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平成  4年  4月�大阪大学遺伝情報実験施設（「遺伝子情報解析分野」、「遺伝子組換え研究分野」）設置

� � 遺伝情報実験施設長事務取扱（併任）豊島久眞男微生物病研究所長

平成  4年  5月�第1回遺伝情報実験施設運営委員会を開催し、施設長選考規程、教官人事などについて審議

平成  5年  2月�遺伝情報実験施設長（併任）島田和典教授（微生物病研究所・遺伝子疾患研究分野）

平成  5年  4月�「ヒトゲノム情報解析分野」設置

平成  5年10月�微生物病研究所附属病院臨床研究室跡を利用して遺伝情報実験施設の活動を開始

平成  7年  7月�微生物病研究所附属病院棟（現・微研南館）の全面改修工事が完了し、移転完了

平成10年  7月�遺伝情報実験施設長（併任）木下タロウ教授（微生物病研究所・免疫不全疾患研究分野）

平成13年  4月�微生物病研究所附属共同無菌実験施設を統合し、遺伝情報実験センター（「遺伝子機能解析

� � 分野」、「ゲノム情報解析分野」、「感染症ゲノム研究分野」）に改組

平成15年10月�遺伝情報実験センター長（併任）目加田英輔教授（微生物病研究所・発生遺伝学分野）

平成17年  4月�大阪大学微生物病研究所附属遺伝情報実験センターに改組

センター長（併）� 教　  授� 目加田英輔

遺伝子機能解析分野� 教　  授� 岡部　　勝
� 助 教 授� 三輪　岳志
� 助　  手� 蓮輪　英毅
� 助　  手� 井上　直和
� COE特任助手� 小林　　慎

ゲノム情報解析分野� 教　  授� 安永　照雄
� 教授（兼）� 高木　達也
�
感染症ゲノム研究分野� 教授（兼）� 安永　照雄
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大阪大学微生物病研究所附属遺伝情報実験センターは、学内の遺伝子研究を促進

するための教育と研究支援を行う学内共同利用施設です。平成13年4月に、遺伝情

報実験施設（平成4年設置）と微生物病研究所附属共同無菌実験施設（昭和55年設置）

を統合し、名称変更して再スタートいたしました。センターは、微生物病研究所の

南館（旧微研附属病院）内にあり、運営委員会は、理学、医学系、歯学、薬学、工学、

基礎工学、生命機能の各大学院研究科と、微生物病研究所、産業科学研究所、蛋白

質研究所、本センターからの委員で構成されています。センターは、遺伝子機能解

析分野、ゲノム情報解析分野、感染症ゲノム研究分野の3分野で組織され、共同利用

実験室、RI 実験室、動物飼育室、共同利用コンピュータシステム、各種共同利用機

器を備えています。センターでは、遺伝子操作動物の新規作製法の開発、受精メカ

ニズムの解明、遺伝子解析プログラムの開発、病原微生物ゲノム解析をテーマに研

究を行うとともに、スタッフ一同ポストゲノム時代の遺伝子実験施設として、最先

端でかつ高品質の遺伝子研究支援を行う体制を整えております。遺伝子操作動物作製、

遺伝子情報解析に関して随時相談を受け付けておりますので、おおいに利用してい

ただきますようあらためてご案内いたします。詳しくは、センターのホームページ

をご覧下さい。

平成 16 年 7 月

大阪大学微生物病研究所附属遺伝情報実験センター長

目加田　英輔
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●遺伝子実験室（2階）
� クライオトーム� � � � Jung CM3000
�
●塩基配列解析実験室（1階）
� プラスミド抽出機�� � � PI-100（6台）
� PCR 装置� � � � � PE9600（2台）
� DNA シークエンサー� � � ABI-377, ABI-310
� Sequence Detector� � � ABI-7700

