

Sayuki Hirano, Guillaume Charras, Tatsuo Michiue  Unidirectional Tissue Extension Regulates Planar Cell 
Polarity 第 43 回 日本分子生物学会年会 2020 

名古屋由夏、道上達男 頭部プラコード形成における BMP シグナル伝達経路の活性制御機構の解明 

第 72 回日本動物学会関東支部大会 2021.3 

江口貴大、手塚徹、福留隆泰、渡辺裕治、相良洋、山梨裕司 神経筋接合部（NMJ）の異常な拡張に

伴う微細構造の形成抑制 第 5 回日本筋学会学術集会 2019 

江口貴大、杉田聡、峯岸慶彦、下豊留玲、太田宣康、小木曽昇、植田亮、山梨裕司 DOK7 発現ベク

ターの投与は老齢マウスの NMJ における神経結合を増強し、運動機能と筋力を強化する 第 43 回

日本分子生物学会年会 2020 

山梨裕司 神経筋シナプス（NMJ）形成シグナルと NMJ標的治療 第 6 回日本筋学会学術集会 2020 

江口貴大、杉田聡、峯岸慶彦、下豊留玲、太田宣康、小木曽昇、植田亮、山梨裕司 神経筋接合部

（NMJ）の形成増強治療は老齢マウスにおける NMJ の神経結合を増強し、運動機能と筋力を強化す

る 第 6 回日本筋学会学術集会 2020 

小原圭介、安田有那、嘉村巧 Development of a biosensor for the plasma membrane lipid asymmetry 29th 
International Conference on Yeast Genetics and Molecular Biology (ICYGMB) 2019  

渡邉祥太郎、小原圭介、奥村 文彦、嘉村 巧 出芽酵母のストレス応答因子 Wta1 の制御機構の解析 

第 42 回日本分子生物学会年会 2019 

渡邉耀司、小原圭介、嘉村 巧 出芽酵母セリンスレオニンキナーゼ質 Hin1 の機能解析 第 42 回日

本分子生物学会年会 2019 

酒井洋二、小原圭介、奥村文彦、嘉村 巧 飢餓状態における Rrn3 の分解制御機構の解析 第 42 回

日本分子生物学会年会 2019 

小林恵里花、小原圭介、嘉村 巧 出芽酵母 Unt1 の分解機構とその意義の解明 第 42 回日本分子生

物学会年会 2019 

奥村文彦、奥村晶子、中務邦雄、嘉村巧 HIF-2alpha によるフォン・ヒッペル・リンドウ病抑制因子

B-Myb の安定化 第 42 回日本分子生物学会年会 2019 

森田敏基、小原圭介、奥村文彦、嘉村巧 出芽酵母転写抑制因子 Mtt24 の分解制御機構 第 42 回日

本分子生物学会年会 2019 

吉川拓、小原圭介、奥村文彦、嘉村巧 アダプタータンパク質 Mmr1 の選択的分解によるミトコン

ドリアの局在制御機構 第 42 回日本分子生物学会年会 2019 

安田有那、小原圭介、嘉村巧 細胞外刺激と細胞膜脂質非対称の関係性の解析 第 42 回日本分子生

物学会年会 2019 



  

小原圭介、小林恵里花、西村浩平、嘉村巧 娘細胞特異的因子 Dse3 は出芽酵母の極性成長時の細胞

壁合成を促進する 第 72 回日本細胞生物学会大会 2020 

吉川拓、小原圭介、西村浩平、嘉村巧 アダプタータンパク質 Mmr1 の選択的分解によるミトコン

ドリアの局在と機能の制御 第 43 回日本分子生物学会年会 2020 

小倉佑季、小原圭介、西村浩平、嘉村巧 出芽酵母 Dse3 は極性成長時の細胞壁合成を促進する 第

43 回日本分子生物学会年会 2020 

福原佳乃、中島優希、角房直哉、佐藤綾人、打田直行、小原圭介、西村浩平、嘉村巧 Auxin Inducible 
Degron (AID) 株を利用したオーキシン分子のスクリーニング 第 62 回日本植物整理学会年会 
2021 

山内夢叶、今野雅恵、山田大智、由良敬、井上圭一、Oded Béjà、神取秀樹 発色団を結合するリジ

ンを保存しない微生物型ロドプシンの光応答性機能獲得 新学術領域「数理シグナル」領域推進会

議 2019  

縣和哉、山田大智、神取秀樹 植物クリプトクロム 2 のホモオリゴマー時の構造状態の解析 第 46
回生体分子科学討論会 2019  

魲洸平、片山耕大、寿野良二、神取秀樹 全反射赤外分光法によるムスカリン性アセチルコリン受

容体 M2 の活性化機構解析 第 46 回生体分子科学討論会 2019  

橋本真典、富田紗穂子、片山耕大、古谷祐詞、神取秀樹 低温赤外分法による Heliorhodopsin の初期

中間体構造解析 第 46 回生体分子科学討論会 2019  

華井竣平、佐々木拓磨、片山耕大、今井啓雄、神取秀樹 分光計測による霊長類青感受性視物質の光

反応中間体構造解析 第 46 回生体分子科学討論会 2019 

K. Katayama, R. Suno, K. Suzuki, S. Iwata, H. Kandori  Vibrational spectroscopic approaches for 
understanding interactions of ligand with G protein-coupled receptors 第 19 回日本蛋白質科学会年会 第

71 回日本細胞生物学会大会 合同年次大会 2019  

佐々木拓磨、片山耕大、今井啓雄、神取秀樹 色覚センサーの光反応ダイナミクスの赤外分光解析 

第 19 回日本蛋白質科学会年会 第 71 回日本細胞生物学会大会 合同年次大会 2019 

重村竣太、細島頌子、神取秀樹、角田聡 パワフルで一価金属カチオン選択性を持つチャネルロド

プシンのオプトジェネティクスに向けたイオン透過解析 第 19 回日本蛋白質科学会年会 第 71 回

日本細胞生物学会大会 合同年次大会 2019 

H. Kandori Light-induced difference FTIR spectroscopy of rhodopsins 10th International Conference on 
Advanced Vibrational Spectroscopy 2019 

神取秀樹 ロドプシンの作動メカニズム イオンの輸送を中心として 第 62 回 数理医学研究会 
2019 

S. Shigemura, S. Hososhima, H. Kandori, S. Tsunoda  Study of monovalent cation selectivite 
channelrhodopsin Gt_CCR4 for optogenetics The 42nd Annual Meeting of the Japan Neuroscience Society 
and The 62nd Annual Meeting of the Japanese Society for Neurochemistry, July 25-28,  2019 

細島頌子、神取秀樹、角田聡 光感受性イオンチャネルのゲーティング機構と光遺伝学への応用 第

4 回イオンチャネル研究会 2019  

H. Kandori Retinal Proteins in Microbes: Diversity and Mechanisms 17th International Congress on 
Photobiology, Symposium “Retinal Proteins in Microbes: Diversity and Mechanisms” 2019 

H. Kandori Ultrafast Photoisomerization and Role of Protein Environment in Rhodopsins 17th International 
Congress on Photobiology, Symposium “Femtobiology” 2019 

K. Katayama, H. Kandori  Structural study of thermo-stabilized mutation in cone visual opsin  17th 
International Congress on Photobiology 18th Congress of the European Society for Photobiology 2019 



  

M. Sugiura, K. Yoshida, S. P. Tsunoda, H. Kandori Effect of pH and metal ion on the activity of enzyme 
rhodopsins  17th International Congress on Photobiology 18th Congress of the European Society for 
Photobiology 2019 

S. Hanai, K. Katayama, T. Sasaki, H. Imai, H. Kandori Spectroscopic study of photochemical reactions of a 
primate blue-sensitive pigment 17th International Congress on Photobiology 18th Congress of the European 
Society for Photobiology 2019 

山内夢叶、今野雅恵、山田大智、由良敬、井上圭一、O. Béjà、神取秀樹 レチナールを結合するリジ

ンを保存しない微生物型ロドプシンの機能解明 新学術領域「数理シグナル」第 3 回若手ワークシ

ョップ 2019 

神取秀樹、井上圭一、角田聡 能動輸送のパナマ運河モデルと光駆動ナトリウムポンプの特殊性 

ISSPワークショップ「レチナールタンパク質の光機能発現の物理と化学」 2019 

M.Singh, 片山耕大 , O.Béjà, 神取秀樹 Anion binding to mutants of the Schiff base counterion in 
heliorhodopsin 48C12 ISSP ワークショップ「レチナールタンパク質の光機能発現の物理と化学」 
2019  

山内夢叶、今野雅恵、山田大智、由良敬、井上圭一、Oded Béjà、神取秀樹 レチナールを結合する

リジンを保存しない微⽣物型ロドプシンの光機能獲得 ISSPワークショップ「レチナールタンパク

質の光機能発現の物理と化学」2019 

佐々木拓磨、片山耕大、今井啓雄、神取秀樹 霊長類色覚センサー蛋白質の光反応ダイナミクスの

赤外分光解析 ISSPワークショップ「レチナールタンパク質の光機能発現の物理と化学」 2019 

水鳥律、今野雅恵、M. Singh、井上圭一、O. Béjà、神取秀樹 4つのドメインからなるヘリオロドプ

シンがもつ光反応ダイナミクス比較 ISSPワークショップ「レチナールタンパク質の光機能発現の

物理と化学」2019 

H. Kandori Novel Microbial Rhodopsins: Molecular Mechanisms and Optogenetic Applications  第 11 回 
光操作研究会 2019 

S. Hososhima, S. Shigemura, H. Kandori, S. Tsunoda  A High light-sensitive channelrhodopsin from 
cryptophyte 第 11 回光操作研究会 2019  

S. Shigemura, S. Hososhima, H. Kandori, S. Tsunoda Monovalent metal cation selectivity channelrhodopsin 
Gt_CCR4 第 11 回光操作研究会 2019  

M. Sugiura, K. Yoshida, M. Hibi, S. Tsunoda, H. Kandori  Asymmetric pH effect of rhodopsin 
phosphodiesterase 第 11 回光操作研究会 2019  

R. Tashiro, K. Sushmita, S. Kateriya, H. Kandori, S. Tsunoda  Molecular mechanisms of a novel 
channelrhodopsin Ts_Rh3 第 11 回光操作研究会 2019  

H. Kandori Panama Canal Model for Active Transport and One Exception 10th Toyota RIKEN International 
Workshop on “Science of Life Phenomena Woven by Water and Biomolecules” 2019 

