














衆力功ありーアカデミア創薬成功の要諦 

 

反町典子 ／ 東京大学大学院理学系研究科・教授、BINDS プログラムオフィサー 

 

 

大学院で免疫学研究に携わって以来、私は基礎免疫学・炎症学の研究に従事し、質の高い研究成果を

論文として発表し、それを次の研究費獲得へとつなげるというサイクルを愚直に積み重ねてきた。そんな自

分がアカデミア創薬に携わることになるとは思ってもおらず、最も驚いているのは他ならぬ私自身である。 

基礎研究者は、自らの知的好奇心に従って未知の生命現象を探究し、世界で誰も見たことのない景色を

目指して研究を続ける。その過程では、疾患治療につながる可能性を秘めたシーズが見出されることも少

なくない。しかし、その可能性を本気で治療へと結び付けようと舵を切ることは容易ではない。科研費の申

請書には「創薬への応用可能性」と記載しても、実際に創薬へ踏み出す覚悟を持つ研究者は決して多くなく、

私自身もその一人であった。日本のアカデミアには、こうした「磨けば輝く」シーズが数多く眠っている。それ

らを見出し、育て、創薬へと橋渡しするプラットフォームが BINDS である。 

幸運にも、私はアカデミア創薬の一つの大きな到達点に至ることができた。ここでいう到達点とは、取得し

た医薬品リード候補化合物について、アカデミア発としては極めて大規模な導出契約を締結したことである。

しかし、それは決して一研究室だけで成し遂げられたものではない。BINDS を介して結集した多様な専門

家が、それぞれの専門性を発揮し、創薬の実現という共通の目標に向かって協働した結果として実現した。

まさに講演タイトルのとおり、「衆力功あり」を体現した経験である。 

私たちが標的としたのは、免疫細胞のエンドリソソーム膜に局在する多機能アミノ酸輸送体である。難治

性自己免疫疾患である全身性エリテマトーデスを対象とし、創薬標的として極めて難易度の高い 12 回膜

貫通タンパク質に対して低分子阻害剤を創製するという挑戦的な研究を、BINDS の支援のもとで進めて

きた。 

本講演では、この挑戦に対して BINDS がどのような支援を提供し、企業導出へと結び付けたのかを紹

介するとともに、その過程で直面したさまざまな課題をどのように克服したのかを紹介しながら、アカデミア

創薬成功の要諦について私自身の経験をもとにお話ししたい。シーズを見極める目利きの存在、全国の異

分野研究者を適切なタイミングで結び付けるネットワーク、優れたメディシナルケミスト・薬理研究者との協

働、そして早期から知財戦略を構築し価値を最大化する知財専門家の支援。これら多様な専門性が堅実な

基礎研究と融合したとき、アカデミア発創薬は現実のものとなる。その「衆力」を最大限に引き出すプラット

フォームこそが BINDS である。 

 

略歴 

東京大学大学院医学系研究科修士課程修了(保健学修士)、大阪大学にて学

位[博士（医学）]を取得。 (財)東京都臨床医学総合研究所免疫研究部門常勤

研究員、東京医科歯科大学講師、国立国際医療センター研究所プロジェクト長、

東京大学医科学研究所客員教授等を経て 2025 年より現職。医科学研究所
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財団評議員, 日本学術振興会専門委員などを兼務。 

 
 



インシリコによるコロナ治療薬探索と今後の分子設計 

 

広川貴次 ／ 筑波大学医学医療系生命医科学域・教授 

 

 

新型コロナウイルス感染症（COVID-19）の世界的流行は、迅速な治療薬開発の重要性を改めて浮き彫

りにした。本講演では、COVID-19 パンデミック下で実施したインシリコ創薬による治療薬探索の取り組み

を紹介するとともに、近年進展が著しい AI を活用した次世代分子設計技術の展望について紹介する。 

2020 年、BINDS インシリコユニットでは、既存の承認薬を新たな適応症へ転用するドラッグリポジショ

ニングを目的として、新型コロナウイルス（SARS-CoV-2）の主プロテアーゼ（Mpro）を標的とした大規模

なバーチャルスクリーニングを実施した。約 8,000 種類の承認薬を対象に分子ドッキング解析を行い、標

的タンパク質との結合親和性を評価した結果、抗 HIV 薬ネルフィナビルを Mpro 阻害薬候補として、また

天然アルカロイドであるセファランチンをウイルスの細胞侵入を阻害する候補として見いだした。これらの候

補化合物はいずれも細胞実験において抗ウイルス活性を示し、ネルフィナビルは臨床試験へと進展した。本

研究は、タンパク質立体構造情報と計算科学を組み合わせることで、緊急時においても短期間で有望な薬

剤候補を見いだせることを実証したものであり、その成果は 2021 年に iScience 誌 1)に掲載された。 

後半では、この経験を踏まえて取り組んでいる次世代の分子設計技術について紹介する。Hit to Lead

段階の効率化を目的として開発した SINCHO（Site Identification and Next Choice）法は、リード

化合物の構造展開に適したポケットや反応点を予測する手法であり、その成果は 2024 年に J. Chem. 

Inf. Model.誌 2)に発表するとともに、GitHub を通じて公開した。さらに、SINCHO が推定するポケット

の物性情報を化合物生成 AI の報酬関数へ組み込むことで、標的タンパク質の特徴を反映した、より合理

的な化合物設計が可能となっている。現在は既知の Hit to Lead プロセスを再現できるプロトタイプを構

築し、実際の創薬研究への応用も進めている。本講演では、構造生物学、計算科学、そして生成 AI の融合

によって実現しつつある新しい創薬パラダイムと、その将来展望について概説する。 

【文献】 

[1]  Ohashi H. et al. Potential anti-COVID-19 agents, cepharanthine and nelfinavir, 

and their usage for combination treatment. iScience. 2021 Apr 23;24(4):102367. 

[2]  Kudo G. et al. Site Identification and Next Choice Protocol for Hit-to-Lead 

Optimization. J. Chem. Inf. Model. 2024 Jun 10;64(11):4475-4484. 
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領域研究チーム長を歴任。2021 年より筑波大学医学医療系教授。専門は計算科

学、構造生物学、バイオインフォマティクス、インシリコ創薬、人工知能を活用した分子設計研究。 
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染色体工学技術を基盤としたヒト化動物による創薬研究 

 

香月康宏 ／ 鳥取大学染色体工学研究センター・教授 

 

 

In vitro試験や動物実験によるヒトでの応答性予測の限界は、医薬品開発の成功確率を低下させる大

きな要因の一つである。これまで、薬物動態、免疫原性、毒性などの評価には主として齧歯類や非ヒト霊長

類が用いられてきたが、ヒトとの種差により十分な予測性が得られないことが多く、ヒトの生体応答をより正

確に再現できるin vivoモデルの開発が求められている。その解決策としてヒト化モデル動物が期待されて

いる。例えば薬物動態研究では、ヒト薬物代謝関連遺伝子を導入したモデルマウスが開発されてきたもの

の、多くの薬物代謝酵素遺伝子はMb単位の遺伝子クラスターとして存在するため、従来のプラスミド、

BAC、YACなどのベクターでは一部の遺伝子しか導入できず、本来の遺伝子発現や機能を十分に再現す

ることが困難であった。 

そこで我々は、哺乳類細胞内で自律複製・安定維持されるヒト人工染色体（human artificial 

chromosome: HAC）およびマウス人工染色体（mouse artificial chromosome: MAC）を独自に開

発し、Mb単位のヒト遺伝子クラスターをそのまま搭載できる染色体ベクター技術を確立した。さらに、この

HAC/MACベクターを用いてトランスクロモソミック（Trans-chromosomic: TC）マウスおよびラットを

作製し、ヒト21番染色体全長（35 Mb）、ヒトジストロフィン遺伝子（2.5 Mb）、ヒト薬物代謝酵素遺伝子ク

ラスター（1.5 Mb）、ヒト抗体遺伝子群（3.5 Mb）などの大規模ヒトゲノム領域を個体レベルで機能させるこ

とに成功した。これらの技術を基盤として、疾患モデル動物や各種ヒト化モデル動物を開発し、巨大ヒト遺伝

子の機能解析、疾患発症機構の解明、ならびに薬物動態評価や完全ヒト抗体創製など創薬研究への応用

を進めている。 

本シンポジウムでは、次世代染色体工学技術を基盤としたヒト化モデル動物の開発と創薬応用について

紹介するとともに、近年取り組んでいるデザイン可能な人工染色体構築技術など、次世代染色体工学の新

たな展開について紹介したい。 
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BSL3 対応クライオ電顕による病原体観察 

