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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 京都産業大学 大学名 京都産業大学 

研究プロジェクト名 
植物における生態進化発生学研究拠点の形成 −統合オミックス解析による

展開− 

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 

 地球上の多彩な生物が見せる驚くべき「形の多様性」は古くから多くの人々を惹きつけてきた。この

「形の多様性」が生じる仕組みを、「発生」、「進化」、「環境」という3つの異なる観点から総合的に理解

しようとするのが近年勃興しつつある「生態進化発生学（エコ-エボ-デボ）」である。生物の形などの形

質は、ゲノムに書き込まれた情報が、階層的かつ複合的に制御されることで発現する。したがって、形

の多様性が生じる仕組みを理解するためには、ゲノム、エピゲノム、トランスクリプトーム、プロテオーム

など各階層のオミックス情報を統合的に解析する必要がある（「統合オミックス解析」）。そこで、本研究

プロジェクトでは、十分な実績を持つ教員が連携して技術やノウハウを結集し、統合オミックス解析によ

り植物の生態進化発生学研究を展開することを目的とする。生態進化発生学を標榜した研究拠点は

国内外に見当たらず、我が国を代表する先進的な研究拠点の形成が期待できる。 

 本研究では特に、北米に分布する半水生植物Rorippa aquaticaの水環境への適応形質（葉の形態

の表現型可塑性や栄養繁殖能）を対象とした生態進化発生学的な研究を推進する。また、植物の多

様な形態や形質に着目し、統合オミックス解析を駆使した研究を展開していく。 

 

３ 研究プロジェクトの進捗及び成果の概要 

 本研究プロジェクトでは、生態進化発生学研究の拠点を形成して本分野の研究を牽引するために、

京都産業大学総合学術研究所に生態進化発生学研究センターを設置した研究設備や装置として、

次世代シークエンーサやデータ解析サーバを設置し、統合オミックス解析を実施する基盤を整備し

た。また、センターには、統合オミックス解析に実績のある教員（学内 4 名、学外 3 名（海外 1 名））に加

えて、研究員、技術補佐員、大学院生、学部生も参加し、研究を活発に推進する体制が整えられた。 

 本研究では、北米に分布する半水生植物 Rorippa aquatica の水環境への適応形質（葉の形態の表

現型可塑性や栄養繁殖能）についての研究を主要テーマの一つとして進めている。これまでに、セン

ターの基盤を利用して、R. aquatica のゲノム解読を終了し、また、トランスクリプトーム解析により、葉の

形態の表現型可塑性や栄養繁殖の制御に関わる遺伝子群のゲノムワイドな発現変動を明らかにする

ことができた。 

 これまでの研究で、開始時には予測していなかった成果も得られているだけでなく、センターの研究

基盤を利用して、国内外の研究機関と多くの共同研究を進めることもできた。研究開始からの 3 年間

で、順調に研究拠点を立ち上げられたと考えている。 
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平成 27 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  京都産業大学       ２ 大学名  京都産業大学               

 

３ 研究組織名  生態進化発生学研究センター                  

 

４ プロジェクト所在地  京都市北区上賀茂本山                 

 

５ 研究プロジェクト名  植物における生態進化発生学研究拠点の形成 −統合オミックス解析による 

 展開−                  

 

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 

木村 成介 総合生命科学部 教授 

 

８ プロジェクト参加研究者数  7 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 

木村 成介 
総合生命科

学部・教授 

葉の形態の表現型可塑性の分

子機構の解明 

研究の統括およびトランス

クリプトーム解析など 

金子 貴一 
総合生命科

学部・教授 
R. aquatica のゲノム解析 

ゲノム配列の解明および

バイオインフォマティクス解

析の支援 

本橋 健 
総合生命科

学部・教授 

R. aquatica のエピゲノム解析お
よび進化解析 

エピゲノム解析、イヌガラ

ス属植物の分子系統解析

および進化解析 

河邊 昭 

総合生命科

学部・准教

授 

R. aquatica のプロテオーム解析
および生理学的解析 

プロテオームおよび生理

学的解析、生理生態的特

性の解析 

（共同研究機関等） 

塚谷 裕一 

東京大学大

学院理学研

究科・教授 

葉形変化の進化発生学的解析 

進化発生学的解析、葉形

と環境の関係の発生学的

解析 

Neelima Sinha 

University 

of California, 

Davis ・

Professor 

進化発生トランスクリプトーム解

析 

トランスクリプトーム情報に

基づく進化発生学的解析 

矢野 健太郎 

明治大学農

学部・准教

授 

バイオインフォマティクス解析 
植物のバイオインフォマテ

ィクス解析の支援 
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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 

R. aquatica のエピゲノム

解析および進化解析 

総合生命科学部・

准教授 
本橋 健 

エピゲノム解析、イヌガラ

ス属植物の分子系統解析

および進化解析 

（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 

総合生命科学部・准

教授 
総合生命科学部・教授 本橋 健 

エピゲノム解析、イヌガ

ラス属植物の分子系統

解析および進化解析 

 

 

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 

葉の形態の表現型可塑

性の分子機構の解明 

総合生命科学部・

准教授 
木村 成介 

研究の統括およびトランス

クリプトーム解析など 

（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 

総合生命科学部・准

教授 
総合生命科学部・教授 木村 成介 

研究の統括およびトラン

スクリプトーム解析など 
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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 