重村竣太、細島頌子、神取秀樹、角田聡 オプトジェネティクスに求められるチャネルロドプシン

の基礎特性 第 13 回分子科学討論会 2019  

M. Sugiura, K. Yoshida, M. Hibi, S. Tsunoda, H. Kandori pH dependent activity change of the enzyme 
rhodopsin 第 13 回分子科学討論会 2019 

K. Katayama, S. Nakamura, T. Sasaki, H. Imai, H. Kandori Role of Gln114 in spectral tuning of a long-
wavelength sensitive visual pigment The 57th Annual Meeting of The Biophysical Society of Japan  2019 

M. Iwaki, T. Nishikino, H. Terashima, M. Homma, H. Kandori The cation-induced structural changes in the 
Na+-driven flagellar stator studied by ATR-FTIR The 57th Annual Meeting of The Biophysical Society of 
Japan 2019 



  

S. Tsunoda, S. Hososhima, H. Kandori Electrophysiological study and Optogenetics application of inward-
directed proton-pumping rhodopsin, NsXeR The 57th Annual Meeting of The Biophysical Society of Japan 
2019 

R. Abe-Yoshizumi, A. Muto, H. Kandori Molecular properties of Heliorhodopsin from Actinotalea fementans 
The 57th Annual Meeting of The Biophysical Society of Japan 2019 

M. Konno, K. Inoue, R. Ghai, O. Béjà, H. Kandori Characterization of the inward proton transport pathway 
in Schizorhodopsin The 57th Annual Meeting of The Biophysical Society of Japan 2019 

S. Hososhima, S. Shigemura, H. Kandori, S. Tsunoda Novel optogenetics tool: A light-gated cation channel 
with high-reactivity to weak light The 57th Annual Meeting of The Biophysical Society of Japan. 2019 

Y. Yamauchi, M. Konno, D. Yamada, K. Yura, K. Inoue, O. Béjà, H. Kandori Engineering microbial 
rhodopsin without retinal-binding lysine to gain photosensitive function The 57th Annual Meeting of The 
Biophysical Society of Japan 2019 

S. Tomida, H. Kandori, Y. Furutani Time-resolved FTIR spectroscopy for studying molecular mechanisms of 
sodium and lithium ion transportation of Krokinobacter rhodopsin 2 The 57th Annual Meeting of The 
Biophysical Society of Japan 2019 

K. Agata, D. Yamada, H. Kandori Molecular properties of light-dependent homo-oligomerizing At CRY2 
The 57th Annual Meeting of The Biophysical Society of Japan 2019 

T. Sasaki, K. Katayama, H. Imai, H. Kandori Different structural dynamics between cone pigments and 
rhodopsin revealed by FTIR spectroscopy The 57th Annual Meeting of The Biophysical Society of Japan 
2019 

S. Shigemura, S. Hososhima, H. Kandori, S. Tsunoda Study of cation channelrhodopsin Gt_CCR4 from 
cryptophyte for optogenetics The 57th Annual Meeting of The Biophysical Society of Japan 2019 

Y. Nakajima, H. Kandori Effects of the L/Q switch on color tuning of heliorhodopsin The 57th Annual 
Meeting of The Biophysical Society of Japan 2019 

R. Mizutori, M. Konno, K. Inoue, O. Béjà, H. Kandori Molecular characterization of heliorhodopsin from 
marine giant virus light-dependently infecting to Emiliania huxleyi The 57th Annual Meeting of The 
Biophysical Society of Japan 2019 

M. Watari, T. Tatsuya, H. Hutamata, D. Yamada, W. Shihoya, K. Yoshida, Y. Furutani, S. Tsunoda, O. Nureki, 
H. Kandori Structural features of enzyme rhodopsins revealed by infrared spectroscopy The 57th Annual 
Meeting of The Biophysical Society of Japan 2019 

M. Sugiura, K. Yoshida, M. Hibi, S. Tsunoda, H. Kandori Asymmetric pH effect on the enzyme rhodopsin, 
Rh-PDE The 57th Annual Meeting of The Biophysical Society of Japan 2019 

K. Suzuki, K. Katayama, R. Suno, H. Kandori Ligand recognition and activation mechanism in muscarinic 
acetylcholine receptor M2 (M2R) study by ATR-FTIR spectroscopy The 57th Annual Meeting of The 
Biophysical Society of Japan 2019 

R. Tashiro, K. Sushmita, S. Kateriya, H. Kandori, S. Tsunoda Electrophysiological analysis of a novel 
channelrhodopsin Ts_Rh3 The 57th Annual Meeting of The Biophysical Society of Japan 2019 

M. Hashimoto, K. Katayama, M. Singh, Y. Furutani, H. Kandori Mapping of aspartic acids to probe protein 
structural changes by FTIR spectroscopy The 57th Annual Meeting of The Biophysical Society of Japan 
2019 

S. Hanai, K. Katayama, T. Sasaki, H. Imai, H. Kandori Ptotochemical reactions of a primate blue-sensitive 
pigment by spectroscopy The 57th Annual Meeting of The Biophysical Society of Japan 2019 

K. Maeda, M. Kumagai, D. Yamada, Y. Terai, J. Yamamoto, H. Kandori Elucidation of the repair mechanism 
of <6-4> photolyase by infrared spectroscopy with T(6-4)C The 57th Annual Meeting of The Biophysical 
Society of Japan 2019 

A. Muto, R. Yoshizumi, H. Kandori Function study of heliorhodopsin using native bacteria The 57th Annual 
Meeting of The Biophysical Society of Japan 2019 



  

魲洸平、片山耕大、寿野良二、神取秀樹 全反射赤外分光法によるムスカリン性アセチルコリン受

容体のリガンド認識・活性化機構解析 第 9 回 CSJ 化学フェスタ 2019. 2019  

田代凜太郎, K. Sushmita, S. Kateriya, 神取秀樹, 角田聡 電気生理学的解析による新規チャネルロド

プシン Ts_Rh3 の分子特性解明 第 9 回 CSJ 化学フェスタ 2019. 2019  

橋本真典、片山耕大、M. Singh、古谷祐詞、神取秀樹 アスパラギン酸をプローブとして用いた赤外

分光測定によるタンパク質内部の構造解析 第 9 回 CSJ 化学フェスタ 2019. 2019  

前田克弥、熊谷真衣、山田大智、寺井悠馬、山元淳平、神取秀樹 T(6-4)C を用いた光修復中間体の

低温赤外分光解析 第 9 回 CSJ 化学フェスタ 2019. 2019  

武藤亜衣、吉住玲、神取秀樹 天然のバクテリアを用いたヘリオロドプシンの機能研究 第 9 回 CSJ
化学フェスタ 2019. 2019  

神取秀樹 微生物ロドプシンが教えてくれること 基礎生物学研究所研究会「異分野融合による次

世代光生物学」2019 

神取秀樹、井上圭一、角田聡 能動輸送のパナマ運河モデルと光駆動ナトリウムポンプの特殊性 基

礎生物学研究所研究会「異分野融合による次世代光生物学」2019  

前田克弥、熊谷真衣、山田大智、神取秀樹 低温赤外分光解析による(6-4)光回復酵素の光修復メカ

ニズムの解明 基礎生物学研究所研究会「異分野融合による次世代光生物学」2019  

武藤亜衣、吉住玲、神取秀樹 Rhodococcus 属細菌が有するヘリオロドプシンの物性および生理機能

の探索 基礎生物学研究所研究会「異分野融合による次世代光生物学」2019  

杉浦雅大、吉田一帆、日比正彦、角田聡、神取秀樹 新奇光依存性フォスホジエステラーゼ Rh-PDE
の分子特性評価 第 42 回 日本分子生物学会年会 2019 

田代凜太郎, K. Sushmita, S. Kateriya, 神取秀樹, 角田聡 電気生理学的解析による新規チャネルロド

プシン Ts_Rh3 のイオン輸送メカニズム解明 第 42 回 日本分子生物学会年会 2019 

M. Singh, A. Pushkarev, K. Inoue, W. Shihoya, O. Nureki, O. Béjà, H. Kandori Characterization of a novel 
sub-family of rhodopsin (Heliorhodopsin), spectral tuning and anion binding to counterion mutants in 48C12 
ISAJ 2019 (Indian Scientist Association in Japan) 2019 

杉浦雅大、吉田一帆、日比正彦、角田聡、神取秀樹 新奇ロドプシンフォスホジエステラーゼのオプ

トジェネティクスツールとしての可能性 第 7 回 将来を見据えた生体分子の構造・機能解析から分

子設計に関する研究会 2020 

魲洸平、片山耕大、寿野良二、神取秀樹 全反射赤外分光法によるムスカリン性アセチルコリン受

容体のリガンド誘起構造変化解析 第 7 回 将来を見据えた生体分子の構造・機能解析から分子設計

に関する研究会 2020 

田代凜太郎, K. Sushmita, S. Kateriya, 神取秀樹, 角田聡 カチオンチャネルロドプシン Ts_Rh3 のユ

ニークなカイネティクス解析 第 7 回 将来を見据えた生体分子の構造・機能解析から分子設計に関

する研究会 2020 

橋本真典、片山耕大、M. Singh、古谷祐詞、神取秀樹 アスパラギン酸マッピングによるタンパク質

内部環境変化の赤外分光解析 第 7 回 将来を見据えた生体分子の構造・機能解析から分子設計に関

する研究会 2020 

前田克弥、熊谷真衣、山田大智、神取秀樹 T(6-4)C を用いた(6-4)光回復酵素の低温赤外測定 第 7
回 将来を見据えた生体分子の構造・機能解析から分子設計に関する研究会 2020 

武藤亜衣、吉住玲、神取秀樹 Rhodococcus 属細菌由来へリオロドプシンの物性と生理機能の探索 

第 7 回 将来を見据えた生体分子の構造・機能解析から分子設計に関する研究会 2020 



  

華井竣平、佐々木拓磨、片山耕大、今井啓雄、神取秀樹 Stractural change of a primate blue-sensitive 
pigment by photochemical reaction 第 7 回 将来を見据えた生体分子の構造・機能解析から分子設計に

関する研究会 2020 

神取秀樹 チャネルとポンプ：いのちを支える２つのイオン輸送 理化学研究所研究会  2020 

山内夢叶、今野雅恵、井上圭一、神取秀樹 海洋性藻類 Guillardia theta における微生物型ロドプシン

様遺伝子の発現解析 第 61 回日本植物生理学会年会 2020 

K. Katayama, K. Suzuki, R. Suno, H. Kandori FTIR study of visual and non-visual G protein-coupled 
receptors 日本化学会 第 100春季年会 2020 

K. Katayama, K. Suzuki, R. Suno, H. Kandori Conformational dynamics upon ligand binding in muscarinic 
acetylcholine receptor revealed by FTIR spectroscopy 第 20 回日本蛋白質科学会年会 2020 

