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研究進捗状況報告書の概要 
 
１ 研究プロジェクト 

学校法人名 明治大学 大学名 明治大学 

研究プロジェクト名 環境応答機能の解明に基づく高度環境適応植物デザイン研究基盤

の確立 
研究観点 研究拠点を形成する研究 

 
２ 研究プロジェクトの目的・意義及び計画の概要 

 食料の持続的な生産と安定供給は人類の生存に不可欠な重要課題である。地球規模の

気候変動は植物の環境適応能力に対する新たな挑戦であり、作物の品質や収量、生産効

率に大きな影響を与え始めている。本プロジェクトは植物の環境応答・防御機能を戦略的に

高度化し、安定した作物生産を実現する「高度環境適応植物」の育成・開発を可能とする拠

点の形成を目的とする。このため、植物が、温度、栄養や金属などの土壌成分、病原微生物

由来の環境情報をどのように感知し、適切に応答し、あるいは耐性を獲得するかを分子レベ

ルで明らかにすることを目標とする。解明された分子機構を基に、環境応答・防御機能を強

化あるいは新たに付与した作物、環境応答・防御能制御技術の開発に向けた研究基盤の確

立をめざす。植物は CO2 を吸収して酸素と有機物を生み出す唯一の存在であり、本研究基

盤の形成は食料生産のみならず、気候変動に対応した環境保全や循環型エネルギー生産

など、現代社会の要請に応えるものであり、きわめて重要な意義を持つ。 

 
 
３ 研究プロジェクトの進捗及び成果の概要 

 研究代表者とプロジェクトマネージャーを中心とし、ホームページも活用した日常的な情報

交換・発信と定期的な自己点検、および明治大学研究企画推進本部会議からの点検・評価

と改善意見を受け、全体としてはやや前倒しで研究が進行している。自己点検・評価により、

研究者間の連携強化、当初の計画からの軌道修正を行っており、成果に繋がっていると判

断している。物理・化学的環境応答では、温度・乾燥・栄養応答に関わる新たな因子とメカニ

ズムの発見、簡便で高感度なストレスモニタリングシステムの構築が行われた。生物的環境

応答では、防御と共生の応答に同一の受容体が働くことが見出され、防御応答や遺伝子発

現を制御し、高度環境適応植物をデザインする基礎技術の開発が行われた。また、オミック

ス情報から環境応答への関与が期待される機能未知の遺伝子群を高精度で抽出するシス

テムが構築され、本プロジェクトのみならず、今後の植物科学を牽引する重要プラットフォー

ムとなることが期待される。これらの成果は、原著論文 42 報、図書 17 件、316 件の学会発

表として公開され、プロジェクトのホームページからも随時情報を発信している。2016 年度に

は公開シンポジウムを実施し、外部講師とプロジェクトメンバー、およびプロジェクトに参画あ

るいはメンバーの研究室から巣立ったポスドク・助教などの若手研究者が講演を行った（別

添資料参照）。本プロジェクトには多くの大学院生、およびポスドクや助教が参画しており、後

進の育成も積極的に行っている。 
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平成 26 年度選定「私立大学戦略的研究基盤形成支援事業」 

研究進捗状況報告書 
 

１ 学校法人名  明治大学                ２ 大学名  明治大学              

 

３ 研究組織名  植物環境応答研究所                        

 

４ プロジェクト所在地  神奈川県川崎市多摩区東三田１－１－１   

 

５ 研究プロジェクト名 環境応答機能の解明に基づく高度環境適応植物デザイン研究基盤 

               の確立  

                

６ 研究観点   研究拠点を形成する研究                     

 

７ 研究代表者 

研究代表者名 所属部局名 職名 

 川上直人  農学部  教授 

 

８ プロジェクト参加研究者数  10 名 

 

９ 該当審査区分    理工・情報     ○生物・医歯      人文・社会  

 

１０ 研究プロジェクトに参加する主な研究者 

研究者名 所属・職名 プロジェクトでの研究課題 プロジェクトでの役割 

川上直人 
農学部・教

授 

温度による発芽制御メカニズ

ムの解明 

気候変動に対応した穂

発芽抑制、発芽誘導技

術の開発 

久城哲夫 
農学部・准

教授 

環境応答ホルモン、アブシジ

ン酸の生合成鍵酵素遺伝子

の同定 

環境応答ホルモン作用

の人為的制御とストレス

耐性植物の開発 

吉本光希 
農学部・准

教授 

植物環境応答におけるオー

トファジーの機能解析 

オートファジー機能の解

明によるストレス耐性の

向上 

紀藤圭治 
農学部・准

教授 

環境応答における代謝酵素

のプロテオーム解析 

代謝制御による温度・飢

餓ストレス耐性機構付

与技術の開発 

安保充 
農学部・准

教授 

植物の環境応答・ストレスモ

ニタリング手法の開発 

植物のストレスモニタリ

ングによる作物の生産

効率向上 

賀来華江 
農学部・教

授 

植物免疫のシグナル認識に

関わる受容体の構造・機能

解析 

病原菌シグナル認識に

基づく耐病性作物の開

発 
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＜研究者の変更状況（研究代表者を含む）＞ 

旧 

ﾌﾟﾛｼﾞｪｸﾄでの研究課題 所属・職名 研究者氏名 プロジェクトでの役割 

植物免疫のシグナル認

識に関わる受容体の構

造・機能解析 

農学部・教授 賀来華江 プロジェクトマネージャー 

（変更の時期：平成 27 年 4 月 1 日） 

 

 

新 

変更前の所属・職名 変更（就任）後の所属・職名 研究者氏名 プロジェクトでの役割 

農学部・専任講師 農学部・専任講師 大里修一 
プロジェクトマネージ

ャー 

 

旧 

ﾌﾟﾛｼﾞｪｸﾄでの研究課題 所属・職名 研究者氏名 プロジェクトでの役割 

    

（変更の時期：平成 28 年 4 月 1 日） 

 

 

新 

変更前の所属・職名 変更（就任）後の所属・職名 研究者氏名 プロジェクトでの役割 

フランス国立農学研

究所・チームリーダ

ー 

農学部・准教授 吉本光希 

オートファジー機能の

解明によるストレス耐

性の向上 

 

大里修一 
農学部・専

任講師 

病害抵抗性を崩壊させる変

異の獲得機構の解明 

植物病原菌の病原性獲

得機能の制御に基づく

耐病性作物の開発 

桑田茂 
農学部・教

授 

植物ウイルスによる細胞壊

死機構の解明と抵抗性付与

基盤の確立 

壊死反応を抑制した新

規ウイルス抵抗性付与

技術の確立 

矢野健太郎 
農学部・教

授 

大規模オミックス解析による

環境応答遺伝子の網羅的探

索 

植物環境応答のバイオ

インフォマティクス解析と

データベース構築による

環境適応植物の開発支

援 

（共同研究機関等）    

瀬尾光範 

理化学研究所

環境資源科学

研究センター・

適応制御研究

ユニットリーダ

ー 

環境・ストレス応答における

ホルモノーム解析 

環境応答ホルモンの人

為的制御による成長制

御・ストレス耐性付与技

術の開発 
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１１ 研究進捗状況（※ ５枚以内で作成） 

（１）研究プロジェクトの目的・意義及び計画の概要 

 食料の持続的な生産と安定供給は人類の生存に不可欠な重要課題である。一方、地球規

模の気候変動は植物の環境適応能力に対する新たな挑戦であり、作物の品質や収量、生産

効率に大きな影響を与え始めている。本プロジェクトは植物の環境応答・防御機能を戦略的

に高度化し、安定した作物生産を実現する「高度環境適応植物」の育成・開発を可能とする

拠点の形成を目的とする。このため、植物が、温度、栄養や金属などの土壌成分、病原微生

物由来の環境情報をどのように感知し、適切に応答し、あるいは耐性を獲得するかを分子レ

ベルで明らかにすることを目標とする。植物は CO2 を吸収して酸素と有機物を生み出す唯一

の存在であり、本研究基盤の形成は食料生産のみならず、気候変動に対応した環境保全や

循環型エネルギー生産等、現代社会の要請に応えるものであり、極めて重要な意義を持つ。 

（２）研究組織 

 研究代表者は定期的な打ち合わせ、プロジェクト内の成果発表会等を通して研究者間の意

見交換と連携を促している。プロジェクトマネージャーは研究代表者と協力してホームページ

を活用した成果の公表や、自己点検・評価を実施し、年次報告書の取りまとめ等を行ってい

る。各研究者は研究室に所属する学部学生・大学院生・ポスドクなどの研究員の指導と定期

的なセミナーなどによる議論等を介し、各自の研究テーマを推進している。 

 本プロジェクトには当初 8 名、2016 年 4 月からは 9 名の農学部専任教員と、1 名の共同研

究者が参画し、物理・化学的（（４）の A-D, H, I）あるいは生物的環境応答（E-G, H）をテーマと

した研究を推進している。各年度とも 20名を越える博士前期課程、4名の博士後期課程の大

学院生、1 名の PD、1 名の助教がプロジェクトに参画し、実験・研究の推進を担ってきた。 

 物理・化学的環境応答では主に川上・久城・瀬尾（共同研究者）、生物的環境応答では賀来

と紀藤、桑田と大里が連携して研究を推進し、成果を挙げている。共同研究者の瀬尾は環境

応答に働く植物ホルモンの定量解析を担当し、プロジェクトの推進に大きく貢献している。研

究支援者は2名が担当してきたが、研究の進展により人数・勤務時間ともにさらに充実させる

ことが目的達成に必要である。 

（３）研究施設・設備等 

＜研究施設の面積及び使用者数＞ 

明治大学生田キャンパス第 1 校舎 5 号館（500m2）、5 名 

明治大学生田キャンパス第一校舎 2 号館（500m2）、8 名 

明治大学生田キャンパス第一校舎 6 号館（500m2）、8 名 

明治大学ハイテクリサーチセンター（300m2）、4 名 

＜主な研究装置，設備の名称及びその利用時間数＞ 

発光・蛍光イメージングシステム：週 5 時間程度 

解析サーバー：常時稼働 

（４）進捗状況・研究成果等 ※下記、１３及び１４に対応する成果には下線及び＊を付すこと。 

＜現在までの進捗状況及び達成度＞ 

 全体としては研究者間の連携が進み、計画よりもやや前倒しで研究が進行している。環境応答に

関わる未知の因子が複数同定され、環境適応機能の強化を可能とする基礎技術の開発も進行して

いる。各テーマはそれぞれのメンバーが責任を持ちつつ、メンバー間の連携を必要に応じて発展さ

せ、あるいは新たに構築しつつ進めてきた。 

(A) 温度による発芽制御メカニズムの解明(川上)：低温発芽誘導は、アブシジン酸（ABA）量の遺伝的

制御が鍵を握ることを示した*1。温度に応じた ABA 量の制御因子を同定するため、ABA 合成酵素

遺伝子の発現誘導が異常な突然変異を選抜し*2、1 遺伝子の同定に成功した*3。ABA 合成遺伝

子の発現を誘導する 5 種の化合物を単離し*4、ABA 合成遺伝子の高温による発現誘導因子を 3

種同定した*5。当初の計画より前倒しで進行している。 
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(B) 環境応答ホルモン、アブシジン酸の生合成鍵酵素遺伝子の同定(久城)：ABA 生合成の未同定の

