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研究成果の概要（和文）：研究代表者の深川は、これまでに染色体の分配機構の解明に焦点をあて、特に染色体
分配の際に紡錘体微小管が捉える染色体上の特殊構造であるセントロメアの理解を目指した研究を行ってきた。
本新学術領域では、染色体機能が調和して機能する仕組みを染色体OSと呼び、その理解を班員全員で目指した。
深川は、本領域に参加する多様な染色体研究者と密な共同研究を行い、セントロメアを通じた染色体の構築原理
の一端を理解できた。

研究成果の概要（英文）：I have previously analyzed the centromere, which is formed at a particular 
region on a chromosome and is essential for chromosome segregation through binding to spindle 
microtubules during mitosis. In this research project, we called mechanisms, by which a chromosome 
is harmonized by various chromosome functions, as “Chromosome OS” and tried to clarify the 
Chromosome OS in collaboration with other members of this project. I performed various and 
comprehensive collaborative studies and understood a part of the principle of chromosome 
organization through the centromere. 

研究分野：分子細胞生物学

キーワード： 染色体　セントロメア

  １版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
染色体は、生命の設計図であり、これが安定に次世代の細胞に受け継がれることは、生命の維持にとって必須で
ある。染色体の分配不全は、がんを始めとする各種疾患の原因となるために、染色体の分配機構を解明すること
は、将来の医学応用に結びつく社会的意義の深い研究となる。本研究は、染色体分配を染色体構築や複製といっ
た総合的な側面を含めて研究しており、従来にない視点をもった学問的にも意義深い研究となっている。

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



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９（共通） 
１．研究開始当初の背景 
 細胞分裂の過程において、染色体が正確に複製され娘細胞へ分配されることは、生物が生命を
維持するために必須の要件である。細胞周期の分裂期 (M期) において、全ゲノム情報を含む細
胞核は、凝縮して M期染色体構造をとる。それと同時に、両極から伸びてきた紡錘体微小管が
染色体上の特殊構造を捉え、染色体を娘細胞まで牽引することで染色体の分配が完了する。この
染色体分配の際に紡錘体微小管が捉える染色体上の特殊構造は動原体 (キネトコア) と呼ばれ、
動原体が構築されるゲノム領域はセントロメアと定義されている。紡錘体微小管とセントロメ
ア/動原体の適切な結合が、正確な染色体分配を保証しており、この結合が適切に行われないと、
染色体の異数化・分断化など染色体の不安定化を引き起こす。したがって、紡錘体微小管と正確
に結合できる正常なセントロメア/動原体の構築メカニズムを解明することは、染色体の分配機
構の理解に必要不可欠である。この観点から、「セントロメアがどのような構成因子で、いつ、
どのような分子基盤で構築されるのか」について明らかにしようとする研究は、世界中で活発に
行われている。研究代表者の深川自身も、これまでに、セントロメア構成因子の同定やセントロ
メア/動原体の形成機構の解明を目指した研究を精力的に行ってきており、国内外から一定の評
価を受けてきている(Okada et al., Nature Cell Biol., 2006; Hori et al., Cell, 2008; Amano et 
al., J. Cell. Biol., 2009; Suzuki et al., J. Cell. Biol., 2011; Gascoigne et al., Cell, 2011; Nishino 
et al., Cell, 2012; Nishino et al., EMBO J., 2013; Hori et al., J. Cell Biol., 2013; Shang et al., 
Dev. Cell, 2013; Hori et al., Dev. Cell, 2014)。特に、世界に先駆けて、新規セントロメア構成因
子の同定に成功した業績や、各種ノックアウト細胞の表現型解析を通じたセントロメア構成因
子の機能解析研究は、この分野の発展に多大なる貢献をしていると自負している (Fukagawa 
and Earnshaw, Dev. Cell, 2014)。 
 一方で、セントロメアは染色体分配にとって重要な機能ドメインであるが、複製起点やテロメ
アに代表されるような他の染色体上の機能ドメインと連携をとりながら、機能している可能性
も考えられる。セントロメアに特化した個別研究は盛んに行われているが、セントロメアの個別
研究のみで染色体の全体像を理解することは困難である。染色体機能が調和する仕組みを染色
体オーケストレーションシステム(染色体 OS)と呼び、それを理解するためには、染色体の他の
機能ドメインを研究している一線の研究者との共同が重要であり、最先端のゲノム解析技術や
情報学的な知識も必須である。 
 
