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　真核生物のゲノムDNAは、クロマチン構造を形成して細胞核
内に収納されている。クロマチンの最も基本的な単位構造である
ヌクレオソームは、およそ150塩基対のDNAがヒストンタンパク
質に巻き付いた構造体であり、それが数珠状に連なることで長大
なDNAを核内に収めている。クロマチンの構造は細胞の種類や
状態に応じて動的に変化しており、そのダイナミクスが遺伝子発
現や細胞運命を制御している。その制御メカニズムは、クロマチ
ンとその上に存在する多様なタンパク質によって構築される高次
構造と、それらの配置にあると考えられている。このようにDNA
配列の改変を伴わない細胞機能の制御機構はエピジェネティク
スと呼ばれ、転写、複製、および修復といった様々な核内反応の
根幹を担っている。したがって、細胞機能制御の根底にあるメカ
ニズムを理解するには、多様なクロマチン構造を詳細に解明する
必要がある。
　当分野では、構造生物学的な解析を主軸として、クロマチン構
造と細胞機能の関連を解明する研究を推進している。これまで
に、セントロメア特異的ヌクレオソーム、ヘテロクロマチン、核膜周

辺のクロマチンの基盤構造、および特殊なクロマチン構造である
オーバーラッピングダイヌクレオソームなどの立体構造を明らか
にしてきた。また、ヌクレオソーム上のDNAを転写する機構や、ヌ
クレオソームを介した自然免疫における自己・非自己識別機構、
さらにはDNA修復因子によるヌクレオソーム上でのDNA修復開
始機構など、多様な生命現象の構造基盤を解明してきた。さら
に、細胞核内から目的タンパク質を含むクロマチンを直接抽出し
てその構造を解析するChIP-CryoEM法を開発し、実際の細胞
内で機能していたクロマチンの構造を解析してきた。最近では、
凍結細胞を薄切片化し、細胞内のクロマチンを直接観察するクラ
イオ電子線トモグラフィー法を用いることで、核内におけるクロマ
チンの高次構造や動態の解明にも取り組んでいる。
　当分野は最先端のクライオ電子顕微鏡を独自に保有・運用し
ており、試料調製からデータ取得、構造解析に至るまでを一貫し
て遂行できる研究環境を整備している。この強みを活かし、多様
なクロマチン試料の構造解析を推進することで、細胞機能を支え
る分子基盤を明らかにし、生命現象の理解を目指している。
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Eukaryot ic genomic DNA is packaged in the 
ce l l  nuc leus as chromat in .  The nucleosome, 
the fundamental unit of chromatin, consists of 
about 150 base pairs of DNA wrapped around 
histone proteins , and polynucleosomes al low 
long genomic DNA to be stored compactly in the 
nucleus. Chromatin structure changes dynamically 
a cco rd i ng  to  ce l l  t y pe  and  s t a te ,  t he reby  
regulating gene expression and cel l fate. This 
sequence-independent genomic DNA regulation 
is known as “epigenetics” and is essential for 
transcription, replication, and DNA repair. Therefore, 
understanding cellular function requires detailed 
analysis of diverse chromatin structures.
Our laboratory studies the relationship between 
chromatin structure and cellular function, with 
structural biology as its core approach. We have 
determined the structures of centromere-specific 
nucleosomes, heterochromatin, chromatin near 
the nuclear envelope, and unusual nucleosome 
structures such as the overlapping dinucleosome. 
We have also clar if ied structural mechanisms 
underlying transcription through nucleosomes, 
nucleosome-mediated self discrimination in innate 
immunity, and assembly of DNA repair factors on 
nucleosomes.
Fur thermore, we developed ChIP-CryoEM, a 
method that directly isolates chromatin containing 
a target protein from cel l nuclei and analyzes 
its structure, enabling studies of chromatin that 
had funct ioned in cel ls . We are also apply ing 
cryo-electron tomography to observe chromatin 
in frozen cells and investigate its higher-order 
organization and dynamics.
Our laboratory operates high-end cryo-electron 
microscopes and has established an integrated 
environment for sample preparation, data collection, 
and structural analysis. By applying these strengths 
to diverse chromatin samples, we aim to uncover 
the molecular basis of cellular function and deepen 
our understanding of biological phenomena.
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