 

福原秀雄 ／ 北海道大学人獣共通感染症国際共同研究所・准教授 

 

 

現代の創薬やワクチン開発研究に於いて、生体高分子の構造解析は強力なツールの１つとなっており、迅

速な構造解析手法として近年クライオ電子顕微鏡法が汎用されている。北海道大学は感染症を研究対象と

し、薬学部としては国内でも初めてのクライオ電子顕微鏡を導入していた背景があり、新型コロナウイルス

（SARS-CoV-2）感染症のパンデミック発生を受けて、AMED-BINDS の支援により新たに 300kV の

クライオ電子顕微鏡を整備した。これを活用して SARS-CoV-2 の感染に重要なウイルス表面のスパイク

タンパク質や受容体 ACE2 との複合体、あるいは中和抗体との複合体構造を多数報告している。しかしな

がら、これらは構造解析のために安定化した組換えタンパク質を用いており、必ずしもウイルス粒子上での

性質を反映しないことに留意する必要がある。一方で、病原体そのものを解析するには、ヒトへの病原性が

高い病原体であるほど封じ込めレベルの高い管理区域内で取り扱う必要があるが、クライオ電顕のように

高価で複雑な機器を設置するには多くの困難があり、予め不活化した病原体を利用した解析に限られてい

た。演者らはオックスフォード大学や高エネルギー加速器研究機構、クライオ電子顕微鏡メーカーの協力の

下、独自の滅菌システムを構築することで、北海道大学の人獣共通感染症国際共同研究所においてバイオ

セーフティレベル(BSL)3までの病原体を取り扱うことができる特殊空調施設内にクライオ電子顕微鏡を設

置した。これを用いて、化学的な不活化処理を施していない SARS-CoV-2 の構造を世界に先駆けて観

察した。 

昨今、毎年のように発生している新興・再興感染症は、ヒトの生活圏拡大に伴い、野生動物が潜在的にも

つ病原体と接触する機会の増加を反映している。次世代の創薬あるいはワクチンの設計戦略において、病

原体の構造を本来の状態で観察できる技術は、今後のパンデミック対策にも不可欠な手法の１つとなること

が期待される。 

 

 

 

略歴 
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ナノクレイを用いた３D 培養技術の構築と活用 

 

辻川和丈 ／ 大阪大学大学院薬学研究科・特任教授 

 

 

天然スメクタイト族粘土鉱物ヘクトライトを、水熱合成法により人工的に再現した合成ヘクトライトは、ナノ

レベルの層状ケイ酸塩構造を有することから「ナノクレイ」と呼ばれている。このナノクレイを生命科学・創薬

研究領域において応用したいとの支援依頼を受け研究を開始した。通常の牛胎児血清入り培養液で培養

した大腸がん細胞株にナノクレイを添加したところ、通常接着増殖する細胞が自発的に凝集し、凝集塊を形

成した。その細胞凝集塊は増殖を続けながらも大きさが比較的一定に保たれた。マイクロアレイ解析では、

ナノクレイ添加により形成された凝集塊は、低酸素応答、細胞外マトリクス再構築や腫瘍微小環境形成に関

連する遺伝子群の発現上昇を認めた。このことは、ナノクレイ添加培養によりスフェロイドが形成されたこと

を示した。走査電子顕微鏡では細胞表面にナノクレイの存在は確認できず、蛍光標識ナノクレイを用いた解

析によりがん細胞内への取り込みが確認され、スフェロイド形成作用への関連が示唆された。 

生命科学・創薬研究では、これまで主に２次元（2D）培養法が利用されてきた。2D 培養は、簡便かつ低

コストで再現性に優れる一方、生体腫瘍の立体構造や腫瘍微小環境を十分再現できず、薬効評価の臨床

予測性に限界が指摘されている。そこでより生体に近い培養系である３次元（3D）培養法が種々構築され

ている。スフェロイド培養は、生体腫瘍に近い構造と腫瘍微小環境を再現し、薬剤に対しても 2D 培養より

臨床の効果予測に繋がるとされている。しかしながら、非接着プレートや特殊な培養液を用いる従来法では、

スフェロイドの大きさや形状のばらつき、実験間での定量性やコスト等の問題があった。各種がん細胞株を

用いて検討した結果、多くの細胞株でナノクレイ添加により安定したスフェロイド形成が認められたことから、

ナノクレイを用いた本手法は、使用している培養系へ容易に適用できる、簡便・低コストかつ定量性に優れ

た 3D 培養法となる可能性が示された。 

大阪大学の BINDS 連携・融合ユニットは、創薬標的の探索から、化合物ライブラリーを用いたハイスル

―プットスクリーニング、ヒット化合物のリード最適化までの一貫した創薬研究支援を行うとともに、創薬標

的の探索や評価に活用できるがん初代培養系も構築している。膵がん初代培養系にナノクレイを適用した

ところ、スフェロイド形成が誘導され、ゲムシタビンに対する感受性が2D培養系に比べて低下することが確

認できた。したがって、ナノクレイはスクリーニング効率を維持しながら臨床予測性を高める新たながん創

薬評価系への応用が期待される。BINDS 支援研究に基づき、本技術は ３D 培養試薬として実用化され、

産官学連携の成果として、第７回日本オープンイノベーション大賞文部科学大臣賞を受賞した。 
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ユニット連携による SBDD プラットフォームの構築 

 

津本浩平 ／ 東京大学大学院工学系研究科・教授 

 

 

創薬における構造展開は、アカデミア発創薬シーズの企業・公的創薬支援事業への橋渡しを通じ、医薬

品等としての実用化につなげる「医薬品としての価値の創造を担う」ステップである。アカデミア発の創薬シ

ーズは、有望な標的分子や化合物を含む一方で、企業が求める品質やスピードでの最適化には至らないケ

ースが多く、実用化までの橋渡しが大きな課題となっている。このような背景の中で、ヒット化合物の構造展

開（SBDD, Structure-Based Drug Design)を国内で強化し、リード創出を加速させるプラットフォー

ムをアカデミアで構築することは極めて重要な位置づけにある。SBDD は、標的蛋白質の立体構造情報に

基づき化合物の最適化を合理的に進める手法であり、従来の経験則に頼ったスクリーニングと比較して、

開発期間の短縮や成功確率の向上に寄与するものである。これにより、リード化合物創出のスピードと精度

を高め、アカデミア発創薬シーズの実用化率を向上させることが期待される。 

このアカデミアＳＢＤＤプラットフォーム構築に貢献するべく、私たちは筑波大学・広川貴次先生のグルー

プにインシリコ解析による候補化合物の予測と絞り込みを、創薬機構・安田公助先生のグループに合成展

開による化合物群の実装を、理化学研究所・山本雅貴先生のグループに構造解析による立体構造情報の

取得を、そして津本グループが物理化学相互作用解析による高精度なバリデーションをそれぞれ実施し、こ

れら各ユニット間の情報をシームレスに共有し合うことによって、BINDS における緊密なユニット連携によ

る強力なアカデミアSBDD体制を進めてきた。各ユニットが高度な専門性を持ち寄り連携することで、単独

機関では実現し得ない高速かつ高精度な SBDD サイクルを回すことが期待され、今後さらに参画機関・技

術の拡充を図ることで、国内創薬プラットフォームの強化に貢献したいと考えている。 

 

