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§１．研究成果の概要 

 

太田グループが開発した TAQing システム（DNA切断酵素を細胞内で誘導的に活性化してゲノム

を多部位で切断し、再編成を誘発）を活用し、複雑な形質をもたらす遺伝子群を適切に付加／削

除した「最小改修ゲノム」を合成することを目指している。また、確立した方法により高効率で物質

生産が可能な人工酵母や動植物細胞などを作成する。 

2021年度に太田グループは、TAQing システムを用いて、有糸分裂細胞内での大規模ゲノム再

編成を介した効率的な遺伝子マッピング法を開発した（論文投稿中）。従来の自然変異によるマッ

ピング法と比較検討を行い、TAQing システムを用いることで目的の表現型に関わる責任遺伝子を

迅速に特定することに成功した。同定された遺伝子群を操作することで、目的の凝集性表現型を

有する最小改修ゲノムをもつ再設計人工酵母の構築に成功した。また、高温下でキシロース資化

エタノール発酵能を有するプロト人工酵母細胞を TAQing システムにより多数作製し、上記の方法

を活用して、有用形質を有する変異株に共通して存在する染色体領域を特定した。これにより、高

温下でキシロースのみからエタノールを合成する再設計人工酵母のデザインが可能になった。ま

た、タンパク質細胞内直接送致で TaqIを導入する TAQing2.0については、トルラ酵母および出

芽酵母を用いた成果を論文発表した１)。さらに、杉本グループで確立した線虫 TAQing 変異体の

ゲノム再編成について、短鎖および長鎖 DNAシーケンサーによる解析を行い、染色体再編成の

発生を確認した。 

田代グループでは、TAQing システムによるゲノム再編成を行う標的ヒト細胞種を、multicolor 

FISHによる染色体解析を用いて選定した。さらに、染色体 DNAの微細領域についての構造解析

を目的とした、オリゴ DNAプローブを用いた 3D-FISH法及びその画像解析法を確立した。舛本グ

ループは、長鎖合成 DNAをヒト培養細胞に導入し、エキストラゲノムを構築可能な組換え部位を

持つヒト人工染色体を新たに構築した。ヒト人工染色体の MLS へ多様な遺伝子の挿入が可能で

あることを確認し、植物用マーカー遺伝子を組込んだ 3)。杉本グループでは、TAQing2.0、Ex-

TAQing システムを多細胞生物である線虫に適用し、表現型の変化を伴う変異株を新たに複数取

得した。また、染色体再編成を観察するために multicolor FISH 法の線虫への適用を開始した。 
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§２．研究実施体制 

 

（１）太田グループ 

① 研究代表者：太田 邦史 （東京大学大学院総合文化研究科 教授） 

② 研究項目 

研究項目１．多様な表現型を示すプロト人工細胞の作製 

研究項目２．プロト人工細胞のゲノム情報を用いた最小改修ゲノム設計 

研究項目３．長鎖 DNA合成による最小改修ゲノム構築 

研究項目４．再設計人工細胞の評価とフィードバック 

 

（2）田代グループ 

① 主たる共同研究者：田代 聡 （広島大学原爆放射線医科学研究所 教授） 

② 研究項目 

研究項目２．プロト人工細胞のゲノム情報を用いた最小改修ゲノム設計 

研究項目４．再設計人工細胞の評価とフィードバック 

 

（3）舛本グループ 

① 主たる共同研究者：舛本 寛 （（公財）かずさ DNA 研究所先端研究開発部染色体工学研

究室 室長） 

② 研究項目 

研究項目１．多様な表現型を示すプロト人工細胞の作製 

研究項目３．長鎖 DNA合成による最小改修ゲノム構築 
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