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１．研究実施の概要 
ゲノムプロジェクトによって、各種生物の代表種で、ゲノム全塩基配列の決定が進み、

やがては、それら生物のもつ遺伝子の全体像が明らかとなることが、本研究開始前には予

想できていた。ポストゲノムシークエンスの最も重要な研究課題のひとつが、ゲノム全遺

伝子のなかから、どれをどの程度に発現し利用するかを決定する機構の解明であると考え

て、本研究を開始した。 

細菌の遺伝子転写装置の分子的実体についての研究結果から我々は、転写酵素 RNA ポ

リメラーゼが、ゲノム全遺伝子から発現遺伝子を選択し、またそれぞれの発現水準を決め、

遺伝子間の発現水準の順位を決定していると考えた理論を提唱していた。その理論の実証

を最終目標として、(1) ゲノム全遺伝子のなかで発現されている遺伝子の同定と、(2) 発

現遺伝子が決定される機構の解明を目指した研究を実施した。研究対象としては、モデル

原核生物「大腸菌」（Escherichia coli）と、真核生物の代表として「分裂酵母」

（Schizosaccharomyces pombe）を利用した。また、RNA ポリメラーゼの機能特異性変化の

典型として、転写・複製のいずれにも関与する、稀な多機能酵素ウイルス RNA ポリメラ

ーゼについても解析した。 
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大腸菌ゲノムの解析から、遺伝子は約 4,000 と推定された。発現遺伝子を同定する目的

で、プロテオーム分析を行った。また、大腸菌 DNA チップを利用したトランスクリプト

ーム分析も並行して実施した。新規に開発した、分離精度が高い二次元電気泳動によるプ

ロテオーム解析により、約 350 の蛋白を同定し、従来のデータと統合すると、大腸菌菌体

を構成する約 500 種類の蛋白質が同定できた。定常期の大腸菌を分析し、対数増殖期から

の移行時期特異的に出現する、定常期蛋白を約 100 種類同定した。発現に時間差があるこ

とから、定常期適応過程は、一定の遺伝的プログラムで制御されていることが示唆された。

定常期移行に伴う、遺伝子発現ヒエラルキー変動プログラムを解析する目的で、分化時期

の異なる大腸菌細胞を物理的に分画する方法を開発した。パーコール密度勾配遠心法で、

浮遊密度の小さい対数増殖期の細胞から、密度が増加した定常期細胞までが、約 20 の集団

に分画された。各細胞集団が、独立の遠心バンドを形成することから、大腸菌形質分化が

非連続であることが示唆された。 

大腸菌遺伝子発現ヒエラルキー決定の分子的基盤は、転写装置の遺伝子間分配の制御で

あるとの仮説を実証する研究を展開した。RNA ポリメラーゼコア酵素約 2,000 分子は、先

ず７種類シグマ因子のどれかと会合してホロ酵素になり、さらに約 100－150 種類の転写因

子との相互作用で転写装置となる、２段階機能分化の実体を解明する目的で、７種類シグ

マ因子と約 65 種類の転写因子について、細胞内濃度を測定し、またシグマ因子については、

コア酵素結合強度を測定した。主要シグマ因子２成分（増殖期シグマ D と定常期シグマ S）

について、新に活性抑制因子アンチシグマを同定した。活性シグマ量を推定する目的で、

７種類シグマ因子それぞれのアンチシグマ因子の濃度測定も実施した。これらの全ての測
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定結果を統合して、細胞内のホロ酵素量の具体的推定に初めて成功した。７種類のシグマ

