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　2020年度に発足した本領域も今年度が最終年
度となった。科研費種目の再編で学術変革(A)第
１期だったのに加えて、コロナ禍が始まったこと
もあり、領域採択通知が2020年11月、キックオ
フミーティングが2021年1月下旬であり、実質4
年ほどの活動となる。先が見通せないコロナ禍は
全てオンライン活動、領域3年目後半でようやく
対面での領域会議ができるようになった。ただ、
そのあとは対面活動への渇望もあいまって、より
活発な領域活動ができたと自負している。特に昨
年9月に主催した福岡での国際会議は豪華な招待
演者とともに密度の濃いミーティングとなった。
詳細はp24からの千葉さんによるレポートを参
照いただくとして、領域発足時には想定していな
かったような新たなタンパク質の世界を参加者
全員が楽しみながら活発に議論できる場となっ
た。領域自体は今年度で終わるが、次の新たな分
野の息吹が端々に見える会になったと言えよう。
　その国際会議の冒頭で昨年7月23日にご逝去
された田中啓二先生の追悼をさせていただいた。
黙祷の際に添えた田中先生の笑顔の写真には

“The proteasome giant and all-time leader 
of proteostasis in Japan”と添えさせていただ
いたように、田中先生のプロテアソーム研究への
貢献は計り知れずここに記すまでもないであろ
う。田中先生には本学術変革(A)の評価委員のみ
ならず、前身の「新生鎖の生物学」でも評価委員
を務めていただき、折に触れて助言をいただいた
だけでなく、ご出席いただけた領域会議のあとに
は、「田口さんっ、新しい分野を勉強できてよかっ
たよっ！」と常に好奇心旺盛でおられた。
　もう少し個人的な思いを綴りたい。私は田中先
生と研究上で直接関わったことはないが、私の
キャリアのすぐそばにいつも田中先生がいた。実
は、私が修士2年（東工大･吉田賢右研）で初めて
学会発表したとき（1990年、生化学会、大阪）の
ポスター演題は「古細菌のプロテアソーム類似タ
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Cell誌に掲載された田中啓二先生の追悼文と
「田中先生を偲ぶ会」で列席者がもらえた田中先
生マグネットコレクションの一部。

特定領域「タンパク質の一
生」沖縄班会議（2003年10
月）での「酩酊講演」。



「マルチファセット・プロテインズ」
領域代表

田口 英樹
東京科学大学 総合研究院
細胞制御工学研究センター

教授

2

ンパク質」であった。私の主テーマは好熱菌の熱
ショックタンパク質を精製してフォールディン
グを助ける機能があるかどうか調べることだっ
たが、田中先生のプロテアソームにインスパイ
アされた吉田先生がサブテーマとして出した古
細菌からプロテアソームを見つける実験も並行
して行っていたのである。古細菌Sulfolobus か
らプロテアーゼ活性をもつ巨大なタンパク質複
合体を探すとそれっぽい複合体が取れ、サブユ
ニット分子量も25〜30 kDだったのでプロテア
ソームが取れたかもしれない、と学会発表を申
し込んだのだ。その直後、ハーバード大のAlfred 
Goldbergラボ（田中先生が留学してプロテア
ソーム研究を始めたラボ）に行って実験する機
会をもらった。哺乳類プロテアソーム抗体でウェ
スタンすると全くクロスせずがっかりし、さら
に実験を進めると巨大複合体とプロテアーゼ活
性が別のカラムで分離したので、結局プロテアー
ゼ活性は巨大複合体に結合したコンタミだった
という苦い学会デビューであった1。
　直接田中先生にお目にかかったのは、1991年
頃の蛋白研シンポジウムでの講演であった2。田
中先生がまだ徳島大の助手時代で、プロテアソー
ムのクローニングと配列決定を精力的に進めて
いた頃だ。田中先生の講演は聴衆を一気に引き
込む圧倒的な内容であり、研究対象への強いパッ
ションをあれほど強烈に間近で見たのは初めて
であった。
　その後、タンパク質の一生関連の会議などでご
一緒する機会が増え、いつも発表後に励ましても
らっていた。2008年に田中先生が第8回日本蛋

白質科学会年会の年会長をされた際には、私を
庶務幹事に指名いただき、実行委員会で何度も駒
込の臨床研に出向いた。田中先生は若手育成に
たいへん熱心で若手賞新設への提案に「どんど
ん進めなさい」と後押しいただき、適切な助言を
いただいてスタートしたのが、今ではすっかり
定着した蛋白質科学会での若手賞（学生ポスター
賞と若手奨励賞）である3。なお、実行委員会はた
いがい16時頃からに設定されていて、まだ議題
が残っている段階で田中先生が時間を気にされ
はじめたなと思うやいなや、「会議はとりあえず
中断してワインなど準備しているので飲みなが
ら続きをやりませんか」ということで宅配ピザや
寿司が配られ、おいしいワインをいただいたのも
良き思い出である4。その後も引っ越したばかり
の都医学研でセミナーさせてもらったり、佐伯
泰さんのプロテアソーム研究でディスカッショ
ンさせていただいたり、いつも目にかけてもらっ
ていたのは実に幸せなことであった。
　本領域発足時もたいへん喜んでいただき、コロ
ナ禍でリモートが明けた2022年の領域会議に来
ていただいたのが最後となってしまった。田中先
生には本領域でのタンパク質の世界の拡がりを
もっと見ていただきたかった。あらためて、田中
先生のご冥福をお祈りします。
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1.  その後、その「巨大複合体」は古細菌にあるシャペロニンであるということが1991年にNatureに報告され驚愕した（今で言うところのCCT/TriC）。シャペロニンに典型的
な60 kDが真ん中辺りで切断されて30 kDくらいになっていたのだった。なお、古細菌のプロテアソームは私たちが研究を始める前後にBaumeisterらがThermoplasma
にプロテアソームがあることを発見し、精力的に研究を展開した。

2. 当時勢いのある研究者が集まる魅力的な会だったので、ラボの同級生や後輩と旅行がてら車で大阪まで行ったのだ。他にも柳田敏雄先生が1分子レベルでアクチンとミオ
シンが動くようすをムービーで示されて仰天したのも覚えている。大成功した柳田ERATO（1992-1997）が始まる直前で、「みなさんぜひ一緒に研究しましょう」とアジっ
ていたのも印象的だった。

3. 若手賞以外に蛋白質科学のレジェンドによる「ヒストリーレビュー」も企画して、和田昭允先生と郷信広先生にご講演いただいたが、数年続いた後になくなってしまった。

4. 次々と提供される赤ワインをつい飲み過ぎてしまうのが常であった。生涯でもっともひどい二日酔いになったのはこの実行委員会のときであり、それ以来赤ワインには
気を付けている…。



非典型的な翻訳動態の
多様性･普遍性と分子機構
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【背景と目的】
　本領域の目標は、これまで見えていなかった多面的な（マルチファセット）タンパク質の世界を明らかにすることにある。
私たちの最近の発見も含めて生命のセントラルドグマの終端である翻訳過程に大きな未開のバイオロジーがあることがわ
かってきた。例えば、翻訳途上の新生ポリペプチド鎖（新生鎖）によっては翻訳を途中で終了させる場合がある。このよう
な非典型的な翻訳は翻訳レベルでタンパク質の発現・機能を制御し、プロテオームを拡張しうるが、その詳細は不明であ
る。そこで本研究では、非典型的な翻訳の普遍性、分子機構、生理機能などを領域内連携研究や新たな技術開発も行
いながら解析することで、マルチファセットなタンパク質の世界の一端を開拓することを目的とした。

【研究成果1：新生鎖依存のリボソーム不安定化現象（茶谷・田口）】
　 私たちは、負電 荷アミノ酸に富む新 生 鎖を合 成する途 上で翻 訳が破 綻する現 象（Intrinsic Ribosome 
Destabilization：内因性リボソーム不安定化現象、IRDと命名）を大腸菌で発見し、その生物学的な意義も含めて
2017年に報告した。さらに、領域公募班の町田らが開発したヒト因子由来の再構成型翻訳系（ヒトPUREシステム）や
出芽酵母などでもIRDが起こることから、IRDはバクテリアからヒトまで共通に保存された現象であることを見出した1。
さらに、IRD由来で産生される翻訳途上産物（ペプチジルtRNA）の細胞内全体での解析にも活用できるペプチジル
tRNAの大規模解析法（PETEOS法）を開発した2。ゲノムの遺伝情報の中にはIRDを誘発しタンパク質合成を途中
で止め得るアミノ酸配列が多数あるが、リボソーム内部の「トンネル」において作られた新生鎖の長さと大きさによって、
IRDが抑制されうることがわかった（図1）3。関連して、これまで機能が明確でなかった翻訳因子ABCFファミリータンパ
ク質がIRDや翻訳アレストなど翻訳困難現象を緩和していることを発見した4。計画班の松本有樹修らとの共同研究によ
り、IRDがどのような仕組みで発生するのかについて詳細に解明した5。

1 Ito Y, Chadani Y et al, Nat Commun  (2022), 2 Yamakawa A et al, Nucleic Acids Res (2023), 3 Chadani Y et al, EMBO J  (2021), 4 Chadani Y et al, Nucleic Acids Res  (2024), 
5 Chadani Y et al, Cell Rep  (2023)

田口 英樹 茶谷 悠平
東京科学大学
総合研究院
教授

研究代表者 研究分担者
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岡山大学
学術研究院
准教授
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【研究成果2：新規翻訳アレスト配列の同定とその分子機構（茶谷・田口）】
　どのようなアミノ酸配列が翻訳を強固に止める（翻訳アレスト）するのかについて全体像は明らかではない。そこで私た
ちは、翻訳アレスト配列を同定する統合的な手法を開発し、新たに複数の翻訳アレスト配列を見出した。その一つ、新生
PepNL鎖については、翻訳アレストが起こっている新生鎖-リボソーム複合体のクライオ電子顕微鏡構造を解明し、新生
PepNLはリボソームトンネル内でβヘアピン構造を形成するというこれまでにない翻訳アレスト様式を見出した（図2）6。
公募班（前期）の土居らとの共同研究により新たな翻訳停止配列の同定法を開発した7。典型的な翻訳アレスト配列であ
るSecMなどの翻訳停止機構について新たな知見を得た8。

6 Ando Y, Kobo A, Niwa T et al, Nat Commun accepted in principle (2024), 7 Hamano T et al, J Biol Chem  (2024),  8 Kobo A et al, J Biol Chem  (2024),

【研究成果3： RAN翻訳の分子機構（田口）】
　神経変性疾患に関与することがわかってきたリピート関連非AUG（RAN）翻訳の分子機構を計画班の永井、公募班
の町田らと連携して進めた9-11。特に、筋萎縮性側索硬化症（ALS）に関与するC9orf72遺伝子内のGGGGCCリピー
トが引き起こすRAN翻訳（C9-RAN）をヒトPUREシステムで再現し、C9-RANが最低限の翻訳因子だけで起こるこ
とを証明した9。他にも脊髄小脳変性症36（SCA36）に関与するNOP56遺伝子内のGGCCUGリピートによるRAN
翻訳についても詳細な解析を行った10。典型的な翻訳アレスト配列であるSecMなどの翻訳停止機構について新たな知
見を得た8。

9 Ito H et al, Sci Rep  (2023), 10 Hasumi M et al, submitted (2024), 11 Fujino Y et al, Elife  (2023) 

【研究成果4： small Hspによる翻訳レベルでの発現制御機構の発見（田口）】
　低分子量熱ショックタンパク質（small Hsp）はバクテリアからヒトまで保存される普遍的なシャペロンであり、高温で
変性しつつあるタンパク質と共凝集体を形成して不可逆な凝集形成を防ぐことが知られている。大腸菌のsmall Hspの
IbpAの発現制御機構を調べたところ、IbpAは自らのmRNAと相互作用して平常時は自身の翻訳を抑制するが、熱スト
レス時にはその抑制が解除されて発現がオンになるというこれまでのHspの常識とは異なる新規の生理機能を明らかに
した12,13。IbpAが有する翻訳レベルでの発現制御機構は、small Hspのみならず、Hsp全般の発現を制御する転写因
子σ32にも関わっていることを発見した14。

12 Miwa T et al, Mol Microbiol  (2021), 13 Cheng Y et al, J Biol Chem  (2023), 14 Miwa T and Taguchi H, Proc Natl Acad Sci USA  (2023)
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機能性翻訳途上鎖の生理機能と分子機構

【背景と目的】
　機能性翻訳途上鎖（アレストペプチド）は、細胞内環境に応答して、翻訳の途上で自身の翻訳伸長や終結を停止（アレ
スト）、もしくは、翻訳アレストを解除することで、遺伝子発現をフィードバック制御し、細胞機能を調節する。これらは、翻
訳アレストという非典型的な翻訳動態を介し、翻訳途上鎖の状態で生理機能を発揮する点で、典型的なタンパク質と大き
く異なる。機能性翻訳途上鎖の生理機能や分子機構の理解は、非典型翻訳動態の分子機構を理解する上でも重要であ
り、また、タンパク質の機能発現様式の多面性を理解することを目指す本領域のコンセプトとも合致する。本研究課題で
は、代表者・千葉が真正細菌由来の機能性翻訳途上鎖を、また、分担者・内藤が真核生物由来の機能性翻訳途上鎖
をそれぞれ担当し、様々な生物種類由来の機能性翻訳途上鎖の生理機能と分子機構の解明を目指した。

