
【⽀援課題】 尋常性⽩斑治療薬の開発
尋常性⽩斑
• 全⼈⼝のおよそ1％が罹患する後天性の疾患
• メラノサイトにおけるメラニン産⽣低下が⼀
因となり、⽪膚の⼀部が脱⾊

• 明確な原因は不明で、根本的な治療法がない

公益社団法⼈⽇本⽪膚科学会. “尋常性⽩斑”. ⽪膚科Q＆A.

α-MSH 画像法 吸光度法

1 nM 0.764 -1.049

5 nM 0.969 -0.786

10 nM 0.970 -0.598

スクリーニング系の指標
• S/B⽐︓２以上（陽性と陰性の平均値の⽐）
• Zʼ値︓0.5以上（陽性と陰性の分離の指標）

海洋微⽣物抽出物ライブラリーを活⽤した中分⼦創薬の⽀援と⾼度化
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ヒット化合物創出ユニット

スクリーニング系構築⽀援
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画像法

α-MSH添加
37℃ , 72 h

37℃ , O/N

撮像

マウス悪性黒色腫B16F10 細胞
（メラニン化活性の高い亜株）

播種

吸光度測定
(波長 405 nm)

80℃ , 1 h

細胞固定
(3.7% PFA)

細胞溶解
(2 M NaOH

+10% DMSO)

細胞回収

メラニン産⽣の評価 細胞毒性の評価（CBB染⾊）

定量値がcontrolの0.8倍以下を除外定量値がcontrolの2倍以上をヒット

デジタル画像によるメラニン化評価系の確⽴

⻑崎⼤学海洋微⽣物抽出物ライブラリーを⽤いたスクリーニング
⼀次スクリーニング

HPLC分画サンプルの活性評価〜化合物同定

Fr. 4より、分⼦量 約1000
の中分⼦化合物を同定→ ⼀次スクリーニングにより、1040種類の抽出物のうち、26種類が候補抽出物となった。
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NU-MME-2（四次分画）
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⽀援の成果

⾼度化から⽀援へ
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演題発表に関連し、開⽰すべきCOI関係にある企業などはありません。

CBB G-250 
staining

a-MSH
+

Test compounds

3 days

White-bottom
96-well microplate 

B16F10 cells

Quantification of Melanization Estimation of cell number 

Digital image Digital image

従来法（吸光度法）との⽐較
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⼆次スクリーニング

Baba et al. BBA-Mol Cell Res 1872, 119964 (2025)
⾺場⼤暉, 武⽥弘資︓実験医学 43, 2614 (2025-10⽉号)（クローズアップ実験法）

精度と効率を兼ね備えたオルガネラの
AI画像解析パイプラインOrgaMeasの開発

M
ajo

r A
xis

 L
en

gt
h 

(p
ixe

l)

CCCP Mdivi-1Ct
0

5

10

15

20

***
***

CCCP Mdivi-1Ct
0

1

2

3

4

5

6

Nu
m

be
r o

f B
ra

nc
he

s

***
***

CCCP Mdivi-1Ct
0

200

400

600

800

1000

Nu
m

be
r o

f m
ito

ch
on

dr
ia

***
**

Branch

Major axisCCCP

Mdivi-1

Ct

Scale bar: 10 μm

Ar
ea

 (p
ixe

l)

Ct CCCP Mdivi-1

***
***

0

20

40

60

80

100
***

***

n >  170 cells/group, D unnett’s  test (vs C t), **p  <  0.01, ***p  <  0.001

ミトコンドリアの形態変化の評価 HeLa cells

Starvation 1 h

Starvation 1h
Protease inhibitors

(Pepstatin A & E-64d)Ct

リソソームの形態変化の評価

Total lysosomes (LysoPrime Green) n >  100 cells/group, Tukey’s m ultip le-com parison test
 ***p <  0.001 

n >  100 cells/group, D unnett’s  m ultip le-com parison test
 *p  <  0.05, **p  <  0.01 

核の形態変化の評価

Latrunculin A NocodazoleCt

Scale bar: 10 μm
アクチン重合阻害 微小管重合阻害

円形度面積包絡度

円形度

【支援課題】ミトコンドリア核様体の定量的解析系の構築

1ミトコンドリアあたりの
平均核様体数
（1細胞ごと）

1ミトコンドリアあたりの
平均核様体⾯積
（1細胞ごと）

ミトコンドリア核様体の形態に
影響を与える化合物探索のため
のアッセイ系構築

Ota et al. J Biochem 167, 287–294 (2020)

【支援課題】GFP-Parkinの障害ミトコンドリアへの標的化の評価系の構築

Nguyen et al,  Trends Cell Biol 26: 733-744 (2016)

PINK1/PARK6
Parkin/PARK2 Loss-of-function 

gene mutation

Autosomal recessive form of 
familial Parkinson’s disease

障害ミトコンドリアにリクルートされた E3ユビキチンリガーゼ Parkin はマイトファジーを誘導する。

Parkin Recruitment (%)

１細胞ごとにParkinリクルートメント率を定量解析

= 	
ミトコンドリア上の𝑃𝑎𝑟𝑘𝑖𝑛の積算値

細胞内の𝑃𝑎𝑟𝑘𝑖𝑛の積算値
×100

Scale bar: 20 μm
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Shimosako et al. Biol Pharm Bull 48, 308-313 (2025)

本課題では、⻑崎⼤学オリジナルの海洋微⽣物抽出物（NU-
MME）ライブラリーを活⽤した創薬⽀援を⾏ってきたが、こ
のライブラリーに含まれる微⽣物抽出物（エキス）には、多
種多様な化合物が含まれている。そのため、スクリーニング
に供する抽出物の数⾃体は少なくても、結果的に多くの化合
物を効率良くスクリーニングすることになることから、⽐較
的スループット性の低いアッセイ系でもヒットを得られる可

能性がある。また、本ライブラリーはアカデミアの研究室単
位で⼩規模でもスクリーニングを⾏えるため、アカデミアに
おける創薬研究の裾野を広げることにもつながる。そこで、
本ライブラリーを活⽤した創薬をさらに推進することを⽬的
に、スクリーニング系の構築⽀援にも⼒を注いできた。
【⽀援課題数 13件、うち 5件が終了（R8年8⽉末時点）】
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