異性化酵素遺伝子を探索し、候補遺伝子 NCEI1およびNCEI2を見出した*6。NCEI1遺伝子の機能

喪失突然変異体では葉面温度が低下し、ABA を与えると形態が回復することから、ABA の欠損が

示唆された。NCEI1 タンパクを大腸菌で発現精製し、異性化活性の検出を試みたが、安定した結果

は得られていない。当初の計画どおり進行している。 

(C) 環境応答における代謝酵素のプロテオーム解析(紀藤)：低栄養環境下で高増殖能を示す酵母を

作出するため、転写因子の欠損株等を用いてプロテオーム資源分配を大きく変化させ、その増殖

能への影響を調べた。期待した影響以外にもプロテオーム発現プロファイルが変動し、増殖能の向

上はみられなかった。また、熱ストレス耐性に関わるタンパク質を同定するためストレス耐性能の異

なる酵母種間で異なる発現パターンを示すタンパク質を同定し、遺伝子欠損株を用いた解析から熱

ストレス耐性に関わる新たな分子を同定した*7。当初の計画どおりに進行している。 

(D) 植物の環境応答・ストレスモニタリング手法の開発(安保)：環境ストレス応答時に植物根から放出

される滲出物としてラジカル種、蛍光物質に着目し、その滲出メカニズムとストレスモニタリングへ

の利用を検討した。活性酸素種(ROS)の代謝産物と考えられる炭素中心ラジカルが計測されたが、

構造は決定できていない。ニトロンラジカルを検出する蛍光プローブを用いてラジカル種のトラップ

および HPLC における蛍光ピークの検出を試みた。当初の計画どおりに進行している。 

(E) 植物免疫のシグナル認識に関わる受容体の構造・機能解析(賀来)：菌類の細胞壁由来の代表的

な MAMP であるキチンに対する 2 種の LysM 受容体 CEBiP と CERK1 を同定し、受容体様キナー

ゼである OsCERK1 が菌類や細菌由来の MAMPｓ受容体として防御応答系で機能するだけでなく、

菌根菌の共生応答にも関与することを明らかにした*8。また、紀藤との連携により受容体の防御応

答の起動に関わる複数の自己リン酸化残基を同定した*9。当初の計画どおりに進行している。 

(F) 病害抵抗性を崩壊させる変異の獲得機構の解明(大里)：病原糸状菌であるイネいもち病菌や赤

かび病菌の病原性獲得に関わる分子機構の解明を目指し、相同組換え検出系を用いてゲノムスト

レスと病原性変異に関する知見を収集した。さらに、非病原力遺伝子の周辺に人工的な DNA 二本

鎖切断を導入するために、糸状菌に最適化したゲノム編集技術の開発を行った*10, 11, 12。当初

の計画どおりに進行している。 

(G) 植物ウイルスによる細胞壊死機構の解明と抵抗性付与基盤の確立(桑田)：タバコ条斑ウイルス

（TSV）の外被タンパク質は宿主の壊死反応を抑制し、TSVゲノム RNAの 3’UTRに結合してウイル

スゲノムの翻訳を促進することで、壊死から無病徴への変化を誘導することを明らかにした。大里

と連携して構築した糸状菌型 CRISPR/Cas システム*11, 12 を改変して植物用 CRISPR/Cas システ

ムを構築し、タバコモザイクウイルス抵抗性遺伝子（N）をターゲットとしたゲノム編集により N 遺伝

子を破壊することに成功した。そこで、ジャガイモ Y ウイルス抵抗性を付与する目的でタバコ eIF4E1

遺伝子*13 内にガイド RNA を設計してタバコを形質転換した。当初の計画どおりに進行している。 

(H) 大規模オミックス解析による環境応答遺伝子の網羅的探索(矢野)：主要植物の高速シーケンサ

ー・データを公共データベースより取得し、ゲノムワイドな遺伝子発現ネットワークを構築した。ま

た、環境応答に関わる遺伝子群の機能情報を、学術論文に対するテキストマイニングより抽出し

た。進捗は、当初の計画よりも早く進展している。 

(I) 植物環境応答におけるオートファジーの機能解析(吉本)：植物の環境応答メカニズムを細胞の基

礎的なプロセスであるオートファジーの観点から解析した。これまでに、栄養飢餓として亜鉛欠乏・

暗処理による糖欠乏、オルガネラ品質管理として緑葉ペルオキシソームの選択的分解、細胞毒性

としてアンモニア毒性に注目し、これらの応答過程においてオートファジーが関与していることを明

らかにした＊14 

 

＜特に優れた研究成果＞ 

(A) 高温による ABA 合成遺伝子の発現誘導を担う転写制御因子を 1 種、分子機能未知の因子を 2

種同定し、光条件により異なる因子が発芽の高温阻害に働くことを示した。 

(B) NCEI1 が ABA 生合成に関わるカロテノイド異性化酵素であることを強く示唆した。 

(C) 熱ストレス耐性能に関わる特徴的なタンパク質機能の同定に加え、新たな熱ストレス耐性関連タ

ンパク質を見出した。 
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(D) 水溶性蛍光プローブにより植物根培養液中の ROS を間接的に高感度検出した。 

(E) 植物の防御応答に関わる主要な受容体が、相反する共生応答にも機能することを明らかにし、共

生と防御の進化過程が深く関連していることを示唆した。 

(F) イネいもち病菌の Srs2 破壊株に対する DNA 損傷薬剤処理では，感受性の変化は認められず，

既存の酵母や他の糸状菌とは異なる本菌特有の機能が示唆された。 

(G) 植物用の CRISPR/Cas システムの独自構築に成功し、タバコ N 遺伝子をゲノム編集で破壊した。

タバコモザイクウイルスの接種により、N 遺伝子の機能喪失が確認された。 

(H) 機能未知遺伝子の生物学的機能を明らかとする上で、機能既知遺伝子の生物学的機能情報は

重要な情報基盤となる。当プロジェクトでは植物遺伝子の環境応答に関わる機能情報基盤の整

備を進めており、今後の植物科学を牽引する重要プラットフォームとなる。 

(I) オートファジーの過程におけるアンモニアの影響・毒性の作用点が明らかとなった。この発見はこ

れまで報告例がなく新規の知見である。 

 

＜問題点とその克服方法＞ 

(A) 種子発芽の制御に関わる高温誘導性遺伝子の多くが ABA によっても制御されることが明らかと

なり、高温誘導性遺伝子発現を指標にした発芽制御遺伝子探索に困難が予想された。このため、

矢野・桑田・大里と連携し、ABA の制御を受けない遺伝子を探索する。 

(B) NCEI1 の酵素機能を in vitro において明らかにするべく酵素アッセイを行っているが、再現性のあ

る活性の検出には至っていない。精製過程での酵素の失活や反応条件の最適化が課題である

が、大腸菌の発現系を見直し酵母での発現系も検討する。 

(C) 転写因子の遺伝子欠損株では期待した効果が得られなかったが、その要因の一つと考えられる

オフターゲットについても欠損株を作製することで、プロテオーム資源分配の大幅な改変による高

増殖能酵母の作出を試みる。 

(D) 蛍光プローブを利用して根から滲出する ROS を間接的に検出し、植物のストレス状態変化をモニ

ターできる可能性があるが、その評価法が確立していない。そこで根の細胞分裂に伴って脱離す

るボーダー細胞量と ROS 量に相関性が見出せないか検討する。 

(E) CERK1 型受容体が防御と共生の両者に関わる機構には、シグナル伝達に関わるキナーゼ領域

の切替が働くと予想される。そこで、その結晶構造を解析するため様々な発現系を用いたタンパク

質の発現条件を探索する。共生応答に関わる分子をさらに探索するため、CRISPR-Cas9 等の手

法を用いて、種々CERK 型分子の欠損変異体の作成を行う。 

(F) イネいもち病菌 Srs2 の相互作用実験において，酵母 Srs2 で知られている PIP 領域は PCNA との

相互作用に必須であることが知られているが， Srs2 には相当する領域が見出せなかった。今後

は PCNA 領域を断片化して，Srs2 の PIP 相当領域の探索を進める。 

(G) CRISPR/Cas システムを持つ形質転換タバコのハイグロマイシンによる選抜は効率が低かった。

薬剤耐性遺伝子をカナマイシン等に変更して再分化効率を上昇させ、オフターゲット切断を防止

するために切断活性部位に変異を導入した dCas を使用する。 

(H) 植物の環境応答性は、種・亜種・エコタイプなどの間で大きく異なる。系統間で共通するメカニズ

ムや各系統（群）に固有のメカニズムを同定するため、8 種の植物種の網羅的なオミックス情報解

析を展開している。 

(I) ストレス状況を再現できないことがある。特に必須微量元素である亜鉛の欠乏培地を作成する際

には細心の注意が必要である。亜鉛欠乏状況を高頻度に再現する一つの手法として、亜鉛特異

的キレーターの使用を試みている。現在、適切な濃度を検討中である。 

 

＜研究成果の副次的効果（実用化や特許の申請など研究成果の活用の見通しを含む。）＞ 

(A) 未解明の植物の温度感知・情報伝達機構解明への寄与が期待される。発芽の温度応答を攪乱

する化合物には、休眠性の付与や斉一な発芽誘導をもたらす薬剤の開発が期待され、作物生産

への適用を目指した研究グループ、企業との共同研究を模索している。 

(B) NCEI1 遺伝子の同定により、ABA 生合成における重要な酵素が明らかとなり、本遺伝子による種

子の休眠や発芽の調節、植物体の環境ストレス応答を分子レベルで解明することができる。これ
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により、様々な環境ストレス下においても有用な植物生産が可能となる。 

(C) 同定された熱ストレス関連タンパク質に基づき、酵母の熱ストレス耐性能の新たな分子メカニズ

ムが明らかにされれば、バイオエタノール産生など産業面での利用も可能になる。 

(D) 植物の状態を水耕液中に放出される ROS を介してモニタリングできれば作物管理の項目として

応用利用できる可能性がある。 

(E) イネの植物免疫に関わる防御応答系と、これと相反する菌根菌の共生応答系の活性化に共通の

OsCERK1 分子の関与が明らかになり、この応答系制御機構の解明は、免疫力を付加した高耐病

性作物の開発と共生系を利用した作物の生育や収量の改善の両面に応用できる可能性がある。 
(F) 植物病原糸状菌の病原性変異機構として、相同組換え経路との関係が明らかとなれば、相同組

換え制御因子を標的とする新規農薬や新しい防除技術の開発につながる可能性がある。 

(G) 植物ウイルスの複製に必須な植物側の宿主因子が同定されれば、ジャガイモ Y ウイルスで検証

する予定の戦略が、広範な植物ウイルスについての新たな抵抗性作物作出法として実用化され

る可能性が高い。 

(H) 学術論文に対するテキストマイニング技術は、知財化が見込めるとともに、操作が簡便な GUI ソ

フトウェアや Web ツールを構築・配布することにより、医薬農工業分野・社会学分野を始めとする

多くの研究分野における利用と人工知能を活用した知識情報整備などの社会実装が見込める。 

(I) 将来的にはオートファジーを適時適切にコントロールすることにより、長寿作物、成分改変種子・作

物、ストレス耐性植物などの作出に貢献可能であると考える。 

 

＜今後の研究方針＞ 

(A) プロジェクト内での連携をさらに深め、温度による発芽制御因子をより多く単離・同定し、温度の

感知から ABA 作用制御に至るメカニズムの解明を目指す。 

(B) NCEI1遺伝子の過剰発現体を作製し、ABA内生量、発芽率、乾燥耐性等を測定し、NCEI1のABA

生合成への関与を明らかにする。酵素活性の検出方策を検討する。 

(C) プロテオーム資源分配を期待通りに変化させるために、関連する転写因子の発現量や活性を連

続的に制御可能な実験系の構築を進める。酵母種間で異なる発現量を示すタンパク質の欠損株

を用いた解析を継続し、熱ストレス耐性に関わる分子を同定する。 

(D) ストレスモニタリングの一般的指標として ROS の利用可能性を調べる。植物の成長ステージによ

る違いや植物種による違いを含めて評価できる系の確立を目指す。 

(E) LysM 受容体を中心に、リガンドの認識から受容体の活性化の分子機構を明らかにするとともに、

イネにおける防御と共生の切り替えメカニズムの解明を目指す。 

(F) イネいもち病菌特有の相同組換え機構の解明のため，さらに相同組換え候補因子の破壊株の作

製と機能解析をおこない，組換え因子の探索を進める。 

(G) ジャガイモ Y ウイルス抵抗性を付与可能なタバコ eIF4E1 の欠失だけではなく、eIF4E 以外の真核

翻訳開始因子の欠失体を作製し、各種ウイルスに対する抵抗性を検討する。 

(H) より多くの植物種の環境応答性に関わる遺伝子について、ゲノムワイドなオミックス情報解析を進

め、得られた重要情報を研究コミュニティーと社会に提供するための Web データベース・プロトタイ

プを構築する。 

(I) 植物の環境応答におけるオートファジーの関与を示しつつあり、今後は様々な手法を駆使し、それ

らの機構について分子レベルで明らかにしていく。 

 