【研究成果：千葉担当分】
　タンパク質局在化経路をモニタリングする機能性翻訳途上鎖は、2001年に発見された大腸菌SecM以来、枯草菌
MifM（2009年）、海洋性ビブリオ菌VemP（2015年）の3種類しか見つかっていなかった。これらの間で、翻訳アレスト
に必要なアミノ酸配列に類似性がなく、また、それぞれが、非常に限られた生物種にのみ狭く保存されていた。そのため、
真正細菌界全体を見たときに、機能性翻訳途上鎖がどれほど普遍的で、また、その機能や分子機構がどれほど多様であ
るのかについては、ほとんど知見がなかった。
　本研究では、多様な細菌を対象とした大規模なスクリーニングから、20種以上の新規アレストペプチドを同定すること
に成功し、その進化的な普遍性と機能的な多様性を明らかにした（文献1,2、および未発表）。また、遺伝学、生化学、構
造生物学的な解析から、複数のアレストペプチドが共有する新規のアレスト機構を解明した3,4。その概要を以下に記す。
　本研究では、まず、本領域が開始される直前に我々が同定した3つのアレストペプチド（放線菌ApcA、ApdA、根粒
菌ApdP）に着目し、解析を行った。既知のアレストペプチドと異なり、これらは、C末端付近に類似のアミノ酸配列を
共有していた（ApcAはRAPG、ApdA、ApdPはRAPP）。変異解析などを行った結果、配列保存性の高いC末端
RAPP様配列および、そこに隣接し、配列や長さの多様なN末端隣接領域の両方がアレストに重要であることが示され
た1。RAPP様配列の重要性が共通していたことから（文献1および
未発表）、共通の分子機構が想定されたが、実際、ハンブルク大・
Daniel Wilsonらとの共同研究では、ApdA、ApdPのRAPP配
列が、リボソーム内で同一の構造をとること、一方で、N末端隣接
領域は異なる構造をとることがそれぞれ示された3。また、これらの
因子が新規の分子機構でアレストを起こすことも提唱された。さら
に、C末端にRAGP配列を持つSecMとの分子機構における類似
性も、変異解析（未発表）、および構造解析から示された3,4。一方、
30,000以上のバクテリアゲノムを対象にした大規模なバイオイン
フォマティクス解析を行い、新たに20種近いアレストペプチドを新規
に同定した2（図１、および未発表）。その結果は、多種にわたる真
正細菌が、アレストペプチドを介してタンパク質局在化経路をモニタ
リングする機構を持つこと、中でも、RAPP様配列を介した共通のし

02
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くみを採用するものが多く見られること、一方で、新規のアレスト配列を介した分子機構が存在することなどを示唆するも
のであった2。さらに、RAPP様配列をC末端付近に持つタンパク質の探索から、タンパク質局在化経路以外の多様な細
胞機能に関与するアレストペプチドが細菌に広く存在することも分かりつつあり、真正細菌が多様な機能を持つ機能性翻
訳途上鎖をパラレルに進化させてきた証拠が得られつつある（未発表）。
　以上のように、本研究は、細菌の機能性翻訳途上鎖の機能、分子機構、進化を、細菌界全体を俯瞰した形で捉え、
理解することを可能にし、機能性翻訳途上鎖研究を大きく進展させた。また、新規機能を持つアレストペプチドの発見へ
の筋道を示すことで、今後の機能性翻訳途上鎖研究の発展にも繋がる成果となった。

1Sakiyama et al （2021） Nucleic Acids Res.  2Fujiwara et al. （2024） Nat. Commun.  3Morici et al., （2024） Nat. Commun.  4Gersteuer et al. （2024） Nat. Commun.

【研究成果：内藤担当分】
　小胞体ストレス応答に関わる転写制御因子である酵母HAC1、動物XBP1、およびシロイヌナズナbZIP60は、いず
れも小胞体膜での細胞質スプライシングにより読み枠がズレることで活性化される。しかしながら、3者の遺伝子構造は保
存されておらず、小胞体輸送メカニズムはHAC1（3’-UTRが関与）とXBP1（翻訳アレストと共役）で異なり、植物で
は未解明である。そこで、コムギ胚芽の無細胞翻訳系で翻訳アレストを解析した（図2）5。
　シロイヌナズナ、イネ、イヌカタヒバ（下等シダ類）、およびヒメツリガネゴケ（セン類）のオルソログで翻訳アレストが検
出され、少なくともシロイヌナズナとイヌカタヒバでは細胞質スプライシングと連関していた。シロイヌナズナ、イネ、および
ヒメツリガネゴケでは翻訳アレストが翻訳伸長過程で起こるのに対して、イヌカタビバでは翻訳終止段階で起こるなど、同
じ生理現象に関わるのに、アレストの「方策」が異なるのは興味深い。一方、ゼニゴケ（タイ類）や藻類のオルソログで
は翻訳アレストは検出されず、bZIP60転写因子の活性化に翻訳アレスト以外のメカニズムが作用していることが考えら
れた。

5Imamichi et al （2024） Nucleic Acids Res.

図２ bZIP60オルソログにおける翻訳アレスト



03

永井 義隆 森 康治
近畿大学
医学部 脳神経内科
教授

研究代表者 研究分担者

大阪大学大学院
医学系研究科
精神医学
講師

https://www.med.kindai.
ac.jp/neuro/

https://www.med.osaka-u.
ac.jp/pub/psy/

計 画 研 究 班 ／ 研 究 成 果 報 告

7

【研究成果】
　近年のゲノム解析技術の飛躍的な進展により、遺伝子非翻訳領域内の様々なリピート配列の異常伸長変異が、家族性
筋萎縮性側索硬化症/前頭側頭型認知症（ALS/FTD）や様々な脊髄小脳失調症（SCA）、筋強直性ジストロフィーな
ど30以上の遺伝性神経・筋疾患の原因として見つかっており、これらはノンコーディングリピート病と総称されている。こ
れらの疾患では、異常伸長リピート配列を含む変異RNAが形成するRNA fociを介したRNA毒性メカニズムが研究さ
れてきたが、近年変異リピートRNAを鋳型としてリピート関連AUG非依存性（RAN）翻訳によりリピートペプチドが産生
されることが発見され、これらが神経毒性を発揮することが明らかにされた。しかしながら、RAN翻訳の分子メカニズム、
そしてRAN翻訳リピートペプチドによる神経変性メカニズムは全く未解明である。
　本計画研究では、RAN翻訳の分子メカニズムとそれに伴う神経変性メカニズムを解明することを目的として、研究代
表者の永井グループでは主に分子生物学的解析とショウジョウバエモデルを用いたin vivo解析を行い、研究分担者の
森グループでは主に培養細胞モデルを用いた解析を行い、両グループが相補的に研究を推進して、以下のような成果を
挙げた。

１）hnRNPA3によるGGGGCCリピートRNAの減少を介したC9-ALS/FTDモデルショウジョウバエに対する治療効果
　C9orf72遺伝子GGGGCCリピートの異常伸長変異を原因とするC9orf72連鎖性ALS/FTD （C9-ALS/FTD）
の病態解明、治療法開発を目指して、C9-ALS/FTDモデルショウジョウバエを用いた遺伝学的解析を行った。まず、
GGGGCCリピートRNAに結合することが報告されている約20種類のRNA結合タンパク質（RBP）を過剰発現する
ショウジョウバエを作製し、C9-ALS/FTDモデルショウジョウバエとの遺伝学的交配を行った。その結果、hnRNPA3、
IGF2BP1、hnRNPA2B1、hnRNPR、SF3B3などのRBPがGGGGCCリピートRNAを減少させて、複眼変性を抑
制することを明らかにした。このうちhnRNPA3は森らが培養細胞でGGGGCCリピートRNAの安定性に関わることを
報告しており、ショウジョウバエモデルでの過剰発現により、RNA fociおよびRAN翻訳は減少して神経変性は抑制され、
hnRNPA3オルソログであるHrb87FのノックダウンによりGGGGCCリピートRNAが増加して、複眼変性が増悪するこ
とを明らかにした（Taminato et al, Hum Mol Genet 2023）。

2）FUSによるGGGGCCリピートRNAの構造制御を介したRAN翻訳の抑制によるC9-ALS/FTDモデルショウジョ
ウバエに対する治療効果
　上記１）でのGGGGCCリピートRNA結合RBPのスクリーニングから、FUSはGGGGCCリピートRNAの発現量に
は影響を与えずに、RAN翻訳および複眼変性を抑制することを見出した。そしてFUSオルソログであるCazのノックダ
ウンによりRAN翻訳が増加して、複眼変性が増悪することを示した。さらに森グループや領域代表の田口、公募班員の
石黒らの協力を得てin vitroでの結合解析、円偏光二色性分散、翻訳解析を行い、FUSはGGGGCCリピートRNA
のグアニン四重鎖構造を解きほぐしてRAN翻訳を制御することを明らかにした。また、RNAグアニン四重鎖構造を標的
とするEWSR1、DDX3X、DDX5、DDX17などのRBPが同様にRAN翻訳および複眼変性を抑制することを示した。
以上の結果から、FUSはグアニン四重鎖構造を標的としてRAN翻訳を制御するRNAシャペロンとして働き、神経変性
を抑制すると考えられた（Fujino et al, eLife 2023）。

新規AUG非依存性RAN翻訳の分子機構と
その神経変性病態における役割
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3) その他
　公募班員の石黒との共同研究にて、FUSにおけるALS連鎖変異によりグアニン四重鎖構造RNA依存的な液－液相
分離の平衡が崩れて、液－固相転移を引き起こすことを明らかにした（Ishiguro et al, J Biol Chem 2021）。また、領
域代表の田口との共同研究にて、精製翻訳因子を用いたGGGGCCリピートRNAからのin vitro RAN翻訳実験系を
樹立した（Ito et al, Sci Rep 2023）。

【研究分担者：森康治（大阪大学・大学院医学系研究科　精神医学　講師）】
　C9-ALS/FTDの病態解明、治療法開発を目指して、研究代表者の永井グループと共同して研究を行った。分担者の
グループでは主に培養細胞系およびin vitro 合成リピートRNAやウサギ赤血球ライセートによるin vitro 翻訳系を用い
た解析を、以下のような成果を挙げた。

1) C9-ALS/FTDモデル培養細胞系やウサギ赤血球ライセートによるin vitro系においてポルフィリン誘導体TMPyP4
が、GGGGCCリピートRNAに結合し、GGGGCCリピートRNAをテンプレートとするRAN翻訳をその伸長段階で阻
害することを示した（Mori et al, J Biol Chem 2021）。

2） C9-ALS/FTDモデル培養細胞系において翻訳開始因子の一つであるeIF5がそのGTPase activating protein
（GAP）活性を介してGGGGCCリピートの5’側上流に位置する特定のCUGコドンからのRAN翻訳の開始を促進し
ていることを明らかにした。さらに研究代表者の永井グループとの共同研究によりC9-ALS/FTDショウジョウバエモデ
ルにおいてeIF5をノックダウンするとpoly-(Gly-Ala)リピートタンパク質の発現が低下することも確認し、eIF5がpoly-
(Gly-Ala)フレームRAN翻訳における内因性の調整因子であることを示した（Gotoh et al, J Biol Chem 2024）。

3) hnRNPA3はGGGGCCリピートRNAと結合し、その不安定化に関与するが、詳細な機序は不明であった。そ
こで近接ビオチン化法と質量分析によりhnRNPA3に近接するタンパク質を網羅的に探索し、PABPC1を同定した。
PABPC1ノックダウンによりC9-ALS/FTDモデル培養細胞やC9-ALS/FTD患者由来線維芽細胞でRNA fociが増
加した。さらにGGGGCCリピートRNA存在下において、PABPC1はhnRNPA3と近接した。またこのときPABPC1は3’ 
exonucleaseであるRNAエクソソーム複合体とも近接した。以上より、PABPC1がhnRNPA3およびRNAエクソソー
ム複合体との相互作用を介してGGGGCCリピートRNAの分解に関与することを示した(Uozumi et al, iScience 
2024, Uozumi et al, STAR Protoc. 2024)。

計 画 研 究 班 ／ 研 究 成 果 報 告
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ノンコーディングRNAから産生される
タンパク質の生理機能

【研究成果】
　Long non-coding RNA（lncRNA）の定義は「タンパク質をコードしない200塩基以上のRNA」とされているが、実
は100アミノ酸残基以下の小さなOpen Reading Frame（ORF）を持つと予測されるものも多い。これまでに質量分析
計を用いて、lncRNAに存在する小さなORFから翻訳される新規タンパク質を同定し、それらが重要な機能を持つことを
明らかにした [Matsumoto et al., Nature 541: 228-232 (2017)]。すなわち、これらlncRNAは「ノンコーディング」
ではなく、「コーディング」RNAであり、存在すらしないと思われていた未開拓のタンパク質を翻訳している。このような新
規タンパク質は、これまで見逃されてきた新たな機能性のタンパク質であり、原因不明のさまざまな疾患に関与している可
能性が考えられる。そこで、lncRNA由来新規タンパク質をさらに同定し、それら新規タンパク質に対する結合タンパク質
の同定やノックアウトマウスの解析などを行い、それらの生理機能を明らかにしていくことを目標とした。これまでに、皮膚
の再生を促進するTUBLと、精子の機能に必須なKastorとPolluksという、lncRNAと思われていたRNAから翻訳さ
れる新規ポリペプチドを同定し、それらの機能を明らかにした [Nita A.et al., PLOS Genet. 17: e1009686 (2021)] 
[Mise S. et al., Nat. Commun. 13: 1071 (2022)]。