地球上の多彩な生物が見せる驚くべき「形の多様性」は、古くから多くの人々を惹きつけてきた。個

体の形は、「発生」の過程を経て形成され、種間に見られる形の多様性は、「進化」の過程で発生のプ

ログラムが変化することで生じる。また、生物をとりまく「環境」は一定でなく、多くの生物は生育環境に

合わせてその形を変化させる。つまり、生物の「形の多様性」が生じる仕組みを明らかにするためには、

「発生」、「進化」、「環境」という3つの異なる観点から理解しなければならない。「生態進化発生学（エコ

-エボ-デボ）」は、この3つの観点から生物の形の多様性を総合的に解き明かそうとするものであり、近

年花開きつつある新しい研究領域である。 

生物の形などの形質は、ゲノムに書き込まれた情報が、階層的かつ複合的に制御されることで発現

する。したがって、生物の形の多様性が生じる仕組みを理解するためには、ゲノム、エピゲノム、トラン

スクリプトーム、プロテオームなど各階層のオミックス情報を統合的に解析する必要がある（「統合オミッ

クス解析」）。一方、生態進化発生学の対象は変わった特徴をもつ非モデル生物になりがちで、これま

で、ゲノム配列や転写産物の解読などのオミックス研究は技術的に困難であった。しかしながら、次世

代シークエンサーの登場による技術革新により、最近になって、非モデル生物でもオミックス研究が実

施できるようになってきている。 

そこで本研究プロジェクトでは、京都産業大学総合学術研究所に生態進化発生学研究センターを

設置し、オミックス研究において十分な実績を持つ国内外の教員が連携することで、これまで困難であ

った生態進化発生学研究を展開する体制を構築する。生態進化発生学を標榜した研究拠点は国内

外に見当たらず、世界に先駆けて拠点を形成することで、我が国を代表する研究拠点の形成を目指

す。 

本研究プロジェクトでは、植物の多様性に着目し、特に植物の形と環境の関係に着目して研究を進

める。生物が周囲の環境に応じて、その形などの表現型を変化させることを「表現型可塑性」という。こ

の現象は発生と環境の関係を理解するために重要であり、植物の生態進化発生学研究を展開する上

で最良のモデルとなりうる。本研究プロジェクトでは、表現型可塑性のメカニズムを解明し、その意義や

進化過程を明らかにすることを目指す。加えて、自然界の植物の多様な形態や形質に着目し、統合オ

ミックス解析を駆使した研究を展開していく。さらには、本研究の成果を応用することで、環境ストレス耐

性植物の作出など応用的な研究も推進したい。 

（２）研究組織 
本研究プロジェクトは、京都産業大学総合学術研究所生態進化発生学研究センターが中心となっ

て推進している。本センターには、京都産業大学総合生命科学部に所属する 4 名の教員が主要メンバ

ーとして参加し、木村（研究代表者）がセンター長を務めている。 

 

   木村成介（教授） ： 生態進化発生学、トランスクリプトーム解析 

   金子貴一（教授） ： ゲノム科学、ゲノム解析およびバイオインフォマティクス解析 

   本橋健（教授）   ： 植物生理学、プロテオーム解析 

   河邊昭（准教授） ： 集団遺伝学 エピゲノム解析および進化解析 
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また、学外から以下の3名の研究者が参加している。 

   塚谷裕一（東京大学大学院理学研究科教授） 

   Neelima Sinha (カリフォルニア大学デービス校教授） 

   矢野健太郎（明治大学農学部生命科学科准教授）  

 

本研究プロジェクトには、若手研究者として、京都産業大学総合生命科学部の4名の研究員（研究

助教）に加え、PD研究員3～4名が参加している。また、研究を支援するため、技術補佐員を2～4名雇

用している。 

センター長の木村が研究組織全体を統括しながら、各研究者が有機的に連携し、強力に研究をす

すめていく体制が整えられている。大学院生や学部生も常時研究プロジェクトに関わっていることに加

えて、国内外を含む多くの大学や研究所、企業と共同研究を推進している。 

（３）研究施設・設備等 

本センターが目指す統合オミックス研究は、次世代シークエンサーによる大量かつ並列的なDNAの

塩基配列決定技術を基礎としている。本センターの設置にあたり、次世代シークエンサー用のライブラ

リ作成からランの実施、データの解析まで一貫して実施できる体制を整えることとし、次世代シークエン

サーとしては、illumina社のNextSeq500システム、また、データの解析サーバとしてTAKERU for 

Sequencer Vを導入した。これらの研究装置や設備は、他の関連機器とともに京都産業大学第一実験

室棟B1実験研究室（35.96 m2）に設置され、生態進化発生学研究センターの拠点となっている。また、

プロジェクトに参加している教員の実験室や温室、クリーンルームなどを利用してプロジェクトを推進し

ている。 

（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＞ 

本研究プロジェクトの目的は、生態進化発生学研究の拠点（生態進化発生学研究センター）を形成

し、統合オミックス解析を基盤としながら本分野の研究を牽引することにある。センターの研究設備や

装置として、イルミナ社の最新次世代シークエンーサーNextSeq500 や、バイオインフォマティクス用デ

ータ解析サーバを設置するなど、研究を推進する基盤は整備された。また、人材面でも、統合オミック

ス解析に実績のある教員が結集し、さらに外部の専門家の支援を受けられる体制を整えた。また、若

手研究員として PD 研究員、大学院生、学部生が活発に研究を推進している。最初の 3 年間で、順調

に研究拠点を立ち上げられたと考えている。 

研究成果面では、本研究で特に直目している北米に分布する半水生植物 Rorippa aquatica の水環

境への適応形質（葉の形態の表現型可塑性や栄養繁殖能）について、着実に成果を上げつつある。

まず、センターの基盤を利用して、R. aquatica のゲノム解読を終了することができた（学会*1,18,32）。

また、葉の形態の表現型可塑性について、水没や温度変化に応答した遺伝子発現の変動について、

ト ラ ン ス ク リ プ ト ー ム 解 析 に よ り 明 ら か に す る こ と が で き た ( 論 文 *1,14,29,50,51,52) （ 学 会

*1,18,24,36,51,54,56,58,68,69,71,74,101,102104,105,108)。R. aquatica の栄養繁殖（再生能力）につ

いても、トランスクリプトーム解析により、そのメカニズムが明らかになりつつある(論文*30)（学会

*1,6,16,19,22,2527,31,50,52,59,60,63,76,100,109,114）。また、R. aquatica の根の微生物菌叢が葉の
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形態に影響を与えることを発見するなど（学会*10,37,77）、予測していなかった成果も得られつつある

(論文*30) (学会*3,14,17,26)。 

上述の研究以外にも、統合オミックス解析を駆使して、植物と環境の関係に着目した研究を展開す

ることができた。さらに、センターの研究基盤を利用して、国内外の研究機関と数十件の共同研究をす

すめており、こちらも興味深い研究成果が出つつある(論文*2,3,5,6,16,32,33,34,54,55,56,57,)（学会

*2,47,8,9,21,29,33,34,55,62)。 

以上、当初の目的を期待以上に達成しており、残り 2 年間でさらなる研究の発展が期待できる。 
 
＜特に優れた研究成果＞ 

1. R. aquatica の葉の形態の表現型可塑性の研究 

(1) R. aquatica のゲノム解析（学会*1,18,32） 

R. aquatica のゲノム DNA をイルミナ社の NextSeq500 および MiSeq でシークエンスし、100Gbp 程度

の配列情報を得た（約 200x カバレッジ）。また長鎖リードを得るために、PacBio でもシークエンスをおこ

ない、12Gbp 程度の配列情報を得た（20-30x カバレッジ）。得られた Illumina リードおよび PacBio リード

を用いて MaSuRCA ver3.2.1 によるハイブリッドアセンブリを行った。その結果、1,797 本の配列からなる

ゲノムサイズ 440Mbp のドラフトゲノムが得られた。ドラフトゲノムの N50 は 1,355,881bp、最長配列は

8,916,255bp であった。k-mer 頻度分析から推定されるゲノムサイズは 450Mb 前後であり、BUSCO 解

析の結果からも、今後の解析に十分なゲノム配列情報が得られたと判断できた。 

イヌガラシ属の基本染色体数は 8（2n=16）である。R. aquatica の染色体数を数えたところ、30 本であ

ったため染色体が倍加している可能性が示唆された。実際、ゲノム配列情報からも多くの遺伝子が重

複していることが示された。また、細胞遺伝学的な解析から、染色体が倍加したあと、一部の染色体が

融合することで 30 本になっていることを確かめた（2n = 4x-2 = 30）。 

R. aquatica には、表現型可塑性の程度が著しく異なる 2 つの地域系統（A 株および J 株）が存在す

る。両者についてシークエンスすることで一塩基多型や挿入欠失変異を同定することができた。 

(2) トランスクリプトーム解析による網羅的遺伝子発現解析 (論文*1,14,29,50,51,52)（学会*1,18,24, 

36,51,54,56,58,68,69,71,74,101,102,104,105,108) 