＜今後期待される研究成果＞ 

(A) 温度による植物ホルモン作用制御因子が複数単離同定され、温度による発芽制御機構の解明

と、作物への成果の適用の基盤形成に繋がると期待される。 

(B) NCEI1 の酵素活性の検出と植物体での生理作用が明らかとなり、ABA 生合成における本酵素の

役割や重要度が解明され、環境ストレス耐性植物の作出も期待される。 

(C) プロテオーム資源分配の改変とそれによる高増殖能酵母の作出は、物質生産の宿主として酵母

を利用する際にも、その効率を改善するために有益なアプローチとなる。 

(D) 各種ストレスに特異的あるいは非特異的に放出されるラジカル種および代謝物を選定し、モニタ



（様式１）

法人番号 131092 
プロジェクト番号 S1411023 

リングによる作物生産効率の向上が期待される。 

(E) 植物のもつ防御と共生の分子機構がより詳細に解明されることにより、これらの情報に基づい

て、高度な機能を付加した植物作出の基礎基盤の構築が期待される。 

(F) イネいもち病菌の相同組換え制御因子を明らかにすることで，本菌の病原性獲得に関わる分子

機構の解明が進み，新規の病害除法につながることが期待される。 

(G) ジャガイモ Y ウイルス抵抗性付与技術が確立されるとともに、真核翻訳開始因子群のウイルス増

殖における機能が解明されることが期待できる。 

(H) 植物の環境応答に関わる情報を集約することにより、植物育種戦略などに資する Web データベ

ース・プロトタイプを世界で初めて構築できる。 

(I) 植物が過酷な環境ストレスに応答する際に、オートファジーが何を、如何にして選択的に分解する

のか、その分子メカニズムの詳細が明らかになると期待される。 

＜自己評価の実施結果及び対応状況＞ 

 全体の研究プロジェクトの進捗管理・自己点検・改善活動を確実に行うため、研究代表者に

加えて、2014年 7月にプロジェクトマネージャーを設置し、当初は賀来、2015 年度からは大里

がその任に就いている。年度末にメンバー全員が出席して実施している研究報告会では、当該

年度の進捗状況と成果、次年度に向けての計画等を発表し、質疑応答と意見交換を行っている。

年度初めには当該年度の研究推進に向けたミーティングを行い、日常的には随時開催されるセ

ミナーやメール会議において相互の連携と点検作業を行っている。これらの自己点検・評価活

動により、各自の研究の軌道修正および推進が促進されるとともに、メンバー間の連携がより

推進され、成果にも繋がっている。2016年度の研究報告会の成果発表の議論からも、さらなる

連携が課題解決に重要であることがプロジェクト内で再認識された。 

 また、明治大学研究企画推進本部会議（研究支援事業に係わる専門部会）において、研究代

表者が提出した①研究達成度・自己点検表、②私立大学戦略的研究基盤形成事業全体計画書・

ロードマップについて毎年度確認・点検を受け、研究代表者とプロジェクトマネージャーは改

善意見を次年度の研究推進にフィードバックしている。また、本進捗状況報告書の概要につい

ては、その趣旨が第三者に対しても明確に伝わるよう、同専門部会の精査を受け、適宜修正を

加えた。また、本私立大学戦略的研究基盤形成事業に係る中間評価（研究進捗状況報告書）を

提出し、研究企画推進本部会議からも研究推進に関わる評価を受ける予定である。なお、これ

らの自己点検・評価は、私立大学戦略的研究基盤形成支援事業学内選考及び採択後の進捗管理

体制に関する内規に基づいて行われており、具体的な取り組みについては本学のホームページ

（http://www.meiji.ac.jp/research/promote/index.html）に掲載されている。 

 このような自己点検評価の結果を受け、各メンバーが適切な対応を行ってきたこと、研究基

盤形成の観点および各テーマの性格の違いを考慮し、これまでは成果に応じた研究費の配分な

どは行っていない。 

＜外部（第三者）評価の実施結果及び対応状況＞ 

 プロジェクトの節目となる 2016 年度に開催した公開シンポジウム（添付資料参照）において、外部の

複数の有識者から、本プロジェクトは基礎・応用の両面において意義のあるものとの評価をいただい

た。公開シンポジウムは今後も計画しており、外部の有識者を積極的に招き、忌憚のない評価をいた

だき、今後の研究にフィードバックしたいと考えている。 

 プロジェクトのメンバーはいずれも国内学会、国際学会、シンポジウムにおいて発表しており、国内

外の専門家と情報交換を行うとともに様々な質問や意見を受け、研究推進やプロジェクト内外との連

携推進に反映させている。また、毎年複数の国外研究者が生田キャンパスを訪れ、メンバーと情報・

意見交換を行い、各自の研究推進あるいは共同研究の推進に反映させている。

プロジェクト全体で発表した査読付きの原著論文は 42 報に達し、このうち多くがインパクトファクター

の高い国際誌に掲載されている。また、多くのメンバーが国内あるいは国際学会で招待講演に招か

れており、これらは本プロジェクトが外部から高く評価されていることの表れと判断している。



（様式１） 
 

法人番号 131092 
プロジェクト番号 S1411023 

 
１２ キーワード（当該研究内容をよく表していると思われるものを８項目以内で記載してくださ

い。） 

（１） 温度応答            （２） 植物免疫            （３） 共生           

（４） 植物ウイルス          （５） 栄養               （６）  環境ストレス     

（７） オミックス            （８） ゲノム編集           

 

１３ 研究発表の状況（研究論文等公表状況。印刷中も含む。） 

上記、１１(４)に記載した研究成果に対応するものには＊を付すこと。 
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04)賀来華江, LysM 受容体を介した植物防御応答機構、植物ストレス科学研究シンポジウムー人類の未来の

ための植物科学―、倉敷芸文館 アイシアター、2016 年 3 月 7,8 日 

05) 紀藤圭治、岡田充弘，質量分析と安定同位体を用いたタンパク質の量的および質的解析方法．日本遺伝

学会第 88 回大会，2016 年 9 月 7 日 

06) Kentaro Yano, Omics- and Knowledge-based approaches for the exploration of plant genetic resources. 

East AsiaAgricultural Genome ScientistForum, Busan, Korea. 2016 年 12 月 19-20 

07) Kentaro Yano, Omics- and Knowledge-based approaches for the exploration of plant genetic resources. 

University of Toronto, Canada, 2016 年 11 月 1 日 

08) Kentaro Yano, Omics- and Knowledge-based approaches for new advances in the use of valuable genetic 

resources of crops. The PAG Asia Conference, Finding Function in Crop Genomes Workshop, Grand 

Copthorne Waterfront Hotel, Singapore, 2016 年 6 月 6-8 日 

09) 矢野健太郎，サントリ－グローバルイノベーションセンター株式会社セミナー, ｢植物有用遺伝資源探索の

ための大規模オミックス・知識情報を融合したシステムズ・バイオロジーの展開｣, サントリ－グローバルイノ

ベーションセンター株式会社, 2016 年 11 月 29 日 

10) 矢野健太郎，岡山大学大学院環境生命科学研究科セミナー, ｢植物有用遺伝資源の探索のためのオミック

ス情報解析基盤整備｣, 岡山大学, 2016 年 8 月 5 日 

11) 矢野健太郎，｢ゲノム解読とオミックス解析に基づく生命科学の新たな展開｣, 大阪信愛女学院高等学校, 

2016 年 6 月 16 日 

12) 矢野健太郎，｢社会人講演会｣, 大阪信愛女学院中学校, 2016 年 6 月 16 日 

13) Koki Yoshimoto, Adaptation of metabolism in autophagy-defective plants during environmental stresses. 第

57 回 日本植物生理学会年会, Symposium “Metabolic Biochemistry meets Cell Biology” 岩手大学, 2016

年 3 月 18 日 *14 

14) 吉本光希，植物ペキソファジー：機関特異的な植物ペルオキシソーム分解によるオルガネラ品質管理機

構，第 39 回 日本分子生物学会年会, シンポジウム“オルガネロファジー：オートファジーによるオルガネラ

破壊の意義とメカニズム” パシフィコ横浜, 2016 年 11 月 30 日 

 

2. 国際学会 

01) Yukinori Yoshino, Arata Tanaka, Sonoko Gomibuchi, Kazutaka Akahori, Reo Sugiyama, Aoi Kamoshita and 

Naoto Kawakami，「Analysis of Arabidopsis thermoinhibition resistant germination 2 that has defect in 

aleurone layer and epidermis (Poster)」，XII France-Japan Workshop on Plant Science 2014 -Plant 

Responses to Environment，October 27-29, 2014, Yayoi Auditorium, The University of Tokyo，（第 12 回日

仏植物科学ワークショップ「植物の環境応答」2014 年 10 月 27 日〜29 日，東大・弥生講堂） 

02) Masanori Kaji, Megumi Morita, Kaiki Shiozawa, Asuka Watanabe and Naoto Kawakami，「A forward genetic 

approach for thermoinhibition of Arabidopsis seed germination (Poster)」，XII France-Japan Workshop on 

Plant Science 2014 -Plant Responses to Environment，October 27-29, 2014, Yayoi Auditorium, The 

University of Tokyo，（第 12回日仏植物科学ワークショップ「植物の環境応答」2014年 10月 27日〜29日，

東大・弥生講堂）  

03) Asuka Watanabe, Takuma Shigeyama, Konatsu Tokuchi, Shigeo Toh, Naoto Kawakami，「Function of α

-xylosidase in xyloglucan oligosaccharide metabolism, cell wall loosening and seed germination (Poster)」，

XII France-Japan Workshop on Plant Science 2014 -Plant Responses to Environment，October 27-29, 

2014, Yayoi Auditorium, The University of Tokyo，（第 12回日仏植物科学ワークショップ「植物の環境応答」

2014 年 10 月 27 日〜29 日，東大・弥生講堂） 

04) Takuya Iwamoto, Hitomi Ohtsuki and Naoto Kawakami，「Dormancy and germination of Arabidopsis seeds 

and flavonoids in testa (Poster)」，XII France-Japan Workshop on Plant Science 2014 -Plant Responses to 

Environment，October 27-29, 2014, Yayoi Auditorium, The University of Tokyo，（第 12 回日仏植物科学ワ

ークショップ「植物の環境応答」2014 年 10 月 27 日〜29 日，東大・弥生講堂） 

05) Watanabe A, Shigeyama T, Tokuchi K, Toh S, Kawakami N 「Function of α-xylosidase in xyloglucan 

metabolism, cell wall extensibility and seed germination (poster)」，The 26th International Conference on 

Arabidopsis Research, Paris, 5-9 July 2015 

06) Masanori Kaji, Shione Kawano, Megumi Morita, Kaiki Shiozawa and Naoto Kawakami，「Selection of high 

temperature resistant germination mutants that have defect in abscisic acid regulation at high temperature 

(poster, selected for short presentation)」，The 26th International Conference on Arabidopsis Research, 
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07) Naoto Kawakami, Masanori Kaji, Shione Kawano 「Selection of Arabidopsis germination mutants that have 

defect in the regulation of abscisic acid metabolism in response to high temperature」 (oral), 5th Workshop 

in the Molecular Aspects of Seed Dormancy and Germination. Vancouver, 2016 年 6 月 1 日  

08) Ryo Tojo, Masahiko Otani, Naoto Kawakami 「Contribution of MAP kinase cascade to seed dormancy of 

Arabidopsis」 5th Workshop in the Molecular Aspects of Seed Dormancy and Germination. Vancouver, 2016

年 5 月 31 日〜6 月 3 日 

09) Yuki Uchida, Kazutaka Akahori, Reo Sugiyama, Yukinori Yoshino, Michio Sato, Kiminori Toyooka, Naoto 

Kawakami 「Functional analysis of TRG2A gene which is involved in the development of endosperm 

aleurone in Arabidopsis seed」 5th Workshop in the Molecular Aspects of Seed Dormancy and Germination. 