２．研究の目的 
 本研究では、深川が、これまでの研究で培ってきた知識・研究材料をもとに、セントロメア構
造の試験管内での分子構築を目指す。セントロメア構造の再構築は、セントロメア構造の理解に
必須であり、本研究で取り組む一つの柱とする。 
 また、本研究では、セントロメア構造の再構築に加えて、セントロメア構造の可塑性にも注目
する。これまで、セントロメア構造は微小管結合の足場として働くために、比較的頑強な構造を
とり、染色体上の一定の場所に固定されているという理解が主流であった。しかしながら、近年、
その構造は予想されているよりはるかに可塑的であり、またセントロメアを構成する場所も柔
軟に変化することが示唆されてきているので、その観点からセントロメアが形成されるクロマ
チン環境の理解も目指す。 
 さらに本研究では、「ダイナミックなセントロメア構造が他の機能ドメインと連携しながら染
色体が維持・継承されている」可能性を検証する。本新学術領域に参加する我が国を代表する染
色体研究者との密な共同研究を通して、セントロメアを通じた染色体の構築原理の解明を目指
す。 
 
３．研究の方法 
 セントロメアを通じた染色体構築原理の理解のために、1) セントロメアの再構築及び他の染
色体機能ドメインとの組み合わせによる人工型染色体の作成と 2) セントロメア構造のダイナ
ミックな構造変換の 2つの研究テーマを並行して進める。 
1) セントロメアの再構築及び他の染色体機能ドメインとの組み合わせによる人工型染色体の作
成 
 セントロメアのような染色体上の機能ドメインを理解するためには、各構成因子の機能解析
だけでなく、各構成因子からの再構築が極めて有用な方法である。しかしながら、セントロメア
は、100 種類を超えるタンパク質と DNA からなる巨大複合体であるために (Fukagawa and 
Earnshaw, Dev. Cell, 2014)、すべてを試験管内で再構築することは、極めて困難である。そこ
で本研究では、はじめにセントロメアクロマチンの再構築を目指す。具体的には、セントロメア
に特異的なヒストンである CENP-Aを含むヒストン類とセントロメアを構成する DNAからヌ
クレオソームを再構成し、複数のヌクレオソームからなるセントロメアヌクレオソームを作成
する。そこに、セントロメアクロマチンに存在するタンパク質複合体を加えることで、セントロ
メアクロマチンの再構築を行う。 
 試験管内でのセントロメアの再構築に加えて、染色体工学的手法を用いて、培養細胞や酵母細
胞内でセントロメアの再構築も行う。具体的には、培養細胞や酵母細胞中で、ある任意の染色体
上の非セントロメア領域に適当なセントロメアタンパク質を集合させて、機能的なセントロメ
アを再構築する。本手法の基礎となる技術はすでに確立しているが (Gascoigne et al., Cell, 



2011; Hori et al., J. Cell Biol., 2013)、より多様なセントロメアタンパク質 (群)を条件を変えて
集合させることで、効率よくセントロメアを再構築できる条件を最適化する。さらに本研究では、
培養細胞や酵母細胞中でセントロメアを再構築した染色体を他の細胞へ移行させて、人工型染
色体として機能するかどうかを検証する。その際に、セントロメアの再構築だけでは、不十分な
可能性を考え、DNA複製起点や複製起点結合タンパク質を再構築することで、より安定な人工
型染色体の構築を目指す。 
2) セントロメア構造のダイナミックな構造変換 
 これまで、細胞遺伝学による解析などから、セントロメアの場所は、染色体の特定の場所に固
定されていると考えられてきた。また、多くの生物のセントロメア領域は、長大な反復配列 DNA
から構成されており、反復配列内のどこの場所に動原体が形成されているのかを正確に決定す
ることは困難であった。深川らは、ニワトリの細胞を対象にセントロメアタンパク質抗体を用い
た ChIP-seq解析によって、ニワトリの 3本の染色体では反復配列を含まない 40kbの領域に動
原体が形成されることを見出している (Shang et al., Genome Res. 2010; Dev. Cell, 2013)。
ChIP-seq解析によって、高精度にセントロメア領域が同定できたが、予想外にも、細胞ごとに
セントロメアの領域が変動することを予備的に見出している。本研究では、各種セントロメアタ
ンパク質の変異体細胞において ChIP-seq解析を行い、どのようなタンパク質がセントロメア領
域の変動に関わっているかを明らかにする。また、培養細胞だけでなく、ニワトリの受精卵を発
生させ、各発生段階の細胞で ChIP-seq解析を行い、各種細胞におけるセントロメア領域の可動
性を一般化する。さらにどのようなクロマチン領域を好んでセントロメアが変動するかについ
て、セントロメアの形成前と形成後の高次のクロマチンの相互作用を 4C-seq法や Hi-C法によ
って明らかにする。近年、Job Dekkerらによって、染色体全体の各種機能ドメイン同士の相互
作用について、5C 法あるいは Hi-C 法によって解析されている。しかしながら、セントロメア
領域は、反復配列を含むために解析対象外となっている。ニワトリの反復配列を含まないセント
ロメアに注目して 4C-seq /Hi-C解析を行うことで、セントロメアを形成しやすいクロマチン構
造が他の染色体上の機能ドメインとどのように相互作用しているかを明らかにできる。これら
の解析は、班員の伊藤との共同研究を計画している。 
 