【皮膚の再生を亢進する新規ポリペプチドTUBLを同定した】
　進化的に保存されているlncRNA
について、ORF 領 域 の 存 在をin 
silicoで評価した。その結果、皮膚
特異的なlncRNAとして知られて
いたTINCRにおいて、その一部の
領域が高度に保存され、さらにその
領域が翻訳された場合のアミノ酸配
列を予測すると、ユビキチン様ドメイ
ンを持つことが明らかとなった。そこ
で、このTINCR RNAから翻訳さ
れるタンパク質をTINCR-encoded 
ubiquitin-like protein（TUBL）と名付けた。
　実際に、TUBLタンパク質が産生されるかを評価するために、TUBLタンパク質領域の末端にタグ配列を挿入したノッ
クインマウスを作製してTUBLタンパク質の存在を確認した。次に、TUBLを過剰発現した角化細胞を用いてRNAシー
クエンスを行うと細胞周期関連遺伝子の発現上昇が認められ、細胞周期が亢進していることが明らかとなった。RNAの構
造は全く異なるが、同一のタンパク質を翻訳するような変異体を作製して細胞周期解析を行ったところ、RNAの構造は関
係なく、TUBLタンパク質の機能により、角化細胞の細胞周期が亢進していることが明らかとなった。次に、TUBLノックア
ウトマウスを作製し、表皮の遺伝子発現パターンをRNAシークエンスで評価したところ、TUBLノックアウト初代角化細胞
では、過剰発現細胞とは逆に細胞周期関連遺伝子の発現低下と細胞周期の遅延が認められた。そこで、マウスの皮膚の
損傷実験を行い、皮膚の損傷からの治癒を経時的に評価すると、TUBLノックアウトマウスの皮膚では、損傷治癒が遅延
することが明らかとなった。最後に、TUBLタンパク質の機能を評価するために、TUBLと結合するタンパク質を網羅的に
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同定した。その結果、TUBLはタンパク質分解酵素であるプロテアソームの構成因子と複結合することが明らかとなった。
以上の結果より、TUBLタンパク質はプロテアソームに結合することで、角化細胞の増殖を制御している可能性が示唆さ
れた。
　本研究結果により、これまでノンコーディングRNAと考えられていたTINCRが、実際はTUBLタンパク質を産生しており、
TUBLタンパク質は皮膚角化細胞の細胞周期を亢進させていることが明らかとなった。TINCRは皮膚以外の臓器におい
て、がんで高発現するという報告もあり、これはTUBLタンパク質の高発現によるものである可能性が考えられる。今回の
発見は、皮膚の再生や種々の臓器でのがん治療の一助となることが期待される。

【新規ポリペプチドKastorとPolluksの欠損は不妊になる】
　精巣特異的に発現することが知られているlncRNAについて、タンパク質が産生される可能性を探索した結果、
Gm9999遺伝子を候補の遺伝子として見出した。興味深いことに、Gm9999は1つの遺伝子座から2種類の小さなタンパ
ク質を産生する可能性が示唆され、これらのタンパク質をKastorとPolluksと名付けた。Kastorタンパク質とPolluksタ
ンパク質が本当に産生されているのかを検証するために、KastorとPolluksタンパク質の末端にタグ配列をもつノックイ
ンマウスを作製し、KastorとPolluksタンパク質が存在することを証明した。さらに、KastorとPolluksの機能を推定す
るためにKastorとPolluksの結合タンパク質を探索したところ、KastorとPolluksは共に電位依存性アニオンチャネル 
(VDAC)と結合していることが分かった。同一遺伝子座から翻訳される、アミノ酸配列が異なる２つのポリペプチドが、どち
らも同じ分子（VDAC）に強く結合するということは、予想外の結果であった。
　VDAC3欠損マウスは、精子ミトコンドリア鞘の形態異常により精子の運動性が低下し、雄性不妊になることが知られて
いた。そこで、KastorとPolluksの両方を欠損するマウスを作製したところ、VDAC3欠損マウスと同様に、雄性不妊を
示した。さらに、走査電子顕微鏡を用いてこれらの精子ミトコンドリア鞘を観察したところ、KastorとPolluksの両方を欠損
する精子ミトコンドリアも、明らかな形態異常を示し、この形態異常はVDAC3を欠損した精子ミトコンドリアと非常に類似し
ていた。このミトコンドリアの形態異常は精子の運動性の低下を引き起こし、その運動異常によって最終的に不妊になるこ
とが分かった。以上の結果から、KastorとPolluksがVDAC3依存性のミトコンドリア鞘形成に必須な役割を果たし、それ
が雄の生殖機能に必要であることが分かった。
　本研究では、これまでlncRNAと思われていたGm9999が、実はKastorとPolluksという2種類の小さなタンパク質
を産生しており、それらが精子ミトコンドリアの形態制御を担っていることを明らかにした。KastorとPolluksは共にヒトを含
む哺乳類に広く保存されており、これらの生物では、共通した機能を持つと考えられる。精巣特異的な遺伝子の機能解析
は、男性不妊の原因解明だけでなく、これらを標的とした避妊薬の開発への展開が期待される。

計 画 研 究 班 ／ 研 究 成 果 報 告



遠藤 斗志也 松本 俊介
京都産業大学
生命科学部
教授

研究代表者 研究分担者

九州大学
農学研究院
助教

https://endolab.jp/wp/

11

【Spf1によるERに誤配送されたミトコンドリアタンパク質の再配送】
　細胞内のタンパク質配送は正確に行われ、配送に失敗したタンパク質はただちに分解除去されるものと考えられてき
た。しかし最近当研究室の発見を含め、タンパク質の誤配送は一定の確率で起こり、誤配送タンパク質には配送のやり
直しをする機会がありうること、「配送の品質管理」の機構があることがわかってきた。ミトコンドリアに誤配送されたテー
ルアンカー（TA）タンパク質は、ミトコンドリア外膜のAAA-ATPアーゼのMsp1が膜から引き抜き、これがサイトゾルの
GETシステムの助けによりERに移行、ERで分解されるか配送をやり直すかが決まる（Matsumoto, Ono et al., JCB, 
2022）。一方、酵母ER膜のP-type ATPアーゼSpf1が欠損すると、ミトコンドリア外膜のTAタンパク質や一部のNア
ンカータンパク質がERに誤局在する。さらに誤配送基質の発現をオフにしてからSpf1の発現を誘導すると、誤配送され
たミトコンドリア外膜タンパク質がERから減少し、ミトコンドリアへの局在が回復することを見出した。様々なミトコンドリア
外膜タンパク質についてSpf1欠損に伴うERへの誤局在の有無を調べたところ、ミトコンドリア上で複合体をつくるタンパ
ク質はERに誤局在しにくかったことから、複合体をつくらずにミトコンドリア外膜からサイトゾルに抜けやすいタンパク質が
確率的にERに誤局在することが考えられた。一方で、新規合成されたNアンカーミトコンドリア外膜タンパク質も、過剰
発現するとSpf1欠損株ではいったんERに蓄積すること、蓄積したNアンカータンパク質はSpf1を発現すると本来の目
的地であるミトコンドリアに移行することが分かった。さらにSpf1が存在する野生型株でも、新規合成直後にNアンカーミ
トコンドリア外膜タンパク質の一部はERに移行し、それが次にミトコンドリアに移行することがわかった。ミトコンドリア外膜
タンパク質のERへの誤配送は、SRP経路など既存のERへのターゲティング経路には依存しなかった。したがって、ミトコ
ンドリア外膜のTAタンパク質や一部のNアンカータンパク質は、ミトコンドリアへの局在経路が曖昧であるためERへの
誤配送が起こりやすく、これらのタンパク質のミトコンドリアへの正しい局在化は、Spf1によって誤配送タンパク質がER膜
から引き抜かれて配送やり直しを行うことで実現することが考えられた。

【Msp1，Spf1によるペルオキシソームタンパク質の再配送（遠藤・松本）】
　Msp1は一部がペルオキシソーム膜にも存在する。ペルオキシソームのTAタンパク質Pex15は、Pex19-Pex3経路
でペルオキシソームに局在することが知られている。Pex19をオーキシンデグロン（AID）法により急速分解すると、新
規合成されたPex15はミトコンドリアに誤配送される。誤配送されたPex15はミトコンドリアのMsp1によって引き抜かれ、
Pex19は発現するとPex19-Pex3経路で再びペルオキシソームに戻ることが分かった。Pex19もSpf1も存在しない場合
は、Pex15はERに誤局在するが、Spf1を発現させるとミトコンドリアに誤配送される。しかしこのときPex19が発現すると、
ERに誤配送されたPex15はミトコンドリアではなくペルオキシソームに戻ることが分かった。このように、ミトコンドリア、ER、
ペルオキシソーム間でのタンパク質の正しい局在には、Pex19のようなターゲティング因子とMsp1やSpf1のような配送や
り直しを担う因子の存在が重要であることが明らかになった。

細胞内タンパク質の多重局在と
その制御機構の解明

05
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【クライオ電子顕微鏡を用いたMsp1/ATAD1による基質膜引き抜き機構の解析（松本）】
　Msp1がどのようにして誤配送タンパク質を認識し、膜から引き抜くのかという問いを解明するために、松本らは耐熱性
酵母Kluyveromyces marxianus 由来Msp1とゼブラフィッシュ由来ATAD1（Msp1のホモログ）について、クライオ
電子顕微鏡を用いた構造解析を行った。Msp1/ATAD1は、N末端に1つの膜貫通配列と1つのAAAドメインから構成さ
れている。松本らは、Msp1とATAD1の膜貫通配列を除いた可溶性領域のクライオ電顕構造を2.9〜3.2 Å分解能で決
定した（いずれもらせん階段状のホモ6量体構造）。これらの構造（一部は基質ペプチドの密度を含む）に基づき、 Msp1/
ATAD1は螺旋階段様に集合することで基質を取り巻きながら把捉する。次にM5-M6サブユニット間のATP加水分解に
よって基質から最も離れたM6サブユニットが解離し、ATPを取り込みながら新しいM1サブユニットへの交換が起こる。こ
のサイクルを繰り返すことで、Msp1/ATAD1は誤配送タンパク質の膜からのプロセッシブな引き抜きを可能にしているこ
とが明らかになった。

計 画 研 究 班 ／ 研 究 成 果 報 告
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【研究成果】
　近年、ゲノム情報の整備と質量分析計の高性能化によって一度に数千のタンパク質発現情報を取得できるようになっ
た。その一方で、ゲノムが内包するプロテオームの実体は未だ不明瞭である。特に、近年、ノンコーディングRNAからの
翻訳や、異常スプライシング、翻訳途上終結、ストップコドンのリードスルー、RAN翻訳などさまざまな非典型的翻訳が
見出されており、ゲノムには隠された広大な未開拓プロテオームの存在が示唆されている。これら未知タンパク質の同定
には大規模に取得したペプチドのMS/MSスペクトルを核酸配列から想定されるアミノ酸配列に照合する、いわゆる探索
型のプロテオゲノミクスが行われているが、このようなアプローチでは、ペプチド同定の信頼性の担保が極めて困難であ
る。本計画研究では、未開拓プロテオームの実体解明に資する「仮説駆動型プロテオゲノミクス」技術基盤を確立すると
ともに、プロテオームの特性や機能を包括的に理解するための様々な機能プロテオミクスの手法を開発し、これらを組み
合わせることでプロテオームの性質や機能の理解を目指した。

１）ハイスループット定量プロテオミクスのための技術基盤の構築
　短時間で多数のタンパク質を高い精度で定量でき、かつ高い堅牢な質量分析システムを構築した。本システムを用い
て、松本（有）班と共同でRpl3lノックアウトマウスにおける心臓の発現プロテオーム解析を実施し、心筋収縮や拡張型
心筋症に関連するタンパク質の発現量変化を見出した（Tateishi C. Nat. Commun. 2023）。次に、タンパク質抽出
なしにペプチド試料調製を可能とする新技術を開発し、プロテオーム試料調製の大幅な合理化に成功した（Hatano A. 
et al. J. Biochem. 2023）。本方法を利用して、オートファジーの不均一性に基づいてセルソーターで分離した微量細
胞におけるプロテオーム解析を行い、オートファジー活性の強弱がプロテオームに与える影響を明らかにした（Aoyama Y. 
et al. Cell Chem. Biol. 2023）。さらに、マルチウェルプレート上に固定した細胞を用いて、さまざまなプロテオーム解
析を可能とする技術を構築した（投稿準備中）。

2）仮説駆動型プロテオゲノミクスの構築
　複数の消化酵素を用いてタンパク質N末端を行う技術と新規仮設駆動型データ解析法を組み合わせることで網羅性
と信頼性の高いN末端解析プラットフォームを構築した。本法では、１プロテオームあたり5,000程度の既知N末端を同
定可能であり、総計10,000におよぶタンパク質N末端を検出可能であり、1200を超える非典型翻訳産物を同定するこ
とに成功した(投稿準備中)。
　これら新規ORFに由来するタンパク質の発現をより高い信頼性で評価するために、内部標準を用いた絶対定量系
が有効である。これまでに大規模なタンパク質絶対定量法であるiMPAQT(in vitro proteome assisted mass 
spectrometry for protein absolute quantification)を構築しているが、本法は標準的なタンパク質のみを対象と
しており、非典型翻訳等に由来するタンパク質を対象とするにはより自由度の高いプラットフォームが必要となる。そこ
で、任意の同定されたペプチドを連結した人工タンパク質をデザインし、これを用いて安定同位体標識体を大腸菌（ア
ミノ酸合成経路欠失変異株）にて生合成する系を構築した。それぞれの連結体には識別・定量するために定量タグ
（QuantiCode）を付加し、正確かつ容易に絶対定量を実施可能とした（Igami K. et al. Life Sci. Alliance 2024, 
Johmura et al. Science, 2021）。