Vancouver, 2016 年 5 月 31 日〜6 月 3 日 

10) Naoto Kawakami, Shota Higashi, Tomoki Kishigawa, Shizuka Kojo, Seiya Chikamatsu, Motoki Yamaguchi, 

Otowa Kameoka 「Selection and characterization of chemicals that modulate the effect of high temperature 

on abscisic acid and gibberellin action in Arabidopsis seeds」 22nd International Conference on Plant 

Growth Substances. Toronto, 2016年6月21日〜25日 

11) Masanori Kaji, Shione Kawano, Naoto Kawakami 「Selection of Arabidopsis germination mutants that have 

defect in abscisic acid and gibberellin regulation at high temperature」 22nd International Conference on 

Plant Growth Substances. Toronto, 2016 年 6 月 21 日〜25 日 

12) Naoto Kawakami, Yu-ichi Kashiwakura, Daisuke Kobayashi 「Highly sprouting tolerant wheat grain exhibits 

extreme dormancy and cold imbibition resistant accumulation of abscisic acid」 13th International 

Symposium on Pre-Harvest Sprouting in Cereals. Perth, Western Australia, 2016年9月18日〜20日 

13) Y. Saga, M. Kawashima, N. Kawakami, H. Nakajima, T. Kushiro，「Characterization of plant and fungal aaRS 

sequences in search for non-canonical functions. 10th International Symposium on Aminoacyl-tRNA 

Synthetases」，Barcelona, Spain, 2015 年 10 月 19 日 

14) T. Kushiro, Y. Saga, M. Kawashima, Y. Toyoda, S. Sakai, N. Kawakami, H. Nakajima, T. Nakano, M. Wada, K. 

Endo, K. Ito，「Studies on plant and fungal tRNA synthetases in search for non-canonical functions」，26th 

tRNA Conference. Jeju, Korea, 2016 年 09 月 06 日 

15) Keiji Kito, Haruka Ito, Takehiro Nohara, Mihoko Ohnishi, Daisuke，「Conserved and diverse aspect of 

proteome profile across multiple yeast species」，13th Human Proteome Organization World Congress in 

IFEMA, Madrid, Spain. Oct. 2014, 2014 年 10 月 07 日 

16) Keiji Kito, Mitsuhiro Okada, Shunta Kusunoki, Yuko Ishibashi，「A strategy for large-scale analysis of 

asymmetric inheritance of old-age proteins at cell division」，Human Proteome Organization 14th World 

Congress in East Building of the Vancouver Convention Centre, Vancouver, Canada. Sep 2015, 2015 年 09

月 27 日 

17) Keiji Kito, Mitsuhiro Okada, Shunta Kusunoki, Satoshi Sugiyama, Yuko Ishibashi. Old-age proteins 

asymmetrically inherited in mother cells of budding yeast. 15th Human Proteome Organization World 

Congress in Taipei International Convention Center, Taipei, Taiwan. Sep. 2016., 2016 年 09 月 20 日 

18) Maruya Suzuki, Kenkichi Suto, Masatoshi Shibuya, Hikaru Shimada, Noriko Motoyama, Shohei Takahashi, 

Issei Yoshida, Mihoko Ohnishi, Yuko Ishibashi, Zui Fujimoto, Yoshitake Desaki, Hanae Kaku, Keiji Kito, Naoto 

Shibuya. Identification and functional analysis of autophosphorylation sites in Arabidopsis CERK1. XVII 

International Congress of Molecular Plant-Microbe Interactions, The Oregon Convention Center , アメリカ, 

ポートランド, 2016 年 7 月 17 日-21 日 

19) Yoshitake Desaki, Shohei Takahashi, Haruki Koizumi, Takaki Miura1, Kohei Yashima, Yuko Ishibashi, Keiji 

Kito, Mari Narusaka, Yoshihiro Narusaka, Hanae Kaku and Naoto Shibuya. An E3 ubiquitin ligase, PUB4, 

regulates immune signaling through the interaction with Arabidopsis CERK1. XVII International Congress of 

Molecular Plant-Microbe Interactions, The Oregon Convention Center , アメリカ, ポートランド, 2016 年 7

月 17 日-21 日 

20) Miyashita, Shin-ichi; Mitsuhashi, Hiroaki; Fujii, Shin-ichiro; Abo, Mitsuru; Takatsu, Akiko; Inagaki, Kazumi, 

「Characterization of nanoparticles uptake and adsorption by red microalgal cells using single particle 

ICP-MS」, EUROPEAN WINTER CONFERENCE ON PLASMA SPECTROCHEMISTRY 2017, Sankt Anton, 

Austria, 2017 年 02 月 19 日 

21) M. Hayafune, Y. Desaki, M. Kayama, R. Berisio, R. Marchetti, A. Silipo, F. Squeglia, A. Ruggiero, K. Tokuyasu, 

A. Molinaro, N. Shibuya, H. Kaku, 「Rice chitin receptor CEBiP relies on a unique sandwich-type 

dimerization for its immune signaling 」 ， XVI International Congress on Molecular Plant-Microbe 
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22) Y. Desaki, J. Jumonji, J. Takeda, M. Suzuki, M. Nakashima, S. Takahashi, K. Yashima, K. Suto, H. Kaku and N. 

Shibuya, 「Characterization of an Arabidopsis CERK1-interacting E3 ubiquitin ligase」, XVI International 

Congress on Molecular Plant-Microbe Interactions, 2014 年 07 月 06 日 

23) Y. Nishizawa, Y. Kouzai, K. Nakajima, K. Ozawa, M. Hayafune, S. Mochizuki, H. Miyazaki, Y. Desaki, E. Minami, 

H. Kaku, Naoto Shibuya, 「EFFECTS OF HOMOLOGOUS RECOMBINATION-BASED DISRUPTION OF 

CEBIP OR OSCERK1 ON THE PERCEPTION OF CHITIN AND PEPTIDOGLYCAN, AND IMMUNITY」, XVI 

International Congress on Molecular Plant-Microbe Interactions, 2014.7.6-10, 2014 年 07 月 06 日 

24) Y. Desaki, S. Takahashi, K. yashima, H. Koizum, T. Miura, H. Ishibashi, K. Kito, M. Narusaka, Y. Narusaka, H. 

Kaku and N. Shibuya，「Regulation of immune signaling by an E3 ubiquitin ligase that interacts with 

Arabidopsis CERK1」，11th Japan-US seminar: Molecular contact points in host-pathogen co-evolution, ホ

テルクレメント高松, 2015 年 10 月 26 日 

25) Y. Desaki, K. Yashima, M. Kohari, T. Ueda, H. Kaku, N. Shibuya, 「Membrane traffic components involved in 

MAMP-triggered callose accumulation in Arabidopsis」，36th New Phytologist Symposium, “Cell biology at 

the plant-microbe interface” Eden Hotel Wolff, Munich, Germany, 2015 年 11 月 29 日 

26) Yoshitake Desaki,  Shohei Takahashi,  Haruki Koizumi,  Takaki Miura,  Kohei Yashima,  Yuko Ishibashi,  

Keiji Kito,  Mari Narusaka,  Yoshihiro Narusaka,  Hanae Kaku,  Naoto Shibuya, 「An E3 ubiquitin ligase, 

PUB4, regulates immune signaling through the interaction with Arabidopsis CERK1」,  XVII IS-MPMI, 

Portland, USA, 2016 年 7 月 17-21 日 

27) Maruya Suzuki,  Kenkichi Suto,  Masatoshi Shibuya,  Hikaru Shimada,  Noriko Motoyama,  Shohei 

Takahashi,  Issei Yoshida,  Mihoko Ohnishi,  Yuko Ishibashi,  Zui Fujimoto,  Yoshitake Desaki,  Hanae 

Kaku,  Keiji Kito,  Naoto Shibuya,  「Identification and functional analysis of autophosphorylation sites in 

Arabidopsis CERK1」,  XVII IS-MPMI, Portland, USA, 2016 年 7 月 17-21 日 

28) Takayuki Arazoe，Shuichi Ohsato，Tsutomu Arie，Shigeru Kuwata，「Highly efficient gene targeting in 

Pyricularia oryzae by Zinc Finger Nuclease」，XVI International Congress on Molecular Plant-Microbe 

Interactions, 2014 年 07 月 07 日 

29) Yaichi Kawakatsu, Kaori Kaminoyama, Kaori Igarashi, Hokuto Nakayama, Nakao Kubo, Kentaro Yano, 

Seisuke Kimura. 「QTL analysis of leaf morphological traits in Japanese traditional leafy vegetables, Mizuna 

and Mibuna. 25th International Conference on Arabidopsis Research (ICAR) 」July 2014, Vancouver, 

British Columbia, Canada., 2014 年 07 月 28 日 

30) Hajime Ohyanagi, Tomoyuki Takano, Shin Terashima, Masaaki Kobayashi, Maasa Kanno, Kyoko Morimoto, 

Hiromi Kanegae, Soichi Ozaki, Toru Kudo, Hayato Matsumura, Yohei Sasaki, Misa Saito, Satomi Asano, Koji 

Yokoyama, Koichiro Aya, Keita Suwabe, Go Suzuki, Koh Aoki, Yasutaka Kubo, Masao Watanabe, Makoto 

Matsuoka, Kentaro Yano. CA Plot Viewer and Plant Omics Data Center: 「A GUI-based Tool for Gene 

Expression Network Construction and an Integrated Web Repository for Interspecies Gene Expression 

Networks with NLP-based Curation」  12th International Symposium on Rice Functional Genomics, 

November 2014, Tucson, AZ, USA., 2014 年 11 月 16 日 

31) Naoki Yamamoto, Tomoyuki Takano, Shin Terashima, Masaaki Kobayashi, Hajime Ohyanagi, Youhei Sasaki, 

Maasa Kanno, Kyoko Morimoto, Hiromi Kanegae, Misa Saito, Satomi Asano, Koji Yokoyama, Koichiro Aya, 

Keita Suwabe, Go Suzuki, Toshio Sugimoto, Takehiro Masumura, Masao Watanabe, Makoto Matsuoka, 

Kentaro Yano. 「Plant Omics Data Center (PODC): a knowledge-based transcriptomic database for 

exploring functional gene modules in plants」 GIW / ISCB-Asia 2014, 2014, Tokyo, Japan., 2014 年 12 月

15 日 

32) Toru Kudo, Tomoyuki Takano, Shin Terashima, Masaaki Kobayashi, Maasa Kanno, Kyoko Morimoto, Hiromi 

Kanegae, Soichi Ozaki, Yohei Sasaki, Misa Saito, Satomi Asano, Koji Yokoyama, Koichiro Aya, Keita Suwabe, 

Go Suzuki, Masao Watanabe, Makoto Matsuoka, Hajime Ohyanagi, Kentaro Yano. 「Data Mining in Plant 

Omics Data Center Suggests Conserved Gene Expression Networks of Molecular Chaperone and Protein 

Disulfide Isomerase Genes in Different Organs」 International Plant and Animal Genome XXIII, January 

2015, San Diego, CA, USA., 2015 年 01 月 12 日 

33) Tomoki Matsuda, Mai Matsushima, Moe Nabemoto, Masaaki Osaka, Satomi Sakazono, Hiromi 

Masuko-Suzuki, Mikio Nakazono, Hirokazu Takahashi, Mikio Nakazono,Megumi Iwano, Seiji 

Takayama,Kentaro K. Shimizu, Kentaro Yano, Go Suzuki, Masao Watanabe, Keita Suwabe. 「Comparative 

Transcriptome Analysis Between Pre- and Post-Pollination in Arabidposis thaliana」 International Plant 

and Animal Genome XXIII, January 2015, San Diego, CA, USA., 2015 年 01 月 12 日 
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34) Tomoyuki Takano, Shin Terashima, Hajime Ohyanagi, Maasa Kanno, Yohei Sasaki, Koji Yokoyama, Koichiro 

Aya, Keita Suwabe, Go Suzuki, Masao Watanabe, Makoto Matsuoka, Kentaro Yano. 「Plant Omics Data 

Center (PODC) : The Integrated Web Repository for Intra- and Interspecies Gene Expression Networks」 

International Plant and Animal Genome XXIII, January 2015, San Diego, CA, USA., 2015 年 01 月 12 日 

35) Mai Matsushima, Mei Ando, Tomoki Matsuda, Moe Nabemoto, Mikako Sone, Kenichiro Hiroi, Satomi 

Sakazono, Hiromi Masuko-Suzuki, Kentaro Yano, Go Suzuki, Masao Watanabe, Keita Suwabe. 