●RI実験室（3H, 14C, 32P, 33P, 35S, 125I 使用可）
� バイオイメージアナライザー� � MacBAS1500

学内からは on-line での予約が一部可能である。
http://www.gen-info.osaka-u.ac.jp/localdocs/yoyaku.html

当実験センターでは多くの研究者の要望に応じ、遺伝子操作動物作製に関する情報
の提供を行っているほか、トランスジェニックマウスの作製や、共同研究ベースでの
ノックアウトマウス作製に協力する体制を整えている。

供給しているサービスは下記の３つである。
 

(1) トランスジーンを受け取り、トランスジェニックマウスを作製する
(2) ターゲティングベクターを受け取り、相同組換え体キメラマウスを作製する 
(3) 相同組換えが確認された ES 細胞を受け取り、キメラマウスを作製する

遺伝子操作動物を作製する場合、トランスジーンの性質やターゲティングを受ける
遺伝子の性質によって作製の効率は大きく変化するので、確実に何ラインの遺伝子
操作動物が得られるとはいえないが、これまでの実績では、トランスジーンやノック
アウトされる遺伝子が胚の発生に悪影響を及ぼす場合を除いて、ほとんどの場合ジ
ャームラインへトランスミットしたマウスが得られている。

当実験センターにおける遺伝子操作動物作製の実績や、支援体制の詳細については
ホームページ http://www.gen-info.osaka-u.ac.jp/welcome.html から該当する項
目を参照されたい。
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遺伝子組換え

マウス胚の採取

Injection針作製

受精卵への遺伝子注入

胚の凍結
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  ●   Menu System� Webインターフェースを利用した統合ソフトウェア
  ●   GeneWeb II� 遺伝情報解析統合パッケージソフトウェア
  ●   GeneAlign� マルチプルアラインメントエディタ
  ●   Mblast� BLASTによる相同性検索の大量解析用ソフトウェア
  ●   Mfasta� FASTAによる相同性検索の大量解析用ソフトウェア
  ●   Pfasta� FASTAによる相同性検索の並列化ソフトウェア
  ●   hRNA� ニューラルネットワークを利用したRNA２次構造予測ソフトウェア
  ●   DBentry� 大規模データベースのインデックス作成
  ●   DBext� 大規模データベースからのデータの抽出
  ●   CONSERV� Suffix Treeを用いた高速ゲノムアラインメントツール
  ●   ParalogCluster� パラログ遺伝子のクラスタリングソフトウェア
  ●   WGPSanalyzer� WGPScanning法の解析ソフトウェア
  ●   GBview� GenBank形式ファイルの可視化ソフトウェア
  ●   CodonViewer� ゲノム全遺伝子のコドン使用頻度可視化ソフトウェア

  ●   PHYLIP（Washington Univ.）� ●   BIORESEARCH（Fujitsu）
  ●   XGRAIL（Oak Ridge National Lab.）� ●   Glimmer （TIGR）
  ●   GENSCAN（Stanford Univ.）� ●   BLAST（NCBI)
  ●   FASTA （Virginia Univ.）� ●   MUMmer（TIGR）
  ●   InsightII/Homology/Discover （Biosym）�●   HyperBLAST （Fujitsu）
� � � � � � その他多数

遺伝情報実験センターにて開発のソフトウェア

遺伝情報実験センターで利用可能なソフトウェア

・カラーレーザープリンタ1台
    Fuji XEROX DocuColor1255CP
・両面高速レーザープリンタ1台
    Fuji XEROX DocuPrint401
・ソリッドインクカラープリンタ2台
    Phaser 860DP
・普及型レーザープリンタ2台
    Fuji XEROX DocuPrint201PS
・ポスター印刷用カラープリンタ1台
    EPSON MAXART MC-10000