因子のうち、定常期発現遺伝子群の転写に関わるのは、シグマ S であることを示した。定

常期移行期や高浸透圧ストレス応答時に高まるグルタミン酸濃度を感知するセンサーが、

シグマ S 蛋白自体の C 端領域にあることを発見した。 

大腸菌転写因子の多種類について、試験管内転写反応で作用機構を解析した。その結果、

転写因子は、アクチベーター、レプレッサーを問わず、RNA ポリメラーゼと直接接触して

機能制御に関わり、さらに、転写因子は一般に、DNA 結合部位に応じて、転写促進と転写

抑制のいずれにも作用することを明らかにし、従来の転写因子二分類の概念の再考を迫っ

た。転写因子の RNA ポリメラーゼ上の接点、DNA 結合部位を迅速に同定する目的で、接

点依存的に接触相手を切断する人工プロテアーゼ・ヌクレアーゼ FeBABE を開発し利用し

た。多くの転写因子の作用機構と、RNA ポリメラーゼ接点を比較して、転写因子が転写に

与える影響は、RNA ポリメラーゼ上の接点に相関することを発見した。αサブユニットと

接触して作用するクラス I 転写因子は、プロモーター上流域 DNA に結合し、RNA ポリメ

ラーゼがプロモーターに安定に結合するのを支援する。一方、σサブユニットに接点のあ

るクラス II 転写因子はプロモーター近傍 DNA に結合し、転写開始複合体によるプロモー

ターDNA の局所的開鎖を助ける。なお、クラス III/IV の転写因子は、ββ’に結合し、転

写開始から終結に至る RNA 合成過程のどこかを制御しているものが多い。従って、最近

では、転写因子を純化し、RNA ポリメラーゼとの接点を先ず同定することで、作用機構を

知る研究戦略を採用することとした。 

転写因子の作用機構解析の一環として、転写開始機構を詳細に解析した。プロモーター

開鎖複合体（open complex）は、往々にして、オリゴヌクレオチド合成を繰り返し（abortive 

initiation）、そのまま反応を停止し、転写過程に移行しない moribund 複合体を形成すること

を発見した。クラス III/IV 転写因子 GreA/GreB は、moribund 複合体を、転写複合体に転換

する活性を示した。 

 

大腸菌研究グループ各研究室は、以下の役割を果たした。 

和田研究室（大阪医大）：二次元電気泳動 O'Farrell 法は、操作中での蛋白の変性が無視

できないので、新たに蛋白変性の原因となるラジカルや過酸化物を除き、しかも蛋白変性

剤 SDS を使わない二次元電気泳動（RFHR）法を開発した。これを利用して大腸菌プロテ

オーム分析をした結果、対数増殖期大腸菌には、約 1,000 種類の蛋白質が検出され、発現

遺伝子は、約 20－30％と推定された。検出された蛋白スポットの内、従来同定されたのは、

約 200 に過ぎない。末端アミノ酸配列と質量分析から、凡そ 350 の蛋白の素性を同定した。

これらを合わせると、二次元電気泳動で同定された大腸菌蛋白は、約 500 となり、解析が

進んでいる細菌では、最大のデータとなった。また、定常期で出現する蛋白約 100 種類を

同定し、それらの出現の時間経過を８日間に亘って追跡した。定常期遺伝子群が一定の順

序で発現するので、その過程を制御する遺伝子プログラムがあることを示唆した。 
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石浜研究室（遺伝研）：定常期移行過程の大腸菌が、分化段階に応じて、浮遊密度が増加

することを発見し、パーコール密度勾配遠心で、約 20 の均質細胞集団に分画することに成

功した。大腸菌分化過程の形質変化が、不連続であることを示した。各細胞集団を特徴付

ける分子マーカーを多数同定した。細菌の自然環境適応の分子機構解明へ、新たな突破口

を開いた。石浜研究室は、RNA ポリメラーゼの機能変換の分子機構を解明する、国際共同

研究を先導した。２段階のコア酵素機能分化過程のうち、第１段階のシグマ因子７種類に

ついては、様々の細胞培養条件で、細胞内濃度、コア酵素結合強度を実測し、ホロ酵素量

を理論予測した。また、第２段階の約 65 種類の転写因子に関しては、試験管内転写反応で、

作用機構を解析し、RNA ポリメラーゼ上の接触点を、影響を与える転写過程の間に密接な

相関があることを見いだした。クラス I 転写因子群は、αサブユニットに接触し、RNA ポ

リメラーゼがプロモーターに安定に結合するのを支援し、クラス II 転写因子はσサブユニ

ットに接触し、転写開始複合体によるプロモーターDNA の局所的開鎖を支援する。一方、

クラス III/IV の転写因子は、ββ’に結合し、転写開始から終結に至る RNA 合成過程のど

こかを制御しているものが多い。この発見があってからは、転写因子を純化し、RNA ポリ

メラーゼとの接点を先ず同定する研究戦略を採用することとした。この目的の為に、接触

すると、接触相手の接点周辺を切断する人工プロテアーゼ FeBABE を開発し利用した。 

 

田中研究室（東大）：大腸菌定常期に発現する遺伝子群の転写に関わるシグマ S を世界

に先駆け同定した。シグマ S は、定常期移行時期に発現される遺伝子群のみならず、高浸

透圧応答のために発現する遺伝子群の転写にも関わり、ストレス応答で上昇する細胞内グ

ルタミン酸濃度の上昇を、シグマ S 蛋白の C 端 16 アミノ酸残基領域で感受することを発

見した。 

 