「Establishment of Dynamic Imaging of Pollination in Arabidopsis thaliana」 International Plant and Animal 

Genome XXIII, January 2015, San Diego, CA, USA., 2015 年 01 月 12 日 

36) Masaaki Kobayashi, Hajime Ohyanagi, Hideki Takanashi, Atsushi J. Nagano, Hitoshi Tainaka, Tsuyoshi 

Tokunaga, Takashi Sazuka, Hiroyoshi Iwata, Nobuhiro Tsutsumi, Kentaro Yano. 「Heap: A SNPs Detection 

Tool for NGS Data with Special Reference to GWAS and Genomic Prediction」 International Plant and 

Animal Genome XXIII, January 2015, San Diego, CA, USA., 2015 年 01 月 12 日 

37) Yohei Sasaki, Kentaro Yano, Hajime Ohyanagi, Tomoyuki Takano, Masaaki Kobayashi, Shin Terashima, Naoki 

Yamamoto, Masato Otani, Eiji Nambara. 「A Comprehensive Method and Tool for Identifying Conserved 

Cis-Element Motifs on the Basis of Large-Scale Gene Expression and Sequence Data」 International Plant 

and Animal Genome XXIII, January 2015, San Diego, CA, USA., 2015 年 01 月 12 日 

38) Soichi Ozaki, Masaaki Kobayashi, Maasa Kanno, Kyoko Morimoto, Mai Takazawa, Koh Aoki, Hajime Ohyanagi, 

Kentaro Yano. 「TOMATOMICS: An Integrated Database for Omics Information in Tomato」 International 

Plant and Animal Genome XXIII, January 2015, San Diego, CA, USA., 2015 年 01 月 12 日 

39) Kentaro Yano, Tomoyuki Takano, Shin Terashima, Yukino Nakamura. 「A GUI Application ”CA Plot Viewer” 

for Large-Scale Gene Expression Analysis with Next-Generation Sequencing Technology」 International 

Plant and Animal Genome XXIII, January 10-14, 2015, San Diego, CA, USA, 2015 年 01 月 12 日 

40) Eiji Nambara, Masato Otani, Yohei Sasaki, Kentaro Yano. 「A Comparative Transcriptome Analysis on 

Growth Regulation Between Seeds and Buds of Arabidopsis」 International Plant and Animal Genome XXIII, 

January 2015, San Diego, CA, USA., 2015 年 01 月 13 日 

41) Hajime Ohyanagi, Tomoyuki Takano, Shin Terashima, Maasa Kanno, Misa Saito, Noriko Matsuda, Toru Kudo, 

Satomi Asano, Yohei Sasaki, Soichi Ozaki, Masaaki Kobayashi, Koji Yokoyama, Kentaro Yano,「Plant Omics 

Data Center: An Integrated Web Repository for Interspecies Gene Expression Networks with NLP-based 

Curation」, Plant and Animal Genome ASIA 2015, SINGAPORE, 2015 年 07 月 13 日 

42) Kentaro Yano, Shin Terashima, Minami Katayama, Tomoyuki Takano, Toru Kudo, Maasa Kanno, Misa Saito, 

Noriko Matsuda-Imai, Satomi Asano, Koji Yokoyama, Koh Aoki, Hajime Ohyanagi, 「Web-databases podc 

and tomatomics for the seamless integration of large-scale omics and knowledge-based information」 The 

12th Solanaceae Conference, France, Bordeaux, ENSEIRB conference hall, 2015 年 10 月 25 日 

43) Kentaro Yano, Shin Terashima, Yukino Nakamura, Minami Katayama, Yuno Takaki, Kataru Onosato, Tomoyuki 

Takano, Yohei Sasak, Maasa Kanno, Misa Saito, Noriko Matsuda, Satomi Asano, Koji Yokoyama, Yoshifumi 

Tada, Hiroshi Chiba, Hajime Ohyanagi, Toru Kudo, Masaaki Kobayashi, 「A GUI Application 'CA Plot Viewer' 

for Large-Scale Gene Expression Analysis and Databases for Gene Expression Networks」. International 

Plant and Animal Genome XXIV, San Diego, CA, USA, 2016 年 01 月 09 日 

44) Toru Kudo, Yohei Sasaki, Shin Terashima, Noriko Matsuda, Tomoyuki Takano, Misa Saito, Maasa Kanno, 

Keita Suwabe, Go Suzuki, Masao Watanabe, Makoto Matsuoka, Seiji Takayama, Kentaro Yano, 

「Identification of Reference Genes for Quantitative Expression Analysis Using Large-scale RNA-seq Data 

of Arabidopsis thaliana and Model Crop Plants」. International Plant and Animal Genome XXIV, San Diego, 

CA, USA, 2016 年 01 月 09 日 

45) Shin Terashima, Toru Kudo, Tomoyuki Takano, Maasa Kanno, Misa Saito, Noriko Matsuda, Satomi Asano, 

Yohei Sasaki, Koji Yokoyama, Hajime Ohyanagi, Kentaro Yano, 「Plant Omics Data Center: An Integrated 

Web Repository for Interspecies Gene Expression Networks with NLP-based Curation」. International Plant 

and Animal Genome XXIV, San Diego, CA, USA, 2016 年 01 月 09 日 

46) Masaaki Kobayashi, Kentaro Yano, 「A Bioinformatics Tool Searching for Genome-Wide SSR Markers by 

Using High-Throughput Sequencing Data」. International Plant and Animal Genome XXIV, San Diego, CA, 
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47) Motoyuki Ishimori, Hiromi Kajiya-Kanegae, Hideki Takanashi, Masaru Fujimoto, Mai Minamikawa, Taichi 

Koshiba, Masaaki Kobayashi, Kentaro Yano, Tsuyoshi Tokunaga, Nobuhiro Tsutsumi, Hiroyoshi Iwata, 

「Genome-Wide Association Study of Traits Involved in Biofuel Production in Sorghum」. International Plant 

and Animal Genome XXIV, San Diego, CA, USA, 2016 年 01 月 09 日 
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Yano, Asao Fujiyama, Hiroyasu Furuumi, Takahiko Kubo, Ken-Ichi Nonomura, Yutaka Sato, Nori Kurata, 

「Sequencing and assembly of a reference genome for Oryza officinalis reveals widespread expansion, 
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Atsushi J. Nagano, Hitoshi Tainaka, Tsuyoshi Tokunaga, Takashi Sazuka, Hiroyoshi Iwata, Nobuhiro 

Tsutsumi, Kentaro Yano, 「Heap: A Highly Sensitive and Accurate SNP Calling Tool with Low-Coverage 

High-Throughput Sequencing Data」, PLANT & ANIMAL GENOME XXV, 2017 年 01 月 14 日 

55) Tomoaki Hori, Hideki Takanashi, Masaru Fujimoto Hiromi Kajiya-Kanegae, Kiyoshi Yamazaki, Tsuneo 

Hakoyama, Mai Minamikawa, Atsushi Nagano, Masaaki Kobayashi, Takashi Sazuka, Kentaro Yano, Tsuyoshi 

Tokunaga, Toru Fujiwara, 「 Nobuhiro Tsutsumi, Hiroyoshi Iwata, Multi-Task Learning for Genomic 

Prediction Robust to Missing Data in Multi-Environmental Trials」, PLANT & ANIMAL GENOME XXV, 2017

年 01 月 14 日 

56) Motoyuki Ishimori, Kiyoshi Yamazaki, Hiromi Kajiya-Kanegae, Masaru Fujimoto, Hideki Takanashi, Mai 
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Kobayashi, Kentaro Yano, Taichi Koshiba, Tsuyoshi Tokunaga, Hiroyoshi Iwata, Wataru Sakamoto, Nobuhiro 

Tsutsumi, 「GWAS and QTL Analysis of Anthocyanin Pigmentation in Sorghum」, PLANT & ANIMAL 

GENOME XXV, 2017 年 01 月 14 日 

 

3. 国内学会 

01) 渡邊飛鳥，藤茂雄，Soohwan Lim，Jeongmoo Park，山口信次郎，南原英司，神谷勇治，Giltsu Choi，川上
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伝子のシロイヌナズナにおける遺伝的相互作用」 第 58 回日本植物生理学会年会（鹿児島）2017 年 3 月

18 日 

22) 阿部晋，山上あゆみ，市川尚斉，松井南，長田裕之，久城哲夫，浅見忠男，中野雄司，「緑化制御機能を
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第 51 回大会, 2016 年 10 月 29 日
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質の探索」，植物化学調節学会第 51 回大会, 2016 年 10 月 29 日

36) 豊田陽平，川島萌華，佐賀裕亮，和田美紀，伊藤耕一，久城哲夫，「シロイヌナズナ由来二量体型チロシ

ル tRNA 合成酵素の機能解析」，第 39 回日本分子生物学会年会, 2016 年 11 月 30 日

37) 川島萌華，佐賀裕亮，坂井志帆，中野雄司，川上直人，久城哲夫，「植物由来アミノアシル tRNA 合成酵素

の二次機能の探索」，第 39 回日本分子生物学会年会, 2016 年 12 月 02 日
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会 2014 年大会, 2014 年 07 月 17 日

39) 古澤和俊，武田大祐，伊藤遼，大西美帆子，野原健弘，紀藤圭治，「分析を用いた酵母種間の比較プロテ

オミクス」，日本プロテオーム学会 2014 年大会, 2014 年 07 月 17 日
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248) 七条光年，高梨秀樹，佐野悠樹，藤本優，鐘ケ江弘美，小林正明，矢野健太郎，小柴太一，徳永毅，岩

田洋佳，坂本亘，堤伸浩，「ソルガムにおけるアントシアニン着色の GWA 解析・QTL 解析」，日本育種学

会 130 回講演会，鳥取大学, 2016 年 09 月 24 日 

249) 佐野悠樹，藤本優，高梨秀樹，鐘ケ江弘美，小林正明，矢野健太郎，小柴太一，徳永毅，岩田洋佳，草

場信，坂本亘，堤伸浩「ソルガムの穂の形態に関する QTL 解析」，日本育種学会 130 回講演会，鳥取大

学, 2016 年 09 月 24 日 

250) Fiona Wahinya，小童谷利恵，鐘ケ江弘美，高梨秀樹，藤本優，石森元幸，小林正明，矢野健太郎，大西

紀和，岩田洋佳，草場信，堤伸浩，坂本亘，「ソルガムの RIL 系統を用いたステイグリーン形質の QTL 解

析」，日本育種学会 130 回講演会，鳥取大学, 2016 年 09 月 24 日 

251) 鐘ケ江弘美，高師知紀，高梨秀樹，藤本優，石森元幸，山崎清志，小柴太一，小林正明，永野惇，矢野

健太郎，佐塚隆志，藤原徹，徳永毅，堤伸浩，岩田洋佳，「RAD-Seq を用いた分離集団のジェノタイピン

グパイプラインの構築と QTL 解析・ゲノミックセレクションへの利用」，日本育種学会 130 回講演会，鳥取

大学, 2016 年 09 月 24 日 

252) 高梨秀樹，鐘ケ江弘美，石森元幸，小林正明，矢野健太郎，小童谷利恵，大西紀和，Wacera Fiona，岩田

洋佳，堤伸浩，「ソルガム RIL 集団を用いた芒長に関する QTL 解析 II」,日本育種学会 130 回講演会，鳥

取大学, 2016 年 09 月 24 日 

253) 石森元幸，山崎清志，鐘ヶ江弘美，高梨秀樹，藤本優，小柴太一，小林正明，矢野健太郎，徳永毅，堤伸

浩，藤原徹，岩田洋佳，「ゲノムワイドマーカーを用いたソルガム F1 バイオマスの予測について」，日本育

種学会 130 回講演会，鳥取大学, 2016 年 09 月 24 日 

254) 服部智宏，石森元幸，鐘ヶ江弘美，高梨秀樹，藤本優，南川舞，小柴太一，小林正明，永野惇，矢野健太

郎，徳永毅，堤伸浩，岩田洋佳，「メキシコおよび福島におけるソルガム栽培試験データを用いたゲノミック

セレクションの精度評価」，日本育種学会 130 回講演会，鳥取大学, 2016 年 09 月 24 日 
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255) 岩田洋佳，石森元幸，エリタイブ アミン，鐘ケ江弘美，高梨秀樹，藤本優，服部智宏，南川舞，米田淳