４．研究成果 
1) セントロメアの再構築及び他の染色体機能ドメインとの組み合わせによる人工型染色体の作
成 
 CENP-T-W-S-X複合体、CENP-Cの部分断片、6つのサブユニットからなる CENP-H複合体
を精製できた。CENP-H複合体に関しては、電子顕微鏡を用いた解析も開始して、21Aの解像
度で構造が観察できた。また、CENP-A ヌクレオソームも含めて、セントロメアクロマチンの
再構成を行っている過程で、CENP-Cがリン酸化されると効率的に CENP-Aヌクレオソームと
結合することを見出した (Watanabe et al., J. Cell Biol., 2019)。CENP-Nも CENP-Aヌクレオ
ソームと結合することが明らかになっているが、CENP-A ヌクレオソームと CENP-C および
CENP-Nの複合体を再構築した。その結果、CENP-Cがリン酸化されると CENP-Nが CENP-
A ヌクレオソームから離れることが明らかになり、その立体構造をクライオ EM で明らかにし
た (論文投稿中)。また、セントロメアタンパク質 KNL2が CENP-Aと直接結合することを
見出し、これをベースにしたセントロメア再構成にも取り組み、一定の成果を挙げた (Hori 
et al., Dev. Cell, 2017)。 
 染色体工学的手法を用いて、培養細胞を中心にセントロメアの再構築を目指した。これまで、
ある任意の染色体上の非セントロメア領域に適当なアタンパク質を集合させて、機能的なセン
トロメアを再構築してきたが、様々なタイプが存在することが判明した。特に CENP-Cをベー
スに再構築したセントロメアと CENP-Tをベースに再構築したセントロメアに違いがあること
が判明した。その結果、複数のリン酸化の制御によって、天然のセントロメアでは、CENP-Tを
ベースにしたものが優位に使われ、CENP-C をベースにしたセントロメアは、ほとんど使われ
ないことが明らかになった (Hara et al., Nature Cell Biol., 2018)。 
 いずれの成果に関しても、論文に発表あるいは投稿中であり、分野から高い評価を得ている。
今後も、これらの知見をベースに研究を進め、セントロメアの完全再構築を目指したい。 
2) セントロメア構造のダイナミックな構造変換 
 深川らは、ニワトリの細胞を対象にセントロメアタンパク質に対する抗体を用いた ChIP-seq
解析によって、ニワトリの 3本の染色体では反復配列を含まない 40kbの領域に動原体が形成さ
れることを見出しており、高精度にセントロメア領域が同定できたが、本研究では、細胞ごとに
セントロメアの領域が変動することを詳細に明らかにした。さらに、CENP-Sや CENP-Uの変
異体細胞において ChIP-seq解析を行い、これらのセントロメアタンパク質がセントロメア領域
の変動の維持に関わっていることを見出した (Hori et al., J. Cell Biol., 2017)。 
 また、深川らは、本来のセントロメアを破壊したのちに生き残る細胞を取得し、本来のセント
ロメアとは、異なる場所に新規のセントロメア (ネオセントロメア) を保有する細胞株を取得す
る実験系を確立した (図)。新しいセントロメア領域のゲノム配列は、その領域がセントロメア
になる前の細胞での配列と全く変わらないので、DNA配列に依存しないセントロメア領域のク