嶋本研究室（遺伝研）：転写機構を詳細に解析し、転写因子の作用点の解析を行った。特

に、RNA ポリメラーゼや転写因子が、DNA シグナルに到達する過程で、非特異的に結合

した蛋白質が DNA 上をスライドすることが、シグナルへの集積効率を上げることに寄与

していることを実証し、またプロモーターで形成された転写開始複合体が、オリゴヌクレ

オチドを合成しながら、転写を継続するかどうかを決める制御があることを発見した。転

写因子 GreA/GreB に、この過程を転写伸長に引き戻す作用があることを示した。 
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分裂酵母のゲノム解析からは、約 6,000 の遺伝子の存在が示唆されている。転写装置は、

本研究で、RNA ポリメラーゼ I 及び II のサブユニット分子構成を同定し、各サブユニット

遺伝子を単離し、一次構造を決定した。真核生物の遺伝子発現包括制御の原理が、原核生

物と異なるかどうかを知る目的で、細胞内の RNA ポリメラーゼ量の測定を行った。この

目的の為に、各サブユニットを大量発現・純化し、特異抗体を調製し、細胞粗抽出液をイ

- 15 -



 

ムノブロット法で分析した。その結果、RNA ポリメラーゼ II の量は、細胞当り約 10,000

分子、ハプロイドゲノム当り 5,000 分子と推定された。大腸菌同様、転写基幹装置の数量

は、ゲノム全遺伝子よりは多くはない。サブユニット蛋白量の測定からは、RNA ポリメラ

ーゼ II の 12 種のサブユニットは、必ずしも、当量同調して合成されているのではないこ

とが示唆された。mRNA 量もサブユニット間で不均等であった。しかし、蛋白及び mRNA

のサブユニット間の合成比に差があるので、サブユニット遺伝子間での翻訳効率の差が示

唆された。なお、５種類のサブユニットは、３種 RNA ポリメラーゼ間で共有している。

RNA ポリメラーゼ I 特有のサブユニット濃度の測定を基礎に RNA ポリメラーゼ I の量を

推定できた結果、共通サブユニットの利用の割合が推定できた。 

RNA ポリメラーゼ量測定の結果、分裂酵母遺伝子発現ヒエラルキー決定の分子的基盤は、

再び、転写装置の遺伝子間分配の制御であるとの仮説を支持した。そこで、大腸菌で成功

したように、RNA ポリメラーゼの機能制御に作用する転写因子の探索とその作用機作の解

明に絞った研究を展開した。RNA ポリメラーゼ II については、先ず、12 種類のサブユニ

ット間の相互作用ネットワークと集合機構を同定した。大腸菌αサブユニット相同の

Rpb3-Rpb11 ヘテロダイマーを中核として、β相同の Rpb2, β’相同の Rpb1 の順に集合す

る様相は、基本的には、大腸菌と同じ機構であることが判明した。 

サブユニット集合機構の知見の基盤の上で、各サブユニットに直接作用する転写因子を

遺伝学的・生化学的方法を駆使して実施した。RNA ポリメラーゼ II に関しては、直接接

触する多数の転写因子を同定し、さらに接点に関しても、CTD 脱リン酸化酵素（Fcp1）が

Rpb4 と、転写伸長因子 TFIIS が Rpb6 と、mRNA3’端形成に関与する転写因子 Nrd1 が Rpb7

と相互作用をするなど、新知見が出た。一方、RNA ポリメラーゼ I に関しては、rRNA 合

成転写因子 RRN3 が、Rpa21（出芽酵母 RPB43 ホモログ）に作用することを同定し、加え

て、同サブユニットに作用する、新規の転写因子 Ker1p（Lys/Glu-rich 転写因子）を発見し

た。 

真核生物 RNA ポリメラーゼ II に特有の機能制御として、Rpb1 サブユニット C 端の

Tyr-Ser-Pro-Thr-Ser-Pro-Ser 配列の繰り返しがある。分裂酵母では、29 回の繰り返し構造の

うち、Tyr、Ser、Thr は、いずれもリン酸化のターゲットで、多数のリン酸化酵素候補が提

案されている。生体内でのリン酸化状態を知る目的で、リン酸化アミノ酸に対する抗体を

用いて解析した。その結果、Ser リン酸化が、転写装置を転写過程に稼働させる引き金に

