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【1】研究の概要 

[1-1]本研究の目的・概要 

本研究は、開始して 6 年目になる。引き続き

組織特異的なエピゲノム解析を進め、その全容

解明を目指した。新規ヒストン H3 バリアント

遺伝子群の機能解析をノックアウトマウスに

加えてノックインマウスの作製により進め、加

えてヒストン総量を調整するモデル解析を進

め、ヒストン置換・量的制御による遺伝子発現

制御の全貌解明を行っていくこととした。 
[1-2]研究の方法・経過 

昨年度に引き続き、新たなヒストンバリアン

トの解析対象を追加している。解析対象として

以下のヒストンバリアントの KO マウスを

C57/BL6を用いてゲノム編集技術Crispr/Cas9に
より作成した。竹本グループにより開発された

高効率に受精卵でゲノム編集を行う手法によ

り、14 種類のヒストン H3 バリアント遺伝子を

すべて破壊するマウスの作出を試みている。ま

た、ヒストン遺伝子の発現量をコントロールす

るラインの樹立を進めている。これらは徳島大

学にて飼育されオミクス解析に供与されてき

た。特に 1 細胞オミクス的手法により多面的に

表現型解析を行っている。マウスの樹立から、

解析までを九州大学生体防御医学研究所にて

体系的に行っており現在解析中である。また、

本年度はその解析に必要な技術開発も並行し

て行った。 
【2】研究成果 

[2-1]本共同研究で明らかになった研究成果 

昨年度に引き解析を行っており、クロマチン

に取り込まれ ないヒス トンバリ アント 
H3mm15 の解析を終えた。加えてマウス部分に

ついては別途執筆中である（投稿準備中）。同時

に、極めて少数の細胞を用いてエピゲノム情報

を取得できる「クロマチン挿入標識（Chromatin 
Integration Labeling: ChIL)」法を発展させた単一

細胞ハイスループット ChILseq 法を開発した

（投稿改訂中）法は、細胞を破壊することなく、

任意の転写因子やヒストン修飾などが存在す

る領域の塩基配列を増幅することができる。ま

た、複数抗体を用いて解析ができるため、遺伝

子発現を制御する転写因子の結合位置やヒス

トン修飾をハイスループット単一の細胞で測

定することが可能になった。 
[2-2]本共同研究による波及効果及び今後の発

展性 

本研究の進展に伴いヒストン遺伝子の生物学

的意義の全貌が明らかになりつつある。また、

同時に必要となる技術開発を行うことが可能

になったため、手法より深い解析が進みつつあ

る。特に本研究により開発された手法は、胚発

生や細胞分化の制御機構など生命現象を制御

する分子機構の解明に極めて有用であると考

えられ今後も継続的な成果発表を期したい。 
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