RAID5
12TB

ファイルサーバ
富士通

PRIMEPOWER400
STORAGETEK StorageNet

遺伝子解析サーバ1
富士通

PRIMEPOWER800

遺伝子解析サーバ2
SUN Fire3800

大阪大学
総合情報通信

システム
ODINS

3次元グラフィックス
ワークステーション 1式
COMTEC4D OCTANE2

ワークステーション群
A4式
富士通

GP500S M1000
1Gbps

10/100Mbps

ワークステーション群
B10式
富士通

G400S M60

GUIワークステーション群
A10式
B1式

PentiumIV 1.7GHz

GUIワークステーション群
C1式

PowerMac G4

ディスプレイ投影装置
EPSON ELP-9100

並列処理
16CPU

高速
4CPU

映像処理用グラフィックス
ワークステーション 1式

PentiumIV 1.7GHz

4CPU

VTR装置
SONY WV-DR9

9.1 EtherSwitch
1G/100M/10M

Cisco Catalyst4006

既存設備

G-bit
Switch

超高速
32CPU

高速比較ゲノム
並列解析システム

富士通
PRIMERGY L200
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ファイルサーバ・記憶装置 12TB

PCクラスタマシン 主機室サーバ機器

ワークステーション

グラフィックワークステーション
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疾病の実験モデル動物としてこれまで突然変異動物が
重要な役割を果たしてきたが、ポストゲノムの時代には人
工的に遺伝子改変を加えた遺伝子操作動物が大きな役割
を果たそうとしている。具体的には受精卵に遺伝子を注入
して人工的に遺伝子を導入したトランスジェニック動物や、
全能性を持つ胚性幹細胞を利用して特定の遺伝子を人工
的なものと置き換えるジーンターゲティング法が開発さ
れ使用されている。

我々はマウスに発光オワンクラゲの緑色蛍光蛋白質（GFP）
の遺伝子を組み込むことによって緑の蛍光を発するよう
になった green mouse を世界に先駆けて作製すること
に成功した（裏表紙写真）。このマウスは移植の研究をは
じめ多くの基礎的な研究に利用可能なため日本国内だけ
に留まらず、世界中から分与の希望があったため、当施設
でコロニーを維持し、供給を続けている。（FEBS Lett., 
407:313-319（1997））

我々は研究支援として最先端の技術を学内のみならず
広く学外にも提供してきたが、3～4万種存在するといわ
れる遺伝子について詳しく検討するためにはさらに革新
的な遺伝子操作動物作製法の出現がなければならないと
考えている。そこで、当研究分野では遺伝子操作動物作製
の手法そのものの開発を行なう（Science, 284:1180-
1183（1999））とともに、クローン動物の作製などに見ら
れ る 個 体 の 増 殖 過 程 を も 含 め た 広 い 意 味 で の
reproduction（生殖）機構の解明についても研究を行なっ
ている。

In the past, naturally-mutated animals have been used 

to elucidate the mechanism of various diseases.  In the 

"post-genome project era," however, genetically manipu-

lated animals will play a key role in such investigations 

through providing animal models for human diseases. 

Our research interests span the horizon from reproduc-

tive biology to gene manipulation.

We succeeded, for the first time in the world, in produc-

ing a genetically altered "green mouse" which glows in 

the dark.  Since mice are in constant demand for many 

types of research projects, such as those involving cell 

transplantation, there are many requests for our mice.  In 

answer to the worldwide demand, we continue proliferat-

ing and distributing the "green mice" to the scientific com-

munity at large.

