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研究成果の概要（和文）：転写サイクル領域では「高精細アプローチ」によって、これまでバラバラに進められ
てきた転写の各階層・各段階の研究を統合し、転写制御の全体像を定量的に明らかにすることを目指している。
総括班では本領域の目標達成を支援するため、計画に従って以下の活動を行った。①先端的技術の領域内共同利
用システムの構築と運用。②領域内外の連携推進。③若手研究者支援。④広報活動。

研究成果の概要（英文）：The goal of the Transcription Cycle Area is to gain an integrative 
perspective on multiple steps and layers of transcription using “high-resolution approaches,” in 
which leading edge technology and computational science are combined with conventional methodology. 
To facilitate research activity of the area toward this goal, the following support programs were 
conducted as planned: (1) Establishment and management of the Transcription Cycle Core Facility. (2)
 Promotion of cooperation within the Area and with outside groups. (3) Support of young researchers.
 (4) Public relations.

研究分野： 分子生物学

キーワード： 転写サイクル　遺伝子　発現制御　生体生命情報学　分子認識　１分子計測
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１．研究開始当初の背景 
 本新学術領域の目的は『転写サイクル』の
制御機構を明らかにし、その知見を高次生命
現象の理解へとつなげることである。本領域
で我々は、転写サイクルという新規概念を導
入し、”高精細アプローチ”によって、これま
で独立に進められてきた転写の各ステップ
の研究を統合し、転写制御の全体像を定量的
に明らかにしたい。さらに、個々の遺伝子の
転写サイクルが積み重なってできる細胞レ
ベルあるいは個体レベルの転写サイクルを
高次生命現象と結びつけ、その理解を深めた
い。これらを達成するには (i) 先端的技術の
開発・導入、(ii) ウェットとドライ（情報科
学・計算科学）の融合、の 2 つが欠かせない。 
 
２．研究の目的 
 本領域では総括班が主体となって、生細胞
1 分子イメージングや動的構造解析、次世代
シークエンサーを用いた ChIP-seq や
RNA-seq 解析等を実施する国内拠点 (共同
利用施設) を立ち上げ、既存の研究アプロー
チ、先端的技術、情報・計算科学を 3 本柱と
した「高精細アプローチ」で、転写サイクル
研究を推進する。総括班が担う研究支援活動
を以下に列挙する。 
(1) 先端的技術の領域内共同利用システムの
構築と運用 
(2) 領域内外の連携推進 
(3) 若手研究者支援 
(4) 広報活動 
 
３．研究の方法 
 総括班は領域代表者を務める山口の下、他
の6名の計画研究代表者が分担者として入り、
総括班の種々の活動を支援する。さらに、4
名の著名な研究者が研究協力者として総括
班のみに参加し、本領域の評価と助言を行う。 
 
４．研究成果 
(1) 先端的技術の領域内共同利用システムの
構築と運用 
 先端的技術を開発・導入することは本領域
の核心であり、その媒体となるのは領域内共
同利用システムである。同システムを構築す
るため、平成 24 年度に以下の装置———X 線解
析システム、次世代シーケンサー、1 分子観
察用蛍光顕微鏡システム———を総括班の予算
で導入した (図 1)。 
●生体分子 X 線解析システム R-AXIS 
VII/VariMax HF 一式 27,877,500 円、設置
場所：横浜市大（緒方班） 
●Life Technologies Ion Proton シーケンサ
ー 一式 18,699,975 円、設置場所：横浜市
大（松本班） 
●オリンパス 電動倒立型２ポート蛍光顕微
鏡システム、および、浜松ホトニクス 背面
照射型電子増倍カメラシステム 一式 
8,999,917 円、設置場所：東工大（十川班） 
 

図 1. 領域内共同利用システムの概要 
 
 それぞれの技術に精通している計画班の
緒方、松本、十川が各装置の管理責任者とな
って平成 24 年度内に装置の立ち上げを行な
った。平成 25 年度には領域内共同利用シス
テムの運用ルールを策定し、同システムの運
用を開始した。運用は、1 分子蛍光顕微鏡と
構造解析用装置に関しては、技術的困難さに
鑑み、担当研究室との共同研究ベースで装置
利用を進めることとした。一方、次世代シー
ケンサーについては希望研究室が予約をと
った上で自由に利用できるようにした。 
 これらの装置は転写サイクル領域の班員
を主な利用者とし、余裕があれば各装置の管
理責任者の判断で領域外の研究者も利用で
きることとした。利用に際して消耗品類は利
用者が負担し、装置の保守等の費用は総括班
の予算で負担することとした。領域内共同利
用システムが活かされた研究の一部を以下
に示す。 
【生体分子 X 線解析システム】 
・緒方（計画班員）と中村（計画班員）の共
同研究 
・緒方（計画班員）と松本（計画班員）の共
同研究 
・緒方（計画班員）と太田（公募班員）の共
同研究 
・緒方（計画班員）と平田（公募班員）の共
同研究 
【次世代シーケンサー】 
・山口（計画班員）と藤井(聡)（計画班員）
の共同研究 
・田村（計画班員）と藤井(聡)（計画班員）
の共同研究 
【蛍光顕微鏡システム】 
・十川（計画班員）と山口（計画班員）の共
同研究 
・十川（計画班員）と緒方（計画班員）の共
同研究 
・十川（計画班員）と大熊（計画班員）の共
同研究 
・十川（計画班員）と原田（公募班員）の共
同研究 
・十川（計画班員）とスタセビッチ（公募班
員）の共同研究 
 