これまでの研究により、R. aquaticaは、低温もしくは強光条件下では葉が複葉になり、高温もしくは弱

光条件下では葉が単葉になることがわかっていた。また、北米大陸の南部由来の地域集団のJ株は、

北部由来のA株と比較して葉形変化の程度が著しく低い。そこで、まず、さまざまな温度および光強度

でA株とJ株を生育させ、発生初期の葉原基を含む茎頂をサンプリングしてトランスクリプトーム解析を行

った。R. aquaticaの葉形は環境変化に応答して連続的に変化するので、葉の形態変化と相関して発

現が変動する遺伝子群を相関分析（ピアソンの相関分析）により同定した。その結果、これまでに葉の

発生に関わることが知られている遺伝子や、転写因子、植物ホルモン関係の遺伝子などが同定され

た。興味深いことに、植物の光受容体であるフィトクロムに相互作用する因子（フィトクロム相互作用因

子）の発現が、葉の形態変化に強く相関して変動していることを見出した。最近、フィトクロム相互作用

因子が、植物の光応答だけでなく、温度の応答にも関わっていることが明らかとなっており、フィトクロム

相互作用因子が表現型可塑性の発現に重要な役割を果たしている可能性が明らかとなった。 



（様式１） 

 

法人番号 261003 

プロジェクト番号 S1511023 

 

(3) 温度移行に対する応答機構の研究 （学会*1） 

R. aquatica は生育温度に応じて発生する葉の形を変化させ、低温（20℃）では葉が複葉化してギザ

ギザになり、高温（30℃）では葉が単葉化することがわかっている。また、生育途中で生育温度を変化さ

せると、4 日後には新しい環境に応答した葉の形になることもわかっている。そこで、生育途中で温度を

変化（20℃→30℃、または、30℃→20℃）させたあと、経時的（1 日、2 日、4 日）に RNA を単離し、トラン

スクリプトーム解析をおこなうことで、温度変化に応答した遺伝子発現の変動を追跡した。その結果、

KNOX1 遺伝子などの葉の形態制御に関わる遺伝子群の発現が、温度移行後 1 日目には変動してい

ることが明らかとなった。また、移行後にオーキシン関係の遺伝子群の発現が変動していた。KNOX1

遺伝子はオーキシンにより発現制御を受けることから、温度変化によるオーキシン量の変動が葉形を

決定している可能性が示唆された。 

(4) 水没に対する応答機構の研究 （学会*1） 

R. aquatica は、水没すると葉の形態を大きく変化させる。また、気中では葉の表裏の両面に気孔を

形成するが、水没葉では気孔の形成が抑制される。そこで、水没をどのように感知して葉形を変化させ

ているのかを分子レベルで明らかにするため、水没応答のトランスクリプトーム解析を進めた。その結

果、水没に応答して嫌気呼吸に関する遺伝子の発現が変動していることがわかった。葉の形態変化や

気孔に関わる遺伝子の発現を調べることで、水没応答の分子基盤を明らかにできると考えられる。 

 

2. R. aquatica の 栄 養 繁 殖 の メ カ ニ ズ ム の 研 究  ( 論 文 *30) （ 学 会 *1,6,16,19,22,25,27,31, 

50,52,59,60,63,76,100,109,114） 

R. aquatica は、自然界において、水の流れなどの影響でちぎれた葉の断面から新しい個体を再生

することで栄養繁殖をしている。この際、葉の断片の基部側の断面からのみ再生し、先端部側からは

再生しない。再生のメカニズムを分子レベルで明らかにするために経時的なトランスクリプトーム解析を

行なった。基部側と先端部側で比較トランスクリプトーム解析をおこなったところ、基部側でのみ再生に

関わる遺伝子群の発現が誘導されていることがわかった。また、切断後初期の段階ではオーキシン応

答性の遺伝子の発現が顕著に上昇していた。オーキシンやオーキシン極性輸送阻害剤の添加実験か

ら、オーキシン極性輸送が基部側からのみの再生に関わっていることが示唆された。オーキシンの内

生量を測定したところ、R. aquatica では、葉の切断後に基部側で IAA-Asp などの蓄積がみられた。シ

ロイヌナズナでは同様の蓄積は観察されなかった。これらの結果から、R. aquatica では、葉の切断後に

極性輸送で基部側にオーキシンが輸送されて蓄積することが再生のトリガーになっていると考えられ

た。 

 

3.  人工オーキシンと人工受容体の創出 (論文*2) 

植物ホルモンのオーキシンの生理作用を自在に操作することを可能にする人工オーキシンと人工受

容体の創出に成功した。この技術を用いて、進化論で有名なチャールズ・ダーウィンが 130 年以上前

にオーキシンの存在を予言するきっかけとなった植物の伸長現象（酸成長）のメカニズムの一端を明ら

かにすることができた。今回創出した人工オーキシンと人工受容体を利用すれば、特定のオーキシン
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作用だけを自在に制御することができるため、オーキシンの作用メカニズムの解明に役に立つ。 

 

4.  植物の DNA 傷害応答のマスターレギュレーターSOG1 の機能解析 (論文*12,35,36,37,)（学会

*20,30,35,66,6772,103） 

モデル植物のシロイヌナズナを用いて、植物のゲノム DNA に二重鎖切断（DNA 損傷）が生じた際

に、SOG1 転写因子のリン酸化部位が増えると、DNA 複製の停止、DNA 修復、プログラム細胞死、細

胞分化などの DNA 損傷応答反応が徐々に強くなり、その結果、植物が DNA 損傷に対して耐性を示す

ことを明らかにした。 
 
＜問題点とその克服方法＞ 

本研究プロジェクトでは、統合オミックス解析を基盤としている。大量のオミックス情報を有効に活用

するためには、高度なバイオインフォマティクス解析技術やノウハウが必要となる。今後さらに、海外研

究者との共同研究などを通じて、最新の技術やノウハウを蓄積していく予定である。 
 

＜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。）＞ 

国立大学との共同研究の成果が 1 件特許申請されている。また、企業との共同研究も進行中であ

る。また、本研究プロジェクトの成果の少なくとも一部は、近い将来、実用化を見据えて特許化が可能

であると考えている。 
 

＜今後の研究方針＞ 

これまでの研究により、R. aquatica のゲノム情報基盤が整った。また、大規模なトランスクリプトーム

解析により環境刺激に応答した葉形変化や再生の誘導に関わる遺伝子ネットワークが明らかになりつ

つある。今後は、同定された遺伝子の機能解析をすすめるとともに、近縁種との比較ゲノム解析などに

より、葉の形態の表現型可塑性や栄養繁殖能の進化過程を明らかにしたい。また、共同研究も含め

て、幅広く生態進化発生学的な研究を推進したい。 

＜今後期待される研究成果＞ 

これまでの研究で、葉の形態の表現型可塑性や栄養繁殖能の獲得に重要な遺伝子の候補が同定

できた。今後、これらの遺伝子の機能解析をすすめるとで、メカニズムを明らかにできると考えられる。

また、これらの遺伝子を遺伝子資源として利用することで、環境ストレス耐性植物の作出につながる可

能性もある。 
 
＜自己評価の実施結果及び対応状況＞ 

生態進化発生学研究センターが、所属する総合学術研究所の所報（総合学術研究所所報）に活動

報告を毎年度発表している。また、センターに所属する教員が集まり、研究成果の報告や研究計画の

審議を随時行っている。 
 

＜外部（第三者）評価の実施結果及び対応状況＞ 
生態進化発生学研究センターの上部組織である研究機構運営委員会（委員長：学長）及び研究機

構評価委員会において中間結果の報告を行なっている。 
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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） 生態進化発生学       （２） 表現型可塑性        （３） 植物             