略歴 

1991 年東京大学工学部工業化学科卒業。1997 年東京大学にて博士（工学）

を取得。1995 年東北大学大学院工学研究科生物工学専攻助手、2001 年同

専攻講師、2002年より同専攻助教授。2005年、東京大学大学院新領域創成

科学研究科准教授、2010 年より東京大学医科学研究所教授。2013 年より東

京大学大学院工学系研究科バイオエンジニアリング専攻教授（現職）。2021 年

より東京大学総長特任補佐、202６年４月より東京大学大学院工学系研究科

長・工学部長。専門は生命物理化学であり、特に抗体エンジニアリング、蛋白質

リガンド相互作用ならびに蛋白質会合凝集形成の解析・制御・設計の研究。また、

SPR や ITC などの物理化学的解析技術を駆使し、低分子から抗体等の高分

子に至る多様な創薬モダリティの開発を加速させるための、機能制御分子の設

計および相互作用解析プラットフォームの構築にも取り組んでいる。 

 

 

 

 

写真 



「ものづくり」で医療イノベーションを加速 

 

高木淳一 ／ 大阪大学蛋白質研究所・教授 

 

 

我々のグループは、タンパク質の「生産」において様々なノウハウと独自のツールや技術を有し、高難度の

創薬標的ターゲットタンパク質の調製や抗体作製で多くのアカデミア研究者を支援してきている。多くの場

合はこの活動は依頼者達の基礎研究の進展を「ものづくり」の点でサポート、加速するものであるが、時に

はこの支援がアカデミア発の応用研究に決定的に重要な役割を果たし、ビジネスを通した社会実装につな

がるようなケースもある。 

そのような例として、「歯生え薬」の開発がある。京都大学の高橋克博士らは、Wnt／BMP シグナルの内

在性アンタゴニストである USAG-1 の阻害は先天性無歯症の治療法になり得ることを発見し、USAG-1

の中和抗体を医薬として開発しようと試みた。ところが抗原である USAG-1 タンパク質の組み換え生産と

精製が困難を極め、開発が難航していた。高橋博士の依頼を受けて BINDS 支援を開始した我々は、

USAG-1 タンパク質が溶液中で安定化するためには特殊な添加物が必要であることを突き止め、わずか

3 ヶ月ほどの期間で抗体作製に必要なミリグラム単位の精製タンパク質を調製することに成功した。この抗

原をつかって高橋グループは複数の強い中和抗体を樹立し、それが無歯症マウスに「歯を生えさせる」活性

をもつことを明らかにした。この成果を元に高橋らは京大発ベンチャー、トレジェムバイオファーマ社を起業

し、上記抗体の一つ（開発コード：TRG035）はすでに臨床試験に進んでいる。 

我々の技術はまた、新興感染症に対して迅速に備えるための活動にも寄与している。2024 年に新たな

亜種が流行しはじめたエムポックス（Mpox）は、WHO が緊急事態宣言を出すなど世界中に深刻な影響を

及ぼしつつあったが、この亜型ウイルス（コンゴ株）を特異的に検出できる診断薬は存在しなかった。我々は

この流行の前から、SCARDA との連携のもと、Mpox のエンベロープタンパク質 6 種を生産してワクチン

抗原としての評価を進めていたが、上記のアウトブレイクを受けて診断キットの開発に着手した。そして東北

大加藤幸成教授とともに、コンゴ株の A35 抗原に対する抗体の樹立と診断キットのプロトタイプ開発をわ

ずか3ヶ月で達成した。このような緊急事態に迅速に対応するためには、事が起こってから号令がかかるの

では決して間に合わない。特殊技術やツールを有するグループが BINDS 支援班として常日頃活動し、環

境を整えていることが何よりも重要であると痛切に感じている。 

 

略歴 

1990 年  東京工業大学理工学研究科博士課程修了（理学博士） 

1990〜2000 年 東京工業大学生命理工学部助手 

1998〜2000 年 文部省長期在外研究員（乙）（ハーバード大学医学部） 

2000〜2002 年 ハーバード大学医学部病理学科講師（Instructor） 

2002〜2003 年 ハーバード大学医学部小児科助教授（Assistant 

Professor） 

2003 年〜  大阪大学蛋白質研究所教授 

2017 年〜  ミラバイオロジクス株式会社 起業（取締役） 

 

写真 



抗体の支援と社会実装 

 

加藤幸成 ／ 東北大学大学院医学系研究科・教授 

 

 

東北大学ではこれまで、タンパク質の立体構造解析、特に X 線構造解析に寄与するために、独自のペプ

チドタグシステムを開発し、高難度タンパク質精製法を確立した。また、高難度標的に対する抗体作製技術、

特に、がん特異的抗体作製技術（CasMab 法）、細胞基盤抗体作製技術（CBIS 法）、糖鎖とペプチドの両

方を認識する抗体作製技術（GpMab 法）を開発した。さらに、発現の困難な糖タンパク質の生産のため、

糖鎖遺伝子を操作した独自の細胞株を糖鎖細胞工学技術により開発し、細胞バンクの運営を行ってきた。

本事業の支援においては、膜貫通型糖タンパク質や分泌型糖タンパク質の高発現株生産、ペプチドタグシ

ステムの提供、膜タンパク質生産のための糖鎖不全株の提供と作製、高難度抗体作製、抗体工学技術を用

いた抗体改変、抗体の大量生産、立体構造解析のための抗体の遺伝子クローニング等を実施中である。高

度化においては、糖タンパク質精製のための新規タグシステムの開発、ペプチドタグを用いた新規エピトー

プ解析法の開発、難治性がんに対するがん特異的抗体の開発、CBIS 法の応用による mouse GPCR に

対する特異的抗体の開発を中心に実施中である。BINDS phase-II においては、これまでに合計 173 件

のコンサルティングおよび支援を実施した。本シンポジウムでは、Mpox に対する高感度抗体の迅速作製支

援、抗体バンク・細胞バンクの紹介、および、高度化において開発した抗体の社会実装への流れについて紹

介する。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

略歴 

1995 年  東京大学薬学部卒業 

1997 年  東京大学大学院薬学系研究科 修士課程修了 

2004 年  東京大学大学院薬学系研究科 博士（薬学）取得 

2005 年  山形大学医学部医学科卒業 

2006 年  産総研・糖鎖センター 学振 PD 

2008 年  MD アンダーソンがんセンター/Duke 大学・ポスドク 

2010 年  山形大学大学院医学系研究科・准教授 

2012 年  東北大学大学院医学系研究科・教授 

写真 



生命科学と創薬を加速する構造解析支援 

 

山本雅貴 ／ 理化学研究所放射光科学研究センター・部門長 

 

 