ロマチンの特徴を明らかにするこ
とを目指した。同じ DNA 領域を
viewpointとして、その配列がセン
トロメアになっている時となって
いない時での 4C-seqの profileを比
較した結果、シーケンスには依存せ
ずに、セントロメアになると共通し
て相互作用するゲノム領域が複数
箇所存在することが判明した。その
領域のゲノムの特徴を解析した結
果、ヒストン H3の K9がトリメチ
ル化されているヘテロクロマチン
領域であることが、判明した。さら
に、各種セントロメアタンパク質
をノックアウトして同様の解析を
行なった結果、CENP-Hのノック
アウトでセントロメアとヘテロク
ロマチン領域の相互作用が失われ
ることが、明らかになった 
(Nishimura et al., J. Cell Biol., 
2019)。この研究で明らかとなっ
た、ヘテロクロマチン領域と新し
いセントロメアとの立体的な相互作用の解明は、セントロメア周辺での遺伝子発現抑制を含め
て、立体的なゲノム配置自体が細胞分裂時のセントロメアの機能形成に関与していると考えら
れる極めて重要な知見と言え、内外から高い評価を受けた。今後は、Hi-C などを含めた総合的
なゲノム構造解析を行うことで、セントロメアの持つ独自のクロマチン構造の実体を明らかに
できると考えている。 

図 DNA の反復配列が存在しないセントロメアを持つ染色体を保
有する細胞の作成方法 
オリジナルの細胞のセントロメア領域近傍に細工を仕込み、本来
の DNA 反復配列を持つセントロメアを取り除く。こうすると多
くの細胞は、セントロメアを失ったことで、染色体が抜け落ちてし
まい死滅する。この中から、生き残った細胞を選別・取得する方法
を用いると、本来のセントロメア領域とは異なる場所に、DNAの
反復配列を持たない新しいセントロメアが形成された染色体を持
つ細胞が取得できる。 
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堀哲也、曹静暉、有村泰宏、西村浩平、有吉眞理子、豊田敦、三須定彦、池尾一穂、胡桃坂仁志、深川竜郎

有吉眞理子、佐野智基、原昌稔、深川竜郎

曹静暉、有村泰宏、有吉眞理子、胡桃坂仁志、堀哲也、深川竜郎

竹之下憂祐、原昌稔、深川竜郎

 １．発表者名

 １．発表者名

 １．発表者名

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

Essentiality of CENP-A depends on its binding mode to HJURP.

Structural and functional analysis of a C-terminal region of a centromeric protein, CENP-C.

Interaction mode between CENP-A and HJURP in vitro.