未開拓プロテオームの同定・
定量技術の開発
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3）未開拓プロテオームを含むタンパク質機能の包括的解析基盤の確立
　機能未知のタンパク質を理解するためには、プロテオームワイドにさまざまなタンパク質機能や特性を計測する技術の
構築が必須である。そこで、プロテオームワイドにタンパク質の動態や機能を解析する技術の構築に取り組んだ。まず、タ
ンパク質の局在とタンパク質の動態の関係性を調べるために、pulsed SILC (pSILAC)法によるターンオーバー解析と
クロマチン濃縮法や化学分画法などの生化学的タンパク質分画を組み合わせることで、同一タンパク質であってもその
ターンノーバーが局在によって大きくことなることを見出した。さらに、翻訳後修飾の網羅的計測技術も構築し、T細胞シ
グナル伝達におけるアナログ-デジタル変換の分子実体の解明(Funasaki et al. iScience, 2023)や酸化ストレスによ
るタンパク質システインのレドックス状態の計測を行った（Kobayashi et al, bioRxiv, 2024）。
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【はじめに】
　近年、工学技術の深化に伴い、1分子生物物理学はその基礎・応用の両面において大きな発展を見せている。そこで、
本研究では、微細加工技術、自動ロボット技術などを駆使することで、タンパク質の機能を全自動かつ高い分解能で計測
できる新技術を開発し、未開拓タンパク質へと応用することを目指した。

【マイクロチップを用いた全自動1分子計測装置の開発】
　従来の1分子計測は熟練された技術を必要とするため、データ取得のスループットなどに問題を抱え、汎用性を拡張す
ることが困難であった。そこで、本研究では、1分子計測の汎用化に資するべく、マイクロチップを用いたタンパク質の1分
子計測を例として、それらの全自動化を目指した。具体的には、自動分注ロボットと蛍光顕微鏡を組み合わせるとともに、
相互通信系を実装することで、試料の調整から、マイクロチップへの導入、タンパク質機能の1分子蛍光検出に至る全工
程の自動化に成功した（図1、参考文献1, 2, 3）。

　実証実験として、CRIPSR-Casなどの新機能を有する未開拓酵素を標的とし、それらの活性の1分子計測に成功した。
ちなみに、本計測の鍵となるマイクロチップであるが、従来は半導体製造装置を用いて光造形法で作成していたが、プラ
スチックの射出成型による造形法を確立し、全自動化に向けた大幅なコストダウンと量産化を併せて実現した。

未開拓タンパク質の1分子
計測技術・デバイス開発
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図1　全自動1分子計測装置の開発
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5) Sakamoto, S. et al., Cell Rep Methods (2024) 100688
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【様々なタンパク質の1分子計測技術の開発】
　マイクロチップを用いた1分子計測では、オイルで開口部を封止した微小試験管アレイを利用する。そのため、従来汎
用される疎水性の高い蛍光団を用いたプローブの場合、そのまま1分子計測へ展開することは困難であった。そこで、
本研究では、1分子計測に最適化した親水性蛍光プローブを開発するとともに、未開拓酵素との反応点に細工を施すこ
とで、アイソザイムレベルでの識別が可能な、新規1分子計測技術を開発することに成功した（図2、参考文献4, 5）。
加えて、親水性蛍光プローブの量産技術を確立することで、標的酵素のレパートリーを大幅に拡張することにも成功し
た。

【さいごに】
　本研究では、多種の工学技術を駆使することで、タンパク質を全自動かつ高い分解能で計測できる新技術を開発し、
様々な未開拓タンパク質へと展開することに成功した。今後は、民間企業と連携して、マイクロチップや全自動計測装置
などのサプライチェーンを確立し、1分子計測に興味のある方々に手軽にご利用いただける環境を整備したいと考えてい
る。

図2　アイソザイムレベルの識別が可能な新規1分子計測技術の開発



08

太田 元規 福地 佐斗志
名古屋大学大学院
情報学研究科
教授

研究代表者 研究分担者

前橋工科大学
工学部
教授

http://www.force.cs.is.
nagoya-u.ac.jp/index.html

https://www.maebashi-it.
ac.jp/~sfukuchi/index.html

計 画 研 究 班 ／ 研 究 成 果 報 告

17

　本課題では、未開拓タンパク質についてアミノ酸配列などの情報基盤を整備するとともに、それらを解析して特徴を抽
出し、構造や機能などを推定する手法を研究した。

【lncRNA由来のタンパク質に関する研究】
　情報基盤整備として、lncRNAから翻訳されるタンパク質を著名な論文から収集し、データベース化した。データベー
ス化に際して、構造ドメイン同定や天然変性領域予測を実施した。ヒト心臓由来のlncRNAから翻訳される211タンパ
ク質について天然変性領域予測を行ってみると、天然変性率がプログラム毎に大きく異なっていた。これらのプログラム
をヒトプロテオームに適用した結果では、天然変性率に大きな違
いはない。天然変性領域予測プログラムの多くは、アミノ酸配
列のマルチプルアライメントの情報をもとに予測を行っているが、
lncRNA由来タンパク質では多くのタンパク質がホモログを持た
ない。このような配列では、マルチプルアライメントから得られる、
各サイトの残基の許容度といった進化的情報が含まれない。この
ため、マルチプルアライメントを利用する予測プログラムは、ホモ
ログ数により予測が不安定になるのではないかと考えた。そこで
複数のプロテオームに対し天然変性領域を行い、ホモログの数と
予測プログラム間の予測の一致具合を解析した。結果は予想通
り、ホモログの数が多いタンパク質の予測結果はプログラム間で
一致する傾向が見られた（図１）。また、マルチプルアライメントを
用いない予測法では、プログラム間の一致具合にホモログ数との
関係は見られなかった。このため、lncRNA由来タンパク質の天
然変性領域予測のプログラム間の食い違いは、ホモログの少なさ
によるものと推察した。

【IDEALの高度化】
　情報基盤整備のもう一つの取り組みとして、天然変性タンパク質データベースIDEALの高度化を実施した。IDEAL
は実験的に検証された天然変性領域の情報を、論文を精読して収集したデータベースである。天然変性タンパク質には
様々な機能が知られているが、翻訳後修飾サイトの提供やタンパク質との相互作用により、細胞内の情報伝達やタンパ
ク質の機能調節に重要な役割を果たしている。このような天然変性タンパク質の機能は状態遷移のダイアグラムとして
表現可能である。IDEALでは天然変性領域中の相互作用部位は、相互作用相手のタンパク質との複合体構造をもと
にアノテーションされている。この複合体PDB情報を基点とし、その前後に細胞内で起こる状態遷移を論文等から拾い
上げた。この情報をもとに、タンパク質名、相互作用相手、その結果起こること、等の情報をSBGN（System Biology 
Graphical Notation）ファイルとして出力するシステムを構築した。SBGNはシステムバイオロジーのために開発された
言語であり、世界共通のフォーマットで記述され、描画ソフトに読み込ませれば相互作用ネットワークや代謝経路のような
ダイアグラムを出力できる。現在186個の生物学的現象（Biological Process）を記述したダイアグラムを生成・公開

未開拓タンパク質データの収集・
特徴抽出・予測

図１：プログラム間の予測一致度（平均マシュー係数）。赤いほど
プログラム間の一致度が高い。



している（図2）。遷移図の元となるSBGNファイルはXML、SBGN-ML、RDFなどのファイル形式で見ることもできる。
また、これらのファイル及び遷移図のpngファイルはダウンロード可能である。

【DARUMAの開発】
　 天 然 変 性 領 域 予 測 プログラムDARUMA

（Disorder order clAssifier by Rapid and 
User-friendly MAchine） を開発した。天然変性
領域予測プログラムの中で精度が良いものの多くは、
位置特異的スコアマトリックス（Position specific 
score matrix, PSSM）を入力データとして利用し
ている。PSSMはホモロジーサーチを繰り返し行う
ため生成には多くの時間を要する。そこでPSSMを
用いず、AAindexデータベースに収録された20種
のアミノ酸についての500種以上の特徴量の数値
データを入力とすることで、計算の高速化を目指し
た。予測手法としては畳み込みニューラルネットワー
ク（Convolutional neural network, CNN） を
採用し、DARUMAを構築した。天然変性領域予測
プログラムコンテストCAIDで良い成績を収めたプロ
グラムとDARUMAの性能比較を行ったところ、予
測精度はPSSMを用いないプログラムの中ではトップで、PSSMを用い最も成績が良かったプログラムに近い精度を示し
た。一方、計算時間の比較では、DARUMAは他のPSSMを用いないプログラムと同様に平均0.5秒程度で１つのタン
パク質の予測を完了するのに対し、PSSMを用いた精度の良いプログラムでは4300秒以上を要した。PSSMを用いた最
も速いプログラムでも24秒かかっており、DARUMAは49倍早い。DARUMAは、複数のアミノ酸配列が入ったマルチ
FASTAファイルを入力した計算が可能だが、この場合、個別ファイルで実行するのに比べioが短縮され8倍程高速化さ
れた。その結果ヒトプロテオームの予測を20分程度で完了することができた。

　その他、液−液相分離、天然変性領域の進化、大きな生体高分子複合体の構造比較、AlphaFold2やAlphaFold 
DBを利用した研究などを実施した。

計 画 研 究 班 ／ 研 究 成 果 報 告
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図2：遷移図の例。レチノブラストーマ関連タンパク質リン酸化による転写因子活性化を示している

図3：DARUMAの出力例。青線のグラフで天然変性性向を示している。赤は予測
天然変性領域。



Meeting Report 1

　2024年6月11日から13日にかけて、第24回蛋白質科学会年会が開催され、領域主催のワークショップ「多面
的視点から捉える蛋白質の世界」（オーガナイザー：田口英樹先生、田中良和先生）が行われました。昨年の領域
会議は北海道の定山渓（札幌市南区）で開催されましたが、今回も、北海道札幌市での開催でした。現在の所属
は地元大阪の大阪大学ですが、４年ほど前までは、北海道大学で教員をしておりましたので、馴染みのある土地で
の開催でもあり、楽しみにしておりました。余談ですが、大学時代は、スキー部に所属し、クロスカントリースキーを
しており、北海道には毎年来ていたこともあり、昔から北海道好きです。

　蛋白質科学会年会ですが、普段はあまり参加することはなく、５年前に神戸で行われた日本細胞生物学会との
合同大会での参加以来でした。今回のワークショップは、会場の札幌コンベンションセンターの一番広い会場で、
小池亮太郎（名大）、新井宗仁（東大）、田中良和（東北大）、松本雅記（新潟大）、山崎智弘（阪大）、小野鈴花（京
産大）の６名からの発表が行われました。

　小池先生からは、これまでに解明されている巨大なタンパク質複合体の立体構造の中身に、どのようなものが含
まれているかを解析し、似たものが含まれるコミュニティがあるという話があり、さらに巨大構造を比較することがで
きる手法についてお話がありました。新井先生からは、タンパク質が最終的にとる構造を与えれば、どういう経路を
辿ってタンパク質がフォールディングされるかという昨今の構造予測ではできない問題を、AIではなく物理理論に
よって解決したというお話がありました。

　田中先生からは、タンパク質翻訳のリードスルーのお話がありました。ストップコドンを読み飛ばす際に、ストップコ
ドンの位置に、他のアミノ酸がどのように挿入されるかを、立体構造解析からエレガントに示されていました。領域
会議でも伺っていましたが、非常に興味深い現象で、この現象をうまく利用した生命現象もあるということでしたが、
なぜ生物がこうした状況を許容しているのか、その意義に興味をそそられました。また、ストップコドンの種類によっ
てリードスルーの頻度が異なるということ（TAAの場合にリードスルーが起こりにくい）、哺乳類細胞での起こると
いうことも伺い、コンストラクトを作成し、実験を行う際にも留意すべき点だと感じました。

　松本先生からは、質量分析のプロフェッショナルならではの解析から、翻訳開始の場所のばらつきを明らかにした
というお話がありました。このばらつきを生むメカニズムの中で、ポリアラニンの重要性やアラニンの伸長が関連す
る疾患との関連も議論されており、非常に興味深いお話でした。私は、本領域でサポートしていただいている、細
胞内で非膜性構造体の核になるタンパク質を大規模に探索するという話を行いました。こうした核となるタンパク質
はどういった配列や構造的な特徴を持つか、変異体を用いた解析からどういう機構で非膜性構造体を形成するか、
どういうRNAと相互作用して細胞内で機能しているのかといった、現在進行中の研究について話をさせていただ
きました。最後、小野先生からは、タンパク質再局在化の機構について、酵母を使った精緻な研究結果の発表が
ありました。このように、タンパク質の様々な局面について、まさに、 “これまでの常識にとらわれない視点”からとい
うこの領域のコンセプト通りの素晴らしいワークショップで、教科書的な内容から逸脱する“non-canonical”な現
象が多くあり、変わったものを理解したいという私の好みとも合うものでした。

　このワークショップ以外でも、最近のタンパク質の構造の予測や設計という今後の生物学のベースになっていく
ような研究も数多く発表されており、迫力ある発表を聴くことができました。また、ポスター会場では、かなり大きな