（４） オミックス解析         （５） 次世代シークエンサ    （６） 形態の多様性      

（７）                   （８）                   

 

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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導する Bradyrhizobium elkanii USDA61 株の 3 型分泌エフェクター及び宿主側因子の解析、植物微生物

研究会第 27 回研究交流会、京都大学（宇治市）、2017.9.20-9.22 

41. 板倉学、三屋公佑、金原一真、原新太郎、渡辺剛、菅原雅之、金子貴一、南澤究、ダイズ根粒菌 USDA110

系統のゲノム多様性と吸収型ヒドロゲナーゼゲノミックアイランド構造変化、環境微生物系学会合同大会

2017、東北大学（仙台市）、2017.8.29-8.31 

42. 渡辺剛、原新太郎、新井沙和、高橋智子、三屋公佑、菅原雅之、板倉学、金子貴一、南澤究、根粒菌

hupSL1 変異によるダイズ根圏の H2代謝と細菌群集構造の変動、環境微生物系学会合同大会 2017、東北大

学（仙台市）、2017.8.29-8.31 

43. ミヤコグサにエフェクター誘導性免疫反応を誘導する Bradyrhizobium elkanii USDA 61 株の 3 型分泌エフェ

クターの同定、日下部翔平、金子貴一、安田美智子、三輪大樹、岡崎伸、佐藤修正、第 58 回植物生理学会

年会、鹿児島大学、2017 年 3 月 16 日〜18 日 

44. 板倉学、三屋公佑、金原一真、原新太郎、渡辺剛、菅原雅之、金子貴一、南澤究、土着ダイズ根粒菌

USDA110 系統株におけるゲノム多様性とゲノミックアイランド構造の変化、第 11 回日本ゲノム微生物学会年

会、慶應義塾大学（藤沢市）、2017.3.2-3.4 

45. SLiCE をはじめとする精製酵素を用いないシームレス DNA クローニング法の評価: 本橋健、第 90 回日本生
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化学会大会、神戸ポートアイランド、2017 年 12 月 6 日～9 日 

46. （招待講演）シロイヌナズナの葉緑体におけるチオレドキシン依存のレドックス制御システム: 桶川友季、第

47 回植物バイテクシンポジウム 京都府立大学稲盛記念会館 2017 年 9 月 25 日 

47. Analysis of overexpressor of chloroplastic thioredoxins in Arabidopsis thaliana: 桶川友季、本橋健、第 58 回

日本植物生理学会年会、鹿児島大学、2017 年 3 月 16 日〜18 日 

48. Evaluation of the efficiency and utility of recombinant enzyme-free seamless DNA cloning methods：本橋健、

第 58 回日本植物生理学会年会、鹿児島大学、2017 年 3 月 16 日〜18 日 

49. Brassica rapa におけるゲノムインプリント候補遺伝子の探索, 川邊隆大，田中翔，吉田貴徳，河邊昭、日本

育種学会 131 回講演会、名古屋大学、2017 年 3 月 29 日〜30 日 

*50. Rumi Amano, Hokuto Nakayama, Risa Momoi, Shizuka Gunji, Ali Ferjani, Seisuke Kimura,Developmental 

and molecular studies on the mechanism of vegetative propagateon in Rorippa aquatica, Latest Advances in 

Plant Development & Environmental Response, 2016 Cold Spring Harbor Asia Conference, Awaji, Japan, 

2016.11.29-12.2 

*51. Hokuto Nakayama, Tomoaki Sakamoto, Yasunori Ichihashi, Manabu Fujie, Tetsuya Kurata, Seisuke 

Kimura,Impact of Environment on Leaf Development: Studies on Heterophylly in Rorippa aquatica, Latest 

Advances in Plant Development & Environmental Response, 2016 Cold Spring Harbor Asia Conference, 

Awaji, Japan, 2016.11.29-12.2 

*52. （招待講演）Rumi Amano, Risa Momoi, Seisuke Kimura, Vegetative propagation in Rorippa aquatica: 

Understanding plant regeneration using non-model species, The 45th Plant Biotechnology Symposium 

“International Plant Meeting in Kyoto 2016– Plant Development and Environment-“, Kyoto Sangyo 

