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　当研究室は2018年より医生物学研究所で研究を開始しました。教授の遊佐は博士課程修了後、イギリスで11年
間研究活動を行ってきました。また、樽本助教は米国コールドスプリングハーバー、西淵助教はフランスモンペリエに
て研究活動を行っており、国際経験豊富なラボスタッフです。　また、青木助教は医師でもあり、スタッフメンバーが様
々な研究バックグラウンドを持っています。 一緒に研究を行っていく大学院生、大募集中です。

　順遺伝学的手法とは、自分が着目する生命現象に関わる遺伝子を網羅的スクリーニング法を用いて同定する遺伝学的
研究手法の一つです。　まず最初に、興味のある表現形質に関わる遺伝子を同定し、次に候補遺伝子の詳細な機能解析
を実施するという手順で研究が進められます。　生命現象との関連がすでに確立した遺伝子を解析していけるので、研究
を有利に進めることができます。
　当研究室では、ゲノム編集技術CRISPR-Cas9システムを応用したCRISPRスクリーニング法を開発し、2014年に発表
しました。多くの研究室で使われるようになった技術ですが、 我々は、下の二つの研究分野に特に着目しています。

≪幹細胞研究≫
　ヒトES/iPS細胞は再生医療において細胞治療の供給源になるだけでなく、ヒトの病態を培養容器上で再現しその分子
メカニズムを解析するのに重要な研究ツールです。 ES/iPS細胞がどのように未分化性を維持し、どのように分化が進んで
いくのかを明らかとするため、CRISPRスクリーニングを用いて関連遺伝子の同定、解析を進める。

≪がん研究≫
　日本人の死因第一位はがんであり、約3.6人に1人ががんで死亡しています。 これまでに様々な治療法が開発されてはい
るが、有効な薬がないがん種もあります。 CRISPRスクリーニングを用いてがん細胞の増殖に関わる遺伝子を同定、解析
を行うことで、この増殖を止める方法（＝薬）を開発します。 現在は、血液がん、乳がん、卵巣がんに注力しています。

順遺伝学
CRISPRを用いた遺伝子スクリーニング法

がん研究
・ 乳がん卵巣がん治療薬の開発
・ 血液がんの新規治療標的の同定
・ その他のがんの新規標的の同定
・ 薬剤耐性機構の解析と克服

幹細胞研究
・ ヒトES/iPS細胞の未分化維持機構
　の解析
・ ヒトES/iPS細胞の細胞分化に関わ
　るの分子機構の解析
・ より効率の良い分化法の開発

研究内容
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