Aside from research, our lab assists other research fa-

cilities in generating genetically manipulated animals, as 

shown on our web pages.  

http://kumikae01.gen-info.osaka-u.ac.jp/EGR/index.cfm

Ongoing projects include:

(1) production of experimental animals for human diseas-

es

(2) studies on the molecular bases of sperm/egg interac-

tion

(3) cell lineage dependent gene knockout using embryon-

ic stem cell lines

(4) sexing of preimplantation embryos

(5) development of new technologies to produce geneti-

cally-manipulated animals

図1：世界的に人類の精子が減少傾向にあるかもしれないと警告
されている。また、不妊や避妊は先進諸国における重要な研究課
題である。図はCD9と呼ばれる因子を欠く卵子に精子を媒精した
ところ、精子と卵子の融合がおこらないために、通常1匹の精子が
透明帯内に侵入するのに比べ、異常に多数の精子が侵入している
様子を示す。我々はこのように特定の遺伝子を破壊したノックア
ウトマウス等を作製することによって受精のメカニズムを遺伝
子のレベルで明かにしようとしている。
Nature, 387:607-611（1997）; Science, 287:321-324 （2000）

研究課題

(1) 遺伝子ノックアウトによる疾患モデル動物の作製と
解析

(2) 体外受精や遺伝子操作動物を用いた受精機構の分子
生物学的解明

(3) 胚性幹細胞を用いた細胞系列群別のノックアウト
(4) 緑色蛍光マウスを用いた雌雄の産み分け
(5) 伝子操作動物作製に関する新規技術の開発
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私たちはヒトの各種疾患、特に循環器系疾患に関与す

る遺伝子機序の分子生物学的解明を遺伝子変異実験動物
等を利用して行っている。

(1) 血管平滑筋細胞における組織特異的遺伝子発現調節
機構

動脈硬化部位で増殖する血管平滑筋細胞の細胞学的及
び分子生物学的基礎を明らかにする目的で血管平滑筋特
異的遺伝子、特にヒト血管平滑筋アクチン遺伝子の発現
機構の解析を行い、マウス個体レベルでの発現に必要な 
DNA 領域及びそこに結合する核内因子の同定を進めて
いる（図1-2）。また、生体内の分化型を保った培養血管平
滑筋細胞の開発検討を行っている （J. Am. Soc. Neph., 
15:1090-1101（2004））。 

(2) 血管平滑筋特異的遺伝子発現ベクターの開発

血管平滑筋特異的に強く遺伝子発現できるベクターを
アクチン遺伝子の転写系を用いて開発した。動脈硬化症
などの循環器病の原因の一つである血管平滑筋の細胞型
変化を阻止するために、このベクターを利用して細胞増
殖抑制や分化誘導遺伝子を循環器病変部特異的に導入発
現する遺伝子治療に向けての研究を進めている（J. Clini. 
Invest., 110:177-184（2002））。 

(3) 心不全発症機構の解析

高食塩食を投与することで拡張障害型心不全を発症す
るモデルラットを開発し、その発症メカニズムを分子生
物学的手法で解析している。特に心臓の間質の繊維化や
心筋肥大に関与する因子としてエンドセリン系とレニン-
アンギオテンシン系に着目している （Cardiovas. Res., 
57:757-765（2003））。 

We investigate the molecular biological mechanisms in-

volved in human diseases, especially cardiovascular dis-

eases with using genetically manipulated animals.

(1) Transcriptional mechanisms of vascular  smooth mus-

cle （VSM） specific genes

To study cellular and molecular aspects of VSM cell 

growth in atherosclerosis plaques, we characterized tran-

scriptional mechanisms of one VSM specific gene, hu-

man VSM alpha-actin gene. Several cis-acting DNA ele-

ments and transcriptional nuclear factors binding to them, 

which are essential for gene expression in mice, have 

been identified. We also develop in vitro cultured VSM 

cell lines keeping original differentiational properties.

(2) Tissue-specific expression vectors in VSM cells

We developed gene expression vectors using the al-

pha-actin promoter, which can strongly drive a following 

gene in a VSM cell-specific manner. It should be a useful 

tool for gene therapy in cardiovascular diseases, because 

the VSM cell-type change to the growth state in athero-

sclerosis plaques is major cause of this disease.