(2) 領域内外の連携推進 
 本領域は異なる専門性をもった班員から
構成されており、班員間の融合が領域の目標
達成には欠かせない。総括班では以下の取り
組みを通じて領域内のみならず領域外の研
究者との連携を推進してきた。 
① 班会議の開催。年 1 回、8 月頃に総括班会
議を兼ねた全体班会議を 3 日間（初年度のみ
2 日間）の合宿形式で開催した（図 2）。領域
の最も重要なイベントであり、口頭発表に加
えてポスターセッションも行うことで領域
内の若手研究者に発表の機会を与えた。 

図 2. 平成 26 年度班会議の参加者（2014.8.5） 
 
② 国際シンポジウムならびに転写サイクル
セミナーの開催。平成 26 年度と 28 年度に、
それぞれ国際シンポジウムを都内で開催し
た。平成 26 年度にはラスカー賞受賞者の
Robert G. Roeder 博士（Rockefeller 大）ら
を招聘し、当該研究分野で注目を集めた。さ
らに毎年、外国人研究者を 2名程度招聘して、
国内数カ所で「転写サイクルセミナー」を開
催した。これらのイベント開催を通じて領域
内の研究成果を国内外に発信するとともに、
最新の研究成果を共有し、かつ、人的交流を
深めた。 
③ トレーニングワークショップの開催。先
端的技術の導入やウェットとドライの融合
が領域の目標達成に欠かせない。しかし先端
的技術や計算科学は一般のウェット系研究
者にはなじみが薄い。異分野融合を果たすた
め、班員ならびに関係者を対象としたトレー
ニングワークショップ（TWS）を不定期に開
催してきた（図 3）。以下に開催の概要を記す。
いずれも実技や演習に多くの時間が割かれ、
よく練られた講習内容だったと参加者から
好評だった。 
・第 1 回 TWS：1 分子イメージング講習会 
 オーガナイザー：十川（計画班員） 
 日程：2013 年 12 月 17〜18 日 
 場所：東京工業大学すずかけ台キャンパス 
・第 2 回 TWS：ChIP-seq データ解析講習会 
 オーガナイザー：藤井(聡)（計画班員） 
 日程：2014 年 3 月 6〜7 日 
 場所：九州工業大学飯塚キャンパス 
・第 3 回 TWS：初級者向けインフォマティ 
 クス講習会 
 オーガナイザー：村谷（公募班員） 
 日程：2015 年 11 月 14〜15 日 
 場所：筑波大学筑波キャンパス 

図 3. 第 3 回 TWS の模様（2015.11.14） 
 

④ その他の会議開催支援。関連分野の会議、
具体的には日本遺伝学会や染色体ワークシ
ョップ・核ダイナミクス研究会が主催する会
議に共催し、旅費等を支援するとともに班員
の参加を促すことで、領域内外の研究交流を
促進した。 
 
(3) 若手研究者支援 
 総括班では以下で述べる 2つの若手研究者
支援活動を行ってきた。 
① 冬の若手ワークショップ開催。班会議で
の発表は PI が中心となるので、班会議とは
別に若手主体の「冬の若手ワークショップ」
を年 1 回、1〜2 月に 3 日間の日程で開催し、
大学院生から助教クラスを中心に口頭発表
とポスター発表の機会を提供してきた（図 4）。
冬の若手ワークショップは班の枠を超えて
国内の転写・クロマチン研究者の情報交換の
場とすべく、任意団体の転写研究会ならびに
新学術領域「転写代謝システム」との共催で
実施してきた。 

図 4. 冬の若手ワークショップ 2016 の模様 
（2016.2.5） 

 
② 若手海外派遣。総括班では領域内の若手
研究者に対する「若手海外派遣」も行なって
きた。これは、若手研究者が海外の学会に参
加し発表するための海外旅費と学会参加費
を、領域内公募を経て総括班経費からサポー
トするものである。帰国後はレポートを提出
してもらい、領域ニュースレターに掲載した。 
 
(4) 広報活動 
 本領域の活動を研究者のみならず一般の
国民に知らしめるべく、平成 24 年度に領域



ウェブサイト（http://transcriptioncycle.org）を
立ち上げ、広報活動を行ってきた（図 5）。さ
らに年 1 回、活動報告としてニュースレター
を作成、刊行してきた（図 6）。 

図 5. 転写サイクル領域トップページ 
 

図 6. 転写サイクルニュースレターVol. 3 の 
表紙（2015 年 12 月刊行） 
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