山崎 智弘 
（大阪大学大学院生命機能研究科 准教授）

第24回蛋白質科学会年会ワークショップ
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人だかりができているところもたくさんあり、非常に活気がある学会だと感じました。興味のある相分離関連のワー
クショップやポスターも複数ありました。例えば、ラマン顕微鏡を使った細胞内のRNA濃度の定量やレドックス状
態の解析、相分離誘導性のタンパク質の特徴の情報学的解析、特定のタンパク質の酸化還元状態の変化による
細胞内相分離の制御など、非常に興味深い話を聞くことができました。また、本学会では、米国留学時代の友人（関
山直孝、京大・理）が代表を務める学術変革（B）「動的溶液環境」のワークショップも行われており、NMR、物
理理論解析、合成生物学的なアプローチなどを用いた細胞内の相分離やタンパク質の凝集に関する発表もあり、
大変楽しむことができ、また旧交を温めることもできました。

　私は、RNAとタンパク質の複合体であるRNA-タンパク質複合体（RNP）の研究を行っています。皆さんご承
知のとおり、RNAとタンパク質という２つの生体分子が力を合わせた時に、それぞれが単独では成し得ない機能を
発揮できます。CRISPRやRNA干渉などはわかりやすい例ですし、RNPはリボソームやスプライソソームなどの
巨大な複合体を作り上げ、細胞内のインフラとしても働きます。私が研究対象とする細胞内の非膜性構造体は、こ
れらの巨大な複合体よりもさらに数百、数千倍大きな構造です。このようなことが可能になるのは、RNAがタンパ
ク質に比べて、非常に長い高分子であり、そこに、多数・多種類の多彩な機能を持つタンパク質を集めることがで
きるからだと思います。今回、様々なタンパク質の研究を伺いながら、今後もタンパク質を研究されている方 と々と
もに、RNPの研究を進めていきたいと感じました。

　今回は普段参加しない学会に参加したことで、これまで発表を聞いていただいたことがなかった方々にも話を聞
いていただけたのではないかと期待しております。また、発表されていた先生に直接お話を伺い、解析の相談をさ
せていただくこともできました。さらに、大阪に帰る前に、北海道大学の共同研究者の打ち合わせを行い、論文作
成に向けた有意義な議論もできました。このような機会をいただきましたオーガナイザーの田口先生、田中先生に
は、大変感謝いたします。

著者紹介など
山崎　智弘（やまざき　ともひろ）
大阪大学大学院生命機能研究科RNA生体機能研究室・准教授
略歴：京都大学農学部生物機能科学科卒業、京都大学大学院生命科学研究科統合
生命科学専攻修了（生命科学博士）、2011年Harvard Medical Schoolリサーチフェ
ロー、2014年北海道大学遺伝子病制御研究所・助教 /講師、2020年大阪大学大学
院生命機能研究科・講師を経て現職。
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　令和六年八月一日、朝7時頃。太陽が登りきっていない京都市内、気温はすでに三十度を超えているだろうか。
ペットとの散歩やランニングをする人とすれ違う。それに対抗するようスーツケースを引く。二条城の荘厳な空気を
感じ、京都御苑で歴史に思いを馳せ、鴨川のほとりで自分を俯瞰した。これぞ夏の趣か。暑さと目新しい環境にざ
わついていた心を整えた後、初参加となるマルチファセットプロテインズ若手ワークショップに臨むためハートンホテ
ル京都に足を運んだ。

　ワークショップは二日間に渡って口頭発表とポスター発表が行われた。私が4月に大学院に入学してから口頭発
表をする機会はこれで2回目となる。つまり全くのビギナーである。六つの大学と理化学研究所から集まった総勢
25名の先輩方から厳しくご指導いただけると思うと心が躍って、踊りすぎて舞台から姿を消しそうになる。当然、先
刻に静めた心の面影はすでにない。会場の前方にはスクリーンと椅子が並び、後方にはポスターが掲示されてい
る。受付を済ませ、開会まで手持ち無沙汰の時間、周囲に聞き耳を立てるとなにやら早速議論が交わされている。
席につき、初日午前中の自分の発表資料を眺めるうちに開会の挨拶が終わった。先行する口頭発表、きっかり15
分間流れるスライドに必死に食いついてメモを取る。発表が終わると質疑応答。時間にして発表の1/3だが自分に
とって情報量に大差はなかった。「なぜ初めて聞いた内容に対して的確な質問が思いつくのか」とても不思議だっ
た。

　自分の時間がやってきた。内容は散々で勉強・経験不足を痛感して初日を終えた。いや、終わっていない。夕食
とその後自由討論の時間が設けられている。しかし、この時間には先輩方の研究者としてではなく、人としての一
面が見られた。深い議論ができない自分にとって、先輩方がどのような価値観をお持ちでどのような人生を過ごさ
れてきたかを夜が更けるまで聞けたことが本ワークショップで得たもので最も今後の糧になった。前述の「なぜ初め
て聞いた内容に対して的確な質問が思いつくのか」という問いの答えをなんとなく知れた気がした。

著者紹介など
阿部　藤吉郎 （あべ　とうきちろう）
略歴：2024年新潟大学農学部応用生命化学プログラム卒業、同年新潟大学医歯学
総合研究科 医科学専攻オミクス生物学分野入学、現在に至る。
研究テーマ：質量分析計を用いたタンパク質複合体のターンオーバー解析
ここまでの人生の感想：恥の多い生涯を送って来ました。

阿部 藤吉郎
（新潟大学医歯学 総合研究科 M1）

2024年度 マルチファセットプロテインズ・若手ワークショップ

Meeting Report 2
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　大変光栄なことに、優秀口頭/ポスター発表賞を受賞することができました。若手ワークショップの参加者の方々
に私たちの研究の面白さが伝わって大変嬉しく思います。また、プロジェクトに関わってくださった共同研究者の方々
や七野研究室のメンバーに感謝申し上げます。

　私はミトコンドリア翻訳の制御メカニズムについて興味を持っています。今回はRibo-Seqをミトコンドリア翻訳の
解析に特化した新たな手法（MitoIP-Thor-Ribo-Seq）について発表させていただきました。通常のRibo-Seq
ではミトコンドリア翻訳の詳細な解析を行うことは難しいですが、MitoIP-Thor-Ribo-Seqは細胞内のミトコンドリ
アリボソームの状態を１コドン分解能で捉えることが可能です。この手法によってミトコンドリア翻訳における、1. 翻
訳のカイネティクス（翻訳開始速度・伸長速度など）、2. 暗号化された翻訳開始部位、3. mt- tRNA修飾のデコー
ディングやトランスロケーションへの効果、4. プログラムされた翻訳休止部位でのミトコンドリアリボソーム衝突（ダ
イソーム）など、様々な未知の制御機構・意外な翻訳の複雑さを明らかにすることができました。ミトコンドリア翻訳
の領域は技術的制約からあまり理解が進んでこなかった領域です。そういった意味でまだ見ぬ発見が眠る非常にや
りがいがある領域であると思っています。日々 ワクワクしながら研究できる環境に感謝しつつ、これからも全力で研
究を楽しんできたいと思います。

　若手ワークショップは非常にアットホームな雰囲気で、年の近い方 と々研究やラボ生活のことなど1日中語り尽くし
た有意義な時間であったと感じています。個人的には、飲み会の合間に近くの銭湯に行ったり、飲み会後の深夜に
鴨川を眺めに行ったりと少し羽目を外してしまいましたが、非常に楽しませていただきました。翌朝に発表を控えた
私を鴨川に連れ出した彼曰く、その効果があって賞を受賞することができたようなので、感謝したいと思います。冗
談はさておき、こういった会で知り合えた縁は今後も大切にしつつ、切磋琢磨できる関係でアカデミアを盛り上げて
いけるよう励んでいけたらと思います。

　最後になりましたが、若手ワークショップを企画・運営していただいた、小野さんはじめ関係者の方々に心より感
謝申し上げます。

脇川 大誠
（理化学研究所 七野研 リサーチアソシエイト）

伊藤 隼人 
（東京工業大学（田口班））

若手ワークショップ優秀発表賞受賞者のコメント

口頭発表（優秀賞）・ポスター発表（優秀賞）

口頭発表（優秀賞）

「Complexity and dynamics of in organello translation landscape assessed 
by high- resolution mitochondrial ribosome profiling」

Repeat Associated Non-AUG(RAN)翻訳における翻訳開始因子 eIF1A/eIF5B の機能解明
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　この度は優秀口頭発表賞に選んでいただき、誠にありがとうございます。大変光栄であるとともに、身が引き締ま
る思いです。審査をしてくださった方 を々含め、共同研究者の先生方、田口研究室のメンバーなど関係各位の方々
に心から御礼を申し上げます。私は公募班の町田先生(兵庫県立大)らが確立したヒト因子由来再構成型無細胞
翻訳系(Human PURE)を用いて見出した、RAN翻訳の制御因子の機能解析について発表しました。前回の領
域会議で話した内容の発展という形で、質疑応答では熱くディスカッションをすることができたことが、楽しかったと
記憶しています。また、前回の領域会議で出会った方、それ以外との方とも多くディスカッションをする機会が若手
WSの中で多くあり、コミュニティを広げることができたとも感じます。昨年の領域会議で出会った方は、前回からの
進展の顕著さ、新しく出会った方からは、興味深い研究のアプローチを学べた、など多くの方から刺激を受けること
ができました。またポスター発表では大きく異なるテーマを話したのですが、そちらでも多くの方に興味を持っていた
だき、大変勉強することができました。

　本領域の最終年度という節目を迎え、ひとつの区切りがついたと感じておりますが、今後もNon-AUG翻訳、
RAN翻訳という興味深い分野の研究を続けていきたいと考えています。

　最後に、今回の若手WSが盛況のうちに終了できたのは、運営にご尽力いただいた皆様のおかげです。改めて、
心より感謝申し上げます。

　この度は2024年度MFP若手ワークショップ・奨励賞に選定していただき、誠にありがとうございます。

　昨年、初めてMFP学術変革領域「マルチファセット・プロテインズ」領域会議に参加し、他大学の先生方や同
世代の学生の皆さんの豊富な知識量と研究に対する熱い想いに圧倒されたことを鮮明に覚えています。また、当
時は研究テーマを始めて期間が浅かったのですが、そのときに受賞された皆さんを見て「来年は賞を取りたい」と
研究に邁進する糧になりました。

　今回、「Proteomicsを用いたタンパク質N末端の多様性が局在に与える影響の解明」というテーマで発表を
させていただきました。新たな翻訳機構について挑戦的な内容の発表ではありましたが、参加された皆さんからい
ただく多様な視点からの議論やアドバイスの数々は大きな刺激になり、大変貴重な経験になりました。今後期待さ
れる研究として投票してくださいました皆様に感謝の気持ちでいっぱいであるとともに、皆様から頂いた期待に身の
引き締まる思いです。

　最後になりましたが、松本雅記先生をはじめ、日ごろから熱心に指導してくださる研究室の皆様、本当にありがと
うございます。今後もご指導ご鞭撻のほどよろしくお願いいたします。

五十嵐 梨紗 
（新潟大学（松本班））

口頭発表（奨励賞）

N 末端プロテオフォームが NIPA1 の機能に与える影響の解析
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Meeting Report 3

　この度は奨励賞に選定していただき、誠にありがとうございます。研究の話はまだ経験の浅い私には難しいの
で本WSに至るまでの話をしようかと思います。このWSのプログラムを初めて見たとき“若手WS”なのにB4が
私一人である上に修士の学生もほとんどいないことにかなり心配でした。というのも、人生で初めてのポスター制
作・発表に、研究室ゼミ以外で初めての口頭発表まで、若輩者の私は恥ずかしい思いをせずにやっていけるだろう
かと考えていました。なんとか結果を残せるようにとまずはスライド作りを始めました。ただ、スライドの違和感を減
らそうとすると図をほとんど自作することになりましたが、なんとかこだわりのものを作ることができました。おかげで
Power Pointのスキルが格段に上達しました。しかしWS開催10日前というところでポスター制作にまったく取り
掛かっていないということに気が付き焦り始めます。スライドをそのままポスターに貼りつけようかとあきらめの気持
ちも見えてきましたが、研究室の先輩であり本WSにも参加した稲本さんの応援もあってもうひと踏ん張りしようと
気持ちを切り替えて制作しました。そしてなんとか体裁の整ったポスターを作り終えました。このもうひと踏ん張りが
なければこの賞もいただけなかったので本当に頑張ってよかったと思います。またこの賞をいただけたのは、日ごろ
から実験や発表の指導をしていただいている松本俊介先生をはじめとして研究室の皆さんの助けがあってのことだ
と思い、心からの感謝を申し上げます。私がいただいていいものなのかと思いもしましたが、この賞を励みに研究を
していこうと思います。

塚原 佑飛
（九州大学農学部　生物化学研究室（MFPの所属：京産大遠藤班））

ポスター発表（奨励賞）

Clogger によるミトコンドリアストレスとその応答

　2024年9月2日から4日間にわたり、福岡のザ・ルイガンズにおいて、マルチファセットプロテインズ国際会議
「International Symposium on Multifaceted Protein Dynamics」が開催された。今回の国際会議は、
本学術領域最終年度の集大成として、領域設立当初から計画されていた。領域代表の東工大・田口英樹さんを
中心とし、また、名古屋大の松本有樹修さんが世話人を務めた。今回は、海外の著名な研究者8名に加え、山中
伸弥先生、大隅良典先生を含む国内の著名な研究者も多く招待され、ビッグネームから若手新鋭の研究者まで、
タンパク質研究の様々な分野において最前線で活躍している研究者が福岡の地に集結した。大隅良典先生、水島
昇先生がそれぞれ体調不良のため不参加となったのは大変残念であったが、それでも、4日間にわたり、レベルの
高い発表や議論がなされ、大いに盛り上がった会議となった。