染色体分配におけるKMNネットワークの役割

 １．発表者名

第42回日本分子生物学会年会
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2019年

2019年

2019年

 ２．発表標題

 ２．発表標題

 ２．発表標題

 ２．発表標題

 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

第91回日本遺伝学会大会

第91回日本遺伝学会大会

第92回日本生化学会大会（招待講演）

第38回分子病理研究会淡路シンポジウム（招待講演）

西村浩平、堀哲也、豊田敦、古宮正隆、伊藤武彦、深川竜郎

原　昌稔、深川竜郎

深川竜郎

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 １．発表者名

 １．発表者名

 １．発表者名

脊椎動物細胞におけるセントロメアの3次元構造解析

細胞周期進行にともなうセントロメアタンパク質結合ネットワークの変換

染色体分配を司るセントロメア・キネトコアのダイナミクス

細胞周期の進行に伴うCENP－Cのセントロメアクロマチンへの結合機構の変化とその意義

 １．発表者名
渡邉励人、原昌稔、有吉眞理子、深川竜郎



2019年
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2018年

2018年

 ２．発表標題

 ３．学会等名

 ３．学会等名

新学術領域研究「学術研究支援基盤形成」　生命科学4プラットフォーム 説明会・成果シンポジウム（招待講演）

Gordon Research Conference on Centromere Biology（招待講演）（国際学会）

 ３．学会等名

 ３．学会等名

Tatsuo Fukagawa

 ２．発表標題

深川竜郎

Tatsuo Fukagawa

深川竜郎

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（招待講演）

第70回日本細胞生物学会（日本発生生物学会合同大会）（招待講演）

 ２．発表標題

 ４．発表年

 ４．発表年

 １．発表者名

 ４．発表年

 ４．発表年

 １．発表者名

Centromere Dynamics During Mitotic progression

動的なキネトコア構造の実体

Epigenetic regulation on centromere specification and kinetochore assembly

ゲノム解析から明らかになるセントロメア構造の実体

 １．発表者名

 １．発表者名

 ２．発表標題
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2018年

 ２．発表標題

 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

日本遺伝学会第90回大会（招待講演）

国立遺伝学研究所　研究集会（招待講演）

渡邉励人、原昌稔、有吉眞理子、深川竜郎

深川竜郎

堀 哲也, 曹 静暉, 西村 浩平, 有村 泰宏, 有吉 眞理子, 豊田 敦, 三須 定彦, 池尾 一穂, 胡桃坂 仁志, 深川 竜郎

西村 浩平, 堀 哲也, 古宮 正隆, 伊藤 武彦, 深川 竜郎

第41回日本分子生物学会年会

第41回日本分子生物学会年会

 ２．発表標題

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 １．発表者名

 １．発表者名

 １．発表者名

CENP-C のセントロメア結合における分子メカニズム

Molecular assembly of vertebrate kinetochores.

セントロメア機能を制御するエピジェネティックメカニズム

ネオセントロメアから迫るセントロメア領域における染色体構造の解析

 １．発表者名

 ２．発表標題

 ２．発表標題
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 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

第41回日本分子生物学会年会

第41回日本分子生物学会年会（国際学会）

Chromosome Stability 2018（招待講演）（国際学会）

第36回染色体ワークショップ

Masatoshi Hara, Mariko Ariyoshi, Tetsuya Hori, Tatsuo Fukagawa

Tatsuo Fukagawa

渡邉励人、原　昌稔、有吉眞理子、深川竜郎

Mariko Ariyoshi, Fumiaki Makino, Tomoki Sano, Reito Watanabe, Yasuhiro Arimura, Masatoshi Hara, Hitoshi Kurumizaka, Tetsuya
Hori, Tatsuo Fukagawa

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 １．発表者名

 １．発表者名

 １．発表者名

Dynamics of CCAN-KMN interaction in vertebrate kinetochore during mitotic progression

Dynamics on kinetochore assembly

M期におけるセントロメアタンパク質CENP-CのCENP-Aとの結合はCDK1によるCENP-Cのリン酸化を必要とする

Molecular dissection of CENP-A nucleosome recognition by CENP-C

 １．発表者名
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 ３．学会等名

第36回染色体ワークショップ

第36回染色体ワークショップ

 ３．学会等名

 ３．学会等名

原　昌稔、有吉眞理子、奥村英一、堀　哲也、深川竜郎

 ２．発表標題

佐野智基、有吉眞理子、深川竜郎

牧野文信、有吉眞理子、佐野智基、原　昌稔、有村泰宏、胡桃坂仁志、堀　哲也、深川竜郎

西村浩平、堀哲也、古宮正隆、伊藤武彦、深川竜郎

第36回染色体ワークショップ

第36回染色体ワークショップ

 ２．発表標題

 ４．発表年

 ４．発表年

 １．発表者名

 ４．発表年

 ４．発表年

 １．発表者名

M期進行におけるキネトコアタンパク質結合ネットワークの変換

セントロメアタンパク質CENP-C の二量体形成領域の構造機能解析

CENP-C による CENP-A ヌクレオソーム認識の分子基盤研究

4C解析による核内セントロメア構造分子基盤とその役割の解明

 １．発表者名

 １．発表者名

 ２．発表標題



2019年

2017年

2017年

2017年

 ２．発表標題

 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

染色体研究の最前線2019（招待講演）

EMBO workshop on kinetochore dynamics（国際学会）

深川竜郎

Tetsuya Hori and Tatsuo Fukagawa

Kohei Nishimura, Tetsuya Hori, Masataka Komiya, Takehiko Ito and Tatsuo Fukagawa

原　昌稔、堀　哲也、深川竜郎

EMBO workshop on kinetochore dynamics（国際学会）

日本細胞生物学会（招待講演）
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 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 １．発表者名

 １．発表者名

 １．発表者名

Dynamics on kinetochore assembly

Epigenetic regulation for kinetochore assembly in vertebrate cells

3D genome organization in centromeres

キネトコアタンパク質の結合ネットワークの再考
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 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