K. Suzuki, K. Katayama, R. Suno, H. Kandori Analysis of ligand recognition and activation mechanisms in 
muscarinic acetylcholine receptor 2 (mACR2) by ATR-FTIR spectroscopy 第 20 回日本蛋白質科学会年会 
2020 

M. Hashimoto, K. Katayama, M. Singh, Y. Furutani, H. Kandori Mapping analysis to probe the local/global 
conformational changes in proteins by FTIR spectroscopy with aspartic acid scanning 第 20 回日本蛋白質

科学会年会 2020 

神取秀樹 光遺伝学ツールとしての新規ロドプシンの開発 日本生物物理学会会員総会シンポジウ

ム 2020 

杉本哲平、片山耕大、神取秀樹 Spectroscopic study of cation binding to a TAT rhodopsin mutant 分子

科学会オンライン討論会 2020 

富田紗穂子、和田昭盛、神取秀樹、古谷祐詞 共鳴ラマン分光法を用いたナトリウムイオンポンプ

ロドプシン KR2 の脱水和に伴う長波長シフト機構解析 分子科学会オンライン討論会 2020 

華井竣平、片山耕大、佐々木拓磨、 今井啓雄、 神取秀樹 振動分光による霊長類青視物質の中間体

構造解析 分子科学会オンライン討論会 2020 

K. Katayama, Y. Takeyama, A. Enomoto, H. Imai, H. Kandori Disruption of hydrogen-bond network in 
rhodopsin mutations cause night blindness The 58th Annual Meeting of the Biophysical Society of Japan 2020 

R. Abe-Yoshizumi, A. Muto, H. Kandori Expression of Heliorhodopsin in Actinotalea fermentans The 58th 
Annual Meeting of the Biophysical Society of Japan 2020 

M. Singh, K. Katayama, O. Béjà, H. Kandori Anion binding to mutants of the Schiff base counterion in 
heliorhodopsin The 58th Annual Meeting of the Biophysical Society of Japan 2020 

Y. Yamauchi, M. Konno, K. Inoue, H. Kandori Gene expression analysis of microbial rhodopsins from marine 
algae Guillardia theta The 58th Annual Meeting of the Biophysical Society of Japan 2020 

M. Sugiura, S. Tsunoda, M. Hibi, H. Kandori  Molecular properties of eight novel rhodopsin 
phosphodiesterases (Rh-PDEs). The 58th Annual Meeting of the Biophysical Society of Japan 2020 

K. Suzuki, K. Katayama, R. Suno, Y.Sumii, N. Shibata, H. Kandori Infrared spectroscopic study for 
elucidating ligand recognition mechanism of human M2 muscarinic acetylcholine receptor The 58th Annual 
Meeting of the Biophysical Society of Japan 2020 

R. Tashiro, K. Sushmita, S. Kateriya, H. Kandori, S. P. Tsunoda Importance of the C-terminal region in cation 
channelrhodopsin Ts_Rh3 The 58th Annual Meeting of the Biophysical Society of Japan 2020 

M. Hashimoto, K. Katayama, M. Singh, Y. Furutani, H. Kandori Mapping of the local environmental changes 
in proteins by FTIR spectroscopy with aspartic acid scanning The 58th Annual Meeting of the Biophysical 
Society of Japan 2020 

S. Hanai, K. Katayama, T. Sasaki, H. Imai, H. Kandori Photochemical dynamics of a primate blue-sensitive 
pigment by spectroscopic study The 58th Annual Meeting of the Biophysical Society of Japan 2020 



  

K. Maeda, M. Kumagai, D. Yamada, Y. Terai, J. Yamamoto, H. Kandori Elucidation of the repair mechanism 
of (6-4) photolyase by low-temperature FTIR spectroscopy The 58th Annual Meeting of the Biophysical 
Society of Japan 2020 

A. Muto, R. Abe-Yoshizumi, H. Kandori Study on physiological functions and physical properties of 
heliorhodopsin possessed by Rhodococcus bacteria The 58th Annual Meeting of the Biophysical Society of 
Japan 2020 

T. Sugimoto, K. Katayama, H. Kandori Spectroscopic study of cation binding to a TAT rhodopsin mutant 
The 58th Annual Meeting of the Biophysical Society of Japan 2020 

神取秀樹 ロドプシンのメカニズム研究 新学術領域研究「分子夾雑化学」東海地区シンポジウム
2020 

杉浦雅大、角田聡、日比正彦、神取秀樹 ロドプシンフォスホジエステラーゼ（Ｒｈ― ＰＤＥ）の

非対称的ｐＨ効果 第 10 回 CSJ 化学フェスタ 2020. 2020 

澄川瑞季、吉住玲、神取秀樹 ビブリオ属 PR における極端な酸性 pHで起こる波長制御機構の探究 

第 8 回将来を見据えた生体分子の構造・機能解析から分子設計に関する研究会 2021 

杉本哲平、片山耕大、神取秀樹 TAT ロドプシンの T82D 変異体に対する分光学的研究 令和 2 年

度中部支部講演会 2021 

青山真子、杉本哲平、片山耕大、神取秀樹 低温赤外分光法によるウイルスロドプシンの構造解析 

令和 2 年度中部支部講演会 2021 

石川和季、細島頌子、角田聡、神取秀樹 CNGチャネルを用いた高時間分解での酵素ロドプシンの

機能計測系の確立 令和 2 年度中部支部講演会 2021 

岩田聖矢、鱸洸平、片山耕大、神取秀樹 赤外分光法によるオピオイド受容体の選択的リガンド認

識機構研究 令和 2 年度中部支部講演会 2021 

奥山あかり、細島頌子、角田聡、神取秀樹 プロトンポンプロドプシンの駆動力の系統的比較 令

和 2 年度中部支部講演会 2021 

渡辺航平、片山耕大、佐々木拓磨、今井啓雄、神取秀樹 動物ロドプシンの光活性化における Met86
の役割 令和 2 年度中部支部講演会 2021 

河津光作、中塚将一、横川真梨子、中村吏佐、木村友美、齋藤潤、佐谷秀行、大澤匡範 リン酸化に

よる転写因子 FOXO3a の機能抑制機構の解明 第 63 回 日本薬学会関東支部大会 2019 

岸孝一郎、福田昌弘、大澤匡範 ヌクレオシド輸送体 ENT1 の膜輸送機構の構造生物学的解明 第

63 回 日本薬学会関東支部大会 2019 

高嶋大翔、城えりか、横川真梨子、沢崎綾一、寒河江彪流、尾上耕一、星野真一、大澤匡範 BTG2 
によるポリ A 分解促進機構の構造生物学的解明 第 63 回 日本薬学会関東支部大会 2019 

日向寺孝禎、横川真梨子、藤田浩平、野崎智裕、嶋田一夫、大澤匡範 電位依存性 K+チャネルの膜

電位依存的構造変化機構の解明 第 63 回 日本薬学会関東支部大会 2019 

村上玲、吉敷純、横川真梨子、松葉広昭、木村友美、川鍋陽、岡村康司、嶋田一夫、大澤匡範 電位

依存性 H+ チャネル Hv1 のアラキドン酸による活性化促進機構の解明 第 63 回 日本薬学会関東

支部大会 2019  

Yugo Shimizu, Masanori Osawa, Kazuyoshi Ikeda Development of data curation and integration protocol for 
chemical library in early drug discovery CBI 学会 2019 年大会 2019 

松村 一輝、福田昌弘 、簗瀬 尚美 、秋元 まどか 、黒川 洵子 、横川真梨子、大澤 匡範 Elucidation 
of the inhibitory mechanism of a sea anemone toxin, APETx1, targeting a human heart voltage-gated potassium 
channel, hERG1.  第 42 回 日本分子生物学会 2019  



  

清水祐吾 、大澤匡範 、池田和由 生物活性情報を利用したコアライブラリー構築法の開発 第 47
回構造活性相関シンポジウム 2019 

清水 祐吾、大澤 匡範、池田 和由 化合物の生物活性予測を組み込んだコアライブラリー構築法の

開発 日本薬学会第 140 年会 2020 

Takeru Sagae, Mariko Yokogawa, Ryoichi Sawazaki, Nao Hisoda, Shin-ichi Hoshino, Masanori Osawa 
Structural Mechanism of Translational Repression by PABP-interacting Protein 2 第 20 回日本蛋白質科学

会年会 2020 

Tomoaki Ishiba, Mariko Yokogawa, Terumi Yokota, Taiki Muroi, Masanori Osawa Structural basis for the 
hepatocyte-specific entry of hepatitis B virus 第 20 回日本蛋白質科学会年会 2020 

石場知彬、横川真梨子、横田旭美、室井大輝、大澤匡範 Structural basis for the hepatocyte-specific entry 
of hepatitis B virus 第 43 回日本分子生物学会年会 2020 

Takeru Sagae, Mariko Yokogawa, Ryoichi Sawazaki, Nao Hisoda, Shin-ichi Hoshino, Masanori Osawa 
Structural Mechanism of Translational Repression by PABP-interacting Protein 2 第 43 回日本分子生物学

会年会 2020 

松村一輝、下村拓史、久保義弘、岡貴之、小林直宏、今井駿輔、簗瀬尚美、秋元まどか、福田昌弘、

横川真梨子、池田和由、栗田順一、西村善文、嶋田一夫、大澤匡範 Gating-modifier toxin APETx1 に

よる電位依存性カリウムイオンチャネル hERG 阻害機構の解析 第 43 回日本分子生物学会年会 
2020  

清水 祐吾、大澤 匡範、池田 和由 化合物の生物活性予測を組み込んだコアライブラリー構築法の

開発 日本薬学会第 141 年会 2021 

原田彩佳、石川貴大、横川真梨子、前田知輝、日向寺孝禎、藤田浩平、野崎智裕、嶋田一夫、大澤匡

範 分子内ジスルフィド結合による電位依存性K+チャネルの膜電位依存的構造変化機構の解明 日

本薬学会第 141 年会 2021 

Fukata Masaki Synapse maturation regulated by palmitate cycling on PSD-95 and trans-synaptic LGI1 and 
ADAM22. CFC seminar series Spring 2019 （Seoul, Korea）2019 

Fukata Masaki The LGI1-ADAM22 protein complex in synaptic transmission and synaptic disorders. 2019 
Korea-Yonsei-NIPS International Joint Symposium. （Seoul, Korea）2019 