構造解析ユニットでは、参画 10 機関の連携により「生命科学と創薬研究に向けた相関構造解析プラット

フォーム」を構築してきた。本課題は、大型研究施設（SPring-8、SACLA、KEK、 J-PARC、

NanoTerasu等）やクライオ電子顕微鏡（CryoEM）、NMRなどを統合し、静的な精密構造から動的な構

造ダイナミクスまでを網羅的に解析する解析基盤を提供している。また構造データベース PDBj を活用し

たコンサルテーションを通じて、複数の解析手法を組み合わせ多様な構造情報から機能に迫る「相関構造

解析」を推進し、我が国のライフサイエンスおよび創薬研究を強力に牽引することを目的としている。 

支援の成果として、令和 4 年度から現在に至るまでに、X 線結晶構造解析やクライオ電顕、溶液散乱、

NMR などを駆使し、累計 572 課題の支援を実施した。Fast Track Project「過眠症をターゲットとした

創薬研究」では、ヒスタミン N-メチルトランスフェラーゼを標的とし、構造情報を基盤とした合成展開、イン

シリコ解析、ADME 評価を連携させ、有望な新規リード化合物の創出に貢献した。また、モジュール型ポリ

ケタイド合成酵素（PKS）の祖先型配列の再構成による構造決定や、細菌の小型 RNase P が形成する星

型構造と tRNA 切断機構の解明など、多数の顕著な成果を創出し、トップジャーナルにて発表されている。 

さらに、構造解析プラットフォームは解析技術の迅速化・高度化においても多大な成果を挙げた。

SPring-8 では自動データ収集システムの高度化を進めるとともに、次世代放射光施設 NanoTerasu に

タンパク質結晶構造解析実験ステーション（MX-ES）を新たに建設し、2025 年秋より全自動測定をベー

スとした支援を開始した。クライオ電顕分野では、MicroEDの測定システム確立やクラウドを活用した解析

パイプラインの自動化を実現したほか、教育用 100kV クライオ電顕を整備し、人材育成スキームの構築を

進めている。また、中性子散乱分野では国内初となる SEC-SANS システムを独自に開発して JRR-3 に

導入し、NMR 分野ではスピン超偏極（DNP）法等による高感度測定技術の開発にも取り組んだ。 

このように、5 年間の事業を通じて確立された本プラットフォームは、最先端技術の統合により我が国の

構造生物学と創薬研究を強力に支えてきた。今後は、NanoTerasuの本格運用や、構造データベース・AI

技術などのデータ科学との融合をさらに深めることで、生体分子の時空間的なダイナミクス解明と、合理的

かつ迅速な医薬品設計の実現に継続して貢献していく。 

。 

略歴 

平成 3 年  大阪大学大学院・理学研究科 博士課程後期修了 博士（理学） 

平成 3 年  理研・研究員 

平成 16 年  理研 播磨研 研究技術開発室 室長 

平成 20 年  理研・放射光科学研究センター（RSC）・基盤研究部 部長 

平成 22 年  理研・RSC・利用システム開発研究部門 部門長 

平成 30 年  理研・RSC・利用システム開発研究部門  

生物系ビームライン基盤グループ グループディレクター 

令和 7 年  理研・RSC・利用技術・システム開発研究部門 部門長 

 



BINDS のクライオ電顕による成果と将来 

 

吉川雅英 ／ 東京大学大学院医学系研究科・教授 

 

 

「クライオ電子顕微鏡を活用したタンパク質等の構造解析による支援と高度化」では、 (1) 東京大学・吉

川雅英, (2) 大阪大学・難波啓一、(3) 沖縄科学技術大学院大学・望月俊昭、(4) 自然科学研究機構・

村田和義、(5) 東北大学・米倉功治 の 5 名が補助事業代表者を努める 5 つのグループが連携して、原

子レベルから細胞レベルまで様々なスケールと解像度の構造解析の支援と高度化を行った。 

原子レベルの構造が得られる電子顕微鏡による結晶解析の成果としては、同一試料(rhodamine-6G)

を X 線自由電子レーザー（XFEL）でも測定することで、水素原子の位置を正確に識別することができたと

同時に、X 線散乱と電子散乱の特性の違いが明らかとなり、電子線は電荷に対してより高い感度を示すこ

とが明らかとなった（米倉グループ、Nature Chemistry (2023) 15:491–497）。 

タンパク質の構造を解く為に用いられる単粒子解析では多数の成果が出ている。例えば、通常高解像度

の解析に使われる 300kV の加速電圧の電子顕微鏡ではなく、200kV の加速電圧の電子顕微鏡でも、コ

ールド電界放出型電子銃、高分解能対物レンズポールピース、およびエネルギーフィルタを搭載し改良を施

した 200 kV 電子顕微鏡において、1.24 Å の原子分解能を達成した（吉川グループ、IUCrJ (2026) 

13:343–353）。また、BINDS でのクライオ電子顕微鏡による生体高分子立体構造解析技術の高速化を

目指した技術開発として、ホーリーカーボングリッド上に搭載したグラフェン表面の特殊な化学修飾により

Epoxidized Graphene grid（EG-grid）を開発し、タンパク質粒子を配向の偏りなく高密度で吸着させ

ることで、最小 20 分の１の撮影像数でも同等あるいはより高い分解能の達成を可能にした（難波グループ、

Sci. Rep. (2023) 13:2279）。また、支援の成果としては、国際宇宙ステーションの微重力環境で作製に

成功した家族性変異（Tottori）型アミロイドβ（Aβ）繊維の構造をクライオ電顕単粒子解析により決定し、

その異常凝集が促進される分子メカニズムが明らかにした（村田グループ、ACS Chem Neurosci 

(2025) 16(14):2682-2690）。 

最後に、細胞レベルの構造を解析する為の方法として、クライオ電子線トモグラフィーについては、「並列

クライオ電子線トモグラフィー（PACE-tomo）」法を開発して、1 チルトシリーズあたり 5 分未満という高い

スループットを実現し、現在、この方法が世界でも広く用いられている（吉川グループ、Nat Methods 

(2023) 20:131-138）。また、細胞内の構造を可視化するため方法として Cryo-FIB-SEM(クライオ集

束イオンビーム走査電子顕微鏡)を用いた試料調整についても、ユニット間で協力してノウハウの共有など

を進め、日本電子の電子顕微鏡による細胞内のリボソームの構造解析にも成功した（難波グループ、吉川

グループ AIMS Biophysics (2026) 13:131-142）。 

本シンポジウムでは、こうした成果を紹介するともに、クライオ電子顕微鏡の将来についても議論する予

定である。 

 

略歴： 1992 年東京大学医学部卒業、同大学院修了。博士（医学）。東大助手、米

テキサス大学助教授、京都大学教授を経て、2009 年より東京大学・医学

部・教授。クライオ電子顕微鏡を用いて細胞骨格、モーター分子、繊毛に関

する研究を行っている。  



高難度生体分子研究の支援と高度化 

 

村田武士 ／ 千葉大学大学院理学研究院・教授 

 

 

 

BINDS2 の最終年度にあたり、本講演では、構造解析ユニット 1-3「高難度タンパク質・複合体試料等の

生産による支援と高度化」および 1-4「標的RNAと医薬品候補化合物複合体生成・共結晶化による支援と

高度化」の成果を統合的に報告する。 

1-3 では、創薬標的として重要でありながら調製・解析が困難な膜タンパク質、糖タンパク質、クロマチ

ン複合体、疾患関連タンパク質、バイオ医薬候補品等を対象に、高品質試料生産、抗体作製、複合体形成、

結晶化、クライオ電子顕微鏡解析に至る支援基盤を整備し、高度化を推進してきた。立体構造認識抗体、

糖鎖細胞工学、ヒストン・再構成クロマチン、コムギ無細胞系・近位依存性ビオチン化酵素（AirID）、膜タン

パク質安定化・迅速精製、グリッド調製などの要素技術は、各課題で着実に発展し、予定を上回る、または

目標に達する支援実績と、国際誌発表、特許申請、企業・事業間連携に結実した。特に G タンパク質共役

受容体（GPCR）等の活性構造解析、耐熱化変異体作製、抗体・低分子化合物との相互作用解析、アデノ

随伴ウイルス(AAV)精製、ワクチン・抗体医薬関連タンパク質の生産は、構造創薬および医療応用に直結

する成果である。 

1-4 では、RNA 分子設計、試料調製、共結晶化、X 線結晶構造解析を一体化した支援により、RNA タ

ーゲット創薬および RNA 創薬の実現を加速した。RNA 特化型結晶化スクリーニング、核酸自動合成、特

殊構造化合物ライブラリーとの連携、核酸立体構造モチーフデータベースの公開は、新規モダリティ創薬の

基盤拡張に寄与した。 

 

以上の成果は、ユニット内外の連携、SCARDA 等との事業間連携、人材育成、知的財産化を伴って進展

しており、BINDS2 における構造解析支援が、基礎生命科学から創薬・臨床応用までを橋渡しする実効的

な研究基盤として機能したことを示すものである。 

 

 

略歴 

2000 年東京理科大学大学院基礎工学研究科博士課程 修了。日本学術振興

会特別研究員（PD、海外）として英国 MRC 研究所研究員、理化学研究所基礎

科学特別研究員、JST ERATO グループリーダー、京都大学医学研究科助教、

千葉大学理学研究科テニュアトラック准教授などを経て 2014 年より千葉大学

大学院理学研究院・教授に就任。2024 年クロスアポイントシステムを通じてア

ステラス製薬 Principal Investigator。2025 年から量子生命構造創薬セン

ター・センター長を兼任。 

 

 

 



発現・機能解析ユニットのミッションと成果 

 

木下賢吾 ／ 東北大学大学院情報科学研究科・教授、東北メディカル・メガバンク機構・筆頭副機構長 

 

 