(3) Developmental mechanisms of diastolic heart failure 

in hypertensive hearts

We developed a diastolic heart failure model using 

Dahl salt-sensitive rats and analyzed its molecular mecha-

nisms. We are investigating contributions of endothelin 

and renin-angiotensin systems to diastolic heart failure 

through development of excessive hypertrophy and fibro-

sis.

図2：-1Mと4Mの点変異を持つ血管平滑筋アクチン遺伝子プロモーターはマウ
ス胎児において大動脈(Ao)での発現のみが阻害されるので、この両配列が組織
特異的遺伝子発現に必須である。

図1：ヒト血管平滑筋アクチン遺伝子の
発現に必要な領域に結合する2種類の
核内因子は-1Mと4Mの点変異DNAで
各々のDNA結合が阻害される。

［-1M］ ［4M］Wild -1M 4M

Hd

Ht

Ao

［Wild］
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本分野は、コンピュータやコンピュータネットワーク
を駆使した遺伝子情報解析システムの研究開発やこれら
を用いた遺伝子情報解析の研究を行っている。また遺伝子
情報解析用コンピュータシステムを運用し、学内の遺伝子
関連研究者に提供するとともに遺伝子情報解析手法やシ
ステムの利用方法の教育研修を行っている。
(1) 遺伝子情報解析システムの研究開発
a) インターネットを利用して、遺伝子データベースを自

動更新するシステムを開発し稼働させている。
b) 大量の遺伝子データを一括してホモロジーサーチや

モチーフサーチを行うコマンドツールを、ゲノムプロジェ
クトをサポートする目的で、開発している。
c) ホモロジーサーチの高速化はデータベースの急激な

増大に対処するため重要な課題となっており、ワークステー
ション群を用いた並列処理によるホモロジーサーチの高
速化の研究開発を行っている。
(2) 実験分子生物学研究者のためのグラフィックユーザ

インターフェース開発
分子生物研究者が容易に種々の遺伝子情報解析ソフトウェ

アを利用できるように、GUIベースのソフトウェアの開発
を行っている。GeneWeb II はJava言語を用いて開発し
たソフトで、Webブラウザから起動でき、塩基やアミノ酸
含量の計算や翻訳などの基本的な解析から系統樹構築な
どの専門的な解析までを行うことができる。GeneAlignは
配列解析の基礎であるマルチプルアライメントを行うも
ので、ClustalWによるアライメントの実行や、細部の調整
をマウスを使って容易に行うことが可能である。

We are developing various genome information analy-
sis software tools which make advanced use of comput-
ers and computer networks. We also operate the comput-
er system for genome information analyses and provide it 
to biological researchers in Osaka University. Further-
more, we offer educational courses for genome informa-
tion analyses to students and researchers in our universi-
ty.

(1) Development of Genome Information Analysis Soft-
ware Tools

a) Daily updated sequence data provided by DNA/pro-
tein database centers are obtained automatically through 
the Internet, to keep our databases up-to-date
b) To support genome research projects, we have devel-

oped the tools performing homology search and motif 
search for multiple query sequences in one operation.
c) We have developed the system of parallel processing 

using multiple workstations that shorten the turn around 
time in homology search.

(2) Development of Graphical User Interface for Molecu-
lar Biologists

Software packages with graphical user interface have 
been developed for molecular biologists. We have been 
developing the sequence analysis software package 
named GeneWebII which uses Java Application Program-
ming Interface for graphical user interface and for interfac-
ing external applications with Web server. GeneWebII 
supports various analysis tools for from basic to ad-
vanced analyses. We have also developed GeneAlign 
that is a multiple sequence alignment editor written in 
Java language. 