日本遺伝学会

ConBIO2017 (日本分子生物学会)（招待講演）

ASCB annual meeting（国際学会）

Indo-Japan conference on Epigenetics and human Disease（招待講演）（国際学会）

深川竜郎

Masatoshi Hara, Tetsuya Hori, Tatsuo Fukagawa

Tatsuo Fukagawa

渡邉励人, 原　昌稔, 深川竜郎

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 １．発表者名

 １．発表者名

 １．発表者名

セントロメア形成に関与する遺伝学・エピ遺伝学

Dynamically switching protein interaction networks during M-phase progression in vertebrate kinetochores

Epigenetic regulation on centromere specification and kinetochore assembly

セントロメアタンパク質の細胞周期依存的なキネトコア内配置変化の分子機構とその役割

 １．発表者名
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Gordon Research Conference on Centromere Biology（招待講演）（国際学会）
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深川竜郎

深川竜郎

Tatsuo Fukagawa

「タイムシグナルと制御」シンポジウム（招待講演）

第６８回日本細胞生物学会（招待講演）

 ２．発表標題
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 ４．発表年

 １．発表者名

 ４．発表年

 ４．発表年

 １．発表者名

Epigenetic regulation of centromere specification and kinetochore assembly

セントロメア・キネトコアの形成機構

セントロメア・キネトコア形成におけるエピジェネティック制御

Epigenetic regulation of centromere specification and kinetochore assembly
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 １．発表者名
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 ３．学会等名
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第39回日本分子生物学会年会（招待講演）

Chromosome Stability 2016（招待講演）（国際学会）

Tatsuo Fukagawa

Tatsuo Fukagawa

深川竜郎

深川竜郎

岡崎フラグメント50周年シンポジウム（招待講演）

染色体研究の最前線（招待講演）

 ２．発表標題

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 １．発表者名

 １．発表者名

 １．発表者名

Molecular architecture of the kinetochore in vertebrates

Epigenetic regulation for kinetochore specification and assembly in vertebrates

セントロメア・キネトコアの構築機構

Molecular assembly of vertebrate kinetochore
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International Symposium on Non-coding DNA and Chromosome Integrity（招待講演）（国際学会）

International Conference on Chromatin Regulation in Proliferation and Differentiation（招待講演）（国際学会）

14th FAOBMB Congress（招待講演）（国際学会）

BMB2015（招待講演）

Tatsuo Fukagawa

Tatsuo Fukagawa

深川竜郎

Tatsuo Fukagawa
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 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 １．発表者名

 １．発表者名

 １．発表者名

Specific features of centromeric chromatin for kinetochore assembly

Molecular architecture of vertebrate centromeres

キネトコア形成の分子機構

Specific features of centromeric chromatin

 １．発表者名
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BMB2015

国際高等研究所研究プロジェクト「クロマチン・デコーディング」 2015年度研究会（招待講演）

 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

 ３．学会等名

深川竜郎

Harsh Nagpal 他

堀哲也　他

浅野有美　他
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 ２．発表標題

 １．発表者名

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 ４．発表年

 １．発表者名

セントロメア/キネトコアの形成機構

Dynamic change of CCAN organization during cell cycle

高等動物のセントロメアのクロマチンダイナミクス

ニワトリにおけるゲノムワイドなエピジェネティックスリプログラミンング

 １．発表者名

 １．発表者名

 ２．発表標題
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６．研究組織

細胞分裂時に染色体の分配を制御する鍵となるしくみを解明 
http://www.fbs.osaka-u.ac.jp/jpn/events/achievement/fukagawa-20191101/ 
定説を覆す！染色体の分配のしくみに、鍵となる新たな分子の働きを発見 
https://resou.osaka-u.ac.jp/ja/research/2018/20181113_1 
世界初！細胞核内におけるセントロメア領域の立体的配置を解明 
https://resou.osaka-u.ac.jp/ja/research/2018/20181105_1 
染色体の分配装置が形成される仕組みを解明 
http://www.fbs.osaka-u.ac.jp/jpn/events/achievement/hori-fukagawa-20170725/ 
遺伝子が次世代へ伝わるメカニズムを解明 
http://www.fbs.osaka-u.ac.jp/jpn/events/achievement/shang-fukagawa-20161104/ 
遺伝子伝達の鍵、解明　がん細胞死滅に道　大阪大研究チーム 
http://www.sankei.com/west/news/161105/wst1611050079-n1.html 
セントロメアは動くことができる 
http://www.fbs.osaka-u.ac.jp/jpn/events/achievement/hori-fukagawa-20161209/ 
深川研究室HP 
http://www.fbs.osaka-u.ac.jp/labs/fukagawa/index_j.html
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