本ユニットは、臨床検体を含む生体試料を対象に、DNA/RNA シーケンスを中核としてエピゲノム・トラ

ンスクリプトーム・プロテオーム・メタボローム等の統合解析を行い、生命現象の理解と創薬研究を支援して

いる。試料調製からデータ取得、情報解析、生物学的解釈までを一貫して提供するとともに、新規解析技術

の開発・高度化を通じて BINDS の研究基盤を強化している。 

三浦グループは、FFPE組織や微量DNAを対象とした高感度メチローム解析技術を高度化し、cfDNA

解析や多重エピゲノム解析へ展開した。白髭グループは、独自技術による空間エピゲノム解析・1 細胞マル

チオミクス解析基盤を構築するとともに、1 分子解析技術を提供した。大槻グループは、超微量プロテオミク

スや難解析試料への対応技術を開発し、創薬研究を支援した。辻村グループは、ロングリードシーケンスを

用いた 3D エピゲノム解析や難読領域解析を高度化した。油谷グループは、ゲノム・エピゲノム・RNA 修飾

解析を統合した支援と解析技術開発を進めた。木下グループは、日本人集団を対象としたゲノム・プロテオ

ーム・メタボローム解析を推進し、免疫チェックポイント阻害剤治療反応性バイオマーカーの発見や、難読領

域解析、メタボローム解析の高度化、単一細胞 AI 解析技術の開発を行った。大川グループは、空間プロテ

オーム複合技術を含めた空間マルチオミクスの開発と支援を行い、国産空間オミクスデバイスの開発なら

びに創薬支援を推進した。桃沢グループは、令和 8 年 6 月時点で 72 案件・4,807 サンプルの支援を実

施し、悪性中皮腫や原田病を対象とした実用化研究を推進した。 

本講演では、各グループの成果と、ユニット全体として構築した支援基盤と技術高度化の成果を俯瞰し、

多様なオミクス解析を統合した研究支援体制の特徴と今後の展望について述べる。 

 

 

略歴: 1999 年京都大学大学院理学系研究科博士課程修了。阪大蛋白研、横浜

市大、東大医科研を経て 2009 年 10 月より現職。2012 年日本学術振興

会賞、2022 年文部科学大臣表彰科学技術賞、2025 年日本バイオインフ

ォマティクス学会賞受賞。2017年より日本バイオインフォマティクス学会理

事長。タンパク質の立体構造・機能関係の情報科学を主軸に、遺伝子共発

現解析やヒトゲノム多様性に伴うタンパク質機能の多様性を研究している。 

 



創薬をつなぐモダリティ探索 

 

岩渕好治 ／ 東北大学大学院薬学研究科・教授 

 

 

生命科学・創薬研究支援基盤事業（BINDS）第 2 期において、モダリティ探索ユニットは、アカデミア発

シーズを創薬研究へつなぐ化学的支援基盤として活動してきた。本ユニットは、北海道大学、東北大学、大

阪大学、京都大学、東京科学大学、名古屋大学の 6 拠点から構成され、中分子天然物、天然物模倣ライブ

ラリー、新規ケミカルスペース、タンパク質-タンパク質相互作用(PPI)/核酸-タンパク質相互作用(NPI)阻

害分子、タンパク質分解誘導剤、核酸結合小分子、ハイブリッド型ニューモダリティ、標的同定プローブ、抗

体薬物複合体(ADC)、特殊ペプチド・核酸等、多様な分子群を対象として、分子設計・合成・探索・最適化

支援を展開してきた。各拠点は、精密有機合成、構造活性相関解析、標的探索、構造最適化、分子プロー

ブ化、物性・薬物動態改善等の専門性を持ち寄り、ヒット化合物の活性向上にとどまらず、選択性、作用機

序、in vivo 有効性、知財化、導出可能性を意識した創薬支援を推進した。また、ヒット化合物創出、構造解

析、インシリコ解析、薬効・安全性評価の各ユニットと連携し、単独技術では到達しにくい課題に対して、化

学、生物、構造、計算、評価をつなぐ横断的支援を行ってきた。特に、支援初期から合成化学者が関与し、

化合物の作りやすさ、構造展開の余地、評価系への適合性、創薬テーマとしての発展可能性を見極めなが

ら研究計画を磨き込むことは、BINDS における創薬研究支援の実効性を高める重要な役割であった。こ

れにより、支援課題は単なる化合物供給や分析支援にとどまらず、仮説検証、リード創出、標的同定、作用

機序解析、薬効評価へと段階的に進展し、研究成果を創薬シーズとして評価可能な形へ引き上げることが

できた。これらの活動を通じて、リード創出・最適化、分子プローブ化、標的同定、化合物ライブラリー拡充、

論文発表、特許出願、スタートアップ創出支援等に波及する成果が蓄積された。さらに、創薬支援の高度化

と次世代の若手創薬人材育成を目的として、各拠点のホットな成果を共有する合成勉強会を継続的に開催

し、拠点間の交流、相互理解、共同支援の契機を生み出してきた。    

本講演では、公開可能な成果事例を交えながら、第2期の活動を総括し、多様な分子の可能性を創薬へ

橋渡しする取り組みと、我が国の創薬研究の発展に資する支援エコシステムのあり方を展望する。 

 

 

略歴 

東北大学大学院薬学研究科博士後期課程修了、薬学博士。米国 The 

Scripps Research Institute、蛋白工学研究所・生物分子工学研究所、長

崎大学薬学部を経て、現在、東北大学大学院薬学研究科教授、医薬品開発研

究センター長。AMED-BINDS モダリティ探索ユニット東北大学拠点代表。専

門は有機合成化学・創薬化学。 

 

 

 

 

 



ヒット化合物創出ユニットにおける支援成果と今後の展望 

 

前仲勝実 ／ 北海道大学大学院薬学研究院・教授、九州大学大学院薬学研究院・教授 

 

 

 

BINDS ヒット化合物創出ユニットは、化合物スクリーニング、多様な化合物ライブラリーの提供、そして

最先端創薬技術などを推進する国内の卓越した拠点が緊密に連携し、アカデミア発の創薬シードの価値最

大化と高度化を包括的に支援してきた。 

本ユニットの強みは、初期の化合物探索から至適化に至る一連の創薬プロセスのシームレスな連携にあ

る。大規模な化合物ライブラリーから、ハイスループットスクリーニング（HTS）を駆使して標的分子に結合

する有望なシード化合物を抽出する。さらに、一部の拠点においてクライオ電子顕微鏡（cryo-EM）が導入

されたことにより、標的タンパク質と化合物の複合体構造を迅速かつ原子レベルで解析する体制が強化さ

れた。これにより、ヒット化合物の結合様式を精密に予測・検証することが可能となり、創薬初期段階のプロ

セスは大幅に加速し、ヒット化合物の同定に留まらず、次段階のリード化合物へと繋ぐ最適化の支援におい

ても質の高い成果を上げてきた。 

本発表では、ヒット化合物創出ユニット内の全課題を統合し、これまでの具体的な支援実績や、各拠点が

連携することで創出されたシナジー効果について概要を報告する。さらに、今後の BINDS 活動を見据え、

クライオ電顕と AI 等の最先端技術のさらなる深化がもたらす次世代の創薬支援体制のあり方と、我が国

の創薬力強化に向けた今後の展望について議論したい。 

 

 

 

 

 

 

 

 

略歴 

1996 年 東京大学大学院工学系研究科化学生命工学専攻（博士）修了,日本

学術振興会特別研究員、HFSP 長期博士研究員（オックスフォード大）、国立遺

伝学研究所助手、九州大学生体防御医学研究所助教授を経て、2010 年より

北海道大学大学院薬学研究院教授（現職）。2012 年より同大創薬科学研究教

育センター長。2023 年より九州大学大学院薬学研究院教授兼務。2016 年よ

りオックスフォード大学客員教授。日本免疫学会研究奨励賞(2008 年)受賞。

2024～2026 年 日本蛋白質科学会会長。2024～2027 年 The Protein 

Society, Executive Council。専門はウイルス学・免疫学・蛋白質科学・構

造生物化学を主とするライフサイエンス・創薬化学分野。 

 

 



生命科学・創薬研究のための先進インシリコ解析 

 

富井健太郎／ 産業技術総合研究所・上級主任研究員 

 

 