深田正紀 シナプス成熟機構とその破綻による病態機構 第 92 回日本生化学会大会 2019 

Fukata Y, Hirano Y, Inahashi H, Miyazaki M, Yokoi N, Sanbo M, Goto T, Hirabayashi M, Fukata M. 
Physiological roles of trans-synaptic LGI1-ADAM22-MAGUK complex. Neuroscience Meeting SfN 2019, 
Chicago, USA2019 

Yokoi N, Fukata Y, Sanbo M, Goto T, Hirabayashi M, Fukata M. Phosphorylation of ADAM22 regulates the 
amount of the anti-epileptic LGI1-ADAM22 complex in the brain. 第 40 回日本神経科学大会 2019 

横井紀彦、深田優子、三宝誠、後藤哲平、平林真澄、深田正紀 Phosphorylation of ADAM22 stabilizes 
the anti-epileptic LGI1–ADAM22 complex in the brain. 第 9 回 名古屋大学医学系研究科・生理学研究所

合同シンポジウム 2019 

深田正紀 神経シナプスの制御機構とその破綻によるてんかんの病態機構 第 10 回 名古屋大学医

学系研究科・生理学研究所合同シンポジウム 2020 

Fukata Masaki, Yokoi Norihiko, Fukata Yuko. Acyl-PEGyl exchange gel-shift （APEGS）  assay for 
palmitoylation quantification. 第 71 回 日本電気泳動学会総会 2020 

Fukata Masaki, Yuri Miyazaki, Yokoi Norihiko, Fukata Yuko. Synaptic function regulated by palmitate cycling 
on PSD-95 and trans-synaptic LGI1 and ADAM22. 第 43 回日本分子生物学会年会 2020 

Takumi Ueda, Ichio Shimada  Conductance of P2X4 receptor is determined by conformational equilibrium in 
the transmembrane region  The 8th Asia-Pacific NMR symposium 2019 



  

河村玄気、小澤岳昌 Deciphering Akt-mediated metabolic signaling pathway by the photoactivatable Akt 
system  第 11 回光操作研究会 2020 

河村玄気、小澤岳昌 Optogenetic approach to decode Akt-mediated metabolic signaling pathways 日本

化学会第 100春季年会 2021 

瓜生耕一郎 Period after effectの数理モデリング 第26回日本時間生物学会学術大会 2019  

瓜生耕一郎 脊椎動物分節時計の再同期過程 日本数理生物学会2019年度年会 2019 

瓜生耕一郎 Resynchronization of the zebrafish segmentation clock in Delta-Notch mutants 日本発生生物

学会第52回年会大会 2019 

瓜生耕一郎 概日時計システムにおけるネガティブフィードバックループの機能分化第43回日本分

子生物学会年会 2020  

瓜生耕一郎 哺乳類Period遺伝子の機能分化による相補的な位相応答 第27回日本時間生物学会学

術大会 2020  

瓜生耕一郎 二重ネガティブフィードバックループの機能分化がもたらす概日時計の相補的位相応

答 日本数理生物学会2020年度年会 2020 

瓜生耕一郎 移動する細胞の遺伝子発現リズムの同期 反応拡散系と実験の融合3 2020 

八杉徹雄 ショウジョウバエ視覚系における「分化の波」の数理モデル解析と実証 第 2 回はこだ

て現象数理研究集会 2019  

Tetsuo Yasugi, Yoshitaro Tanaka, Hiroshi Ishii, Shin-Ichiro Ei, Makoto Sato Understanding the interactions 
of multiple signaling pathways that control the “proneural wave” progression 第 42 回日本分子生物学会年

会 ワークショップ 2019  

Tetsuo Yasugi Uniting Mathematical Modeling with Experimental Analysis for Spatio-temporal Neural Stem 
Cell Differentiation 理化学研究所 生命医科学研究センター IMS Immunobiology Seminar 2019  

八杉徹雄 「分化の波」の空間離散モデルの連続化と生体内での検証 II  数学アドバンストイノベ

ーションプラットフォーム(AIMaP)研究会「反応拡散と実験系の融合 3」2020  

Tetsuo Yasugi Mathematical Modeling and Experimental Verification of the “Proneural Wave” JSPS Core-
to-Core Program 「Establishing International Research Network of Mathematical Oncology -Fusion of 
Mathematics and Biology-」2020  

Tetsuo Yasugi, Miaoxing Wang, Xujun Han, Chuyan Liu, Rie Takayama, Makoto Sato Notch dynamics 
regulate temporal patterning of neurogenesis in the developing fly brain 第 43 回日本分子生物学会年会 

ワークショップ 2020  

八杉徹雄 神経幹細胞分化の時空間的制御機構 大阪大学 数理・データ科学教育研究センター

（MMDS）講演会「医学研究における数理的方法」 2021 

間木重行 オートファジーが関与する抗がん剤耐性獲得過程の数理モデル解析 令和元年 「数理シ

グナル」 領域推進会議 2019 

間木重行 時系列・一細胞解析から見える抗がん剤耐性獲得過程 大阪大学蛋白質研究所セミナー 

「がん研究の新機軸」 2019 

間木重行 時系列・一細胞解析による抗がん剤耐性獲得過程の理解 新学術領域研究「数理シグナ

ル」 第 3 回 若手ワークショップ 2019 

Imoto H., Ebata K., Magi S., Zhang S., Okada M., A comprehensive model of heterogeneous cell cycle 
responses 第 57 回日本生物物理学会年会 2019 

Zhang S., Magi S., Okada M., Crosstalk between estrogen receptor and ErbB signaling pathways in breast 
cancer cells 第 78 回日本癌学会学術総会 2019 



  

Imoto H., Ebata K., Zhang S., Magi S., Okada M., Model-based identification of ErbB network principles 
among cell types The 20th International Conference of Systems Biology 2019 

Michida H., Ando M., Magi S., Okada M., A NF-κB - p38 MAPK crosstalk shapes oscillatory gene expression 
The 20th International Conference of Systems Biology 2019 

Okada M., Hüttinger E.D., Magi S., Ortiz A.A.O., Ramírez A.R. A hybrid mathematical model for design and 
optimization of tamoxifen treatment in MCF-7 breast cancer cells, The 20th International Conference of 
Systems Biology 2019 

間木重行、内藤篤彦 胸部 X線画像および深層学習を用いた COVID-19検出法の検討 第 156 回東

邦医学会例会 2020 

間木重行 オートファジーが関与する抗がん剤耐性獲得過程の数理モデル解析 令和２年 「数理シ

グナル」 領域推進会議 2020 

間木重行、内藤篤彦 がん薬物療法の耐性・心機能障害克服に挑む数理モデル研究 第 93 回日本生

化学会大会 

Magi S., Naito A.T. Systems biological approaches to understand the mechanisms of cancer drug resistance & 
cardiotoxicity 情報計算化学生物学会 2020 年大会 2020 

丸山貴大, 間木重行, 高木誠二, 鈴木佑佳, 小林達彦, 濱奈緒子, 柴友明, 内藤篤彦, 堀裕一 機械学

習による健常者の眼血流データ解析 第一回日本眼科 AI 学会総会 2020 

富樫英、細胞間接着の親和性と感覚組織のパターン形成、京都大学 第 10 回医学数物連携勉強会、
2019 

富樫英、細胞間接着の親和性と感覚組織のパターン形成：生物的背景、京都駅前セミナー、2019 
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５. 研究成果 

（１）領域の目標ごとの研究成果 

【項目 A01：数理解析を目指した分子生物学的シグナル伝達解析】 

A01班では A02班および A03班と連携しつつ、主に分子生物学/構造生物学的手法を用いて

未知のシグナル伝達制御機構と疾患発症機構を解明し、疾患克服に向けた応用研究へ発展

させることを目標に研究を進めた。その結果、多くの新たな生命機能制御機構を同定するこ

とに成功すると共に、難治性疾患の新規診断/治療法開発に繋がる重要な成果が得られた 

武川班（分担：石谷、上野）は MAPK シグナルを中心に解析を進めた。①ストレス応答

（p38/JNK）経路に関しては、尾山と連携し、生体内の酸化ストレスを感知して p38/JNK の

活性化を導く新たなヒト酸化ストレス・センサー分子として、MAPKKK である MTK1 を同

定することに成功した。即ち、酸化ストレス環境下で、MTK1 分子内の特定の Cys残基が直

接「酸化-還元」されることで酵素活性が亢進し、p38/JNK 経路の長期活性化を導くという

新規シグナル伝達機構を同定した。またこの機構が、病原体感染時に免疫細胞内で起こる酸

化バーストを検知しており、炎症/獲得免疫に重要な IL-6 の産生に必須であることを示した

（Science Adv 2020; 国内外で報道 17件）。また、ストレス状況下で MAPK シグナル分子の

細胞質-核間の輸送（振動）速度が著しく亢進することを発見し、鈴木と共に数理解析を行

って、このシグナル分子の時空間制御が、ストレス刺激時に p38/JNK の活性強度を高める

一方で、無刺激時には p38/JNK 活性を低く保つ新たな生命機能制御機構であることを解明

した。更に、尾山/小迫と共に p38/JNK 経路を制御するストレス顆粒（SG）の研究を行い、

活性酸素が SG 形成を阻害して神経細胞死を亢進させる作用を持つこと、またこのことが神

経変性疾患の病態にも寄与することを解明した（Nature Commun 2016, Current Biol in press）。

また、ストレス誘導物質を排出する輸送体分子 MATE や浸透圧ストレス調節分子 LRRC8 の

作用機構を解明するなど（Nature Struct Mol Biol 2018, Nature Commun 2017他）多くの成果

を得た。②ERK 経路に関しては、ERK の活性化を誘導するリゾホスファチジン酸受容体

LPA6 の解析を行い、LPA6 の未知リガンド認識機構を解明した（Nature 2017）。また、オミ

クス解析から ERK の新規基質分子を複数同定することに成功すると共に、その一つである

MCRIP1遺伝子破壊マウスを樹立して、MCRIP1 が肺サーファクタント遺伝子の発現に必須

であり、欠損マウスは呼吸不全で死亡することを見出した（Commun Biol 2019）。さらに

ERK の異常活性化に伴って、癌細胞特異的に高発現する遺伝子群を網羅的に同定し、これ

らの分子が新たな癌の診断マーカーや治療標的となることを示した（Nature Commun in 

press）。また久保田/澤崎/小迫と情報/数理解析を実施して、この大規模データから ERK と



  