本分野で開発した遺伝子情報解析ソフトウェアGeneWeb II。GenBank形式からFasta形式への変換などのデータ形式変換機能や配
列データの指定した領域の切り出しなどの便利なツールから二次構造予測や類似性検索、マルチプルアライメント、系統樹構築など本
格的な情報解析機能までを備えたソフトウェアである。遺伝情報実験センターのホームページから利用できる (http://www.gen-
info.osaka-u.ac.jp/geneweb2/)。
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左図：当実験センター内のサーバで稼働する腸管出血性大腸菌O157:H7のゲノム統合データベース。インターネットを通して、国内外
の研究者に有用な情報を提供している（http://genome.gen-info.osaka-u.ac.jp/bacteria/o157/）。

右図：既に全ゲノム配列が解析されている非病原性大腸菌K-12株とO157株のゲノムの比較。図中、緑の線分は両株に保存されている遺
伝子を、赤い線分は病原性大腸菌O157にのみ存在する遺伝子を表す。Stx1,2は志賀毒素遺伝子をコードするプロファージのゲノム上
での位置を表している。

病原性微生物のゲノム情報は、病原体の感染定着、侵入、
毒素生産、免疫防御、薬剤耐性など病原性に関連する遺伝
子を洗い出し、ワクチンや治療薬の開発、予防法や治療法
の研究に利用できる。

(1) 本分野では、病原性細菌や病原ウイルスさらにワクチ
ン株の全ゲノムの塩基配列を決定し、それらのDNA情報
を得て、解析して全遺伝子を決定する。ゲノム情報解析分
野と協力して病原性微生物ゲノム情報のデータベースを構
築し、国内外の全ての感染症研究者にインターネットで公
開する。

(2) 多量塩基配列の決定のための技術開発と教育を行う。

(3) 1996年堺市で発生した腸管出血性大腸菌O157:H7
による集団食中毒では、1万人近い患者が出て、3人の死者
を出すという痛ましい結果になった。本分野とゲノム情報
解析分野、微生物病研究所などが協力してこの流行で堺市
で分離された大腸菌O157Sakai株の全塩基配列5.6Mbp
を決定し、解析した（下図参照）。既に全ゲノム配列が解析
されている非病原性大腸菌K-12株とO157株のゲノムを
比較することによって、病原性や薬剤耐性に関与する可能
性がある遺伝子が約100個も新しく同定された。微生物病
研究所や内外の研究機関でこれらの遺伝子の機能解析が
開始されている。

次のゲノム解析のターゲットである腸炎ビブリオ菌は
50年前に微生物病研究所の故藤野恒三郎教授によって発
見された我が国の最も重要な下痢症の原因菌である。

Whole genome information of pathogenic microorgan-

isms is vitally important for developing vaccsines, drugs 

and treatments.

(1) In this department, we determine the nucleotide se-

quences of the whole genomes  of pathogenic bacteria 

and viruses, and analyze the genome sequences to identi-

fy the genes involved in pathogenicity. We, in collabora-

tion with Department of Genome Informatics construct ge-

nome database for pathogenic microorganisms, which 

are accessible to all researchers through internet.

(2) We improve and teach the methods for large scale 

DNA sequencing.

(3) We have determined entire nucleotide sequence of 

the genome of enterohemorrhagic Escherichia coli 

O157:H7 strain, derived from the Sakai outbreak in 1996 

and compared it with that of the laboratory strain K-12 

(see the figure below). This work revealed about 100 new 

putative pathogenic genes, which are being studied by 

many researchers in Osaka University and other institu-

tions.

As the second genome project, we are analyzing the 

genome of Vibrio parahaemolyticus, which is one of the 

most important pathogens causing food poisoning in Ja-

pan and was discovered 50 years ago by Prof. T. Fujino 

of Osaka University.