インシリコ解析ユニットでは、分子動力学（MD）シミュレーション、人工知能（AI）、量子化学計算、バイオ

インフォマティクスを統合し、生命現象の理解と創薬研究の加速に向けた研究支援および技術開発を進め

てきた。特に、AlphaFoldをはじめとする生体分子の構造予測技術の進展を背景に、分子レベルの機能解

明から新規創薬標的探索、Hit-to-Lead 最適化までを支える計算創薬基盤の構築を推進するとともに、

ユニット内外の連携を通じ、生命科学・創薬研究への支援を強化してきた。 
各グループは、それぞれの強みを活かし、MD シミュレーションによる機構解明、生成 AI を用いた分子

設計、免疫レパートリー解析、AlphaFold以降の構造予測手法の実課題への応用、FMOなどの物理ベー

ス手法による高精度評価、大規模データベース・AI 計算基盤の整備などを進め、単なる「計算支援」にとど

まらず、構造予測、MD シミュレーション、量子化学計算、AI、データベース、免疫オミクスなどを組み合わ

せ、創薬標的探索や分子設計、相互作用予測、活性最適化などに至るまで、生命科学・創薬研究を包括的

に支援する技術群を擁し、事業内外の研究者とともに、実験のみでは解明が困難な生命科学・創薬研究上

の課題に取り組んでいる。 

本発表では、MDシミュレーション、分子モデリング、バイオインフォマティクス、分子設計、FMO、AIなど

を統合・融合した情報解析技術の高度化と、その応用成果を紹介する。具体的には、MD シミュレーション

を活用した疾患機構の解明や、AI による低分子・抗体設計技術、新規創薬標的探索技術、量子化学計算・

高精度相互作用解析基盤の整備、免疫 AI・データ駆動型医療への展開など、BINDS Phase II における

インシリコ解析ユニットの生命科学・創薬研究支援の取り組みを概説し、将来像を展望する。 
 

 

 

 

 

 

 

 

略歴 

1998 年 京都大学大学院理学研究科博士後期課程修了・博士（理学） 

1998 年 株式会社生物分子工学研究所(BERI) 情報解析部門 ポスドク 

2000 年 University of California, Berkeley; postdoc 

2001 年 産業技術総合研究所入所 現在に至る 

現在、東京大学大学院新領域創成科学研究科（客員教授） 横浜市立大学大学

院生命医科学研究科（大学院客員教授） 奈良先端科学技術大学院大学先端科

学技術研究科（客員教授）を併任 

 

写真 



薬効・安全性評価支援の成果と高度化 

 

楠原洋之 ／ 東京大学大学院薬学系研究科・教授 

 

 

医薬品候補化合物の有効性および安全性を適切に評価するためには、標的分子に対する活性のみなら

ず、生体内における曝露量、標的組織への移行性、臓器内分布を理解することが重要である。また、社会実

装を見据えた創薬においては、患者の服薬負担を軽減する観点から、経口投与可能な候補化合物の創出

も重要な課題である。こうした背景のもと、本ユニットでは、創薬研究における薬物動態評価を支援するた

め、マウス・ラットなどを用いた in vivo 薬物動態試験、ならびに薬物の臓器内分布を可視化するイメージ

ング質量分析を組み合わせた解析を展開してきた。PK 評価支援では、静脈内投与、経口投与、腹腔内投

与、皮下投与など多様な投与経路に対応するとともに、各投与経路に適した投与液の調製法の検討、同一

個体からの複数回採血、臓器摘出、LC-MS/MS 定量を組み合わせることで、血中滞留性や組織移行性

を評価し、クリアランス、分布容積、バイオアベイラビリティなどの PK パラメータの取得を支援してきた。こ

れらの支援は低分子化合物に限らず、ペプチドなどの中分子や抗体などの高分子医薬品候補にも対応して

おり、創薬モダリティの多様化に応じた動態評価基盤の構築にも貢献している。イメージング質量分析を用

いた支援では、薬物および関連分子の臓器内分布を空間的に可視化することにより、単なる臓器中濃度で

は捉えきれない局在情報を取得することが可能となる。これにより、標的部位への到達性、組織内での偏在、

薬効・毒性発現部位との関連を解析するうえで、定量的PK解析を補完する重要な情報を提供してきた。ま

た、必要に応じて、薬効発現部位およびその近傍における生体試料の採取方法、浸透圧ポンプなどを用い

た長期間にわたる持続投与技術など、in vivo 試験法の高度化にも積極的に取り組んできた。これらの解

析は、候補化合物の体内動態特性を明らかにし、薬効評価試験における投与量・投与スケジュールの設定、

薬効不十分または毒性発現の要因解析、さらには次段階の開発計画の立案に貢献している。 

また、近年、動物実験に依存しない、あるいは動物実験で得られる情報を補完する New Approach 

Methodologies（NAMs）の重要性が高まっている。本ユニットにおいても、in vivo 評価に加えて、ヒト

摘出組織あるいは iPS 細胞由来細胞を用いた肝臓・小腸モデルを構築し、薬物の細胞膜透過性、代謝安

定性などの動態特性に加え、安全性を評価する in vitro 試験系の構築にも取り組んでいる。特に、in 

vitro モデルを用いて得られる機序的情報を in vivo 薬物動態データと接続することは、ヒトにおける曝露

予測、組織移行性の推定、ならびに創薬初期段階における候補化合物の優先順位付けに有用であると考

えられる。 

 

略歴 

平成 9 年 3 月  東京大学大学院薬学系研究科 修士課程 修了 

平成 9 年 12 月 同博士課程 中退 

（学位：２００３年 5 月博士（薬学） 東京大学） 

平成 10 年 1 月 東京大学大学院薬学系研究科・助手 

平成 16 年 1 月 同・講師 

平成 17 年 4 月 同・助教授・准教授 

平成 24 年 5 月 同・教授 （分子薬物動態学教室） 

 



CESOAR による空間マルチオミックス解析研究 

 

由良敬 ／ 早稲田大学理工学術院・教授 

 

 

最先端の生命科学研究では、生体組織においてどの遺伝子がいつどの細胞で発現しているかを知るこ

とで組織の状態を把握し、生物学・医学・薬学の知見を得たうえで、創薬や疾患治療につなげることが可能

になっている。早稲田大学・大阪大学・東京大学で構成される我々のユニットは、ゲノミックス、トランスクリ

プトミックス、プロテオミックス、メタボロミックスの測定技術を統合し、データのコンピュータ解析による知

見抽出までをひとつのパッケージとして提供することで、多様な生命科学研究を支援してきた。 

早稲田大学では、空間オミックス解析研究拠点（Center for Spatial Omics Analysis Research, 

CESOAR）を立ち上げ、複数の手法による空間オミックス解析を実施できる体制を構築した。これまでに、

日本全国の研究機関から寄せられた 120 件を超える多様な研究課題を支援している。CESOAR では、

網羅的空間トランスクリプトーム解析が可能な Xenium（10x Genomics 社）に加え、早稲田大学独自の

技術である微小組織採取によるトランスクリプトーム解析（パンチング〜RNA-seq）も提供しており、各研

究課題の目的とコストに応じて最適な手法を申請者と協議している。その結果、Xenium による測定は

2024 年 10 月の本格稼働以来、累計 52 組織以上に達し、ヒトおよびモデル動物双方に高解像度の空間

遺伝子発現情報を提供してきた。パンチング RNA-seq 解析は 2022 年以降で累計 1,100 件を超え、希

少組織や微量試料にも対応できる高感度解析基盤として機能している。これらの支援を通じて、たとえば子

宮体癌における HLA-I 発現不均一性を示す症例のトランスクリプトーム解析から遺伝子発現の違いを見

いだし、新たな治療法につながる成果を上げるとともに、別の課題においては、脳における遺伝子発現の違

いの解明に成功している。さらに、CESOAR と大阪大学の最先端プロテオーム解析技術を連携させること

で、同一試料からトランスクリプトームとプロテオーム・メタボロームを解析できるようになり、データ間の同

所性（空間的な対応関係）を高めることが可能となった。 

これらの技術を今後も活用しかつ発展させるためには、次世代人材の育成が不可欠である。そこで、微

小組織採取用の組織切片作製手順を記録した動画教材を作成し、遠隔でも円滑にトレーニングを行える環

境を整えるとともに、微量細胞からの RNA-seq について、ウェット実験からコンピュータ解析までを一貫

して学べるトレーニングを提供し、各種技術の普及も行っている。 

 