AKT 経路を繋ぐ未知クロストーク機構を発見すると共に、この機構が癌細胞の抗癌剤抵抗

性獲得に重要であり、癌治療に応用出来ることを示した（特許出願）。また③シグナル伝達

の数理解析に資する新技術開発も行い、O-GlcNAc修飾蛋白質を定量的に検出する新技術の

確立、細胞内の pH 変化を検知するセンサー化合物の樹立、新規ゲノム編集ツールの開発、

アクチン繊維を光依存的に崩壊させる機能性プローブの開発など、多くの成果が得られた

（特許 3件: J Am Chem Soc 2020, 2018; Science 2018; PLoS ONE 2017; Mol Cell 2017他）。 

 井上班（分担：徳永、山本）は、ユビキチン（Ub）修飾と NF-kB 経路を主な研究対象と

して解析を進めた。①ウイルス感染症との関連については、まず澤崎と連携して、ヒト T 細

胞白血病ウイルス-1型（HTLV-1）の病因タンパク質（TAX）を介した NF-kB活性化に、K63-

Ub鎖と直鎖状（M1）-Ub鎖のハイブリッド鎖形成が必須であることを見出し、ウイルス発

癌におけるハイブリッド鎖の重要性を世界で初めて示した（PLoS Pathog 2017）。また、ウ

イルスと細胞間の相互作用を数理的に解析する実験系を確立して新型コロナウイルス感染

に伴って起こる細胞の膜融合を定量化することに成功し、この実験系を用いてnafamostat（フ

サン）が新型コロナ感染症治療薬候補となることを発見した（Viruses 2020；記者会見し報

道多数）。現在、井上の発見を基に COVID-19 に対するフサンの臨床試験を実施しており、

実際の患者で有効性を示唆する結果が得られ、論文報告もした（Critic Care 2020）。②神経

変性疾患との関連については、澤崎/石谷と連携して、オプチニューリン（OPTN）が M1-Ub

鎖と結合し、NF-kB の活性化を阻害する作用を持つことを見出すと共に、OPTN の遺伝子変

異が NF-kB の抑制不全を招いて筋萎縮性側索硬化症（ALS）の原因となることを解明した

（Nature Commun 2016;新聞報道）。更に、神経変性疾患で認められるユビキチン陽性凝集体

が、K48/K63/M1 鎖など多様な Ub 鎖を含む複雑鎖であることを初めて突き止めた（J 

Neuropathol Exp Neurol 2020他）。③免疫制御における役割に関しては、石谷と連携して炎

症/免疫応答に重要な DDX41 や cGAMP 分解酵素の構造-機能連関を解明した（Nature 

Commun 2018, Sci Rep 2016他）。また鈴木と共に、T 細胞受容体刺激による NF-kB活性化

経路の数理解析を実施し、T 細胞に特有な CBM 複合体が Ubリガーゼ LUBAC によって Ub

化されること、またこのことが T 細胞に特異的な NF-kBの迅速な活性化に必須であること

を解明した（Front Immunol 2020）。更に澤崎と共同して、脱 Ub 化酵素 CYLD の制御機構

を解明し、CYLD阻害剤も同定した（JBC 2019, Commun Biol 2021）。④癌病態との関連に

ついては、NF-kBの異常活性化が、乳癌の発症や癌幹細胞の維持に寄与していることや、上

皮間葉転換（EMT）とその逆過程である MET との平衡関係の制御に寄与する可能性を示し

た（Commun Biol 2019, Cancer Sci 2017）。また、LUBAC の新規阻害剤を同定し、予後不良



  

型 B 細胞リンパ腫や乾癬に対する治療シーズとして有望であることを示した（Commun Biol 

2020, Front Immunol 2021）。 

 

【項目 A02：数理モデル構築とシミュレーションによる生命機能制御機構の理解と予測】 

A02班では A01/03班と連携して、シグナル伝達を数理モデルで記述し、疾患発症や生体応

答の鍵となる分子を抽出すると共に、数理解析の新たな方法論を開発することを目的とし

て研究を展開した。その結果、生命現象や病態を粗視化し、公理的なロジックを導き出す新

たな技術や方法論を確立するなど、大きな進展が得られた。 

 鈴木班では、①生命現象の数理解析に関する理論研究・技術開発を行い、Wet実験で得ら

れた知見を公理化し、生体反応の時空間動態を演繹的にモデリングする手法と、次元解析を

用いて実験値のオーダーを検証する方法を開発した（J Theor Biol 2019, Comp Math Mech 

Med 2017）。また、生体応答に関するパラメータを系統的に検証し、医学研究に反映させる

技術を確立した（Method Math Oncol 2021, J Math Biol 2016）。更に、腫瘍血管新生や細胞浸

潤などを題材として、細胞内輸送やフィードバックを組込んだマルチスケールモデルと生

体応答の揺らぎを組み合わせたハイブリッドシミュレーションという方法論を確立し、組

織レベルでの生命現象を再現する手法を開発した（Mal J Math Sci 2019）。加えて、情報科

学を用いて遺伝子発現に対する個々の細胞の応答性の違いをクラスタリングする手法を開

発し、これを活用して肝癌の発症機構とその制御法を示した（Precision Med 2020）（特許 5

件取得）。また②領域内共同研究を積極的に推進し、井上と共に古典的 NF-kB 経路の減衰振

動に NF-kB/IkBa のリン酸化が重要であることを力学系理論により解明した（J Theor Biol 

2019）。更に非古典的 NF-kB経路に関する世界初の数理モデルを構築し、井上の実験結果と

数理解析結果の相違点から未知の制御を予測して、IkBa と p100 が NF-kB の振動に必須で

あることを解明した。徳永とは、T 細胞に特異的な CBM 複合体シグナルの数理解析を実施

し、T 細胞の特徴である迅速な NF-kB活性化の作動原理を解明した（Front Immunol 2020）。

また武川と共に p38/JNK 経路の数理解析を推進し、MAPK シグナル分子の時空間制御が、

ストレスに対する生体のスイッチ様応答を導き出す基本原理であることを示した（投稿中）。

公募班との共同研究では、伊東と共に肺癌の抗癌剤抵抗性機構について数理解析を行い、従

前のモデルを覆す新たな耐性機構を発見した（BBRC 2019）。また澤井と共に「細胞の走化

性パラドクス」について解析し、血管内皮運動と血管新生に関する新たなモデルを提唱し

た。更に仁科（Hippo 経路）、南（NFAT 経路）、花房（LARK 経路）、岡田（mTOR 経路）と

共同研究を推進し、これらのシグナル伝達に関する初の数理モデルを構築することに成功



  

した（Cancer Sci 2018他）。 

 久保田班ではインスリン-AKT シグナルに着目し、個体レベルでのマルチオミクス解析と

数理モデルを組合わせた解析を実施した。①インスリン作用の数理解析では、生体内の異な

るインスリン分泌パターン（３種類存在）を再現する独自の刺激法を開発して、ラット個体

を用いた実験を行い、肝臓内の蛋白質リン酸化、遺伝子発現、代謝物について網羅的かつ時

系列的オミクスデータを取得した。更にこの大規模データを基に数理/情報解析を実施し、

血中インスリン分泌パターンの違いによって、異なるシグナル伝達経路が選択的に活性化

されることを発見すると共に、そのメカニズムも解明した。また、数理シミュレーションか

ら糖尿病のインスリン応答を推定し、糖尿病の病態にインスリン分泌パターン異常が関与

することを示した（Cell Systems 2018）。これはホルモン作用を個体レベルで数理モデル化し

た世界初の研究となった。一方、②生命現象を解析する情報技術/理論の開発も行い、同一

の臓器から多階層（転写/蛋白質発現/代謝など）に跨るオームデータを取得する手法を開発

すると共に、トランスクリプトームと発現プロテオームを大規模に繋ぐ情報科学的解析技

術を確立して、シグナル伝達を in silico で再構築する技術を開発した（iScience 2018, Cell 

Rep 2019他）。更にこの知見を、別のインスリン標的臓器である筋肉にも拡張し、糖代謝に

おける肝臓-筋肉連関を解明した（iScience 2021）。また③領域内共同研究を推進し、澤崎と

共に蛋白質のインタラクトーム・データから、関連するシグナル伝達経路を抽出する新たな

統計モデルの開発を行った。また松本や前原と連携して、マウス個体を用いたマルチオミク

スデータから、細胞内シグナル伝達経路を再構築し、その全体像を数理的に解析することで、

肥満がグルコース代謝に与える影響やインスリン作用のメタレベルでの制御を解明した

（Science Signal 2020, Cell Rep 2021）。 

 

【項目 A03：生体内シグナル伝達解析・定量化技術の開発】 

A03班では、オミクス解析、分子間相互作用、イメージング解析技術などを開発すると共に、

これらの技術基盤を稼働させて未知のシグナル伝達分子やその制御を解明することを目標

に研究を推進した。その結果、上記目的に合致する多数の成果が得られた。 

 澤崎班では、独自に開発した世界最先端のコムギ無細胞蛋白質合成系を発展させて、蛋白

質間相互作用の網羅的解析を可能とする新技術の開発と、その応用研究を推進した。①大規

模分子間相互作用解析では、上記システムを用いたヒト２万種蛋白質の網羅的プロテイン

アレイ（20K-HUPA）技術を確立して蛋白質分子の大規模相互作用解析を行い、多くの成果

を上げた。まず、サリドマイド受容体 CRBN と結合する分子の網羅的解析から、サリドマ



  