2024年9月2日（月）〜5日（木）　福岡・ザ・ルイガンズ

マルチファセットプロテインズ国際会議2024福岡
International Symposium on Multifaceted Protein Dynamics ミーティングレポート

千葉 志信 
（京都産業大学 生命科学部 タンパク質動態研究所 教授）
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DAY1
　まず、初日の午後3時に、領域代表の田口さんにより、開会が宣言された。田口さんのopening remarksの中
では、領域の評価委員であり、この7月に逝去された田中啓二先生を悼み、黙祷が捧げられた。

　Session1は、遠藤斗志也先生（京産大）が座長を行い、稲田利文先生（東大）、富田野乃さん（東大）、親泊
政一先生（徳島大）、Judith Frydman（スタンフォード大）が登壇された。稲田さんは、リボソームの停滞を解
消する様々な分子機構に関する緻密で包括的な仕事の一端を発表された。富田さんは、ミトコンドリアの翻訳系
の精製再構成系を用いた翻訳終結の分子認識に関する結果を発表された。親泊さんは、腎臓がんに関与する特
殊リボソームによる翻訳動態と、それが腫瘍に与える影響についての網羅的な解析について発表された。Judith 
Frydmanは、翻訳のポーズが加齢によって増加する現象を線虫や酵母の系で示された。

　Session2では、まず、遠藤先生は、酵母のMsp1やSpf1が、誤局在した膜タンパク質を膜から引き抜くことで
正しいオルガネラへと再局在させるという発見と、そこから導き出された、タンパク質局在化における校正機構とい
う新たな概念について発表された。Manu Hegde（MRC）は、小胞体への分泌タンパク質のターゲティング経路
において、小胞体膜でSRPと相互作用することでリボソーム-新生鎖複合体を受け取る新たな因子を同定し、そ
の解析結果を発表された。Tom Rapoport（Harvard Medical School）は、これまであまり具体的な理解が
進んでいなかったペルオキシソームへのタンパク質輸送の分子機構について、基質タンパク質が核膜孔のような
メッシュからなる孔を通ってレセプタータン
パク質とともに輸送されること、そのキャリ
アタンパク質が、ユビキチン化され、AAA 
ATPaseにより引っ張られて再びサイトゾル
へと戻ることなど、斬新な結果を示された。
藤木幸夫先生（九大）は、カタラーゼの細
胞質-ペルオキシソーム間のダイナミックな
局在変化とそれを介した新たな酸化ストレ
ス応答機構について話された。いずれも、
新たなコンセプトを提唱するスケールの大
きな仕事であった。セッション終了後、夕食
と懇親会で初日の幕を閉じた（写真１）。

DAY2
　2日目には、口頭発表の4つのセッションとポスター発表が行われた。Session3では、まず筆者（千葉）が、バク
テリアの翻訳アレスト因子を網羅的に同定する中で見えてきたアレスト機構の普遍性と機能の多様性について発表
した。次に、Alexander Mankin（University of Illinois, Chicago）が、バクテリアのリボソームトンネルに侵
入して翻訳終結反応を停止する驚くべき抗菌ペプチドについての発表を行った。3番目に、領域代表の田口さんが、
大腸菌新規アレストペプチドの話や、翻訳中にリボソームのサブユニット間相互作用が不安定化する現象（IRD）、
さらには、IRDとリボソームスキッピングの関連などについて話された。新生鎖には「translation dynamics 
code」が内包されており、それを読み解くことが重要であるとのメッセージが印象的であった。

　Session4では、まず、今回の国際会議の世話人である松本有樹修さんが登壇され、non-coding RNAとし
て定義されるなどの理由でこれまで見過ごされてきたcoding sequence（hidden CDS）の生理機能について
発表された。個体レベルでの生理機能解析から、分子レベルでのメカニズム解析（例えば、Non-AUGコドンから
も翻訳が開始されることなど）にいたるまで、包括的な研究の一端を話された。次に、花田耕介先生（九州工業
大）は、シロイヌナズナのゲノムにコードされたde novo geneの網羅的探索とその機能解析について話された。
３番手として、山中伸弥先生（京大）が登壇された。iPS細胞の印象が強い山中さんであったが、翻訳開始に関
与する因子の研究を中心に、ベーシックな翻訳研究についての最近の成果を発表された。研究室の多くの人が翻

写真１：1日目終了後の夕食の様子
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訳関連の仕事をしているとのことであった。
技術的な限界により行き詰まっていた研究
が、CRISPR-Casシステムの開発によって
進展した話など、現場レベルでの話にも臨
場感があり、親近感の湧く発表であった。
ご多忙のため、限られた時間帯での参加と
なったようだが、ポスターも見て、若手の研
究者と議論もされていた（写真２）。ポスター
を聴いてもらえた若手の方にはとても素晴
らしい経験になったと思われるし、なんとも
羨ましい限りである！

　集合写真撮影とランチタイム終了後、ポスター発表が行われた。若手からシニアの研究者まで、全62題のポス
ターが発表され、活発な議論がなされた。ポスター発表は、3日目の午後にも行われた。
　ポスター発表終了後のSession5では、まず、浅川和秀先生（遺伝研）が、筋萎縮性側索硬化症（ALS）に関
わる凝集性タンパク質であるTDP-43について、凝集に関与するドメインを光遺伝学という独自の手法を用いて決
定される仕事を発表された。次に、田中元雅さん（理研）は、アミロイドの脱凝集における各シャペロンの役割につ
いての最近の研究成果を発表された。３番手の森戸大介さん（昭和大）は、もやもや病に関与する巨大タンパク質
ミステリンの生理機能と病態との関連について、最近の展開を踏まえて発表された。ミステリンの本来の生理機能
とその破綻による発症のメカニズムの理解が、ここに来て急激に進んできたようだ。

　この日最後のセッションであるSession6は、RAN翻訳がテーマであり、筆者が座長を務めた。トップバッターの
Laura Ranum（University of Florida）は、二本鎖RNA依存性プロテインキナーゼがRAN翻訳を制御する
こと、その酵素を阻害することで、病態を改善出来ることを示された。また、RAN翻訳産物に対する抗体も、症状
を改善することを示した。２番手の石黒亮先生（法政大）は、ALSの原因遺伝子の多くがRNA結合タンパク質をコー
ドしていること、それらがmRNAのグアニン四重鎖構造に結合することに着目し、自然界に存在するリチウムの2
種類の安定同位体のグアニン四重鎖構造に与える影響の違いとその病態リスクに関する研究を発表された。３番
手のPeter Todd（University of Michigan School of Medicine）は、CGGリピートが原因となるRAN翻
訳の分子機構についての解析結果を報告された。このセッション最後の演者は永井義隆先生（近畿大）で、RAN
翻訳が引き起こす病態に影響を与える内因性因子を、疾患モデルショウジョウバエを用いて複数同定し、それぞれ
に異なるメカニズムでRAN翻訳を抑制し
症状を改善することを示す結果を発表され
た。本セッションからは、ノンコーディングリ
ピート病の発症機構の理解とその治療に
向けた基礎研究がリンクしながら急速に進
んでいるという印象を受けた。

　２日目のディナーは屋外でのバーベ
キューであった。天気にも恵まれ、爽やか
な気候の中、親睦を深めつつ、みなバーベ
キューを楽しんでいた（写真３）。

DAY3
　３日目は、午前中に口頭発表、午後からポスターセッション、その後、エクスカーションという流れであった。密度
の濃い国際会議で余裕のあるスケジューリングは大変ありがたいと感じた。まず、この日最初のセッション（Session 
7）では、永田和宏先生（JST生命誌館）が、ERのタンパク質やカルシウムの恒常性維持機構について話された。

写真２：ポスター会場にて

写真３：バーベキューの様子
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特に、最近発見された小胞体タンパク質ERp18が、亜鉛イオン依存的な機能変換によってカタラーゼ活性を獲得
し、過酸化水素の除去を行うことで小胞体や細胞内環境の維持を行っていることなどを話された。２番手の奥村
正樹さん（東北大）は、カルシウムイオン依存的な液胞形成と、その小胞体プロテオスタシスにおける役割につい
て話された。３番手の稲葉謙次さん（九州大）は、小胞体とゴルジ体における亜鉛イオンの恒常性維持機構と、そ
れぞれのオルガネラでの亜鉛イオン濃度の違いがタンパク質の局在を制御するという斬新な研究成果を発表され
た。このセッションの最後の演者はRichard Morimoto（Northwestern University）で、加齢にしたがって熱
ショックストレス応答が低下し、そのことが、プロテオスタシスの破綻を引き起こすとの研究成果を発表された。

　コーヒーブレイクを挟んでSession8が行われた。このセッションでは、独創的な技術開発を伴う研究が発表され
た。まず、小林穂高さん（徳島大）が、翻訳中のリボソームの一分子ライブイメージングと、それを利用した解析
結果を紹介された。合成直後のmRNAよりも少し時間が経った後のmRNAのほうが翻訳が盛んに起こるとの予
想外の結果を示された。２番手の七野悠一さん（理研）は、近接分子特異的なビオチン化とリボソームプロファイリ
ングを組み合わせた手法を開発し、細胞周期における局所翻訳の動的な挙動について最新の成果を発表された。
松本雅記さん（新潟大）は、質量分析を駆使し、非典型的な翻訳により生み出されたタンパク質群の直接的な検
出を試みた。その結果、アラニンの連続配列をコードした部位から非典型的な翻訳開始が起こることなど、新規の
非典型翻訳現象を発見された。産物を直接見ることの強みが感じられる発表であった。このセッションの最後の演
者、渡邉力也さん（理研）は、ナノポアデバイスを用いた一分子計測系を用い、高感度での酵素アッセイや短時間
での診断を可能にする技術について紹介
された。セッション全体として、クリエイティ
ブな技術開発を伴う独創性の高い発表の
連続であった。

　午前のセッション終了後、ランチタイム、2
回目のポスターセッションと続いた。ポスター
セッションは、１回目に劣らず盛り上がってい
た。午後３時からはエクスカーション（自由
時間）であった。私は近くの水族館（マリン
ワールド）に遊びに行った（写真４）。ホテル
のプールで楽しんだ人達もいたようである。

　この日のディナーは、マリンワールドを貸し切って行われた（写真５）。大きな水槽の前での立食パーティーは、ほ
とんどの参加者にとって経験がなく、海外からのゲストにも大変好評であった。学生・院生を対象とした優秀ポスター
賞の受賞者の発表も行われた。このような場所での表彰ということも相まって、受賞者にとっては、特別な夜となっ
たことだろう（写真６）。受賞者はもちろんであるが、受賞しなかった学生・院生の皆さんも含め、ここに至るまでの
努力とその成果に対し、心から祝福したい。

写真４：マリンワールドにて

写真５：水族館を貸し切ってのディナー 写真６：受賞者を囲んで
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DAY4
　さて、最終日である。午前中に2つのセッションが行われた。一つ目のセッション（Session9）のトップバッターは
三輪つくみさん（東工大）で、大腸菌のsmall heat shock proteinであるIbpAが熱ショックシグマ因子である
σ32を翻訳レベルで制御するという、新たな熱ショックストレス応答の制御機構について話された。次に、斉尾智英
さん（徳島大）が、大腸菌のシャペロンと基質タンパク質との局所的な親和性が基質分子全体のフォールディング
にどのように貢献するのかを調べた結果を発表された。局所的なholdingが分子全体のfoldingを促進するとの
概念を提唱された。Johannes Buchner（Technical University Munich）は、ヒトのがん抑制遺伝子産物で
あるp53タンパク質の凝集を防ぐ機構として、small heat shock proteinであるクラスタリンに着目し、クラスタ
リンがp53に結合し、多様なnon-native stateに維持することで、Hsp70による再生を促しているという話をさ
れた。Session9最後の演者、塩田拓也さん（宮崎大）は、大腸菌外膜タンパク質のアセンブリにおいて、普段は
必須でないとされるBamCコンポーネントが、L-form（大腸菌がペプチドグリカン層を失った状態）になる条件下
において必須となることを示した。

　最後のセッションであるSession10では、まず、太田元規先生（名古屋大）が、複数の天然変性領域予測プロ
グラムの比較解析の結果を発表された。特に、ホモログが多いものの予測は各プログラム間でより合致する傾向に
あるが、ホモログの少ないものについてはバラツキが多く、このことが問題であるとのことであった。一方で、異なる
プログラム間で予測が合致することが、必ずしも予測の正確さを保証していないとの議論もあり、印象的であった。
このセッション2番目の演者である平山尚志郎さん（東大）は、ユビキチン化されたタンパク質の核外への輸送（核
内へのインポートを防ぐ）機構について話された。特に、新規に合成されたタンパク質がユビキチン化を受けた場
合にそれらを認識するC6orf106の働きについて話された。最後に、体調不良でご欠席となった水島昇先生の代
理で、助教の江口智也さん（東大）が登壇された。江口さんは、ATG101の発現をリバーシブルにON/OFFで
きるマウスを開発し、神経の機能維持におけるオートファジーの重要性について検討した結果を報告された。オート
ファジーをブロックしてしばらくすると神経系の破綻に伴う運動障害が現れるが、オートファジーを回復させることで
運動障害が消失することを示された。一度発症した神経性の運動障害が回復するという結果は驚きであった。