 3. 実験設備を利用しようとする者は、所定の遺伝情報実験セン

ター実験設備利用申請書（別紙様式第６号）をセンター長に

提出し、承認を得なければならない。この場合、当該研究・

教育に責任を持つ教室・講座・分野等の所属教授等を利用責

任者として届け出なければならない。

(a) 遺伝子組換え実験を行う場合は、遺伝情報実験センター

遺伝子組換え実験室利用申請書（別紙様式第１０号）と

ともに大阪大学遺伝子組換え実験安全管理規程（以下「管

理規程」という。）及び大阪大学遺伝子組換え実験実施

規則（以下「実施規則」という。）に基づく実験計画の

承認に関する通知書の写しをセンター長に提出しなけれ

ばならない。

(b) RIを使用する実験を行う場合は、遺伝情報実験センター 

RI実験室利用申請書（別紙様式第９号）をセンター長に

提出しなければならない。

 4. (a) センター長は、前条の申請が適当であると認めたときは、

これを承認し実験区域を割り当て、利用を承認するもの

とする。

(b) 前項の利用承認期間は、当該年度内とする。

 5. 利用の承認を受けた者（以下「利用者」という。）がセンター

利用の記載事項を変更しようとする場合は、センター長に変

更届（別紙様式第７号）を届け出て改めて承認を得なければ

ならない。

 6. 利用者は、この内規に定めるもののほか、遺伝子組換え生物

等の使用等の規制による生物の多様性の確保に関する法律、

研究開発等に係る遺伝子組換え生物等の第二種使用等に当たっ

て執るべき拡散防止措置等を定める省令、管理規程、実施規

則及び予防規定（以下「法令」と総称する。）に従わなけれ

ばならない。

 7. 利用者が、前条に違反した場合又は実験設備の運営に重大な

支障を生じさせた場合には、センター長は、その利用の承認

を取消し、又はその利用を一定期間停止することができる。

 8. (a) 利用者は、実験設備の利用を終了又は中止したときは、

すみやかに使用した区域及び設備を現状に復するものと

する。

(b) 遺伝子組換え実験の生物に由来するすべての廃棄物及び

他の汚染された設備の消毒等を、法令に従って行なわな

ければならない。

(c) 利用者は、RIによる汚染の検査及び除去等を、予防規定

に従って行わなければならない。

(d) 利用者は、前項の措置終了後、速やかにセンター長へ終

了又は中止の報告書（別紙様式第８号）を提出しなけれ

ばならない。

大阪大学微生物病研究所附属
遺伝情報実験センター利用内規

 1. この内規は、大阪大学微生物病研究所附属遺伝情報実験セン

ター（以下「センター」という。）の利用に関し必要な事

項を定めるものとする。

 2. センターの利用は、原則として大阪大学の教職員・学生等が、

センターの実験設備もしくはコンピュータシステムを利用し

て遺伝情報に関する研究・教育を行う場合に限る。

 3. センターに入構する者は、別途所定の手続きに従ってセンター

長の入構許可及び立入可能区域の指定を受けなければなら

ない。

 4. センターの利用に際して、利用者は、実験設備の利用につい

てはセンター実験設備利用内規に、コンピュータシステムの

利用についてはセンターコンピュータシステム利用内規に従

うものとする。

 5. 利用者は、センター長の依頼に応じて、センターの維持管理、

講演会及び講習会等の教育訓練その他、センターの運用に

関して協力しなければならない。

 6. この内規に定めるもののほか、センターの利用に関し必要な

事項は、センター長が定める。

附則

この内規は、平成 17 年 4 月 1 日から施行する。

大阪大学微生物病研究所附属遺伝情報実験センター
実験設備利用内規

 1. この内規は、大阪大学微生物病研究所附属遺伝情報実験セン

ター（以下、「センター」という。）の実験設備の利用に

関し、必要な事項を定める。

 2. センターの実験設備を利用できる者は、次に揚げる者が、遺

伝情報実験を行う場合とする。ただし、放射性同位元素（以

下、「RI」という。）を使用する場合は、大阪大学微生物

病研究所附属遺伝情報実験センター放射線障害予防規定（以

下「予防規定」という。）第８条の規定に基づき、RI 等取

扱者として登録された者でなければならない。

(a) 本学の教職員。

(b) 本学の学部学生、大学院生及び研究生。