略歴 

1993年 名古屋大学大学院理学研究科生命理学専攻博士後期課程単位取得

退学。1993年 名古屋大学理学部助手。1999年 博士（理学）。2002年日本

原子力研究所計算科学技術推進センター量子生命情報解析グループ研究員。

2008年からお茶の水女子大学大学院 人間文化創成科学研究科 教授、現在

に至る。2013〜2017 年 国立遺伝学研究所特任教授兼任。2017 年から早

稲田大学理工学術院生命医科学科クロスアポイントメント教授。現在に至る。 

 

 

 

写真 



疾患モデル動物提供支援の成果と高度化 

 

千葉朋希 / 東京科学大学大学院医歯学総合研究科 システム発生・再生医学分野・講師 

(淺原弘嗣 代理 / 東京科学大学大学院医歯学総合研究科 システム発生・再生医学分野・教授) 

 

個体レベルでの解析は、多臓器間の連関や恒常性の維持機構、個体内におけるモダリティ動態など、分

子レベルや細胞レベルの解析のみでは明らかにすることができない生命現象を捉える上で不可欠な要素で

ある。特に、疾患病態の解明とそれに基づく創薬標的の同定、さらには薬物動態・薬効の個体内での経時

的変化を評価した上での治療法の開発を進めるうえで、ヒト疾患を反映したモデル動物を用いた個体レベ

ルでの解析は極めて重要な役割を担っている。 

薬効・安全性評価ユニットでは、被支援者の多様なニーズに応えるべく、マウス・ラットを中心とした実験

動物において CRISPR/Cas9 等のゲノム編集技術や ES 細胞を用いた発生工学技術を駆使し、遺伝子

ノックアウト動物、外来遺伝子導入によるトランスジェニック動物、loxP 配列の挿入によるコンディショナル

アリル動物など、目的に応じた多様な遺伝子改変動物の作製支援を行ってきた。また、疾患モデル動物、生

体内分子の可視化を可能にするレポーターマウス、さらには免疫不全マウスを基盤としたヒト化マウスなど

各種モデル動物を提供することにより、低分子化合物のみならず抗体医薬や核酸医薬など種々のモダリテ

ィを対象とした薬効評価、安全性・毒性評価、Proof of Concept（POC）の取得に至るまで、幅広い局面

において包括的な支援を実施してきた。 

さらに、疾患モデル動物の作製には従来、長い年月と多大な費用を要してきたことから、作製期間の短縮

とコストの低減、そして 3Rs の観点からの使用動物数の削減を目指し、体外受精技術や胚・精子の凍結保

存技術の整備、作製ワークフローの効率化など、関連技術の高度化にも継続的に取り組んできた。本シンポ

ジウムでは、これらの技術開発や支援体制の効率化に関する取り組みについても紹介する。 

また、BINDS 事業の社会的な普及・啓発を図るため、薬効・安全性評価ユニットの参加者を中心に、日

本分子生物学会年会におけるシンポジウムの開催や、BINDS シンポジウムを通じた情報発信活動を進め

てきた。加えて、ユニット内の連携強化を目的として技術習得講習会や研究会を定期的に開催し、若手研

究者や技術支援者への技術伝承も含めた、ユニット全体としての技術力向上と支援体制の連携強化を図っ

てきたことから、これらの活動についてもあわせて紹介する。 

 

 

略歴 

東海大学大学院医学研究科先端医科学専攻博士課程修了、博士(医学)を取

得。国立成育医療研究センター システム発生・再生医学研究部にてポスドク研

究員、国立大学法人 東京医科歯科大学 システム発生・再生医学分野にて特

任研究員、助教を経て、2025 年より現職(国立大学法人 東京科学大学 シス

テム発生・再生医学分野 講師)  

 

 

 

 

 



創薬サイエンス研究支援拠点における成果 

 

北崎智幸 ／ 大阪大学大学院薬学研究科・特任准教授 

 

 

ヒット化合物創出ユニットとモダリティ探索ユニットからなる大阪大学薬学研究科の連携・融合ユニットは、

化合物スクリ―ニングセンターと創薬センター構造展開ユニットで構成される創薬サイエンス研究支援拠

点を基盤組織としている。令和 7 年度には感染症等の創薬研究を加速するため大阪大学・日本財団感染

症センターにも研究組織を設置し、強力な連携体制により支援を展開している。令和 8 年 6 月末までの総

支援課題数は 473 件に達し、ヒット化合物創出ユニットが 338 件、モダリティ探索ユニットは 135 件の課

題に対応してきた。支援依頼先では学外が全支援の 75％を占め、

企業支援も２１件実施してきた（図 1）。支援課題を実施項目別にみて

も、全支援項目が満遍なく利用されていることも特徴である（図 2）。 

当拠点の特徴的な支援の一つとして、「HTS 評価系構築→化合

物ライブラリー提供→HTS実施」のワンストップの支援提供が挙げら

れ、このプロセスを経て 40 以上の課題でヒット化合物を見出した。

また製薬企業が保有する“創薬を指向した化合物”から構成される

J-PUBLIC ライブラリー（10,240 化合物）の提供も特色の一つで

あり、これまで 74 課題に提供してきた。本ライブラリーから得られた

ヒット化合物については、バックファイルの 44 万化合物からの類縁

化合物検索を行うことが可能であり、より優れたプロファイルを有す

るヒット化合物の取得に繋がった。さらに、ヒット化合物創出ユニット

で取得したヒット化合物を構造展開ユニットでの合成展開、

ADMET 評価へと繋ぎ、リード化合物創出に向けたシームレスな支援にも展開している。 

本講演ではヒット化合物創出ユニット、モダリティ探索ユニット、及び両ユニットの連携による支援成果、

ならびに高度化の成果について報告する。また上記に加えて、J-PUBLICコンソーシアムとの連携による若

手創薬研究者の育成事業やセミナー開催、さらに AMED 他事業との連携、BINDS ユニット間連携、成果

の外部への発表についても合わせて紹介する。 

 

 

略歴 

1987 年 3 月 九州大学大学院工学研究科合成化学専攻 修士課程修了 

1987 年 4 月 武田薬品工業株式会社に入社、一貫してメディシナル・ケミスト 

として創薬研究（真菌、ウイルス、セプシス、がん、肥満・糖尿病、腎臓病）に従事 

2000 年 3 月 工学博士号取得（九州大学） 

2006 年度 日本薬学会医薬化学部会賞を受賞 

2017 年 7 月 Axcelead Drug Discovery Partners 株式会社に入社、 

創薬研究課題のプロジェクト・マネージャー等を担当 

2022 年 7 月 大阪大学大学院薬学研究科構造展開ユニット・特任准教授 

 

 



東京大学・構造展開ユニットの支援と高度化  

 

安田公助 ／ 東京大学大学院薬学系研究科・特任准教授 

 

 