University, Kyoto, 2016.11.25 

53. （招待講演）京野菜であるミズナとミブナの葉形変異と育種の歴史の解析、川勝弥一、（木村成介）、第 2 回

農学中手の会、雄琴温泉湯の宿木こもれび、2016 年 11 月 10 日〜11 日 

*54. 木村成介、水中への適応形質としての異形葉性と栄養繁殖の進化、植物科学若手研究会 2016、木江ふ

れあい郷土資料館、2016.9.29-10.1 

55. 辻村真衣、出雲谷遥、執行正義、上ノ山華織、坂本智昭、木村成介、寺地徹、雄性不稔タマネギのミトコン

ドリア転写産物の解析、日本育種学会第 130 回講演会、鳥取大学、2016.9.24-26 

*56. （招待講演）木村成介、水中への適応戦略としての異形葉性と栄養繁殖、日本植物学会第 80 回大会シン

ポジウム「Induced Development: 環境要因に誘発される発生の多様性と共通性」、沖縄コンベンションセンタ

ー、2016.9.16 

57. 川勝弥一、中山北斗、上ノ山華織、五十嵐香理、八杉公基、工藤洋、永野惇、矢野健太郎、久保中央、木

村 成介、京野菜であるミズナとミブナに見られる葉形変異のQTL解析、日本植物学会第80回大会、琉球大

学、沖縄コンベンションセンター、2016.9.16-19 

*58. 山口修二、中山北斗、坂本智昭、市橋泰範、倉田哲也、木村成介、Rorippa aquatica の異形葉性における

PHYTOCHROME INTERACTING FACTORs の機能解析、日本植物学会第 80 回大会、琉球大学、沖縄コ

ンベンションセンター、2016.9.16-19 

*59. 桃井理沙、天野瑠美、中山北斗、木村成介、Rorippa aquatica の栄養繁殖とオーキシンの関係の解析、日

本植物学会第 80 回大会、琉球大学、沖縄コンベンションセンター、2016.9.16-19 

*60. 天野瑠美、中山北斗、郡司玄、Ali Ferjani、木村成介、アブラナ科 Rorippa aquatica を用いた葉断面からの

栄養繁殖機構の解析、日本植物学会第 80 回大会、琉球大学、沖縄コンベンションセンター、2016.9.16-19 

61. 三好彩央里、中益朗子、木村成介、水生シダ Microsorum pteropus とその変種の葉の形態に関わる分岐構

造の多様性について、日本植物学会第 80 回大会、琉球大学、沖縄コンベンションセンター、2016.9.16-19 

*62. 小塚俊明、中野道治、坂本智昭、木村成介、有賀悠貴、谷口研至、草場信、キクタニギク自家不和合性系

統を用いたキク属モデル植物の開発、日本植物学会第 80 回大会、琉球大学、沖縄コンベンションセンター、

2016.9.16-19 

*63. 天野瑠美、中山北斗、郡司玄、Ali Ferjani、木村成介、アブラナ科 Rorippa aquatica を用いた葉断面からの

栄養繁殖機構の解析、日本植物形態学会第 28 回大会、琉球大学、2016.9.15 
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64. 三好彩央里、中益朗子、木村成介、水生シダ Microsorum pteropus とその変種の葉の形態に関わる分岐構

造の多様性について、日本植物形態学会第 28 回大会、琉球大学、2016.9.15 

65. 川勝弥一、中山北斗、上ノ山華織、五十嵐香理、八杉公基、工藤洋、永野惇、矢野健太郎、久保中央、木

村 成介、京野菜であるミズナとミブナに見られる葉形変異の QTL 解析、日本植物形態学会第 28 回大会、

琉球大学、2016.9.15 

*66. 愿山（岡本）郁、上ノ山華織、坂本智昭、木村成介、植物における多様な DNA 損傷応答の選択機構、日本

遺伝学会第 88 回大会、日本大学（三島）、2016.9.15 

*67. Kaoru (Okamoto) Yoashiyama, Kaori Kaminoyama, Tomoaki Sakamoto, Seisuke Kimura, The regulatory 

mechanism of DNA damage responses through SOG1 phosphorylation, Plant Genome Stability and Change 

2016, Shonan Village Center, Hayama, Japan, 2016.7.7-10 

*68. （招待講演）Seisuke Kimura, Impact of Environment on Leaf Development: Studies on Heterophylly in 

Rorippa aquatica, Seminar at Institute of Molecular Plant Sciences, University of Edinburgh, Edinburgh, UK, 

2016.4.7 

*69. （招待講演）Seisuke Kimura, Impact of Environment on Leaf Development: Studies on Heterophylly in 

Rorippa aquatica, Sainsbury Laboratory Symposium “Induced Plant Development”, The Sainsbury 

Laboratory, University of Cambridge, Cambridge, UK, 2016.4.4-6 

70. 川勝弥一、中山北斗、上ノ山華織、五十嵐香理、八杉公基、工藤洋、永野惇、矢野健太郎、久保中央、木

村 成介、京野菜であるミズナとミブナに見られる葉形変異の QTL 解析、第 57 回日本植物生理学会年会、

岩手大学、2016.3.18-20  

*71. 中山北斗、坂本智昭、市橋泰範、藤江学、倉田哲也、Neelima Sinha、木村成介、異形葉性を示す Rorippa 

aquatica の二つの地域系統を用いたトランスクリプトーム解析、第 57 回日本植物生理学会年会、岩手大学、

2016.3.18-20 

*72. 岡本郁、木村成介、シロイヌナズナにおける DNA 損傷応答と SOG1 のリン酸化の関係、第 57 回日本植物

生理学会年会、岩手大学、2016.3.18-20 

73. 三好彩央里、中益朗子、木村成介、水生シダ Microsorum pteropus とその変種の葉の形態に関わる分岐構

造の多様性について、第 57 回日本植物生理学会年会、岩手大学、2016.3.18-20 

*74. （招待講演）木村成介、環境に応じて葉の形態を変化させる植物 Rorippa aquatica を用いた表現型可塑性

の研究、東京理科大学応用生物科学科セミナー、東京理科大学、2016.3.7 

75. （招待講演）木村成介、葉っぱの形の遺伝と進化 –メンデル遺伝学で解き明かす多様な葉の形ができるしく

み-、京都産業大学リエゾンオフィス主催シンポジウム「遺伝と進化の不思議〜ダーウィンとメンデルから学ん

だこと〜」、京都産業大学むすびわざ館、2016.3.5 

*76. （招待講演）天野瑠美、（木村成介）、切っても切っても生えてくる! 葉断面からの栄養繁殖、第 41 回植物

バイテクシンポジウム「これからの植物科学」、京都産業大学、2016.1.22 

*77. 微生物群集がアブラナ科水生植物ニューベキア（Rorippa aquatica）における葉の形態形成に及ぼす影

響、板倉学、木村成介、上ノ山華織、金子貴一、植物微生物研究会 第 26 回研究交流会、東北大学、2016

年 9 月 7 日〜9 日 

78. ゲノムマッピングによるダイズ根粒菌の種判定および土着ダイズ根粒菌群と接種菌群の識別、金原一真、板

倉学、星野裕子、秋山博子、早津雅仁、王勇、鶴丸博人、南澤究、植物微生物研究会 第 26 回研究交流

会、東北大学、2016 年 9 月 7 日〜9 日 

79. Bradyrhizobium elkanii 系統共生アイランドの塩基配列比較、西田裕貴、板倉学、佐藤修正、金子貴一、植

物微生物研究会 第 26 回研究交流会、東北大学、2016 年 9 月 7 日〜9 日 

80. ダイズ根粒菌 Bradyrhizobium diazoefficiens USDA110 型菌株における吸収型ヒドロゲナーゼの多様性、渡

辺剛、板倉学、三屋公佑、原新太郎、金原一真、菅原雅之、按田瑞恵、篠田亮、金子貴一、南澤究、植物微

生物研究会 第 26 回研究交流会、東北大学、2016 年 9 月 7 日〜9 日 

81. ミヤコグサのとの相互作用に関与する Bradyrhizobium elkanii USDA 61 株の 3 型分泌エフェクターの解析、

日下部翔平、金子貴一、安田美智子、三輪大樹、岡崎伸、佐藤修正、植物微生物研究会 第 26 回研究交

流会、東北大学、2016 年 9 月 7 日〜9 日 
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82. 根粒菌のエフェクターによるミヤコグサ根粒形成の制御、三輪大樹、安田美智子、増田幸子、金子貴一、佐

藤修正、岡崎伸、植物微生物研究会 第 26 回研究交流会、東北大学、2016 年 9 月 7 日〜9 日 34.  