一，小柴太一，永野惇，小林正明，矢野健太郎，佐塚隆志，徳永毅，堤伸浩，「ゲノム領域間の関係行列

の異質性を考慮したマルチカーネル学習に基づくゲノミック予測モデル」，日本育種学会 130 回講演会，鳥

取大学, 2016 年 09 月 24 日 

256) 上野真義，中村幸乃，小林正明，寺島伸，石塚航，内山憲太郎，津村義彦，矢野健太郎，後藤晋，

「TodoFirGene: トドマツのトランスクリプトームデータベースの構築」，森林遺伝育種学会第５回大会，東京

大学, 2016 年 11 月 11 日 

257) Koh Aoki, Nobuaki Chiba, Hideki Hirakawa, Kenta Shirasawa, Hideki Nagasaki, Sachiko Isobe, Kentaro Yano, 

Yasutaka Kubo, Yoshinori Kanayama, Ken Hoshikawa, Tohru Ariizumi, Hiroshi Ezura，「NBRP Tomato DNA 

resources: update and application of Micro-Tom genome information」, 第 13 回日本ナス科コンソシアム年

会, 国際基督教大学, 2016 年 11 月 25 日 

258) Toru Kudo, Masaaki Kobayashi, Shin Terashima, Minami Katayama, Maasa Kanno, Misa Saito, Koji 

Yokoyama, Hajime Ohyanagi, Koh Aoki, Kentaro Yano「TOMATOMICS: A Web Database for Integrated 

Omics Information in Tomato」, 第 13 回日本ナス科コンソシアム年会, 国際基督教大学, 2016 年 11 月 25

日 

＜研究成果の公開状況＞（上記以外） 

シンポジウム・学会等の実施状況、インターネットでの公開状況等 

＜既に実施しているもの＞ 

1）シンポジウムタイトル：「動物生殖内分泌組織の機能制御と高度環境適応植物のデザイン

のための研究戦略」、私立大学戦略的研究基盤形成支援事業「大規模オミックスの活用に

よる生殖内分泌組織の新たな機能制御法の確立」「環境応答機能の解明に基づく高度環

境適応植物デザイン研究基盤の確立」合同シンポジウム 

日時：2016 年 11 月 5 日（土）13 時 00 分～17 時 45 分 

会場：明治大学生田キャンパス 中央校舎メディアホール 

講演者：13 人 

参加人数：121 人 

2）インターネットでの成果公開 

プロジェクトの概要、研究成果などについて、インターネットのホームページ

（http://bioinf.mind.meiji.ac.jp/blog_kawakami/）を介して公開している。 

＜これから実施する予定のもの＞ 

2017 年 11 月頃および 2018 年度にシンポジウムを実施予定。 

１４ その他の研究成果等 

１５ 「選定時」に付された留意事項とそれへの対応 
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＜「選定時」に付された留意事項＞ 

なし 

＜「選定時」に付された留意事項への対応＞ 

なし 
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１６　施設・装置・設備・研究費の支出状況（実績概要） （千円）

１７　施設・装置・設備の整備状況  （私学助成を受けたものはすべて記載してください。）
《施　　設》  （私学助成を受けていないものも含め、使用している施設をすべて記載してください。） （千円）

※　私学助成による補助事業として行った新増築により、整備前と比較して増加した面積
㎡

法人番号 131092

共同研
究機関
負担

年度・区分

研究費

プロジェクト番号

寄付金 その他（　　　　　　　　　　）
受託

研究等

支出額 法　人
負　担

私　学
助　成

事業経費施　設　の　名　称

設 備

平
成
2
7
年
度

設 備

施 設

装 置

研究費

設 備

平
成
2
6
年
度

施 設

装 置

装 置

施 設

施 設

装 置

研究費

設 備

研究費

総

額

総 計

0

研究室等数 使用者数

平
成
2
8
年
度

研究施設面積

43,829

0

0

0

14,688

39,443

0

14,521

13,924

13,337 9,465

5,626 9,062

90815,733

9,635 20,229

4,840 9,681

41

0

13,668 8,880 25,458 0

0

0 0 0 0 0 0

0 0 0

0 00 0

949 0

0

0

48,006

0

0

61,420

40,929 27,980

10,466 18,743

補助金額整備年度

0

29,209

131,278

160,487

0 61,420 949 0

0

生田キャンパス第一校舎5号館

生田キャンパス第一校舎2号館

生田キャンパス第一校舎6号館

51,395 46,723

500㎡

500㎡

500㎡

300㎡

内　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　訳

備　考

S1411023

補助主体

0

受託研究等：
（独）科学技術振興機
構，沖縄県水産海洋技
術センター，民間企業
科研費：5件　13,000千
円

受託研究等：
（国研）科学技術振興機
構，沖縄県水産海洋技
術センター，民間企業
科研費：5件　14,700千
円

受託研究等：
（国研）科学技術振興機
構，（国研）新エネル
ギー・産業技術総合開
発機構，（独）日本学術
振興会，民間企業
科研費：3件　10,300千
円

明治大学ハイテクリサーチセンター

5
6
7
6

5
8
8
4
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（千円）

ｈ
ｈ
ｈ

ｈ
ｈ
ｈ
ｈ
ｈ

ｈ
ｈ
ｈ
ｈ

ｈ

１８　研究費の支出状況 （千円）
 平成 年度年　　　度 26

（研究設備）

整備年度

26

研究支援推進経費

14,199

光　熱　水　費

0

教育研究用機器備品

人件費支出
（兼務職員）

旅費交通費
92

計

小  科  目
主　な　使　途 金　　額

14,199

通信運搬費

0

430

教育研究経費支出

印刷製本費

発光・蛍光イメージングシステム

解析用サーバー一式

細胞微細構造高次解析システム

（情報処理関係設備）

（　　　　　　　）
報酬・委託料

リアルタイムＰＣＲ装置

事業経費 補助金額

計

リサーチ・アシスタント

消　耗　品　費

図　　　　書

（研究装置）

稼働時間数装置・設備の名称 台　　数型　　番

《装置・設備》　（私学助成を受けていないものは、主なもののみを記載してください。）

7500-03 1 6,999週10

9,062
週168 14,521 9,681

14,688

4,666
20 FV19C-O-SET等 1 週10

C9743-24B等 1 週5
27 Takeru Octa 1

14,643 7,249
20

海外学会（米国），国内学会（仙台，神戸）
学会参加費用（米国）

0

主　　な　　内　　容

教　　　　育　　　　研　　　　究　　　　経　　　　費　　　　支　　　　出
長作動距離対物レンズ，ATP測定器，植物研究用小型LED証明パネル

支　出　額

試薬，実験器具，研究用品

支払手数料

0

0

5,144

14,721

0

交通費・宿泊費・日当
92

0
430

2,760
0

計

計

0

5,144

2,878
118

設 備 関 係 支 出（１個又は１組の価格が５００万円未満のもの）
小型マイクロキャピラリー電気泳動システム，ワークステーション

学内2人

研　　　究　　　ス　　　タ　　　ッ　　　フ　　　関　　　係　　　支　　　出

ポスト・ドクター

59

0

59

5,144

機器備品
0

5,144

アルバイト

私学助成
私学助成
私学助成

積　　算　　内　　訳

私学助成

59

補助主体

ア　　　ル　　　バ　　　イ　　　ト　　　関　　　係　　　支　　　出

時給　1000円，年間時間数　59時間　実人数　4人59

0

14,721

118
2,878

学内1人

学内1人研究支援者・研究推進員

2,760ポスト・ドクター
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 平成 年度

 平成 年度

年　　　度 27

小  科  目 支　出　額
積　　算　　内　　訳

主　な　使　途 金　　額 主　　な　　内　　容

教　　　　育　　　　研　　　　究　　　　経　　　　費　　　　支　　　　出

消　耗　品　費 14,369 試薬，実験器具，研究用品 14,369 オンライン脱気ユニット，蛍光装置一式，アルミブロック恒温槽

光　熱　水　費 0 0

通信運搬費 0 0

印刷製本費 0 0

旅費交通費 351 交通費・宿泊費・日当 351 海外学会（スペイン），国内学会（長野）

報酬・委託料 286 支払手数料 286 論文投稿

（修繕費） 252 修繕費 252 ｲﾝｷｭﾍﾞｰﾀｰMIR-153，ハイブリオーブン

計 15,258 15,258

ア　　　ル　　　バ　　　イ　　　ト　　　関　　　係　　　支　　　出

人件費支出 31 アルバイト 31 時給　1,300円，年間時間数　24時間，実人数　1人

（兼務職員）
教育研究経費支出 0 0

計 31 31

設 備 関 係 支 出（１個又は１組の価格が５００万円未満のもの）

教育研究用機器備品 4,146 機器備品 4,146 超低温フリーザ，バイオシェーカー，サーバー

図　　　　書 0 0

計 4,146 4,146

研　　　究　　　ス　　　タ　　　ッ　　　フ　　　関　　　係　　　支　　　出

リサーチ・アシスタント 0 0

ポスト・ドクター 2,760 2,760

研究支援推進経費 1,364 研究支援者・研究推進員 1,364 学内2人
計 4,124 4,124 学内2人

年　　　度 28

小  科  目 支　出　額
積　　算　　内　　訳

主　な　使　途 金　　額 主　　な　　内　　容

教　　　　育　　　　研　　　　究　　　　経　　　　費　　　　支　　　　出

消　耗　品　費 16,175 試薬，実験器具，研究用品 16,175 同軸ネブライザー，LEDイルミネーター，ぺリスタポンプ(1流路型)

光　熱　水　費 0 0

通信運搬費 17 運搬費 17 サンプルパック輸入

印刷製本費 0 0

旅費交通費 989 交通費・宿泊費・日当 989 海外学会（米国，シンガポール，豪州），国内学会（鹿児島）他

報酬・委託料 311 支払手数料，業務委託費 311 講演料，学会参加費，遺伝子配列解析ｻｰﾋﾞｽ

（　　　　　　　） 89 修繕費 89 ピペットマン修理

計 17,581 17,581

ア　　　ル　　　バ　　　イ　　　ト　　　関　　　係　　　支　　　出

人件費支出 121 アルバイト 121 時給　1,200円，年間時間数　91時間，実人数　1人

（兼務職員）
教育研究経費支出 0 0

計 121 121

設 備 関 係 支 出（１個又は１組の価格が５００万円未満のもの）

教育研究用機器備品 4,323 機器備品 4323 キャピラリー電気泳動装置制御用PC，超純水製造装置，サーマルサイクラー

0 0

計 4,323 4,323

学内2人

研　　　究　　　ス　　　タ　　　ッ　　　フ　　　関　　　係　　　支　　　出

リサーチ・アシスタント 0 0

学内2人

ポスト・ドクター 0 0

研究支援推進経費

計 523 523
523 研究支援者・研究推進員 523

図　　　　書



私立大学戦略的研究基盤形成支援事業 

「大規模オミックスの活用による生殖内分泌組織の新たな機能制御法の確立」 

「環境応答機能の解明に基づく高度環境適応植物デザイン研究基盤の確立」 

合同シンポジウム 

「動物生殖内分泌組織の機能制御と高度環境適応植物

のデザインのための研究戦略」 

2016 年 11 月 5 日（土）13 時 00 分～17 時 45 分 

会場：明治大学生田キャンパス 中央校舎メディアホール 

プログラム・要旨集 

添付資料
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プログラム

13:00 挨拶 戸村 秀明、川上 直人 

（明治大学農学部） 

第一部 座長：矢野 健太郎、紀藤 圭治 

13:10 「染色体高次構造と転写制御」 白髭 克彦（東京大学分子細胞生物

学研究所） 

13:45 「活性を指標とした新たな植物ホルモン輸送

体の探索」 

瀬尾 光範（理化学研究所環境資源

科学研究センター） 

休憩（10 分） 

第二部 座長：川上 直人、吉田 彩舟 

14:30 「新規有用遺伝子探索と遺伝資源高度利用化

に向けたシステムズ・バイオロジーの確立」

矢野 健太郎（明治大学農学部） 

14:55 「プロテオミクス研究を支える様々な

解析手法」 

紀藤 圭治（明治大学農学部） 

休憩（30 分） 

第三部 座長：戸村 秀明、小林 正明 

15:50 「キチン受容体を介した植物免疫シグナル

制御」 

出崎 能丈（明治大学農学部） 

16:05 「根寄生雑草からみた環境適応戦略とその

応用の可能性」 

藤 茂雄（名古屋大学大学院理学

研究科） 

16:25 「ゲノムを切らずに書き換える新規ゲノム

編集技術の確立と展開」 

荒添 貴之（神戸大学大学院科学技術

イノベーション研究科）

16:45 「脳下垂体細胞種特異的遺伝子についての

DNA メチル化解析の新たな試み」 

新井 良和（宮崎大学農学部） 

17:05 「性腺刺激ホルモン産生細胞株からのホルモ

ン分泌を迅速に検出するアッセイ系の開発」

持丸 雄太（明治大学農学部） 

17:20 「下垂体から単離した幹細胞ニッチの解析と

分化誘導の試み」 

吉田 彩舟（明治大学農学部） 

17:35 挨拶 加藤 幸雄（明治大学農学部） 
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染色体高次構造と転写制御

