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申請者らは疾患発症に関わる遺伝子の制御異常のうち、特にエピ

ゲノム異常に焦点を絞り基礎研究を行うとともに、その異常を標

的とした診断・治療法の開発を目指し研究を行っている。これま

でがんや感染の制御に関わるエピゲノム機構の解明を証明するなど、

エピジェネティクスの制御の生命現象における重要性を示す研究を行

ってきた。一方で、細胞の種類によって、自然免疫における各種イン

ターフェロン遺伝子の発現パターンが異なっていることが知られてい

る。最近、遺伝子病制御研究所のグループが肝細胞において、RIG-I

のリガンド刺激により、I 型 IFNs がほとんど誘導されなく III 型 IFNs が

優先的に軽度誘導されることを見出した（Sato S. et al. Immunity 

2015）。申請者らはこのメカニズムに内在する自然免疫におけるインタ

ーフェロン遺伝子の発現調節機構についてエピジェネティックな側面

から解析を試みる。特にこの自然免疫シグナルの研究を行っている遺

伝子病制御研究所のグループと共同研究を行うことにより、自然免疫

系パターン認識機構に関わるエピジェネティクスやそれを制御する因

子を明らかとし、自然免疫応答制御の可能性を解析することを目的と

する。 
研究内容・成果 
（1000 字程度） 

インターフェロン遺伝子発現誘導に着目し、そのエピジェネティッ

クな抑制を追究し、そのメカニズムについて追究した。特に白血病

細胞等のがん細胞を用いて、TAM（tumor-associated macrophage）
の誘導に関わるサイトカインの発現とエピゲノム修飾の関連を解析

した。その結果ヒストンアセチル化を認識する BRD4 の活性化が

TAM 関連サイトカインの発現状態を変化させることを見出した。今

後は肝細胞や小腸上皮細胞における I 型 IFN 産生誘導抑制メカニズ

ムの解析とその応用として RIG-I のリガンド刺激により、I 型 IFNs
がほとんど誘導されない現象について、ゲノムワイドな次世代シー

クエンスにより ChIP-Seq 解析や DNA メチル化解析を始めとする



エピジェネティックな制御を解析することを予定している。 
成果 【学会報告】 
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標的としての活用）Gene dysprogramming as cancer driver and 
therapeutic target-「Epigenetic Dysregulation in Gliomagenesis」 
Yutaka Kondo 第 74 回日本癌学会学術総会 名古屋 2015 年 10 月

8 日 
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