なっていることを示唆した。分裂酵母では、リン酸化状態の制御でも、限られた RNA ポ

リメラーゼの利用制御がなされている。 

x   x   x   x   x   x   x 

分裂酵母研究グループ各研究室は、以下の役割を果たした。 

禾研究室（埼玉医大）：分裂酵母 RNA ポリメラーゼ I の 14 種類サブユニットの分子構成

を同定した。RNAポリラーゼ特有サブユニット I遺伝子５種類（rpa12、rpa17、rpa21、rpa42、

rpa51）を同定、遺伝子クローニングをした。３種 RNA ポリメラーゼ共通サブユニット５
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種類については、石浜研究室で単離同定されたので、ほぼ全サブユニット遺伝子を得るこ

とが出来た。各遺伝子を破壊した変異系統を作製し、生理機能を予測した。変異形質の相

補実験から、Rpa21 サブユニットが rRNA 合成転写因子 RRN3 と相互作用をすることが判

明し、またこのサブユニットに接点のある、新規転写因子 Ker1p を発見した。 

 

石浜研究室（遺伝研）：分裂酵母 RNA ポリメラーゼ II の全 12 種のサブユニット遺伝子・

cDNA を単離し、大量発現・純化をし、特異抗体を作製した。抗体を利用し、菌体内の全

12 種サブユニット量を測定することに初めて成功した。また、各サブユニット遺伝子の転

写開始点を同定し、また mRNA を測定して、翻訳効率を予測した。転写、翻訳いずれも、

12 種サブユニット間では、顕著な差があり、結果として、12 種サブユニットの細胞内含量

には、10 倍以上の差が認められた。その上で、サブユニット集合機構を解析し、大腸菌同

様に、サブユニットが順々に集合する逐次集合機構を明らかにした。細胞内 RNA ポリメ

ラーゼ II 濃度が、ゲノム全遺伝子数より多くないことが判明し、大腸菌同様に、RNA ポ

リメラーゼの特異性制御で、発現遺伝子が決定される可能性が示唆された。そこで、RNA

ポリメラーゼ II と直接接触する転写因子を、遺伝学的・生化学的方法で探索し、その上で、

接触相手のサブユニットの同定を進めた。 

 

２．研究構想 
平成８年、大腸菌を含めた各種モデル細菌のゲノム全シークエンス発表を控えた時期に、

本研究は提案された。予想されたゲノム全シークエンスからは、大腸菌全遺伝子は約 4,000

と推定されていた。しかし、大腸菌に同定される蛋白質の全種類は、凡そ 1,000 に過ぎず、

ゲノムに存在する遺伝子の多くは、実験室培養条件では、発現されないでいると推定され

た。しかし、自然界で大腸菌が様々の環境で生存する時には、ゲノムに存在する全遺伝子

から、必要なセットが選択され、遺伝子間では、蛋白の必要量に応じた発現水準の段差が

形成されているに違いない。そこで、本研究では、大腸菌がさまざまの環境で生存するた

めに必要な遺伝子セットを同定し、発現される遺伝子が選択される機構、遺伝子間で発現

水準の順位が決まる仕組み、即ち遺伝子発現ヒエラルキーが決定される機構の解明を目指

した。従って、この研究は、ゲノム全体を対象にして発現制御の全体像の解明を目指す、

全体論的研究であり、部分の解明のための強力な武器であった分子生物学の方法で、全体

の解明に挑戦する試みでもあった。 

遺伝子発現ヒエラルキー形成機構を説明する我々の提唱する仮説は、“転写装置”が転写

対象遺伝子を選択し、またそれぞれの転写水準を決定すると考えたモデルである。仮説の

根拠は、転写装置の基幹要素 RNA ポリメラーゼの総分子数は、遺伝子総数より少なく、

転写調節諸因子との相互作用で、特定遺伝子群だけを転写する特異性を獲得する現象の発

見に拠っている。「転写装置の特異性変換による遺伝子転写順位変動」理論が、大腸菌で実

証されれば、恐らく同じ機構が、真核生物でも作用していると考えられる。そこで、細菌
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を用いた研究成果をもとに、酵母及びウイルスを用いて、真核生物転写装置の基幹 RNA