白髭 克彦 

（東京大学・分子細胞生物学研究所・ゲノム情報解析）

コヒーシンは姉妹染色分体間接着の機能以外にも、組換え、修復、転写とい

った多岐にわたる生命現象において重要な役割を担っている。特にヒトでは

我々を含む複数のグループがインシュレータとして転写に寄与することを 2008

年に発見して以降、コヒーシンは転写制御と染色体高次構造を連動する重要な

因子として大きく取り上げられるようになった。ヒトでは骨髄異形性症候群で

高頻度にコヒーシン関連因子に機能喪失型変異が見出されている。また、コヒ

ーシン及びコヒーシン関連遺伝子の機能喪失型変異はヒト遺伝病 CdLS（コルネ

リア・デ・ランゲ症候群）の原因であることも報告されており、その患者は、

成長障害、精神遅延、心臓・消化器官障害など様々な分化異常に起因すると考

えられる症状を呈する。実際に、CdLS の約 6 割で変異が検出されるコヒーシン

ローダーNipbl 遺伝子や、コヒーシン、コヒーシン脱アセチル化酵素に変異をも

つ患者由来の細胞では、コヒーシンの染色体結合部位の減少と、コヒーシン結

合領域近傍に位置する遺伝子の発現量に変化が生じることを我々は報告してき

た。昨年、我々はフィラデルフィアこども病院のクランツ、泉両博士とともに

CdLS に類似のヒト希少疾患 CHOPS 症候群の原因遺伝子として Aff4 を同定した。

講演では、これら疾患の遺伝学的、ゲノム学的解析を通して得られた知見と、

試験管内再構成系を用いて得られた知見をもとに、コヒーシンによる転写制御

の分子メカニズムとその破綻による疾患の分子病態について概説したい。 
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活性を指標とした新たな植物ホルモン輸送体の探索 

瀬尾 光範 

（理化学研究所・環境資源科学研究センター） 

 

植物ホルモンは非常に低濃度（外生処理の場合 μM オーダー以下）で作用し、

成長、発生、分化、生殖、ストレス応答など、生活環のあらゆる場面で多岐に

わたる生理作用を示す低分子化合物である。現在までに 9 種の化合物（群）[オ
ーキシン、サイトカイニン、ジベレリン（GA）、アブシシン酸（ABA）、エチレ

ン、ブラシノステロイド、ジャスモン酸、サリチル酸、ストリゴラクトン]が植

物ホルモンとして認識され、それぞれに関する生理作用機構の解明が精力的に

進められている。植物ホルモンの生合成及び分解による「内生量の制御」や、

受容体によりホルモンが認識されて生理応答が引き起こされるまでの「情報伝

達」に関わる因子の多くは正遺伝学的手法、すなわち突然変異体の発見を起点

に明らかにされてきた。しかしながら「内生量の制御」と「情報伝達」の間を

つなぐ重要な要因である、植物ホルモンの「輸送」に関しては正遺伝学的手法

が十分に有効でなく、オーキシンの例を除いてその大部分が不明のままであっ

た。 
 我々は、ABA 受容体 PYR/PYL/RCAR と PP2C タンパク質ホスファターゼの

ABA 依存的な相互作用を利用した機能的スクリーニングにより、硝酸及びペプ

チド輸送体として知られていた NPF ファミリーに属するタンパク質の一つ

NPF4.6 が、ABA 輸送体をとして機能することを明らかにした。これに加え、

GA 及びジャスモン酸（JA-Ile）受容体複合体（それぞれ GID1 と DELLA、COI1
と JAZ）を利用した Y2H 系を用いて、シロイヌナズナに存在する 53 の NPF
ファミリーの中に、ABA、GA、JA-Ile 輸送活性を持つタンパク質を複数同定し

た。これらのことから、NPF は硝酸やペプチドのみならず、植物ホルモンを含

む多様な化合物を基質とすると考えられる。更に、酵母におけるGA受容体GID1
と DELLA の GA 依存的な相互作用を促進する因子をシロイヌナズナ cDNA ラ

イブラリーから大規模にスクリーニングした結果、近年新たな糖輸送体として

報告された SWEET ファミリーのうちの少なくとも SWEET13 及び SWEET14
が GA 輸送体として機能することを明らかにした。本シンポジウムでは、これ

らの植物ホルモン輸送体の生理的な役割を議論したい。 
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新規有用遺伝子探索と遺伝資源高度利用化に向けたシステムズ・バイオロジーの確立

矢野 健太郎

（明治大学・農学部）

高速シーケンサーに代表されるように, ウエット実験の低コスト・大規模化が進展し, 利用可能な植物

オミックス情報が Web 上に蓄積している. これらのオミックス情報を積極的に活用することにより, 新

たな生物学的知見を効率的に導出できる. このアプローチには, ゲノムやトランスクリプトームといっ

た各オミックス要素の解析（たとえば, 新規遺伝子の発見や遺伝子発現制御の同定）だけではなく, 表現

型決定に至るオミックス間相互作用（環境要素も含む）の解析, すなわち, システムズ・バイオロジーへ

の展開が含まれる. グリーン・イノベーションに資する新規有用遺伝資源を探索し、高度利用化を達成す

るためには, 集積する大規模オミックス情報を的確・迅速にハンドリングするバイオインフォマティクス

基盤の早期整備が喫緊の課題である.  

当プロジェクトでは, オミックス統計解析手法と GUI ソフトウェアの開発, また, オミックス解析か

ら得られた情報を提供するための Web データベースの構築を進めている. たとえば, 遺伝子発現情報解

析は, 階層的クラスタリング（HCL）が広く用いられている. ここで, HCL は多くの計算機メモリーと計

算時間を要求するため, 大規模な遺伝子発現情報を処理できない. また, デンドログラムとヒートマップ

を用いた結果の視覚化では, 大規模データを俯瞰できないため, 解釈が困難である. そこで, 当プロジェ

クトでは, 多変量解析の 1 つである対応分析を応用し, 発現が類似する遺伝子群を高精度・迅速・ハイス

ループット・低コストに同定するための統計手法とソフトウェア CA_Plot_Viewer を開発している（図

１左）. 本手法の適用により, 発現プロファイルの類似性に基づく遺伝子ネットワーク（GEN：Gene 

Expression Network）も迅速に構築できる. 当プロジェクトでは, シロイヌナズナ, イネ, トマト, ダイ

ズなどの主要モデル植物・農作物種の GEN を構築し, 異なる植物種の GEN をオーソログ情報により結

合することによって, 横断的な比較解析を実現した. さらに, 自然言語処理（NLP; Natural Language 

Processing）とマニュアル・キュレーションを併用した文献情報テキスト・マイニングより, 遺伝機能に

関する知識情報を付加している. これらのオミックス情報・知識情報を統合することにより, 遺伝子探索

の加速化・高精度化・ハイスループット化を実現できる. 本講演では, PODC（Plant Omics Data Center）

（図１右）や TOMATOMICS, PlantExpress, CATchUP など開発・運営しているデータベース, また, シ

ス因子や SNP を探索するための解析基盤についても紹介する. 

図１． GUI ソフトウェア CA_Plot_Viewer 構築とデータベース PODC 開発 
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プロテオミクス研究を支える様々な解析手法 
紀藤 圭治 

（明治大学・農学部） 

 
細胞内では、各々のタンパク質の発現制御、フォールディングや複合体形成、

翻訳後修飾や細胞内局在、不要タンパク質の分解など、様々な制御機構が協調

的に作用することで細胞内プロテオームの秩序が保たれている。こうした複雑

で多様なプロテオームを包括的かつ統合的に理解するためには、様々な視点か

らのプロテオミクス解析が必要となる。なかでも質量分析によるタンパク質の

解析技術は、解析可能対象が多様であることと単一細胞集団からの大規模解析

が可能なことから、プロテオミクス研究では欠かせない分析手法である。本シ

ンポジウムでは多種多様なプロテオーム解析の視点のなかから、各タンパク質

コピー数の高精度計測、機能グループごとのタンパク質発現量の比較、タンパ

ク質の老化について、出芽酵母を用いた質量分析による解析データを紹介した

い。 
細胞内のタンパク質コピー数の高精度計測には多くの課題があるが、それら

を克服可能な定量解析手法を開発してきた。代謝経路の定量的解釈やタンパク

質発現制御機構の理解など、高精度計測がゆえに得られる知見について紹介す

る。また異なる生物種での比較解析として、出芽酵母近縁種間でのプロテオー

ム発現プロファイルの違いを解析してきた。とくに機能グループごとのタンパ

ク質が占める発現量の割合を比べることで、ある種の酵母ではプロテオーム資

源分配が最適化されていることが示唆された。出芽酵母は細胞寿命のモデルと

しても広く活用されているが、個々のタンパク質の老化がどのように寿命に関

与するのかについては報告例が乏しい。そこで老化タンパク質の系統的な解析

手法を考案し、細胞老化への関与があらたに示唆されるタンパク質を同定する

ことに成功してきた。プロテオミクス解析はスクリーニング的な解析手法とし

て用いることに加え、我々の事例も含めて多種多様な視点と方法論の開発にも

とづいたあらたな知識抽出が今後ますます重要になってくると考える。 
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キチン受容体を介した植物免疫シグナル制御

○出崎 能丈、渋谷 直人、賀来 華江

（明治大学・農学部）

植物は微生物固有の分子パターン(MAMPs: Microbe associated molecular 
patterns)を認識することで防御応答を誘導する。MAMP 認識に基づく防御機構

は植物の基礎的抵抗性に関与すると考えられ、近年では植物免疫機構の基盤的

な仕組みとして注目されている。我々はこれまでに、真菌由来の MAMP である

キチンに着目し、イネとシロイヌナズナでキチン受容体を構成する 2 種類の分

子(CEBiP, Os/AtCERK1)を世界に先駆けて同定した 1,2,3）。これらの分子は細胞

外領域に共通して、キチン/ペプチドグリカンの結合に関わるLysM（lysin motif）
を持っており、さらに Os/AtCERK1 の細胞内のキナーゼ領域はシグナル伝達の

起動に寄与すると考えられる。

近年、我々は GPI アンカー型受容体である CEBiP とキチンオリゴ糖間での

詳細な相互作用解析から、CEBiP 分子内の 3 つの LysM のうち、中央に位置す

る LysM がキチンとの結合に重要である事を示した 4）。さらに、2 分子の CEBiP
が 1 分子のキチンオリゴ糖を両側から挟み込むように結合し、この CEBiP の 2
量体化がシグナル伝達の起動に繋がることを示した 4）。一方、シロイヌナズナ

