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感染症は今なお世界中の子どもたちの脅威となっています。この問題を解決するため、
私たちは小児関連のウイルス感染症の研究を行っています。特に、ウイルスの細胞侵入
機構および化合物・ペプチド・糖鎖・抗体による侵入阻害機構の解明に注力し、ウイル
ス学的手法と構造生物学的手法を組み合わせたアプローチで研究を進めています。主要
研究項目としては、ウイルスの病原性の解明およびウイルス疾患に対する
予防・治療法開発の2つが大きな柱となっています。

新

 

連絡先・詳細はHPを御覧ください！
https://medvirology.infront.kyoto-u.ac.jp 

麻疹・ムンプスウイルス
コロナウイルス
エボラ・マールブルグウイルス

等のウイルス感染症研究を行っています。 

研究成果
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生命システム研究部門　 Department of Biosystems Science

バイオメカニクス分野　Lab of Biomechanics
教授 安達 泰治　 講師 オケヨ ケネディ　 助教 亀尾 佳貴　 助教 牧 功一郎

骨組織の機能的適応のバイオメカニクス

骨細胞による

力学刺激感知

骨梁の形態変化 海綿骨の形態変化 大腿骨の

機能的適応

生物の発生過程における細胞分化、形態形成、成長、さらには生体組織・器官のリモデリングや再生に

よる環境への機能的適応など、多様な生命現象における自律的な制御メカニズムの解明を目指し、力学、

生命科学、医科学を含む学際的研究を行っている。特に、細胞・分子レベルにおける要素過程と、それ

らの複雑な相互作用により組織・器官レベルにおいて創発される生命システム動態の本質を理解するた

め、「力学環境への適応性」と「構造・機能の階層性」に着目し、実験と数理モデリング・計算機シミュレー

ションを統合的に組み合わせたバイオメカニクス・メカノバイオロジー研究を進めている。

形態形成ダイナミクスの多階層バイオメカニクス

最近の研究業績
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4. Nakao N, Mori I, et al., J Biomech,117, 2021.

5. Kameo Y, Miya Y, et al., Sci Adv, 6:10, 2020.

教授　安達 泰治

医生物学研究所 1 号館 209 室

TEL 075-751-4853

E-mail adachi@infront.kyoto-u.ac.jp

URL https://www.infront.kyoto-u.ac.jp/laboratory/lab25/

連絡先

は周囲の力学環境変化

に応じてリモデリング

することで、外部形状や内部

構造を能動的に変化させる。

本研究では、力学刺激に対す

る骨構成細胞の協調的な代謝

活動が、骨組織の機能的適応

変化を引き起こすメカニズム

の解明を目指している。

骨

体組織の形態形成は、

組織から細胞・分子の

スケールにおける力の作用に

より、多階層で制御される。

本研究では、マルチスケール

の実験・シミュレーション、

人工ナノ・マイクロシステム

を駆使して、力学的観点から

形態形成ダイナミクスのメカ

ニズム解明を目指している。

生

研究概要

組織形態形成シミュレーション

白質

増殖

移動

小脳しわ形成

メッシュシート上の立体組織形成

200 µm

細胞による力感知の分子メカニズム

核内における DNA のナノ力学動態

１本鎖DNA 超らせん細胞核
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生体膜システム分野
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Fumiko Toyoshima
Yukako Oda
Riki Ishibashi
Ryo Ichijo
Yoshihiko Kobayashi

Laboratory of Tissue Homeostasis
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alexisvdb@infront.kyoto-u.ac.jp
genomics.virus.kyoto-u.ac.jp/alexisvdb
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Bioinformatics Research Team
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in response to LPS stimulation, Genome Biol., 19:138, 2018.

[3] Vandenbon A.*, Dinh V.H., et al., Immuno-Navigator, a batch-corrected co-expression database,
reveals cell type-specific gene networks in the immune system, PNAS, 113(17):E2393-402, 2016.
See also genomics.virus.kyoto-u.ac.jp/immuno-navigator/

NRGN

Treg

Itgb8

9



 Atsushi MOCHIZUKI 
 Takashi OKADA 

 Yuji SAKAI 
HP https://mathbio.infront.kyoto-u.ac.jp/ 

E-mail: mochi@infront.kyoto-u.ac.jp

92 6

1 ERBB1
ERBB2 ERBB3 ERBB4 ERBB

ERBB

4 ERBB

ERBB

4 ERBB
4 ERBB

 
Kobayashi K., Maeda K., Tokuoka M., Mochizuki A. and Satou Y. (2021) Using linkage logic theory to control 

dynamics of a gene regulatory network of a chordate embryo. Sci. Rep. 111, 4001. 
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germ layers in an early chordate embryo. Sci. Adv. 77, eabf8210. 
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Okada T., Mochizuki A., Furuta M., Tsai J-C.. (2021) Flux-augmented bifurcation analysis in chemical reaction 
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IRAK1-dependent Regnase-1-14-3-3 complex formation controls Regnase-1-mediated mRNA decay. eLife 110, 
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in the ERBB system Biophysical Journal 1121, 470–480. 
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幹細胞遺伝学分野　Laboratory of Stem Cell Genetics

スタッフ
教授　遊佐 宏介 (k.yusa@infront.kyoto-u.ac.jp) 助教　樽本 雄介　西淵 剛平　青木 一成

当研究室は2018年10月に発足した比較的新しい研究室です。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ちます。 一緒に研究を行っていく大学院生・研究員、大募集中です。

順遺伝学的手法とは、自分の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により同定する遺伝学的
研究手法です。 この手法を使い、着目表現形質に関わる遺伝子を最初に同定し、さらにこれら遺伝子の詳細な機能解析
を実施するという手順で研究を進めます。生命現象との関連がすでに確立した遺伝子に着目するので、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。 この技術を使い、現在は下の二つの研究分野に特に着目して研究を行っています。

≪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、全てのヒトに効く薬はありません。 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。 具体的には、血液がん、乳がん卵巣がんに特化しています。

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

参考文献
1. Behan FM. et al. Prioritisation of cancer therapeutic targets using CRISPR-Cas9 screening.

Nature 568:511 (2019)
2. Tzelepis K. et al.  SRPK1 is a therapeutic vulnerability in acute myeloid leukemia through its effects on

alternative isoforms of epigenetic regulators including BRD4.
Nature Communications 9:5378 (2018)

3. Li M. et al. Genome-wide CRISPR-KO screen uncovers mTORC1-mediated GSK3 regulation in naïve
pluripotency maintenance and Dissolution.
Cell Reports 24:489 (2018)

4. Tzelepis K. et al. A CRISPR Dropout Screen Identifies Genetic Vulnerabilities and Therapeutic Targets in Acute
Myeloid Leukemia.
Cell Reports 17:1993 (2016)

5. Koike-Yusa H. et al. Genome-wide recessive genetic screening in mammalian cells with a lentiviral CRISPR-
guide RNA library.
Nature Biotechnology 32:267 (2014)
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脳脳の発生・発達・成熟神経幹細胞の細胞分化
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Lab. of Virus-Host Coevolution
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