　田口さんの閉会の挨拶の前に、ゲストスピーカー数名からコメントをいただいた。中でも、Richard Morimotoは、
このような国際会議が過去のタンパク質・シャペロン関連の特定領域や新学術領域時代から日本において脈 と々
受け継がれ、発展してきているものであることをリマインドした上で、日本のタンパク質研究のコミュニティが達成し
てきた成果を賞賛された。また、Manu Hegdeは、若手とシニア世代の研究者間で“phase separation”が見ら
れたとの指摘をした上で、世代を超えた交流をより促進することが重要であるとコメントされた。

　今回の国際会議の直前には、予測不能な挙動で日本列島を迷走していた台風10号（サンサン/珊珊）の影響も
あり、多くの方が、福岡にたどり着けるのかどうかヤキモキしたものと思われる。海外からのゲストも、不安を抱えな
がらの訪日となったようだ。蓋を開けてみれば、海外からのゲストも無事福岡に到着し、また、会期中は天気にも恵
まれ、素晴らしい国際会議となった。この会議を大変素晴らしいものにしてくれた松本有樹修さんとその研究室の
メンバーに、改めて感謝したい。
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　この度はMost Excellent Poster Presentation Awardに選定していただきありがとうございます。大変光栄
に存じます。

　今年のマルチファセットプロテインズの領域会議は国際会議で、私自身国際会議に参加するのは初めてでとても
刺激を受けました。

　昨年と同様に、今年もRPL41についてポスター発表を行いました。昨年の発表から大きく結論が変わった今回
の研究では、新たな視点を導入することで、
ディスカッションを活発に行うことができまし
た。この成果が評価されたことに、大変嬉し
く思っております。

　また、研究内容を覚えてくださっている方
も多くいらっしゃったことにも感謝しています。

　最後に、本研究の遂行に際してご指導し
てくださった当研究室の松本有樹修教授、
市原知哉助教ならびに先輩の皆様、後輩の
皆様に感謝しております。この場をお借りし
て深く御礼申し上げます。

平田 実奈
(名古屋大学 松本班 博士1年)

国際会議優秀発表賞受賞者のコメント

優秀ポスター賞

“Functional analysis of the non-essential ribosomal subunit RPL41”

　この度は、「Excellent Poster Presentation Award」に選んでいただき、誠にありがとうございます。わたし
は、小胞体へのグルタチオン供給経路の研究について発表させていただきました。レベルの高い発表が行われる
中で、受賞できたことを大変光栄に感じております。

　この研究テーマは、修士課程のころに着手したテーマでした。自身の所属する研究室では、ほとんどのメンバー
がタンパク質の品質管理や分解機構について研究を行っております。私たちのグループで、新しくグルタチオン輸
送体の候補因子を同定したものの、その因子が輸送の実行因子であることを示す決定的なデータを取ることに手
を焼いておりました。そんな中での発表でした。

堤 智香 
（京都産業大学 潮田研）

Discovery of a glutathione transporter constructing the redox environment of the ER
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　発表当日は、膜タンパク質や構造解析、再構成系を専門とされる先生方と、トランスポーターとしての性質や専
門的な解析技術についてディスカッションを交わすことができました。さらに、豪華な海外ゲストとも議論できたこと
は印象深いことでした。しかし実は、その議
論の中で厳しいコメントもいただいており、悔
しい思いをましたが、この研究テーマをさら
に深めるための良い刺激になったと感じて
います。

　最後に、本会議を運営くださった皆様に
心からお礼申し上げます。水族館の大水槽
前での、夕食と表彰式は忘れられないです。
また、自由に研究できる環境を作ってくだ
さった永田先生、日頃から厳しくご指導いた
だいた潮田先生、温かくサポートいただいた
研究室のみなさまにも感謝申し上げます。

　この度は優秀ポスター賞をいただき、誠にありがとうございます。本学会への参加を通じて、多くの学びと刺激
を得ることができました。特に、タンパク質の異なる側面に関する幅広い研究成果に触れる機会を得られたことは、
非常に貴重な経験であり、マルチファセットなタンパク質の世界への探究心がより一層深まりました。

　私のポスターでは、mRNAの年齢と翻訳の関係についての研究を発表させていただきました。mRNAには寿
命がありますが、その寿命を通じて翻訳効率が一定なのか、あるいは時間とともに変化するのかは、未だ分かって
いません。この謎に迫るため、本研究では1分子イメージング法を用いています。具体的には、in situで翻訳活性
を観察するため、異なる年齢のmRNAにおいて、個々のmRNAと新生タンパク質を細胞内で可視化しています。
これら１分子について、時空間的な情報を含めて、１細胞ごとにイメージ解析を行っています。このアプローチにより、
mRNAの合成から分解に至るまでの寿命全体にわたり、翻訳がどのように変化し制御されているのか、mRNA
の年齢が翻訳に及ぼす影響について研究しています。

　この度、ポスターをご覧いただいた皆様に
は心より感謝申し上げます。いただいた貴重
なご意見やご質問は、今後の研究活動にお
いて新たな視点を与えてくださいました。引
き続き研究に励んでまいりますので、今後と
もどうぞよろしくお願い申し上げます。最後
になりましたが、日頃からご指導いただいて
いる泊幸秀先生、小林穂高先生、研究室
の皆様、そして本学会のオーガナイザーの
皆様のご尽力に、心より感謝申し上げます。

元起 寧那
(東京大学 定量生命科学研究所 RNA機能研究分野・ mRNA翻訳研究分野)

Imaging translation at different mRNA ages
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Meeting Report 4

千葉 志信
（京都産業大学 生命科学部 タンパク質動態研究所 教授）

国際会議サテライトミーティング・レポート
京都産業大学バイオフォーラム・タンパク質動態研セミナー

2024/9/6（金）

　2024年9月2-5日に福岡で行われたマルチファセットプロテインズ国際会議の翌日、国際会議に参加されていた
4名の海外からの研究者が京都産業大学に招かれ、サテライトミーティングとして、「京都産業大学バイオフォーラ
ム・タンパク質動態研セミナー」が開催された。講演者は、イリノイ大学シカゴ校のNora Vázquez-Laslop博士、
Alexander Mankin博士（ホスト：千葉志信）、
ハーバード大のTom Rapoport 博士、オックス
フォード大MRCのRamanujan Hegde 博士（ホ
スト：遠藤斗志也）の4名であり、それぞれ、「A 
Lasso-Peptide Inhibitor of the Bacterial 
Ribosome（Vázquez-Laslop 博士）」、「A 
Ful ly-Integrated Protein Synthesis 
Machine (Mankin 博 士 )」「Mechanism 
of protein import into peroxisomes

（Rapopor t 博士）」、「Orphan protein 



quality control - health and disease（Hegde 博士）」という演題で講演を行った。京産大および近隣の大
学から、教員、研究員、学生らが聴衆として参加した。抗菌ペプチドやリボソーム工学、タンパク質の細胞内局在
や品質管理などのトピックで講演と活発な議論が行われた。マルチファセットプロテインズ国際会議とタイアップし
てのサテライトセミナーであったが、来訪者にとっては、最先端のサイエンスに触れる素晴らしい機会になったものと
思われる。
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　リピート病に関する国 際シンポジウ
ム「Repeat Expansion Disorders: 
Unveil ing New Aspects of the 
Central Dogma」が、永井 義隆先生（近
畿大）、森 康治先生（大阪大）をオーガナ
イザーとして2024年9月6日にTKPガーデ
ンシティ京都タワーホテルにおいて開催さ
れた。本会は、直前まで福岡市で行われて
いたマルチファセット・プロテインズ国際会
議のサテライトシンポジウムという位置付け
で、同会に来訪されたLaura Ranum先生（フロリダ大）、Peter Todd先生（ミシガン大）に加え、領域外から国
内の新進気鋭のリピート病研究者である塩田 倫史先生（熊本大）、中森 雅之先生（山口大）、金蔵 孝介先生（東
京医科大）を京都にお招きし、ご講演いただいた。

藤野 雄三 
（近畿大学医学部脳神経内科 研究員）

国際会議サテライトミーティング・レポート
国際シンポジウム

「Repeat Expansion Disorders: Unveiling New Aspects 
of the Central Dogma」開催報告
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　リピート病は、ゲノム中の短いリピート塩基配列が異常に伸長する遺伝子変異によって発症する一群の神経筋
疾患であり、近年ゲノム解析技術の発展に伴って次 と々新たなリピート病が同定されていることから、神経内科学
や神経科学におけるホットトピックスの1つである。今回のシンポジウムにおいても、平日開催にも関わらず、国内外
から42名もの参加者が集結し、会議は大いに盛り上がりを見せた。Todd先生と森先生には、病的なリピート関連
AUG非依存性翻訳（RAN翻訳）の制御分子・機構に関して、未発表のデータを交えて研究をご紹介いただいた。
塩田先生、金蔵先生には、異常伸長したリピート配列から産生されるリピートRNA・リピートペプチドの毒性機序
に関して、生理的な液-液相分離動態の撹乱という観点を交えてご講演いただいた。これらの研究は、単にリピー
ト病の分子病態にとどまらず、リピート配列の生物学的意義や、生理的に存在する非AUG翻訳などセントラルド
グマの新たな側面についても示唆を与えるものであり、科学的探究心と好奇心を刺激された。

　加えて印象的であったのは、このような分子病態研究を基盤として、治療開発が精力的に展開されていたことで
ある。例えば、Ranum先生は病的リピートペプチドを標的とした抗体療法を、また中森先生はリピート配列のゲノ
ム不安定性を抑制する小分子化合物の治療効果を、それぞれモデルマウスで実証されていた。加えて、永井先生
による脊髄小脳失調症に対するアルギニン療法や、中森先
生による筋強直性ジストロフィーに対するエリスロマイシン療
法など、リピート病患者を対象とした臨床試験でも有望な結
果が報告され、いよいよこれらの神経筋難病が治療可能な
時代が迫っていることが期待された。

　このように、当該分野のトップランナー達による講演は、い
ずれも大変エキサイティングで魅力的な内容であり、休憩時
間を含め参加者間で絶えず活発なディスカッションが続いた。

　本シンポジウムは、研究者間の交流と新たなアイデアの創
出を促進する場として、非常に有意義なものとなった。本会
で築かれた、分子生物学・神経科学・神経内科学・遺伝学・
薬学など多分野にまたがる有機的な結びつきを大切にして、
リピート病の病態解明と治療開発の突破口をさらに切り開い
ていきたいと感じている。最後に、本会シンポジスト、参加者
の皆さま、事務局スタッフ、そして共催いただいたマルチファ
セット・プロテインズ関係者の皆さまに深く感謝申し上げます。



Meeting Report 5

　第47回日本分子生物学会年会（2024年11月27-29日、福岡国際会議場）にて本領域と関連するシンポジウム
「再定義される翻訳研究の常識」（オーガナイザー：田口英樹、松本有樹修）が催された。このシンポジウム開催
のきっかけは、年会長の木村宏さん（筆者と同じ所属、同じビルで一つ下にラボがある）から、年会指定のシンポ
ジウムの枠をいただいたことにある。そこで、マルチファセット・プロテインズ計画班の松本有樹修さんに声をかけ
て新たな視点で翻訳研究を進めている演者を選定したという次第である。演者は以下の通りである。

　阿部 洋（名古屋大学）　　：多様なCap構造を有するmRNAの高純度合成法とその生物学的機能

　伊藤 弓弦（東京大学）　　：ミトリボソーム特異的なtRNA相互作用およびLRPPRC-SLIRP複合体を介した
　　　　　　　　　　　　　 mRNA結合の構造基盤

　田口 英樹 (東京科学大学)：酸性アミノ酸に富んだ配列の翻訳リスクとプロテオームへの影響

　山中 伸弥（京都大学）　　：翻訳開始におけるeIF4G2の役割

　松本 有樹修（名古屋大学）： Hidden ORFとその発現制御メカニズム

　森田 斉弘（大阪大学）　　： Cross-talk between mTORC1, mRNA translation,
　　　　　　　　　　 　      and energy metabolism in cancer

　門脇 寿枝(宮崎大学)　　：小胞体膜上でのストレス依存的な翻訳時分解の分子機構

　永井 義隆 (近畿大学）　　　：神経疾患リピート病におけるリピート関連AUG非依存性（RAN）翻訳の制御機構

田口 英樹 
（東京科学大学 総合研究院 細胞制御工学研究センター）

第47回 日本分子生物学会年会 シンポジウムレポート
「再定義される翻訳研究の常識」
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　２時間１５分の枠で８人ということで、一人の持ち時間は議論時間を含めて全員１５分間、年会指定のシンポジウ
ムの縛りのために英語で行われた（演者が全員日本人であったことと英語発表であるという事前周知が十分でな
かったので、筆頭演者の阿部さんはシンポジウム開催１０分ほど前に英語発表であることを知り、一瞬慌てたようす
もあったが、つつがなく、しかも時間内に発表を終えられた）。