(c) その他遺伝情報実験センター長（以下「センター長」と

いう。）が適当と認めた者。

利
用
内
規



 9. (a) 利用者は、実験設備利用に係わる経費の一部を負担しな

ければならない。

(b) 利用負担金の額及び負担方法は、別に定める。

10. 実験設備の利用に関する事務は、微生物病研究所研究協力掛

が行なう。

11. この内規に定めるもののほか、実験設備の利用に関し必要な

事項は、センター長が別に定める。

附則

この内規は、平成 17 年 4 月 1 日から実施する。

大阪大学微生物病研究所附属遺伝情報実験センター
コンピュータシステム利用内規

 1. 大阪大学微生物病研究所附属遺伝情報実験センターのコンピュー

タシステム（以下「本システム」という。）の利用について

は、この内規の定めるところによる。

 2. 本システムを利用することのできる者は、次の各号に揚げる

とおりとする。

(a) 大阪大学の教室主任教授等（以下利用責任者という。）

の承認を得た教職員および院生、学生、研究生で遺伝情

報解析を行なう者。

(b) その他特に遺伝情報実験センター長（以下「センター長」

という。）が適当と認めた者。

 3. 本システムを利用しようとする者（以下「申請者」という。）

は、申請書（別紙第１号様式）をセンター長に提出し、その

承認を受けなければならない。

 4. (a) センター長は、３の申請に係る本システムの利用を承認

したときは、その旨を申請者に通知するものとする。

(b) 本システムの利用の承認期間は、当該会計年度を超えな

いものとする。

 5. 本システムの利用の承認を受けた者（以下「利用者」という。）

が、申請書に記載した事項について変更しようとするとき、

若しくは変更を生じたとき、又は利用の取消しをしようとす

るときは、変更届（別紙第２号様式）又は取消届（別紙第３

号様式）をセンター長に提出しなければならない。

 6. 利用者が翌年度も継続して利用しようとするときは、継続利

用申請書（別紙第４号様式）を前年度の３月末日までにセン

ター長に提出し承認を得なければならない。

 7. 利用者は、本システム利用の成果又は経過について、毎年度

末までに、利用報告書（別紙第５号様式）をセンター長に提

出しなければならない。

 8. 利用者は、本システムを利用して行なった研究の成果を論

文等により公表するときは、当該論文等に本システムを利

用した旨を明記し、かつ、その別刷、又はコピー１部をセ

ンター長に提出しなければならない。

 9. (a) センター長は、本システムの維持費の予算その他の事情

により、その利用に係わる経費の一部を利用者負担金

（以下「負担金」という。）として、利用者に請求で

きるものとする。

(b) 負担金の額は、遺伝情報実験センター運営委員会（以

下「委員会」という。）の議を経てセンター長が別に

定める。

10. 利用者は他人に自分のユーザ登録名およびパスワードを開

示し本システムを利用させてはならない。

11. 利用者は本システムや学内、学外の利用が許可されていな

い計算機等への侵入を試みてはならない。

12. 利用者は本システムの利用にあたり公序良俗に反する行為、

犯罪的行為に結び付く行為、その他法律に反する行為を行

なってはならない。

13. 利用者がこの内規に違反したとき、又は本システムの運営

に重大な支障を生ぜしめたときは、センター長は、その者

の係る本システムの利用の承認を取消し、又は本システム

の利用を一定期間停止することがある。また、これにより

引き起こされた事故の責任は利用者と利用責任者が連帯し

て負うものとする。

14. この内規に定めるもののほか、本システムの利用に関し必

要な事項は、委員会の議を経てセンター長が定める。

附則

この内規は、 平成 17 年 4 月 1 日から施行する。
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大阪大学微生物病研究所附属遺伝情報実験センター
〒565-0871　大阪府吹田市山田丘3-1

http://www.gen-info.osaka-u.ac.jp/
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