83. 有用ダイズ根粒菌 Bradyrhizobium diazoefficiens USDA110 型菌株におけるゲノム構造の多様性、板倉学、

三屋公佑、金原一真、菅原雅之、金子貴一、南澤究、日本土壌微生物学会 2016 年度大会、岐阜大学、

2016 年 6 月 11 日〜12 日 

84. 日下部翔平、金子貴一、安田美智子、三輪大樹、岡崎伸、佐藤修正: ミヤコグサにエフェクター誘導免疫

反応を誘導する Bradyrhizobium elkanii USDA61 株の III 型分泌エフェクターの解析. 日本植物生理学会 

第 57 回年会、盛岡市、2016.3.18-20 

85. 三屋公佑、金原一真、菅原雅之、南澤究、金子貴一、板倉学: 根粒菌 Bradyrhizobium diazoefficiens の種

内比較ゲノム解析. 第 10 回日本ゲノム微生物学会年会、目黒区、2016.3.4-5 

86. 南智之、按田瑞恵、池田成志、菅原雅之、金子貴一、佐藤修正、田畑哲之、三井久幸、南澤究: 植物共生

細菌 Methylobactrium 属内のメタゲノム解析. 第 10 回日本ゲノム微生物学会年会、目黒区、2016.3.4-5 

87. 金原一真、板倉学、鶴丸博人、星野裕子、秋山博子、早津雅仁、南澤究: ゲノムマッピングによるダイズ根

粒菌の種の判定と接種菌群の追跡.  第 10 回日本ゲノム微生物学会年会、目黒区、2016.3.4-5 

88. （招待講演）レドックス制御～光に応答して植物の代謝を制御する仕組み： 本橋健、関西学院大学セミナ

ー、関西学院大学理工学部、2016 年 11 月 18 日 

89. （招待講演）Thioredoxin-dependent redox regulatory system in chloroplasts, Ken Motohashi, The 17th 

International Congress on Photosynthesis Research, MECC Maastricht, Maastricht, Netherland, 

2016.8.7-12 

90. Arabidopsis m-type thioredoxin regulates the Calvin cycle enzymes in vivo.: Yuki Okegawa, Ken Motohashi, 

The 17th International Congress on Photosynthesis Research（国際光合成会議)（オランダ；マーストリヒト）、

2016 年 8 月 7 日〜12 日 

91. 桶川友季、本橋健: Chloroplastic m-type thioredoxins as major regulators of Calvin cycle during 

photosynthesis. 第 57 回日本植物生理学会年会, 盛岡市, 2016.3.18-20 

92. 本橋健、桶川友季: A simple and efficient seamless DNA cloning method using cell lysates from laboratory 

Escherichia coli strains and its application to SLiP site-directed mutagenesis. 第 57 回日本植物生理学会年

会, 盛岡市, 2016.3.18-20 

93. 琵琶湖湖岸における絶滅危惧種タチスズシロソウの金属集積性および耐性、小杉亜希，西澤千晶，河邊 

昭，原田英美子、第７回日本水環境学会関西支部研究発表会、 大阪工業大学うめきたナレッジセンタ

ー、2016 年 12 月 2 日 

94. 絶滅危惧種タチスズシロソウ（Arabidopsis kamchatica ssp. kawasakiana）の重金属集積性と植生調査、原田

英美子、小杉亜希、西澤千晶、高倉耕一、野間直彦、河邊昭、日本植物学会第 80 回大会、琉球大学、沖縄

コンベンションセンター、2016.9.16-19 

95. アブラナ科植物ハタザオのゲノム解析、吉田貴徳、河邊昭、日本遺伝学会第 88 回大会、 日本大学国際関

係学部三島駅北口校舎、2016 年 9 月 7 日～10 日 

96. アブラナ科植物 Brassica rapa におけるゲノムインプリンティング、吉田貴徳, 薄伊納, 河邊昭、日本進化学

会第 18 回大会、東京工業大学大岡山キャンパス、2016 年 8 月 25 日～28 日  

97. Brassica rapa におけるゲノムインプリント候補遺伝子の探索、川邊隆大，田中翔，吉田貴徳，河邊昭、日本

育種学会第 131 回講演会、名古屋大学東山キャンパス、2017 年 3 月 29 日～30 日 

98. 川邊隆大、宮路直美、高田紗都子、板橋悦子、安田剛志、藤本龍、シロイヌナズナの雑種強勢の分子機構

の解明に向けた RIL の整備、日本育種学会第 129 回講演会、横浜市立大学、2016.3.21-22 

99. （招待講演）京野菜であるミズナとミブナの葉形変異と育種の歴史の解析、川勝弥一（木村研究室）、農学中

手の会、小田原、2015.12.12. 

*100. アブラナ科植物 Rorippa aquatica にみられる葉断面からの栄養繁殖機構の解析, 天野瑠美、中山北斗、

桃井理沙、郡司玄、Ali Ferjani、木村成介、第 38 回日本分子生物学会年会、神戸ポートピアアイランド、

2015.12.1-4 

*101. 環境に応じて葉の形態を変化させる植物 Rorippa aquatica を用いた表現型可塑性の研究、中山北斗、坂
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本智昭、市橋泰範、藤江学、倉田哲也、木村成介、第 38 回日本分子生物学会年会、神戸ポートピアアイラ

ンド、2015.12.1-4. 

*102. （招待講演）環境に応じて葉の形態を変化させる植物 Rorippa aquatica を用いた表現型可塑性の研究、

木村成介、第 59 回細胞のかたちと機能プロジェクト研究センターセミナー、広島大学、2015.10.19.  

*103. 植物における DNA 損傷応答の統括因子 SOG1 の制御メカニズム、愿山（岡本）郁、木村成介、日本遺伝

学会第 87 回大会、東北大学川内北キャンパス、2015.9.24-26.  

*104. （招待講演）Impact on Environment on Leaf Development: Studies on Heterophylly of Rorippa aquatica, 

Seisuke Kimura, IHB seminar, Institute of Hydrobiology, Chinese Academy of Science, Wuhan, China, 

2015.9.17. 

*105. （招待講演）Diversity of leaf shape and its relation to environment, Seisuke Kimura, Institute of 

Hydrobiology, Chinese Academy of Science, Wuhan, China, 2015.9.15. 

106. 京野菜であるミズナとミブナに見られる葉形変異の QTL 解析 、川勝弥一、上ノ山華織、五十嵐香理、中山

北斗、八杉公基、工藤洋、永野敦、矢野健太郎、久保中央、木村 成介、日本植物学会第 79 回大会、朱鷺

メッセ（新潟県）、2015.9.6-8. 

107. 水生シダ Microsorum pteropus とその変種の葉の形態に関わる枝分かれ構造の多様性について、三好彩

央里、中益朗子、木村成介、日本植物学会第 79 回大会、朱鷺メッセ（新潟県）、2015.9.6-8. 

*108. Rorippa aquatica の葉形制御機構の RNA-seq による網羅的解析、坂本智昭、中山北斗、市橋泰範、藤江

学、倉田哲也、木村成介、日本植物学会第 79 回大会、朱鷺メッセ（新潟県）、2015.9.6-8. 

*109. アブラナ科植物 Rorippa aquatica にみられる葉断面からの栄養繁殖の発生学的解析、天野瑠美、中山

北斗、桃井理沙、郡司玄、Ferjani Ali、木村成介、日本植物学会第 79 回大会、朱鷺メッセ（新潟県）、

2015.9.6-8. 

110. ダイコンの品種間に見られる葉形の変異に寄与する遺伝子の同定 、久保俊彰、上ノ山華織、川勝弥一、五

十嵐香理、矢野健太郎、木村 成介、日本植物学会第 79 回大会、朱鷺メッセ（新潟県）、2015.9.6-8. 