　内容は、有機化学でのmRNA合成やクライオ電顕解析などを含む分子レベルから疾患に関する非典型的な翻
訳まで幅広く翻訳研究の新常識を披露していただいた。

　特筆すべきは、演者の一人がノーベル賞学者の山中伸弥さんだったことであろう。ただし、今回はiPS細胞の
話しではなく、NAT1という非典型的な翻訳開始因子について話していただいたし、持ち時間も他の演者同様15
分である。NAT1（eIF4G2）は山中さんが米国留学中に発見して1997年に報告した因子でNAT1を欠損する
とES細胞は分化できずに未分化な状態を維持したまま増殖を続ける（山中ら、Genes Dev. 1997, EMBO J. 
2000, PNAS. 2017）。山中さんはこの発見からES細胞の研究を開始し、その後のiPS細胞の樹立に至った経
緯がある。山中さんが特別講演ではない一般講演するのは20年ぶりくらいということでNHKの科学番組の取材
陣が来ていた。どのように紹介されるのか楽しみである。

　なお、本シンポジウムの会場は本年会の最大会場の福岡国際会議場のメインホールだったのだが、山中さんの
集客力もあいまって非常に多くの聴衆に恵まれた。事後の年会事務局からの連絡によると最大で会場参加者338
名、ライブ配信視聴者42名だったということだ。オーガナイザーとしては、非常に多くの方々にホットな新たな翻訳
研究をお届けして、活発な議論が展開できたのは嬉しい限りである。
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Information

●	第24回　蛋白質科学会年会ワークショップ
　	2024年6月11日（火）〜13日（木）
　	オーガナイザー：田口	英樹（東工大）
																												田中	良和（東北大）

●	 2024年度　マルチファセット・プロテインズ若手ワー
　	クショップ
　	2024年8月1日（木）〜2日（金）ハートンホテル京都
　	世話人：小野	鈴花（京産大）

●	マルチファセットプロテインズ国際会議
　	「International	Symposium	on	Multifaceted	
　	Protein	Dynamics」
　	2024年9月2日（月）〜5日（木）	福岡（ザ・ルイガンズ）
　	世話人：松本	有樹修（名古屋大）

Information : 活動記録

●	京都産業大学バイオフォーラム・タンパク質動態研
　	セミナー（MFP国際会議・サテライトミーティング）
　	2024年9月6日（金）京都産業大学
　	世話人：遠藤	斗志也（京産大）・千葉	志信（京産大）

●	国際シンポジウム「Repeat	Expansion	Disorders:
　	Unveiling	New	Aspects	of	the	Central	Dogma」
　	（MFP国際会議・サテライトミーティング）
　	2024年9月6日（金）TKPガーデンシティ京都タワーホテル
　	オーガナイザー：永井	義隆（近畿大）・森	康治（大阪大）

●	2024年度　第2回領域会議
　	2025年1月15日（水）東京科学大すずかけ台キャンパス
　	世話人：田口	英樹（東京科学大）

●	第11回　MFPランチオンセミナー　（オンライン）
　	日時：2024年12月19日	12:00	PM~
　	演者：田中	良和（東北大学）
　	演題：「クライオ電顕単粒子解析の技術紹介」

●	第10回　MFPランチオンセミナー　（オンライン）
　	日時：2024年10月18日	12:00	PM~
　	演者：小林	穂高（徳島大学）
　	演題：「1分子mRNA翻訳イメージングの技術紹介」

●	第９回　MFPランチオンセミナー　（オンライン）
　	日時：2024年1月19日	12:00	PM~
　	演者：茶谷	悠平（岡山大学）
　	演題：「タンパク質配列に秘匿された「遺伝暗号」の
													解読と制御に向けて」

●	第8回　MFPランチオンセミナー　（オンライン）
　	日時：2023年7月31日	12:00	PM~
　	演者：内藤	哲　(北海道大学)
　	演題：「翻訳アレストが強い／弱いというのは
　													どういうことか？	in	vitro系でのパルス翻訳実験」

●	第7回　MFPランチオンセミナー　（オンライン）
　	日時：2023年3月13日	12:00	PM~
　	演者：遠藤	斗志也・小野	鈴花　(京都産業大学)
　	演題：「ATPaseを介したミトコンドリア-ER間の
　										膜タンパク質の再配送」

●	第6回　MFPランチオンセミナー　（オンライン）
　	日時：2022年12月20日	12:00	PM~
　	演者：千葉	志信	(京都産業大学)
　	演題：「翻訳アレストを応用したタンパク質動態解析」

Lunch on Seminar : マルチファセットプロテインズ・ランチオンセミナー

●	第5回　MFPランチオンセミナー　（オンライン）
　	日時：2022年10月24日	12:00	PM~
　	演者：永井	義隆(近畿大学)
　	演題：「神経変性疾患におけるリピート関連AUG
　										非依存性翻訳（RAN翻訳）」

●	第4回　MFPランチオンセミナー　（オンライン）
　	日時：2022年6月27日	12:00	PM~
　	演者：渡邉	力也（理化学研究所）
　	演題：「マイクロチップを用いた1分子計測とその応用」

●	第3回　MFPランチオンセミナー　（オンライン）
　	日時：2022年3月28日	12:00	PM~
　	演者：松本	有樹修（九州大学）/
													七野	悠一（理化学研究所）
　	演題：「リボソームプロファイリング（Ribo-seq）の
													発展と応用」

●	第2回　MFPランチオンセミナー　（オンライン）
　	日時：2022年1月31日	12:00	PM~
　	演者：太田	元規（名古屋大学）
　	演題：「AlfaFoldと天然変性領域予測」

●	第1回　MFPランチオンセミナー　（オンライン）
　	日時：2021年11月29日	12:00	PM~
　	演者：松本	雅記（新潟大学）
　	演題：「未開拓プロテオーム研究を支える基盤技術：
													質量分析」
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Column

　本領域の基本コンセプトは、従来見えていなかった、見ようとしなかった、見ることができなかった、「タンパク質
の世界」の新たな面（ファセット）を開拓する、ということで、領域のシンボルは多くの「ファセット」を有して光り輝
くダイヤモンドである。ということで、領域発足後に卒業生が私にくれるギフトは、このロゴにちなんだモノが多い。
2021年3月の卒業生たちのマルチファセット的なランプ（手作り！）は以前のニュースレターのコラムに書いた（ニュー
スレターvol.1(2021) p20「マルチファセットプロテインズ的ランプ？」）。その後ももらっているけど紹介していなかっ
たので紹介したい。

2023年3月卒業生
　これは「ストームグラス」と呼ばれているモノでいろいろな形
の商品が販売されている。容器に密閉された樟脳（しょうのう）
の結晶形が天気によって複雑に変化するので天気予報に使える
ということだ（それほどの精度はないようだが）。

これをひっくり返すと、ダイヤモンド的になる！

2024年3月卒業生
　今年3月は、ダイヤモンド型の3Dジグソーパズルをもらった。パーツは41ピース。
　ゼロから始めて完成させようとしばらくもがいたが、できそうもないので、答えを見ながら完成させた（パズル好き
だが、パズルを解くのが得意ということでは全然ない）。なお、3Dジグソーパズルは初めてだったが、なかなかうまくで
きていて、少しずつ形が整っていって、最後に見事に組み上がるのは快感である。
　かなりキレイだ。プラスチックではあるが質感もなかなかしっかりしている。

「マルチファセットプロテインズ」的なギフトあれこれ



　透明なので、何かひと工夫してできないかということで、調
べるとディスプレイ用のライトが市販されているようだ。それ
は買ってないが、手元にあるブラックライトを下に置いて光を
当ててみた。

　それなりにキレイに輝く。

　オマケとして、このダイヤモンドパズルと、マルチファセッ
ト・プロテインズのうちわを並べてみた。このうちわは、2023
年９月に定山渓で領域会議を開いた際に世話人の内藤哲さん

（北大）が作成してくれた代物である。

　本ニュースレターでも紹介しているように最終年度の今年度
は国際会議を催した。この会議で学生ポスター賞を実施したが、
その副賞の一つとして前回のブログで紹介したダイヤモンドの
3Dパズルを送ったのだ。以下は授賞式で受賞者3人との記念撮
影の一コマである。

　さて、受賞者のみなさんが送ったパズルを完成させたのか気
になるところである・・・。実際、このパズルだけだと私が嬉
しがっているだけかもしれないので、もう一つメインの副賞が
あり、そちらは現実的にみなが喜ぶものだったと思う。

　この写真の背景を見て、どこで撮ったんだと思われるかもしれない。この会議の最終日のパーティーはホテルの前に
ある水族館（マリンワールド）を夜に貸し切ったのである。夕刻より貸切となって、会議参加者はまず水族館をぶらぶら
と歩きながら内部を一通り見て、最後にマリンワールドの目玉の一つの大水槽前に到着する。そこで懇親会を行い、ひ
としきり飲み食いしたあとで、学生ポスター賞授賞式となったのだ。レベルの高いサイエンスを存分に楽しんだあとに
水族館でも楽しめて、参加者全員の印象に残るイベントとなったのはまちがいない。（田口英樹）
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R6年2月24日	 日本科学未来館コスタジオ+ハブスペース
　　　　　　　　「ミトコンドリアクエスト」＃1（遠藤	斗志也）
　　　　　　　　一般来館者向けに当研究室の研究対象であるミトコンドリアをテーマに、生物学を身近に感じてもらうためのイベントを開催した。3

階ハブスペースでは酵母の顕微鏡観察や知育エリア、書籍の展示などの体験企画を中心として、クイズワークを行った.	事前申込
者はラボツアーに参加し、研究室内の機器等を見学した。今回新たに3階のハブスペースではアガロースゲルにサンプルを打ち込
む体験コーナーを作った。研究室クエストでは顕微鏡エリアや大量培養エリアなどの見学、SDS-PAGEサンプル添加、Vitrobot
操作（常温）、菌体破砕機操作などの体験を開催した。その後、質疑応答時間を設け、参加者からラボツアーで思った質問や感想
を頂いて、さらなる交流を図った。

アウトリーチ
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R6年6月8日	 日本科学未来館コスタジオ+ハブスペース
　　　　　　　　「ミトコンドリアクエスト」＃2（遠藤	斗志也）
　　　　　　　　一般来館者向けに当研究室の研究対象であるミトコンドリアをテーマに、生物学を身近に感じてもらうためのイベント

を開催した。コスタジオではサイエンストークを行い、ミトコンドリアの最新の知識を分かりやすく説明した（Youtube
に動画を公開）。3階のハブスペースではアガロースゲルにサンプルを打ち込む体験コーナーを作った。サイエンス
トークでは、タンパク質の配送法は宛名がタンパク質に書き込まれているので宅配便に似ているが、配送には間違
いが起こりやすく、それをやり直すことで正しい住所への配送が実現すること（本領域の研究課題）にも触れた。	
https://www.youtube.com/watch?v=H93UWTDTlVc

R6年8月26-27日	高校生インターンシップ（東京工業大学すずかけ台キャンパス）（田口英樹）

R6年12月26日	 東京都立国立高等学校　サイエンスカフェ
　　　　　　　　「タンパク質科学が拓くこれからの生命科学」（田口英樹）



　このたび、マルチファセットプロテインズ・ニュースレター第4号をお届けいたします。ご多忙の中、多くの先生方、研究員、
学生の方々にご協力いただきましたこと、心より御礼申し上げます。本年度は領域の最終年度として、9月に、国際会議も開催さ
れました。名古屋大・松本有樹修先生をはじめ、国際会議の運営にご尽力くださいました松本研のメンバーの皆様のおかげで、と
ても素晴らしい国際会議になったと思います。また、8月には、京産大・遠藤斗志也研究室の小野鈴花さんを中心に、若手ワーク
ショップも開催されました。国際会議や若手ワークショップの様子は、ミーティングレポートや、優秀発表賞受賞者のコメントと
して、本ニュースレターで紹介しています。加えて、今号では、計画班員の研究成果もまとめて掲載しております。この5年間の
研究の進展の一端を感じ取っていただければ幸いです。

 マルチファセットプロテインズ・ニュースレターは、これをもちまして最終号となりますが、これまで多くの方に原稿執筆や情
報提供などをいただきましたこと、改めて深く感謝申し上げます。今後の皆様の研究が変わらず進展することを願っております。

ニュースレター編集担当：京都産業大学　千葉 志信

編　集　後　記

2025年2月　発行 編集人　千葉 志信　  発行人　田口 英樹
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ニュースレター第4号
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受賞情報
上田 哲大（永井班）（近畿大学 医学部 脳神経内科 元派遣大学院生）

第43回日本認知症学会	奨励賞
「DCTN1の機能欠損はストレス顆粒の動態異常を引き起こし、TDP-43凝集を促進する」

太田 元規（名古屋大学大学院 情報学研究科 教授）

2024年ノーベル賞からみる最新研究講演会	化学賞
「タンパク質の配列・構造相関」

小林 穂高（徳島大学 先端酵素学研究所 准教授）
　　　　　　（東京大学 定量生命科学研究所 客員准教授）

文部科学大臣表彰	若手科学者賞
「RNAサイレンシングの細胞内時空間動態/制御の萌芽研究」

日本細胞生物学会	若手最優秀発表賞
「細胞内においてmicroRNAはいつ・どこで機能しているのか？」

古畑 隆史（東京大学大学院 工学系研究科 助教）

第18回バイオ関連化学シンポジウム	講演賞
「直列型ユビキチン鎖の非酵素的修飾を介した標的タンパク質の分解経路制御」

石黒 亮（法政大学 マイクロ・ナノテクノロジー研究センター）

2024年度「第８回せりか基金賞」：一般社団法人せりか基金
「牟婁病（ALS/PDC）の危険因子と疑われるリチウム同位体効果の研究」