ポリメラ−ゼと各種転写因子との相互作用による、転写装置の機能修飾を解析し、遺伝子

選択転写による発現ヒエラルキー形成機構の本質を解明することを目標に設定した。 

大腸菌グループでは、ゲノム全遺伝子を対象としたプロテオーム（大阪医大・和田研）

とトランスクリプトーム（遺伝研・石浜研、嶋本研）分析によって、発現遺伝子の全体像

を解析しながら、一方、RNA ポリメラーゼの転写対象遺伝子選択機能の変換を、転写因子

の RNA ポリメラーゼ上の接点同定と接触強度の測定、転写因子作用機構の解析と、細胞

内の転写因子濃度の実測から推定した（遺伝研・石浜研、嶋本研、東大・田中研）。一方、

分裂酵母グループでは、RNA ポリメラーゼ I （埼玉医大・禾研）、RNA ポリメラーゼ II （遺

伝研・石浜研）の分子的実体解析を先ず行い、その知見の上で、直接接触転写因子の同定、

作用機作、RNA ポリメラーゼ上の接点の同定を系統的に進めることで、機能制御機構を解

明することを目指す研究を実施してきた。 

 

３．研究実施体制 
 

原核生物研究グループ （大腸菌） 

代表者： 石浜 明 （国立遺伝学研究所分子遺伝研究系分子遺伝研究部門） 

  大阪医科大学物理学教室： 和田 明 

  国立遺伝学研究所分子遺伝研究系分子遺伝研究部門： 藤田信之  

  東京大学分子細胞生物学研究所： 田中 寛 

  国立遺伝学研究所構造遺伝学研究センター： 嶋本伸雄 

 

 

真核生物研究グループ （分裂酵母） 

代表者： 石浜 明 （国立遺伝学研究所分子遺伝研究系分子遺伝研究部門） 

  埼玉医科大学分子生物学教室： 禾 泰壽 

  国立遺伝学研究所分子遺伝研究系分子遺伝研究部門： 光澤 浩 

  国立遺伝学研究所分子遺伝研究系分子遺伝研究部門： 木村 誠 

 

 

ウイルス研究グループ （ウイルス） 

代表者： 石浜 明 （国立遺伝学研究所分子遺伝研究系分子遺伝研究部門） 
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４．ワークショップ・シンポジウム等 
 

 年月日   名称       場所     参加人数                 概要 

 

平成９年８月７－８日 

  CREST 石浜研究チーム 第１回全体会議 

  遺伝研・図書館セミナー室（三島） 参加人数 32 名 

  概要：CREST 石浜研究チーム・大腸菌、分裂酵母、ウイルスグループ参加全研究室、

全研究員の研究構想と、その背景・現状・意義等の報告と、関連研究者からの

質疑応答と助言５年間の具体的研究実施計画策定 

-------------------------------------------------------------------------------- 

平成 10 年６月３日  

  CREST 石浜研究チーム 第２回全体会議 

  東京大学山上会館（東京）  参加人数 25 名 

  概要：CREST 石浜研究チーム・大腸菌、分裂酵母、ウイルスグループ参加全研究室、

全研究員の研究進行状況の報告と、研究構想の再検討と修正、関連研究者から

の質疑応答と助言研究計画の修正 

-------------------------------------------------------------------------------- 

平成 12 年 12 月 25－26 日 

  CREST 石浜研究チーム 第３回全体会議 

  遺伝研・ゲストハウスセミナー室（三島）参加人数 27 名 

  概要：CREST 石浜研究チーム・大腸菌、分裂酵母、ウイルスグループ参加全研究室、

全研究員の中間報告と、プロジェクト終結までの研究構想提案と討論、関連研

究者からの質疑応答と助言研究終結に向けての実施計画策定 

-------------------------------------------------------------------------------- 

石浜研究チーム企画研究集会 

平成 11 年 12 月７－８日 

  転写制御ワークショップ 

  福岡シーホークホテル及び九州大学（福岡）参加人数 300 名 

  概要：我が国大腸菌転写研究関係者を招き、CREST 石浜研究チーム招聘研究者・Prof. 