111. 葉の枝分かれに見られる非対称性について、中益朗子、末松 J 信彦、木村成介、第 79 回形の科学シンポ

ジウム、千葉工業大学、2015.6.12-14.  

112. Theoretical analysis of asymmetric branched structures in dissected leaves, Akiko Nakamasu, Nobuhiko J. 

Suematsu, Seisuke Kimura, 48th Annual Meeting of the Japanese Society of Developmental Biologists, 

Tsukuba International Congress Center, 2015.6.2-5 

113. 京野菜であるミズナとミブナに見られる葉形変異の QTL 解析、川勝弥一、上ノ山華織、五十嵐香里，中山

北斗、八杉公基、工藤洋、永野惇、矢野健太郎，久保中央、木村成介、日本育種学会第 127 回講演会（平

成 27 年度春季大会）、玉川大学、2015.3.21-22. 

*114. Developmental and molecular studies on the mechanism of vegetative propagation in Rorippa aquatica, 

Rumi Amano, Hokuto Nakayama, Shizuka Gunji, Ali Ferjani, Seisuke Kimura, 第 56 回日本植物生理学会年

会、東京農業大学、2015.3.16-18. 

115. QTL analysis of leaf morphological traits in Japanese traditional leafy vegetables, Mizuna and Mibuna, 

Yaichi Kawakatsu, Kaori Kaminoyama, Kaori Igarashi, Hokuto Nakayama, Masaki Yasugi, Hiroshi Kudoh, 

Atsushi J. Nagano, Kentaro Yano, Nakao Kubo, Seisuke Kimura, 第 56 回日本植物生理学会年会、東京農

業大学、2015.3.16-18. 

116. Genetic analysis for natural variation in leaf shape of Daikon radish (Raphanus sativus var. longipinnatus), 

Toshiaki Kubo, Kaori Kaminoyama, Yaichi Kawakatsu, Kaori Igarashi, Hokuto Nakayama, Kentaro Yano, 

Seisuke Kimura, 第 56 回日本植物生理学会年会、東京農業大学、2015.3.16-18. 

117. Molecular mechanism of SOG1 activation in response to DNA damage, Kaoru Yoshiyama (Okamoto), 

Seisuke Kimura, 第 56 回日本植物生理学会年会、東京農業大学、2015.3.16-18. 

118. （招待講演）QTL analysis of leaf morphological traits in Japanese traditional leafy vegetables, Mizuna and 

Mibuna, Yaichi Kawakatsu, Kaori Kaminoyama, Kaori Igarashi, Hokuto Nakayama, Masaki Yasugi, Hiroshi 

Kudoh, Atsushi J. Nagano, Kentaro Yano, Nakao Kubo, Seisuke Kimura, The 35th Plant Biotechnology 

Symposium “International Plant Meeting in Kyoto – Messages from young scientists II-“, Kyoto Sangyo 
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University, Kyoto, 2015.1.16. 

119. 三輪大樹、Faruque Omar、増田幸子、安田美智子、金子貴一、佐藤修正、岡崎伸: 根粒菌 3 型分泌系に

よる根粒形成の制御機構.植物微生物研究会 第 25 回研究交流会、つくば市、2015.9.14-16 

120. Faruque Omar、三輪大樹、安田美智子、増田幸子、藤井義晴、金子貴一、佐藤修正、岡崎伸: Rj4 遺伝子

型ダイズに根粒形成する Bradyrhizobium elkanii トランスポゾン変異体の解析. 植物微生物研究会 第 25 回

研究交流会、つくば市、2015.9.14-16 

121. 日下部翔平、金子貴一、安田美智子、三輪大樹、岡崎伸、佐藤修正: ミヤコグサを用いた Bradyrhizobium 

elkanii USDA61 株との相互作用に関与する宿主側因子の解析. 植物微生物研究会 第 25 回研究交流会、

つくば市、2015.9.14-16 

122. 辻村真衣、金子貴一、執行正義、出雲谷遥、寺地徹: 雄性不稔タマネギのミトコンドリアゲノムの解読. 日

本育種学会 第 128 回講演会、新潟市、2015.9.11-12 

123. 桶川友季、本橋健:シロイヌナズナ m 型チオレドキシンはカルビンサイクル酵素の主たるレドックス制御因子

として機能する. 第 38 回日本分子生物学会年会および第 88 回日本生化学会大会 合同大会, 神戸市, 

2015.12.1-4 

124. 本橋健、桶川友季:大腸菌粗抽出液を用いた簡便かつ高効率な Seamless DNA cloning 法. 第 38 回日本

分子生物学会年会および第 88 回日本生化学会大会 合同大会, 神戸市, 2015.12.1-4 

125. 桶川友季、本橋健:シロイヌナズナのｍ型チオレドキシンの欠損はカルビンサイクルの酵素の活性化に影響

を与える. 第 6 回日本光合成学会年会, 岡山市, 2015.5.22-23 

126. 本橋健: 大腸菌抽出液を用いた簡便かつ高効率な Seamless DNA cloning 法. 第 6 回日本光合成学会年

会, 岡山市, 2015.5.22-23 

127. 河邊昭、野生植物集団の遺伝的多様度と変異の維持機構、日本遺伝学会第 87 回大会、仙台、2015 年 9

月 24 日 

128. 薄伊納、吉田貴徳、河邊昭、Brassica rapa におけるゲノムインプリンティング候補遺伝子の探索、日本遺伝

学会第 87 回大会、仙台、2015 年 9 月 25 日 

129. 河邊昭、降旗初佳、吉田貴徳、シロイヌナズナ属における葉緑体の RNA エディティングの種間変異、日本

遺伝学会第 87 回大会、仙台、2015 年 9 月 26 日 

130. Aki Kosugi, Chiaki Nishizawa, Akira Kawabe, Emiko Harada、Heavy metal accumulation and vegetation 

ecology in allotetraploid Arabidopsis kamchatica subsp. kawasakiana、The Vth International Symposium on 

Metallomics, Beijing, China, September 9-12, 2015 

 

 

＜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 
ホームページで公開している場合には、URL を記載してください。 

＜既に実施しているもの＞ 

 

シンポジウム・研究会の開催 

 

(1) 第 59 回 日 本植 物生理 学 会年 会シ ンポ ジウ ム 「 Amazing Development -Revealing Unusual  

Developmental Phenomena in Plants - 植物が見せるユニークな発生および成長様式を読み解く

-」、札幌コンベンションセンター（北海道札幌市）、2018年3月28日、（英語） 

(2) 第48回植物バイテクシンポジウム「植物研究者のフィロソフィー ～研究に何を感じ、何を想うか

～」、京都産業大学（京都市北区）、2017年12月15日 

(3) 京都産業大学総合生命科学部生命科学セミナー「ゲノム研究による植物防疫への挑戦（吉田健太
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郎准教授・神戸大学）」、京都産業大学（京都市北区）、2017年12月7日 

