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【令和３(2021)年度 検証結果】 
検証結果   当初目標に対し、期待どおりの成果があった。 

当初の目的である、ヒト TK6 由来のゲノム編集細胞を用いた①変異原性検出試験

の感度・特異性の改善、②変異原性の作用機序の分類と新規経路の発見、③in silico
における変異原性検出手法の開発に成功しており、ほぼ当初の計画どおりの成果が

達成されている。 
 提唱された変異原性検出試験は、極めて独創的かつ重要な成果であるので、今後の

論文発表や手法の標準化によって研究成果の社会への一層の還元を期待する。 
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【令和元(2019)年度 研究進捗評価結果】 

評価 評価基準 
 A+ 当初目標を超える研究の進展があり、期待以上の成果が見込まれる 
 A 当初目標に向けて順調に研究が進展しており、期待どおりの成果が見込まれる 

◯ A－ 
当初目標に向けて概ね順調に研究が進展しており、一定の成果が見込まれるが、一部

に遅れ等が認められるため、今後努力が必要である 
 B 当初目標に対して研究が遅れており、今後一層の努力が必要である 
 

C 
当初目標より研究が遅れ、研究成果が見込まれないため、研究経費の減額又は研究の

中止が適当である 
（意見等） 

本研究は、従来の変異原性検出試験をヒト TK6 由来のゲノム編集細胞を作成・利用することで、①

１０数倍の高感度で、②当該化学物質がどの種類の DNA 損傷を発生させるのかを判定可能なレベルに

まで改善することを目的としている。 
このうち①については、１００種類以上の遺伝子欠損ヒト由来細胞株を樹立し、これらの変異株を活

用することで高感度の検出可能性を示したが、②については発生した DNA の種類を決定できるにはい

まだ至っていない。ただし、変異原性のメカニズム解析について幾つかの発見があったほか、新たにミ

トコンドリア DNA の新規修復経路の発見にもつながるなどの進展がみられた点は高く評価する。 