S. Kustu (Univ. Calif., Berkeley) を交えて、大腸菌転写研究の先端的課題につい

て、研究討論会を実施した。 
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松正實編著)、朝倉書店 (1998)。 
 

1997 

Imai, T., matsuda, K., Shimojima, T., Hashimoto, T., Masuhiro, Y., Kitamoto, T., Sugita, S., Suzuki, 
K., Matsumoto, H., Masushige, S., Nogi, Y., Muramatsu, M., Handa, H. and Kato, S:  
ERC-tt, a binding protein for the papilloma virus E6 oncoprotein, specifically interracts 
with vitamin D receptor among nuclear receptos. Biochem. Biophys. Res. Comm. 233, 
765-769 (1997) 

 
Nishi, Y., Yamamoto, K., Yao, Y., Yamamoto, M., Nogi, Y. and Muramatsu, M.:  Isolation and 

characterization of cDNA encoding mouse RNA polymerase II subunit RPB14. Gene 
187, 165-170 (1997) 

 
Korobko, I.V., Yamamoto, K., Nogi, Y. and Muramatsu, M.: Protein interaction cloning in yeast of 

the mouse third largest RNA polymerase II subunit, mRPB31. Gene 185, 1-4 (1997) 
 
禾泰壽：分子細胞生物学辞典（村松正實編）、東京化学同人 (1997)。 
 

(2) 特許出願（国内 ３件、海外 ２件） 

国内特許 

「ガラクトース感受性を用いた逆ツー・ハイブリッド法」 

  発明者 ： 禾泰壽、石浜 明、村松正實 

  発明の名称 ： ガラクトース感受性を用いた逆ツー・ハイブリッド法 

  出願番号 ： 特願平 10-332458 

  出願日 ： 平成 10 年 11 月 24 日 

「ウイルス RNA ポリメラーゼの製法」 

  発明者 ： 本田文江、石浜 明 

  発明の名称 ： ウイルス RNA ポリメラーゼの製法 

  出願番号 ： 特願 2000-319156 
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  出願日 ： 平成 12 年 10 月 19 日 

「単細胞微生物の分離方法」 

  発明者 ： 石浜 明 

  発明の名称 ： 単細胞微生物の分離方法 

  出願番号 ： 特願 2001-356118 

  出願日 ： 平成 13 年 11 月 21 日 

 

国際特許 

「ウイルス RNA ポリメラーゼの製法」 

  発明者 ： 本田文江、石浜 明 

  発明の名称 ：  ウイルス RNA ポリメラーゼの製法 

  出願番号 ：  PCT/JP01/08476 

  出願日 ： 2001 年９月 27 日 

「単細胞微生物の分離方法」 

  発明者 ： 石浜 明 

  発明の名称 ：  単細胞微生物の分離方法 

  出願番号 ：  PCT/JP02/04718 

  出願日 ： 2002 年５月 15 日 

 

(3) 受賞、新聞報道等 

受賞 

和田 明： 日本植物生理学会論文賞 1999 年３月 

Naoki Sato and Akira Wada:  Disruption analysis of the gene for a cold-regulated RNA-binding 

protein, rbsA1, in Anabaena: Cold-induced initiation of the heterocyst differentiation pathway.   

Plant Cell Physiology 37, 1150-1160 (1996) 

 

新聞報道 

和田 明： 「プロテオーム研究用電気泳動法の開発」 

   日経バイオテク 1998 年 12 月 21 日号 

 

(4) その他特記事項 

開発試薬技術の製品化 

「RFHR (Radical-Free Highly Reducing) 法二次元電気泳動装置」 

   発明者 ：和田 明（大阪医大） 

   特許取得：日本エイドー㈱ 

   製品化 ：日本エイドー㈱ 
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「蛋白質及び核酸主鎖切断試薬 FeBABE (Iron-(2-romoacetyl) aminobenzyl EDTA)」 

  （蛋白－蛋白相互作用、蛋白－核酸相互作用の作用点同定試薬） 

   発明者 ：石浜 明（国立遺伝学研究所） 

   製品化 ：同仁化学㈱ 

 

研究推進・支援システムの確立 

１．「大腸菌転写研究センター」の構築（石浜 明） 

大腸菌ゲノム 4,000 遺伝子の破壊株の構築と、遺伝子ミクロアレーの供給による、

Transcriptome の共同解析システム（国内大腸菌研究者、破壊株作製：九大・三木健良研究

室、奈良先端大・森 浩禎研究室担当）及び大腸菌 Proteome 共同解析システムの構築（二

次元電気泳動法開発改良：大阪医大・和田 明研究室、京大・ウ研・和田千恵子研究室） 

 

２．「転写研究国際ネットワーク」の構築（石浜 明） 

RNA ポリメラーゼ（基本転写装置）と転写因子の専門家集団の協業を促進し、資材の共

同開発と共同管理利用システムの構築と、国際協力集団の構築、研究者交換による共同実

験プランの実施（大腸菌 70 種類転写因子純化標品及びそれらの抗体等の資材の備蓄と利用、

15 カ国 60 研究室参加） 
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