イドの催奇形性が、転写因子 PLZF/SALL4 の機能阻害に基づくものであることを発見する

共に（EMBO J 2021, Commun Biol 2020）、CRBN-PLZF/SALL4 複合体の構造解析を行って、

副作用の無いサリドマイド誘導体開発の方向性を示した（Nature Commun 2020;新聞報道）。

また植物蛋白質のプロテインアレイ解析から、チロシンキナーゼ TAGK が E3 リガーゼ

GARU をリン酸化することで、ジベレリン受容体の分解を制御していることを発見した。こ

の研究により、植物におけるチロシン・リン酸化の意義が世界で初めて明らかとなった

（Nature Commun 2017;新聞報道）。更に徳永と共同して、UbリガーゼMIB2 が CYLD の分

解を導いて、NF-kB経路を制御すること、またその破綻が家族性円柱種症の原因となること

を解明した（JBC 2019）。②新たな分子間相互作用解析技術の開発では、ヒト脱 Ub 化酵素

アレイの作成（Biomedicines 2020）、生細胞内で蛋白質複合体を網羅的に同定する、新規近

接依存性ビオチン化酵素 AirID の開発（eLife 2020）、モノクローナル抗体薬の特異性を迅速

かつ網羅的に評価する新たなシステム CF-PA2Vtech の開発（Sci Rep 2019）、蛋白質精製に有

用な新規エピトープタグ・システム（CP5 システム及び AGIA タグ）の開発（PLoS ONE 2016, 

2017）など、汎用性の高い技術的成果が多数得られた。 

 尾山班では、高深度定量プロテオーム解析技術を活用し、大規模データから生命機能制御

の鍵となる分子を抽出する情報解析技術の開発を行った。また、オミクス解析と数理モデル

を連携させた新たな技術基盤の構築を試みた。①翻訳後修飾のプロテオーム解析では、Ub

化及びアセチル（Ac）化に関して、微量被修飾ペプチドを高精度かつ包括的に検出する分析

法を確立し、13種類の癌細胞を用いて大規模Ub化/Ac化統合プロテオーム解析を実施した。

その結果、約900種類の新規被修飾部位を検出することに成功し、特に蛋白質翻訳制御分子

が有意にこれらの修飾を受けていることを見出した。また被修飾Lys残基周辺のモチーフ解

析を行い、酸性アミノ酸に富む特徴的配列が選択的にAc化されることを発見した

（Biomolecules 2020, PLoS Biol 2020他）。②新たなシグナル伝達解析基盤の開発では、大規

模な定量リン酸化プロテオームデータから、細胞内で起きているグローバルなキナーゼ/基

質間の制御をin silicoで再構成する情報解析プラットフォーム“PTMapper”を開発し、分子間

相互作用ネットワークを体系的・網羅的に同定して可視化する新たなシグナル伝達解析基

盤を構築した（Bioinformatics 2016,  PLoS ONE 2018）。また、これらの手法を活用して共同

研究を推進し、癌（Nature Commun 2018, Leukemia 2018）、ウイルス感染（J Virol 2018, Cell 

Rep 2018, J Virol 2021）、免疫制御（Nature Commun 2017）、ストレス応答（Nature Commun 

2016, EMBO J 2020）における翻訳後修飾異常や制御機構を解明するなど、多くの成果を得

た。 
  



  

（２）主な研究成果 

A01 数理解析を目指した分子生物学的シグナル伝達解析 

計画研究 

新規ヒト酸化ストレス・センサー分子 MTK1 の同定と免疫応答制御シグナル伝達機構の解明 

武川は A03 班と連携して酸化ストレスに

対する生体の感知・応答機構について解析

を行い、ストレス応答 MAPKKK である

MTK1 自身が酸化ストレスセンサーとして

機能していることを発見した。即ち、酸化

ストレス状況下で、MTK1 分子内に存在す

る特定の Cys 残基が直接酸化-還元される

ことで、キナーゼ活性が著しく亢進するこ

とを見出した。さらにこの新規機構が、病

原体感染時に免疫細胞内で起こる酸化バーストを検知して p38/JNK の持続的な活性化を導

き、炎症や獲得免疫に重要な IL-6 の産生に必須であることを示した（Science Adv 2020; 国

内外で報道)。 

 

ERK 経路構成分子の構造および機能解明 

石谷は、ERK 経路を活性化するリゾホスフ

ァチジン酸受容体 LPA6 の構造を決定して、

その未知リガンド認識機構を原子レベルで

解明し、脂質リガンド・シグナル伝達機構

の理解を大きく前進させた。即ち、LPA6 が

持つリガンド結合ポケットは、受容体の側

面に向かって大きく開いており、脂質二重

膜に面した領域に LPA 分子の炭化水素鎖が

結合することを明らかにした（Nature 2017, 右図）。さらに武川/尾山と連携して構造—機能

連関を解析した。また、武川は新規 ERK基質分子 MCRIP1 を同定して、その遺伝子欠損マ

ウスを樹立し、MCRIP1 が肺サーファクタント遺伝子の発現に必須であり、遺伝子欠損マウ

スは生後数時間以内に呼吸不全で死亡することを解明した（Commun Biol 2019）。 



  

 

オプチニューリン(OPTN)による筋萎縮性側索硬化症(ALS)発症機構の解明 

OPTN は、ALS の発症を導く疾患原

因遺伝子の一つであり、実際にALS

患者において点変異が認められる

が、その機能は不明である。徳永は

澤崎と共に、OPTN が直鎖状ユビキ

チン（Ub）鎖と結合して NF-kB の

活性化を阻害する作用を持つこと

を発見した。また石谷と連携して

OPTN の結晶構造を決定し、ALS で

見出される変異によって OPTN の Ub鎖結合能が喪失すること、またその結果、脳内で NF-

kB 経路の異常活性化および慢性炎症が誘発されて神経細胞死が起こり、ALS が発症するこ

とを解明した（Nature Commun 2016他；新聞報道）。 

 

ウイルス感染によるシグナル伝達異常の解明と治療薬開発 

井上は、徳永および澤崎と連携して

白血病ウイルス HTLVI由来の発癌蛋

白質 Tax の機能解析を行い、Tax が直

鎖状 (M1)-Ub 鎖のユビキチンリガー

ゼ（E3）である LUBAC、及び K63-Ub

鎖の E3 と協調して、M1/K63 ハイブ

リッド Ub 鎖の形成を導くことを明

らかにした。また、この Ub鎖を足場

に IKKが集積してNF-kB経路が活性

化され、発癌が惹起されることを示

した（PLoS Pathog 2017）。 

また、新型コロナウイルス感染に伴

って起こる細胞融合現象を定量的に

検出する新たな技術を確立し、これ



  

を用いて既存薬フサンが COVID-19 の治療薬候補となることを発見した。現在、臨床試験

を実施しており、有効性を示唆する知見が得られ、論文発表も行った（Viruses 2020, 2021, 

Critic Care 2020他; 報道多数）。 

 

細胞内自然免疫センサー蛋白質 DDX41 の構造解析 

DDX41 は自然免疫受容体であり、DEADドメインを

介してウイルスや細菌由来の dsDNA 及び環状ジヌ

クレオチド(CDN)と結合し、I型インターフェロンの

産生を導く。徳永と石谷は連携して DDX41 の立体構

造を決定し、DDX41 が dsDNA および CDN を認識し

て結合する機構を原子レベルで解明した。本研究に

より、リガンドの結合と解離に、ヘリケースドメイ

ンへの ATP 結合と加水分解が重要であることが初めて明らかとなった（Sci Rep, 2016）。 

 

公募研究 

新型ロドプシンの発見とその生化学特性の解明（Nature 2019, Nature Commun 2020他）、新

規脱パルミトイル化酵素の発見（Nature Commun 2021, PNAS 2021）、HIV-1感染受容体 CCR5

の膜輸送機構の解明（Science Adv 2019）、アデノシン受容体のリガンド認識機構（Science 

Adv 2020, Nature Chem Biol 2020）、LUBAC の制御機構（Nature Cell Biol 2020）、線虫のイン

スリン応答機構（PLoS Genet 2019）、mTORC1 の機能および構造解明（Nature Commun 2017, 

2021）、14-3-3 による転写制御（Nature Commun 2019, 2020）、TLR/UNC93B1 の作用機構

（Immunity 2018, Nature Commun 2020, Nature Struct Mol Biol 2021）、Hippo 経路の制御機構

（Nature Commun 2017）、細胞内蛋白質絶対定量技術の開発（Nature Method 2017）など、

質の高い成果が多数得られた。 

 

mTORC1 制御複合体の構造解析と制御機構 

岡田は、細胞の栄養状態や成長などを統御する

mTORC1の活性制御機構の解明を目的とし、

mTORC1 をリソソー ム膜にアンカー す る

RagulatorとRag-GTPaseを含む複合体の結晶構造
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見出すとともに、その機構についても構造生物学的に解明した（Science Adv, 2020）。 

 

A02 数理モデル構築とシミュレーションによる生命機能制御機構の理解と予測 

計画研究 

生命現象に対する数理解析技術/理論の開発と応用 

鈴木は、実験で得られた知見を公理化

し、生体反応の時空間動態を演繹的に

モデリングする手法（Math Meth Appl 

Sci 2021）、次元解析を用いて実験値の

オーダーを検証する方法(Indiana Univ 

Math J 2019)、生命現象のパラメータ

を系統的に検証し、医学研究に反映さ

せる技術（ Comp Math Mech Med 

2017)、マルチスケールモデルと生体応

答の揺らぎを組み合わせたハイブリ

ッドシミュレーション法 (DCDS-B 

2018)などを開発し、組織レベルでの生

命現象を数理的に解析する手法を確

立した。またこれらの数理・情報解析

技術を活用して共同研究を推進し、井

上と共同して古典的 NF-kB経路の核−

細胞質間の減衰振動に、NF-kBのリン

酸化が重要であることを力学系理論により解明した(J Theor Biol 2019;右図)。また非古典的

NF-kB経路に関する世界初の数理モデルを構築し、IkBa と p100 が NF-kBの振動に必須であ

ることを解明した。徳永とは、T 細胞における CBM 複合体シグナルと Ub 化に関して数理

解析を実施し、T 細胞の特徴である NF-kB経路の迅速な活性化を駆動する基本原理を解明

した(Front Immunol 2020)。また武川と共に JNK 経路の数理解析を推進し、シグナル伝達分

子の核-細胞質間振動が、生体のスイッチ様応答を導き出す基本原理であることを解明した。

更に公募班とも数理解析の共同研究を推進し、肺癌の抗癌剤抵抗性獲得機構の数理解析（伊

東）、血管内皮運動と血管新生の数理モデル（澤井）や、Hippo 経路（仁科）、NFAT 経路（南）、



  

LARK 経路（花房）、mTOR 経路（岡田）などのシグナル伝達経路に関する初の数理モデル

を構築することに成功した（JSIAM Proc 2017, Cancer Sci 2018, BBRC 2019他）。 

 

インスリン応答のオミクス解析と数理モデル化 

久保田は、ラット個体を用いて、インスリン投与後

の肝臓から、蛋白質リン酸化や遺伝子発現などの時

系列オームデータを取得し、数理/情報解析を実施し

た。その結果、インスリンの血中濃度変動パターン

の違いによって、異なるシグナル伝達経路が応答し、

遺伝子発現/酵素活性などが選択的に制御されてい

ることを発見して、その分子機構も解明した。また、

糖尿病の数理シミュレーションを行い、糖尿病の病

態にインスリン分泌パターン

異常が関与していることを示

し た （ Cell Systems 2018, 

iScience 2021）。これはインス

リン作用を個体レベルで数理

モデル化し、その特性を解明し

た世界初の研究となった。 

 

公募研究 

好中球走化性の数理解析（PNAS 2019, PNAS 2017）、アトピーと皮膚バリア機能の数理モデ

ル(J Theor Biol 2018)、β2アドレナリン受容体の動態解明（Nat Chem Biol 2020）、皮膚創傷治

癒過程の数理解析（Nat Aging 2021, Stem Cells 2021）、概日時計の数理モデル（eLife 2021, 

PLoS Comput Biol 2021）、ケラチノサイトのアメーバ様運動（Sci Rep 2018）、Notch シグナル

の時間制御（J Math Biol 2020, Nat Commun 2021）、NFAT 経路の時空間動態（JBC 2021）な

ど、数理科学と生物学が融合した研究成果が多数得られた。 

 