アカデミアにおける研究成果の医薬品としての実用化を目指す際、研究の出口としての企業導出あるい

はより高次の医薬品研究開発支援事業への採択を避けて通る事はできない。このハードルを越えるには対

象となる医薬品候補が創薬実務上の観点から求められる各種要件を満たしていることが必要であり、アカ

デミア研究者が単独でこれを達成することは難しい。創薬機構・構造展開ユニットでは、企業創薬の経験者

が有するノウハウを活用して、アカデミアのオリジナリティと創薬実務上の要求のバランスを取りながら、支

援依頼者の発想に出口に繋がる医薬品としてのカタチを与えるための支援とそのレベルアップを目的とす

る高度化に取り組んできた。 

構造展開ユニットの支援は、リード創製と薬物動態解析の２つを軸としている。主に低分子を対象とする

前者では、スクリーニングで得られたヒット化合物や既存薬からの構造展開によって in vitro 活性、水溶

性、薬物動態特性などを並行して改善することで、in vivo で有効性を示すリード化合物の創出を目指す。

後者については、低分子に加えて核酸医薬、ペプチド誘導体、標的タンパク質分解誘導薬など幅広いモダ

リティに対応できる体制を整えており、それらの体内動態評価により標的組織・臓器におけるモダリティの濃

度と in vitro 評価系の有効濃度との整合性を明らかにして、疾患モデル動物を用いた薬効検証試験にお

ける有効性に物質的な裏付けを与える（非臨床 POC の確立*）。 

BINDS２期間中に、出口に繋がるマイルストーンとして 10 件の非臨床 POC を確立し、3 件で国内外企

業への導出を達成した（うち化合物のライセンスアウト 2 件）。これらの事例においては、支援により得られ

た成果の与るところが小さくなかったものと考えている。 

本講演では、それらの支援の成果の例として、リード創製に関して妊婦に特有の疾患に対する治療薬の

開発を目指した胎盤非通過型 AT1 受容体拮抗薬の創製を、薬物動態解析については中枢疾患治療薬を

目指した核酸医薬の薬物濃度推移の評価について報告する。また、高度化の例として、複数の国内製薬企

業との産学連携により推進中の DNA-encoded library（DEL)プラットフォームの構築についても紹介

したい。本件についてはすでに基盤構築を完了の上、現在フィージビリティスタディを実施中であり、2027

年度より当部署におけるスクリーニングの開始を目指している。 

*非臨床 POC（Proof of Concept）：モダリティが、その作用機序に基づいて疾患モデル動物における有

効性を示すことの検証 

 

略歴 

１９８６年 東京大学薬学系研究科修士課程修了。同年田辺製薬株式会社（現、田 

辺ファーマ株式会社）入社。以来 30 年にわたり、創薬化学研究に従事。1997 年 

博士（薬学）。2000 年 Cambridge 大学化学科。2018 年東京大学創薬機構 

構造展開ユニット特任准教授。2022 年より現職。 

 

 

 

真 



舞台裏から見た BINDS サポート班の成果について 

 

西山真 ／ 東京大学大学院農学生命科学研究科 教授 

 

 

BINDS II では、4,000 件を超える膨大な支援を行ってきた。これは偏に最先端技術と叡智をもって我

が国を代表する 55 支援課題研究者の懸命な尽力の結晶であるが、その裏方として全国から到来する支

援申請の処理から成果のフォローまでの実務を担う縁の下の力持ちが BINDS サポート班である。本発表

ではサポート班の課題と成果を大きく３つに分けてご紹介する。 

１．支援申請を受付け、堅牢なセキュリティの下にそれらを整理・統合しているのが「ワンストップ窓口シス

テム」である。これは生命科学･創薬研究を加速度的に進展させる事業の心臓部であり、ホームページに設

置されたアイコンをクリックすれば、相談→支援申請→審査→支援実施→支援終了までの一貫した処理が

可能になる。当班は BINDS事業開始以来、この独特のシステムの開発と運用、保守の全てを担当すること

で、支援申請者の手間、負荷は最小に、支援者、審査者、事業推進側では進捗状況の把握を容易にする等、

同システムを強力なツールに洗練し、事業の効率化に繋げてきた。当班課題の 1 つ目の柱として、このシス

テムの特長と運用・開発への取組みについて紹介する。 

２．本事業は全国の生命科学・医薬分野の基礎から応用までの様々な研究者からの支援申請で成立して

いる。従って事業の主旨、事業の仕組みや流れ、支援の詳細な内容について全国の研究者や研究室に認

知してもらう必要がある。当班では、多彩な支援や領域、支援研究者の高い研究能力、その成果を発信す

るセミナーや公開講座等のイベントや関連学会での紹介等、多様な広報活動を展開してきた。常に手法の

改良を試み、質、量ともに充実し、この 4 年間で 9 万通に及ぶ事業宣伝の DM 発送が可能になり、イベント

への参加者は延べ約 6,700 名に上っている。また支援研究者に個別に協力を仰ぐ地道な活動なども相ま

って、わが国の研究基盤としての本事業の存在感を高める一助となっている。2 つ目の柱として当班の広

報・宣伝の概要を紹介する。 

３．当班は立場上、事業と研究現場とを結ぶ役割を負って全国の研究者と直接にコンタクトをとる機会が

多く、加えて日々の進捗報告、被支援者やイベント参加者のアンケートの集計などを基に事業の分析も行っ

ている。その結果を BINDS 連携推進オフィスの PS･PO、AMED 事務局などに提供し、事業の推進・改

善に役立てていただいている。事業の分析が当班の 3 つ目の柱であり、最終年度に際し、これまでの分析

で浮かび上がってきたことの一部について紹介する。 

 本事業は文部科学省が 2002 年に開始したタンパク質研究事業「タンパク３０００」に端を発し、BINDS 

II はその 5 期目にあたる。この 5 期 25 年のうち、22 年間は東京大学農学部が事業を支援するオフィス

機能課題を担ってきた経緯があり、これまでの経過と経験を踏まえてオフィス機能課題が果たしてきた機能

や成果についても語りたい。 

 

略歴 

1984 年 東京大学農学部卒業。1986 年 東京大学大学院農学系研究科修

士課程修了。1988 年 東京大学農学部助手。1994 年 東京大学生物生産工

学研究センター 助教授。2003 年 同上 教授。2021 年 東京大学大学院農

学生命科学研究科 教授 (組織改変に伴う所属変更)から現職。 

 
 

写真 



BINDS 内若手連携で挑む虚血性網膜症創薬 

 

山下泰信 ／ 大阪大学産業科学研究所・助教 

 

 

虚血性網膜症は、異常血管新生により網膜に虚血領域および異常血管が形成され、重篤な視力低下を

きたす眼疾患である。現在、その治療には血管新生に関わるタンパク質 VEGF を標的とした抗 VEGF 治

療薬が用いられているが、薬効が不十分であることや副作用の懸念など、いまだ解決すべき課題が多い。

このような背景から、抗 VEGF 治療薬に代わる新しいタイプの治療薬の創出が強く求められている。 

一方、本 Fast Track Project の研究分担者である福井大学・沖教授は、虚血性網膜症の発症および

進行にヒストン脱メチル化酵素 3A(KDM3A)が重要な役割を果たすことを見出している。そこで本プロジ

ェクトでは、AMED-BINDS内の若手研究者、すなわちモダリティ探索ユニットの大阪大学・山下泰信助教、

インシリコ解析ユニットの筑波大学・吉野龍ノ介助教、ヒット化合物創出ユニットの大阪公立大学・道上雅孝

講師によるユニット間連携を基盤として、KDM3A 阻害薬の創製を進めている（図 1）。具体的には、クリッ

クケミストリーを用いたライブラリー構築と KDM3A 阻害試験、計算科学を活用した候補化合物探索、合

成化学による構造展開およびプロドラッグ化、ペプチド―薬物複合体（PDC）の創製への展開、さらに虚血

性網膜症モデルマウスを用いた薬理評価を連携して実施している。加えて、硝子体内投与後の網膜移行性

を評価するため、LC–MS およびイメージング MS を用いた眼内薬物動態解析にも取り組んでいる。これま

でに、新規 KDM3A 阻害薬を見出すとともに、そのプロドラッグ体が虚血性網膜症モデルマウスにおいて

虚血領域および異常血管領域を減

少させることを確認した。現在は、さ

らなる高活性化、薬物動態の改善、

ならびに VEGF標的ペプチドを活用

した PDC 展開を進めている。 

本講演では、BINDS 内若手研究

者のユニット間連携により、計算科

学・生化学・合成化学・薬理評価を融

合して進める虚血性網膜症治療薬

開発の取り組みについて紹介する。 

 

 

略歴 

2012 年 慶應義塾大学薬学部薬科学科 卒業 

2014 年 慶應義塾大学大学院薬学研究科薬科学専攻前期博士課程 修了 

2017 年 慶應義塾大学大学院薬学研究科薬科学専攻後期博士課程 修了 

2017 年－2019 年 ビーレフェルト大学化学科 博士研究員 

2020 年－現在 大阪大学産業科学研究所 助教 

2026 年－現在 筑波大学医学医療系 特任助教（兼任）  

 

 