AtCERK1 の細胞内キナーゼドメインの活性化がシグナル伝達の起動に必須で

あることを示し、また防御応答に重要な複数のリン酸化部位を同定した 5）。さら

に、活性化した AtCERK1 の直下で機能する相互作用因子として、受容体様細

胞質キナーゼである PBL27 と E3 ユビキチンリガーゼである PUB4 を同定した。

特にPBL27に関しては活性型のCERK1のキナーゼによって選択的にリン酸化

を受けることでシグナル伝達を正に制御ことを明らかにした 6）。

本シンポジウムでは、これまでの研究の概要と現在研究を進めている PUB4
を中心としたユビキチン化を介したキチンシグナル伝達制御について紹介する。 

1) Kaku et al, PNAS, 2006, 2) Miya et al, PNAS, 2007,
3) Shimizu et al, Plant J ,2011, 4) Hayafune et al, PNAS, 2014,
5) Suzuki et al, PCP, 2016, 6) Shinya et al, Plant J, 2014
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「根寄生雑草からみた環境適応戦略とその応用の可能性」 
藤 茂雄 

（名古屋大学・理学部・生命理学科） 

 
ストリゴラクトンは内生の植物ホルモンであり，分化，菌類との相互作用，

そして，根寄生植物における宿主植物の認識において重要なはたらきを担う．

最近の発表者らの研究から、ストライガとよばれる根寄生植物のもつストリゴ

ラクトン受容体をコードすると考えられる 11 個の遺伝子について，モデル植物

であるシロイヌナズナに導入することによりその生理活性を調べた．その結果，

非寄生植物の 1 万倍以上に相当する非常に高感受性のひとつを含む，4 つの重要

なストリゴラクトン受容体の同定に成功した．さらに，それらのうちのひとつ

の結晶構造を解析した結果，ストライガのもつトリゴラクトン受容体はストリ

ゴラクトンの結合するポケットの大きさが大きくかたちも異なっており，それ

によりさまざまなストリゴラクトンに応答できるよう進化した可能性が考えら

れた．さらに，この超高感受性のストリゴラクトン受容体をもつシロイヌナズ

ナの種子をバイオセンサーとする，ストリゴラクトンの簡易的なバイオアッセ

イ系の開発にも成功した．この研究の成果は，ストライガのもつストリゴラク

トン受容体についての理解を促進し，将来的には，ストライガの発芽を制御す

る化合物の開発や耐性をもつ品種の育種への応用が考えられ，アフリカにおけ

る食糧問題の解決への貢献が期待される． 
また、最近の研究から SL は少なくとも、非寄生植物においても種子の休眠性

や発芽においても重要な役割を担っていることが明らかにされている。さらに、

葉の形態形成（受容体を欠損すると葉が肥大化）、気孔の閉鎖、根の伸長阻害

にも関わっていることが示唆されている。寄生植物が獲得した超高感度 SL レセ

プターを作物に応用することによって、様々な植物の環境応答を制御すること

が出来るかもしない。それらの可能性についても議論したい。 
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ゲノムを切らずに書き換える新規ゲノム編集技術の確立と展開

荒添 貴之

（神戸大学大学院・科学技術イノベーション研究科）

近年，任意のゲノム配列を特異的に認識・切断できるように改良した人工ヌ

クレアーゼの開発に伴い，切断後の DNA 修復機構を利用して標的配列を高効率

に改変するゲノム編集技術が確立されつつある。特に細菌の獲得免疫機構を応

用した CRISPR/Cas9 システムは，簡便かつ高効率に DNA を切断することがで

きる RNA 誘導型の人工ヌクレアーゼでとして，様々な生物種における基礎・応

用研究でその有用性が示されている。一方で，狙い通りにゲノムを改変するた

めには標的配列と相同性が高い DNA 配列をノックインする必要があるが，植物

や動物といった高等真核生物におけるノックイン効率は十分なものとは言い難

い。また，ゲノムサイズが小さく不安定な微生物では，ゲノムを切断すること

による細胞毒性が問題となっており，標的配列以外を切断してしまうオフター

ゲット活性も懸念される。

活性化誘導シチジンデアミナーゼ (Activation-induced cytidine deaminase : 
AID) は転写が活発におこなわれている一本鎖DNA上のシトシン残基をウラシ

ル残基へと変換する脱アミノ化酵素であり，抗体遺伝子座の体細胞超変異を引

き起こす。我々は，CRISPR/Cas9 の gRNA と標的 DNA のハイブリットにより

形成される一本鎖 DNA 構造と，AID が作用する転写時の一本鎖 DNA 構造

（R-loop）が類似している点に着目し，原核生物 (CRISPR) と脊椎動物 (AID) 
の免疫システムを組み合わせた新たなゲノム編集技術「Target-AID」の確立を

おこなった (Nishida et et., 2016; 図)。本技術は，標的配列上 3 ~ 5 塩基の範囲

内に位置するシトシン残基またはグアニン残基を，相同配列を用いずに直接改

変 (C to T または G to A ) することが可能である。我々はこれまでに大腸菌，

酵母，糸状菌，植物ならびに動物細胞における本技術の最適化に成功しており，

本シンポジウムでは動物細胞と植物を中心にその応用例を紹介する。

gRNA

Cas9 nuclease

gRNA

Deaminase Linker

dCas9/nCas9 

(ヌクレアーゼ活性消失)

 CRISPR/Cas9 system  Target-AID 
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脳下垂体特異的遺伝子についての DNA メチル化解析の新たな試み 
新井 良和 

（宮崎大学・農学部） 

 
 DNA メチル化は細胞種特異的な遺伝子発現制御に関与し、細胞分裂後も継承

される遺伝子発現の記憶装置である。組織は複数の細胞種からなり、一般に組

織中で遺伝子が転写可能な細胞では、その遺伝子の転写制御領域は低メチル化

状況にある。しかし、組織全体の DNA メチル化解析では、組織内での割合が高

い細胞種のメチル化状況が解析結果に反映されやすいため、組織中のごく一部

の細胞種から発現する遺伝子では、組織全体のメチル化状況と遺伝子発現が相

関しないことがある。シークエンスによる DNA メチル化解析では、配列を決定

したフラグメントごとの結果が 1 つのアリル（細胞）に由来すると考えられる

ため、低メチル化のフラグメントは遺伝子が活性化状態にある細胞と考えるこ

とができる。本研究では数種のホルモン産生細胞、前駆細胞や幹細胞など多様

な細胞種から構成されるブタの下垂体について、次世代シークエンサーを用い

たウルトラディープシークエンスによる下垂体特異的遺伝子の DNA メチル可

変領域の検出を試みた。次世代シークエンサーによる DNA メチル化解析の結果、

従来のサンガー法による数十フラグメント程度のシークエンス解析では検出が

困難であった、組織間でメチル化状況の差が小さい遺伝子領域についても、細

胞種に特異的と考えられるメチル化状況を示す領域を同定できた。さらに、従

来のメチル化解析結果の解釈である、解析領域に含まれる全 CpG についての

DNA メチル化率からは高メチル化状況を示した遺伝子についても、次世代シー

クエンサーで読まれたフラグメントごとのメチル化状況に注目することで、遺

伝子が活性化状態にあると考えられるアリル（細胞）を示すことができた。以

上より、下垂体に含まれるホルモン産生細胞、およびごくわずかに存在する幹

細胞から発現する遺伝子について、DNA メチル化によって制御されると考えら

れる領域を検出できた。 

 
Arai et al. Genesis. 51(11): 763−776, 2013. 
Arai et al. PLoS One, 11(1): e0146498, 2016. 
  



- 10 - 
 

「性腺刺激ホルモン産生細胞株」からのホルモン分泌を迅速に検出する   

アッセイ系の開発 
持丸 雄太 

（明治大学・農学部） 

 
【背景】動物生殖内分泌組織の機能制御をより深く理解することは、家畜や希少動物の繁

殖効率の改善へとつながる可能性がある。生殖は、視床下部-下垂体-生殖腺軸（HPG 軸）

によって主に調節されている。下垂体前葉には、生殖内分泌調節に重要な役割を担ってい

る性腺刺激ホルモン産生細胞（ゴナドトロフ）が存在する。ゴナドトロフは視床下部ニュ

ーロンから分泌される生殖腺刺激ホルモン放出ホルモン(GnRH)に応答して、性腺刺激ホル

モンの合成・分泌を行う。近年 GnRH 以外にも種々の因子がゴナドトロフに作用して、性

腺刺激ホルモンの合成・分泌を修飾する可能性が示唆されている。本研究ではオミックス

情報を利用して、ゴナドトロフに発現する受容体（GPCR）を網羅的に取得し機能解析を行

うことで、ゴナドトロフの新たな機能調節系を明らかにすることを目標にしている。網羅

的な解析を行うためには、培養細胞株を用いた簡便かつ鋭敏なリアルタイムの検出系の利

用が有効である。性腺刺激ホルモン遺伝子発現の検出系としては、レポーター遺伝子を用

いたアッセイ系がこれまでに利用されてきている。一方、性腺刺激ホルモン分泌の測定系

には、ELISA や RIA 法を用いたアッセイ系が一般に利用されている。しかしながら ELISA

や RIA 法は上記レポーター遺伝子による解析に比べて、簡便かつリアルタイムな検出とい

う点で難がある。 

【目的】ゴナドトロフ細胞株を用いて、性腺刺激ホルモンの分泌を簡便かつ鋭敏にリアル

タイムに検出する系の開発を試みる。 

【方法】マウスゴナドトロフ細胞株（LβT2）にガウシアルシフェラーゼ遺伝子を導入・発

現させ、培養液中のルシフェラーゼ活性を測定した。また GnRH による LH 分泌の測定を

行った。さらに細胞内での LH とガウシアルシフェラーゼの局在を観察した。 

【結果】（１）ガウシアルシフェラーゼ遺伝子を LβT2 細胞に導入・発現させると、時間経

過とともにルシフェラーゼ活性の増加が観察された。（２）この細胞を GnRH または KCl

で刺激すると、培養液中のルシフェラーゼ活性は増大した。（3）GnRH 刺激によるルシフ

ェラーゼ活性の増大は GnRH 受容体に対するアンタゴニストであるアンチドにより抑制さ

れたが、KCl 刺激によるルシフェラーゼ活性の増大はアンチドにより影響を受けなかった。

（４）ガウシアルシフェラーゼは LβT2 細胞内で LH と部分的に共局在を示した。 

【考察】ホルモン産生細胞株を用いた「ホルモン分泌を修飾する因子」のハイスループッ

トスクリーニングによる探索に、ガウシアルシフェラーゼが利用できる可能性がある。 
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下垂体から単離した幹細胞ニッチの解析と分化誘導の試み 

吉田 彩舟 

（明治大学・農学部） 

下垂体前葉は、5種類のホルモン産生細胞が存在し、成長や代謝、生殖、スト

レス応答などを制御するホルモンを分泌することで、個体の恒常性維持に寄与

する内分泌器官である。それらホルモン産生細胞は、成体下垂体に存在する SOX2

陽性の組織幹細胞により、常に供給され維持されている。また、これら幹細胞

は、周囲とは異なる特殊な微小環境(ニッチ)を構成し、その幹細胞性が維持さ

れていると考えられている。我々は、下垂体においては、MCL ニッチと実質層ニ

ッチという 2 種類のニッチが形成されていることを見出している。しかし、こ

れらニッチにおいて、幹細胞を制御するニッチ制御因子に関しては、未解明な

点が非常に多い。そこで、本研究では、下垂体の幹細胞ニッチを単離し、網羅

的な遺伝子発現解析を行うことで、ニッチ制御因子の探索を進めている。 

 幹細胞ニッチの単離には、複数の組織において、幹細胞ニッチが周囲の細胞

とは異なる ECM により維持されている点に着目し、タンパク質分解酵素に対す

る反応性の違いを利用した。コラゲナーゼとトリプシンを用いた組織分散の結

果、下垂体前葉組織から、酵素処理でも分散されない細胞塊として、実質層ニ

ッチを三次元構造を維持した状態で単離できることを見出した。また、この細

胞塊は、S100の発現を指標に三種類のサブタイプに分類できること、さらに、

サブタイプ間で異なる性質を有することが確認された。 

 現在は、単離した実質層ニッチを材料に、次世代シークエンスによる網羅的

な遺伝子発現解析を実施している。これらデータから、実質層ニッチで特徴的

に発現する遺伝子を同定し、下垂体の組織幹細胞を維持する因子、ならびホル

モン産生細胞への分化を誘導する因子の同定を進めている。 
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