【A03】生体内シグナル伝達解析・定量化技術の開発 

計画研究 



  

植物ホルモン（ジベレリン）応答シグナルの発見 

澤崎は植物の

プロテインキ

ナーゼ・アレイ

を開発し、植物

のチロシンキ

ナーゼ（TAGK）

を同定するこ

とに成功した。

更に、TAGK が

E3リガーゼ GARU をリン酸化してその E3活性を阻害し、ジベレリン受容体を安定化する

機能を持つことを示した。これは、植物におけるチロシンリン酸化の生物学的意義を世界で

初めて解明した成果となった。更に A02 班と連携して数理解析を行い、活性型ジベレリン

の種類がこの新規シグナル伝達機構の制御に重要であることを解明した（Nat Commun 

2017; 新聞報道）。 

 

サリドマイド(Thal)受容体の機能解明と副作用の無い薬剤開発に向けた解析 

Thal は多発性骨髄腫などの治療に

極めて有用であるが、催奇形性な

どの副作用が問題となっている。

澤崎は独自に開発したヒト２万種

蛋白質アレイ技術(20K-HUPA)を

用いて、Thal 受容体 CRBN と結合

する分子を網羅的に同定し、Thal

の催奇形性が、CRBN と結合する転写因子 PLZF/SALL4 の機能阻害に基づくものであるこ

とを発見した（EMBO J 2021, Commun Biol 2020）。また CRBN-PLZF/SALL4 複合体の構造

解析を行って、副作用の無いサリドマイド誘導体開発の方向性を示した（Nat Commun 2020; 

新聞報道）。 

 

リン酸化シグナル伝達解析プラットフォーム PTMapper の開発 



  

尾山は、大規模定量リン酸化プロ

テオームデータから、各リン酸化

部位の制御を in silico で予測する

情報解析プラットフォーム Post-

Translational Modification mapper

（PTMapper）を開発し、キナーゼ

-基質間の大規模相互作用ネット

ワークを視覚化し、体系的に同定

する新たな情報解析技術を構築した（Bioinformatics 2016）。更にこれらの新技術を活用して

A01班や公募班と共同研究を進め、癌（Leukemia 2018,Nat Commun 2018）、感染症（J Virol 

2021,Cell Rep 2018）、免疫応答（Nat Commun 2017）、ストレス応答（EMBO J 2020）などに

おける翻訳後修飾異常や制御を解明した。 

 

公募研究 

Hes7転写活性動態の蛍光イメージング法の開発（Nature 2020）、生細胞内で任意の蛋白質を

可視化する蛍光ラベル法の開発（J Am Chem Soc 2018,Chem Sci 2021）、生細胞内１分子イ

メージング技術の確立（Nat Commun 2018）、超解像顕微鏡画像から細胞膜陥入を定量化す

る技術の開発（Nat Commun 2019）、一細胞エピゲノム計測技術 ChIL 法の確立と応用（Nat 

Protocol 2020, Nat Commun 2019）、新たなシグナル伝達ダイナミクス計測技術 iMPAQT の開

発と応用（Science 2021, Nat Commun 2020）、近接依存性蛋白質標識法の開発（eLife 2020）

など、生命現象の定量解析に有用な多くの画期的成果が得られた。 
  



  

６．総括班・国際活動支援班の活動および当該学問分野及び関連学問分野への貢献 

（１）総括班 

本領域では、 

A01 班（分子生

物学的シグナル

伝達解析）およ

び A03 班（生体

内シグナル伝達

解析・定量化技

術の開発）の実

験研究で得られ

たデータを基

に、A02 班（数理

モデル構築とシミュレーションによる生命機能制御機構の理解と予測）が、数理解析を行っ

て生命動態の作動原理を抽出し、未知の現象を予測する。更に、得られた予測が実際の生体

応答と一致するか、A01/03 班が検証実験を行って確認する、という戦略を立て、領域内の

連携を図ってきた。また、総括班員が所有する先端的な技術基盤（プロテインアレイ/質量

分析/構造解析/ケミカルバイオロジー技術等）を公募班を含めた領域全体で共有し、共同研

究を通して広く活用することで、数理解析の精度向上と未知生命機能制御機構の解明を目

指した。異分野連携の推進にあたっては、総括班として以下の体制を構築し、実行してきた。 

・総括班会議・領域推進会議：全計画班員が集まる「総括班会議」を毎年２回開催して、領

域の運営方針を決定し、また各自の研究成果を共有した。更に、公募班員を含めた班員全員

が一堂に会する「領域推進会議」を毎年春に開催し、班員全員が自身の研究内容を口頭発表

することで、研究の進捗状況を相互に確認すると共に、異分野の研究者が face-to-faceで

交流し、学術的情報を共有する場を確保した（2020年はコロナ禍の為 Web開催）。また、公

募班員に領域の活動や運営方針について周知した。更に、数理解析に不慣れな班員や若手研

究者に対しては、会議での発表内容に基づいて、数理科学を専門とする総括班員が積極的に

数理・情報科学を導入した共同研究を提案し、数理-生物系異分野連携を強力に押し進めた。 

・共同研究相談窓口と専用メールアドレス：総括班では、各研究項目間の異分野連携を促進

する為、数理解析相談（鈴木）、システム生物学相談（久保田）、質量分析相談（尾山）、プ

ロテインアレイ・相互作用解析相談（澤崎）、構造解析相談（石谷）、生理活性化合物相談（上



  

野）という、専門家から成る共同研究相談窓口を設置すると共に、相談用の専用メールアド

レス設けて、班員からの相談に迅速に対応した。 

・Web サイトの活用と技術基盤の共有：領域が所有する様々な技術基盤や、研究過程で得ら

れた新たな技術的成果や実験材料に関する情報を迅速に共有して、領域全体で活用する為、

領域 Webサイト内に「班員専用ページ」を設けて最新の技術情報を掲載した。更に、異分野

研究を開始する際に有用な、項目別の手順ガイド（「生物系研究者向け数理解析入門」、「蛋

白質の構造解析」、「ヒト２万種蛋白質プロテインアレイ」、「高精度質量分析システム」）も

掲載し、異分野間の共同研究を容易に開始できる体制を整えた。 

・数理解析 study グループ研修会による連携強化：特に連携支援が必要と考えられる数理

科学と生物系研究者の共同研究を強力に推進するため、鈴木の所属する大阪大学「数理・デ

ータ科学教育センター」に、生物系の班員/若手研究者/大学院生が、自身の実験データを持

って集まり（１回に３−４課題程度）、鈴木及び研究室の数理科学者・数理系大学院生と直接

議論し、共同して数理解析を行う 2泊 3日の合同研究会（数理解析 studyグループ研修会）

を、年３−４回の頻度で定期的に実施した。この研究会は領域全体の共同研究の推進と発展

に極めて有効であり、実際にこの研修会を通して、シグナル伝達の数理解析に関する多くの

共同研究が開始されると共に、異分野研究者間の相互理解が深化し、大きな成果を上げた。 

・若手研究者の育成に関する取組 

本領域の目標は、異分野連携のシナジーを原動力とする飛躍的な研究の推進であるが、加え

て、人材育成をもう一つの目標にして、積極的に若手育成活動を行ってきた。本領域では、

数理科学者と生命科学系研究者の共同研究による on the job trainingを通じて、高度な

専門性と広い視野を持つ若手研究者を育成することを目標に、総括班が中心となって以下

の施策を実行した。 

①若手研究交流会（ポスター発表会と自由討論）（毎年２回実施）： 

班員の研究室に所属する若手研究者や大学院生が face to 

face で交流し、討論する場として、領域推進会議や領域

主催公開シンポジウムなど、班員が参加するイベントの際

には、同時に必ず若手研究交流会（ポスター発表会と自由

討論）を開催した。交流会では、領域内の各研究室から、

若手研究者・大学院生を発表者とするポスター演題を必ず

１題（毎回 30題程度）ずつ出して頂き、科学的議論と交流の場を提供した。 



  

②若手ワークショップ（毎年１回開催）： 

班員の研究室に所属す

る若手研究者（若手助

教/ポスドク/大学院生

等）を対象に、2泊 3日

の合宿形式で若手ワー

クショップを開催し、

領域内の若手研究者に

対して異分野学術交流・人脈形成と学習の場を提供した。本ワークショップでは、毎回、約

45 名の参加者全員に口頭発表を課すと共に、優秀発表賞や討論賞などを設けて若手の奨励

も行った（参加者自身の投票によりフェアに選出）。更に、領域外から数理生物学を専門と

するトップ研究者（阪大岡田教授、京大望月教授、九大三浦教授等）を招いて特別講演・講

義をして頂くと共に、領域内の計画班員が、数理解析、バイオインフォマティクス、オミク

ス解析等に関するテクニカル・レクチャーも行って、領域全体のボトムアップと、次代の研

究リーダーとなる人材の育成を図った。当日の会議運営も領域の若手研究者が研究室や研

究分野の垣根を越えてワーキンググループを立ち上げ、自ら行った。 

③数理解析 studyグループ研修会： 

特に連携支援が必要と考え

られる数理科学と生物系研

究者の共同研究を強力に推

進する為、鈴木の所属する

大阪大学「数理・データ科

学教育センター」に、生物

系の班員/若手研究者/大学

院生が、自身の実験データ

を持って集まり、鈴木およ

び鈴木研の若手数理科学者

/大学院生と直接議論し、共同して数理解析を行う 2泊 3日の合同研究会を定期的に実施し

た。具体的には、まず生命系研究者が自身の研究課題を参加者全員に説明し（一回に３−４

課題程度）、その後、課題毎に小グループに分かれ、数理系/生命系研究者が共同して数理モ

デル構築およびシミュレーションを行い、最終日にその成果を全員の前で発表し合うとい

2017 年度若手ワークショップ集合写真（静岡県修善寺） 

 数理解析 study グループ研修会（大阪大学）          



  

う進行で研修会を開催した。この数理科学者と生物系研究者が一堂に会して、共同作業を行

う合宿形式の研修会は、領域全体の共同研究の推進のみならず、若手研究者の育成にも極め

て有効であり、実際にこの研修会に参加した生物系若手研究者の多くが、自身で数理モデル

を構築し、シミュレーションを実践できるスキルを習得した。また、参加した若手研究者が

自身の研究室に戻り、数理解析に関する知識・技能を周囲の若手に広めることで、領域内の

みならず領域外にも波及効果が得られた。このシステムは、数理科学と生物学の融合を推進

する上で、現時点で最も効果的な方法であると考えられる。本研修会のニーズは高く、領域

内で生物系若手研究者・大学院生が順番待ちとなる程の活況を呈した。 

④論文紹介・討論 Webサイト、および技術相談窓口の設置と若手研究者育成への活用：  

領域 Web サイトに、班員及び領域の若手研究者が恒常的に議論する場として論文紹介・討

論サイトを設置した。また総括班では６つの共同研究相談窓口（数理解析相談/システム生

物学相談/質量分析相談/プロテインアレイ解析相談/構造解析相談/生理活性化合物相談）

を設置し、相談専用メールアドレスを設けた。この窓口は領域内の若手研究者や大学院生か

らの相談も受け付けており、若手の育成においても有効に機能した。 

上記施策により異分野連携が活発化して多くの領域内共同研究が実施され、その総数は

104件（計画班同士：48件、計画班−公募班：42件、公募班同士：14件）に上った。またそ

の結果、Nat Commun 2016, 2018; Nat Chem Biol 2020; Sci Signal 2020; iScience 2018, 

2021; J Ther Biol 2019; JBC 2018, 2019; PLoS Pathog 2017; Biomolecules 2020; BBRC 

2019; Biomedicines 2020; Front Immunol 2020, eLife 2020, Cell Rep 2019, 2021を始め、

多くの共著論文が発表された。また、若手研究者育成活動により、重要でありながら連携の

難しい融合科学分野の一つである数理生物学を持続的に発展させていく人材を、数理科学、

⽣命科学双⽅から育成することに貢献した。 

 

（２）国際活動支援班 

本領域では、世界的に評価の高い数理生物学研究機関である米国ヴァンダービルト大学

（Quaranta教授）、英国セントアンドリューズ大学（Chaplain教授）、仏国 INRIAボルドー

南西研究センター（Colin教授）グループとの 4カ国交流を中心に、国際的な研究・人材交

流を推進してきた。これらの機関は、数学的理論解析アプローチに関する組織体制が整備さ

れた先導的機関であり、我が国が参考とすべき研究施設である。国際活動支援班では、これ

ら米仏英３カ国の研究機関との間で、国際共同研究や人材交流を積極的に推進し、さらに連

携を深化させる体制を構築した。この連携は当該分野で世界最高レベルのものであり、長期



  

的な国際協働体制を構築して、国内外で成果を発信し、研究者コミュニティを先導してい

る。研究面では特に、シグナル伝達の数理モデルとシミュレーション、およびその生命科

学・医科学分野での応用、統計学的実験検証などの面で国際共同研究を実施し、本領域全体

の研究活動の一層の発展と、国際的人材育成にも活用した。さらに、これら３か国の研究機

関に加えて、中国、韓国を含むアジア諸国と、長年に渡る共同研究の実績がある鈴木を中心

に、本領域が共催するワークショップの開催、研究会や学会の運営、留学生の受け入れ、ポ

スドクの雇用、若手研究者の短期/中期滞在を通した人的交流を重ねてきた。具体的には、 

①INRIA ボルドー南西研究センター、英国セントアンドリューズ大学、米国ヴァンダービ

ルト大学において、4か国の研究拠点から、中核となる研究者および若手研究者が集結し、

2日間の合同セミナーを毎年開催して、研究報告と討論を行った。 

②米国、欧州、アジア（中国、韓国）から第一線の研究者を日本に招聘し、東京大学医科

学研究所で 2日間に渡る領域主催の国際シンポジウム“1st International symposium on 

Interdisciplinary Approaches to Integrative Understanding of Biological Signaling 

Networks”を開催した(2019年 2月)。 

 

 

③セントアンドリュース大学およびヴァンダービルト大学に若手研究者を派遣し、数理モ

デリングと数値シミュレーションの共同研究を実施した(2017-2019年)。 

④新学術領域「ネオウイルス学」と

の共催で、中国科学院・微生物研究

所/生物物理研究所の研究者と合同

ワークショップを 2 回開催した

(2017年@北京；2018年@東京)。 

⑤Cold Spring Harbor-Asiaカンフ

ァレンス、EMBO カンファレンス、

International Congress of HTLV、

第 1回領域国際シンポジウム（2019 年 東京） 

中国科学院でのワークショップ（2017 年 北京） 



  

EMT international association meeting、15th International Symposium of the Institute 

network for Biomedical Science、米国癌学会などに領域研究者や若手研究者を毎年派遣

し、最新の研究動向について情報収集すると共に、共同研究について討論を行った。 

⑥米国ヴァンダービルト大学、仏国ボルドー大学から研究者を招聘し、阪大および東大で

セミナーを開催するとともに腫瘍数理学に関する共同研究を実施した（2018年度)。 

⑦2020年度は、COVID19の世界的な流行により国際的な往来が不可能となったため、ZOOM

を用いたオンライン会議を計画し、10月 26-28日にかけて、３日間に渡る国際会議“Fusion 

of Mathematics and Biology”を開催した。本領域の班員はもとより、米国、ヨーロッパ

（イギリス、フランス、イタリア）、アジア（韓国、インドネシア）からも、生物・医学系

の数理解析・情報解析研究を実践している第一線の研究者に参加して頂き、最新の研究成

果を共有するとともに、意見交換・交流を行った。 

これらの活動により、日米英仏の 4カ国を中心に、本領域の研究者（若手を含む）と海外

の第一線の研究者との学術・人材交流が積極的に行われ、各国の先進的研究機関との共同

研究や国際交流が進展した。 

 

（３）当該学問分野及び関連学問分野への貢献 

本領域では、応募時に「既存の学問分野の枠に収まらない新興・融合領域の創成を目指すも

の」を選択し、数理・情報科学者と生命科学研究者が有機的に連携して「実験」と「理論」

を融合させることにより、シグナル伝達の制御機構と疾患発症機構を解明し、更に得られた

成果を基に、疾病に対する新たな診断・治療法の開発や創薬へ応用・発展させることを目標

に研究を遂行した。また、細胞応答を予測し、生命機能制御や疾患治療の鍵となる重要分子

を抽出する新たな生命機能解析技術・理論を確立することも目指した。 

上記目的を

達成するため

に総括班が組

織した、異分

野連携体制が

効果的に機能

すると共に、

領域が所有す

る様々な技術



  

基盤を班員間で広く共有した結果、5年間で 104件もの共同研究が稼働した。特に本領域独

自の試みとして実施した「数理解析 studyグループ研修会」は極めて有効に機能し、計画班

のみならず公募班も含めて数理-生命科学者間の異分野連携と相互理解が飛躍的に進歩し

た。実際に数理生物学分野の成果として、「細胞走化性パラドクス」の数理モデル、肝癌発

症機構の数理解析、腫瘍血管新生と細胞浸潤のシミュレーション、肺癌薬剤抵抗性獲得機構

の数理解析、個体レベルでのインスリン作用の数理解析、肥満/糖尿病の数理モデル、

p38/JNK経路と MKK時空間動態の数理解析、ERKと神経筋接合部形成の数理モデル、リン酸

化による古典的 NF-kB経路減衰振動モデル、非古典的 NF-kB経路、T細胞特異的 CBM複合体

シグナル、中心体複製シグナル、Hippo経路、NFAT経路、エンドソームと LARK経路、mTOR

経路を始め、多彩なシグナル伝達経路や生命現象、更には癌や糖尿病などの疾患に関する世

界初の数理モデルが多数構築された。また、数理解析から新たな制御を解明することにも成

功するなど、数理生物学領域を先導するインパクトの高い成果が多数得られた。実際に本領

域が企画した、数理生物学に関するシンポジウムは、日本癌学会、生化学会、分子生物学会、

応用数理学会などで頻繁に採択（12 回開催）されている。またこの他にも、計画班員は国

内外の学術会議で多くの招待講演を行っていることから、本領域の成果は、当該学術分野及

び関連分野において国の内外を問わず高く評価されていると思われる。 

また、新たなシグナル伝達機構と疾患発症機構の解明においても多くの重要な成果が得

られた。特に、新規ヒト酸化ストレス・センサー分子の同定と炎症・感染免疫における機能

の解明（武川）、OPTN 遺伝子変異による筋萎縮性側索硬化症発症機構の解明（徳永）、サリ

ドマイドの催奇形性誘導メカニズムと副作用の少ない薬剤開発法の同定（澤崎）、世界初の

植物におけるチロシンキナーゼの同定とその意義の解明（澤崎）などは、マスメディアを通

して広く社会に報道された。この他、ストレス応答のアナログ−デジタル変換機構、癌にお

ける ERK-AKT 経路間クロストーク、T 細胞白血病ウイルス病因因子(TAX)による発癌機構、

自然免疫センサーDDX41の構造-機能連関、MIB2による家族性円柱種症発症機構、インスリ

ン分泌異常による糖尿病発症機構の解明など、未知の生命現象や疾患の本質的理解に繋が

る多くの成果が得られている。加えて応用研究・薬剤開発の面でも、新型コロナウイルス治

療薬候補フサンの同定と臨床試験の実施（井上：記者会見し報道多数）を始め、CYLD 阻害

剤の同定（徳永/澤崎）、LUBAC 阻害剤の同定と B 細胞リンパ腫および乾癬に対する効果の

解析（徳永）、腫瘍関連分子の同定と癌診断・治療への応用（武川：特許出願）など、学術

的価値のみならず、社会的なインパクトを有する多くの成果が得られた。 

生命機能解析理論・技術の確立に関しては、新たな数理理論として、生体反応時空間動態

の演繹的モデリング法、生体応答パラメータ解析技術、ハイブリッドシミュレーションによ



  

る組織レベルでの生命現象解析法、トランスクリプトームとプロテオームを繋ぐ情報解析

技術、キナーゼ-基質間ネットワークを視覚化し同定する情報解析技術の開発など、数理・

情報科学分野を先導する多くの成果が得られた。更に、新たな技術開発として、O-GlcNAc修

飾蛋白質の定量的検出法、細胞内 pHセンサー化合物、光依存的にアクチン繊維を崩壊させ

る化合物、新規ゲノム編集ツール、ヒト脱ユビキチン化酵素アレイ、新規近接依存性ビオチ

ン化酵素 AirID、モノクローナル抗体評価システム CF-PA2Vtech、新規エピトープタグの開

発など、汎用性の高い技術的成果が多数得られており、計画班員分のみで 11件の知財を確

保した（出願中含む）。これらの成果は多数の論文となって既に公開されており、国内外の

当該学問分野や関連分野に与えたインパクトは極めて大きいと考えられる。 