(4) 京都産業大学総合生命科学部生命科学セミナー「ヒトのゲノム配列を解析する~大量データの解析

で分かってきたこと、これからの課題~（藤本明洋特定准教授・京都大学）」、京都産業大学（京都

市北区）、2016年12月15日 

(5) 第41回植物バイテクシンポジウム「これからの植物科学」、京都産業大学（京都市北区）、2016年11

月25日 

(6) 第35回植物バイテクシンポジウム「International Plant Meeting in Kyoto 2016 -Plant Development 

and Environment」、京都産業大学（京都市北区）、2015年11月25日、（英語） 

 

インターネットでの公開状況 

 

http://www.cc.kyoto-su.ac.jp/~seisuke/index-j.html/HOME.html（研究代表者のホームページ） 

http://www.kyoto-su.ac.jp/news/20180124_400n_news.html 

http://www.kyoto-su.ac.jp/news/20171207_345_release_ka01.html 

http://www.kyoto-su.ac.jp/news/20171215_400n_sympohouoku.html 

http://www.kyoto-su.ac.jp/news/20171108_400n_news.html 

http://www.kyoto-su.ac.jp/news/20161125_400n_sympohoukoku.html 

http://www.kyoto-su.ac.jp/news/20151116_news.html 

http://www.kyoto-su.ac.jp/news/20151016_news.html 

http://www.kyoto-su.ac.jp/news/20150926_news.html 

 

＜これから実施する予定のもの＞ 

 

2018 年末にシンポジウムを開催予定（詳細未定） 

 

 １４ その他の研究成果等 
「１２ 研究発表の状況」で記述した論文、学会発表等以外の研究成果及び企業との連携実績があれば具体的

に記入してください。 また、上記１１(４)に記載した研究成果に対応するものには＊を付してください。 

 

受賞など 

 

 (1) 池松朱夏、Outstanding Poster Award, Taiwan-Japan Plant Biology 2017, Taiwan (2017)   

(2) Best paper award, Aki Kosugi, Chiaki Nishizawa, Akira Kawabe, Emiko Harada,  

   The Vth International Symposium on Metallomics, Beijing, China, September 9-12 (2015) 

 (3) 河邊昭、日本遺伝学会奨励賞受賞、2015 

 

企業との連携 

 

(1) 化学系メーカー企業1社と共同研究契約を締結 
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１５ 「選定時」に付された留意事項とそれへの対応 

＜「選定時」に付された留意事項＞ 

 
該当なし 

 

＜「選定時」に付された留意事項への対応＞ 

 
該当なし 
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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
㎡

100㎡

203.63㎡

59.64㎡

35.96㎡

40

25

40

100

300

20

S61

S61

H1

S61

H4

S61

110.82㎡

18.48㎡

第1実験室棟（クリーンルー
ム3、共同実験室）

第1実験室棟（B1実験研究
室）

9号館（931講義室）

第1実験室棟（第21実験研
究室、第22実験研究室）

第1実験室棟（分子生化学
工学共同実験研究室1）

温室

0

補助主体

S1511023

内　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　訳

備　考

26,249 26,248

114,128 81,803 0

補助金額整備年度

52,497

23,761

119,673

195,931

0 0 0 0

0

0

44,997

0

0

0

79,958 39,715

7,921 15,840 0 00 0

0 0

0

26,249 26,248 0 0 0 0

0 0 0 0

32,258 12,739

14,209

7,921 15,840

17,097 12,767

44,812

0

0

52,497

23,761

29,864

0

0

30,603

平
成
2
9
年
度

研究施設面積 研究室等数 使用者数

0

研究費

設 備

研究費

総

額

総 計

設 備

平
成
2
7
年
度

施 設

装 置

装 置

施 設

施 設

装 置

法　人
負　担

私　学
助　成

事業経費施　設　の　名　称

設 備

平
成
2
8
年
度

設 備

施 設

装 置

研究費

法人番号 261003

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
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（千円）

ｈ

ｈ

１８　研究費の支出状況研究費の支出状況 （千円）
  平成 年度

教育研究用機器備品

薬用冷蔵ショーケース（276），iMacパソコン（202）
プレートリーダー（2,149），微量測定カセット（440）

200 論文投稿掲載料（200）200

学会参加費，支払手数料 58 学会参加費（55），支払手数料（3）
空港税ほか 5 公租公課（4），保険料（1）

（諸会費・支払手数料）

（公租公課・その他の保険料）

（論文投稿掲載料）

58
5

次世代シークエンス
データ解析システム

次世代シークエンスシ
ステム（NextSeq500シ
ステム）

0
1,863

学内1人1,863ゲノム解析

ア　　　ル　　　バ　　　イ　　　ト　　　関　　　係　　　支　　　出
0

0

24,141 24,141

教育研究経費支出

0

補助主体

積　　算　　内　　訳

私学助成

3,860

ゲノム解析

0

3,860

私学助成

0

0

0

1,863
0

設 備 関 係 支 出（１個又は１組の価格が５００万円未満のもの）
微量高速冷却遠心機一式（445），メディカルフリーザー（348）

研　　　究　　　ス　　　タ　　　ッ　　　フ　　　関　　　係　　　支　　　出

ポスト・ドクター 1,863
0

計

計

0

3,860

0

3,860

国内旅費，国外旅費
5,481

0
818

謝金，業務委託費

印刷製本費

主　な　使　途

44

国内旅費（724），国外旅費（94）
謝金（60），業務委託費（5,421）

0

主　　な　　内　　容

教　　　　育　　　　研　　　　究　　　　経　　　　費　　　　支　　　　出
試薬・キット、実験器具・情報機器（17,535）

支　出　額

1台 21,024 15,84023,761

1台

《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。）

3,744 26,248
（研究装置）

稼働時間数装置・設備の名称 台　　数型　　番

H27

事業経費 補助金額

52,497

計

リサーチ・アシスタント

消　耗　品　費

図　　　　書

（情報処理関係設備）

報酬・委託料

計

小  科  目

818

宅急便代、郵送料（44）

金　　額

17,535

通信運搬費

0
消耗品費

44 通信料

研究支援推進経費

17,535

光　熱　水　費

0

人件費支出
（兼務職員）

旅費交通費
5,481

27

（研究設備）

整備年度

H27

年　　　度
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  平成 年度

教育研究用機器備品

  平成 年度

（公租公課） 4 空港税ほか 4 公租公課（4）
（論文掲載料） 650 論文投稿掲載料 650 論文投稿掲載料（650）

（諸会費） 48 学会参加費 48 学会参加費（48）

ストレージ一式（1,011），パソコン（241），バイオシェーカー（637）

161 学会参加費（161）
空港税ほか 6 公租公課（6）

設 備 関 係 支 出（１個又は１組の価格が５００万円未満のもの）
5,065 ゲノム解析等

計 11,257 11,257

研　　　究　　　ス　　　タ　　　ッ　　　フ　　　関　　　係　　　支　　　出

リサーチ・アシスタント

11,257

（学会参加費）
（公租公課）

161
6

学会参加費

ポスト・ドクター 11,257 ゲノム解析等
0

学内3人
研究支援推進経費 0 0

0

図　　　　書 0

計 316 316

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 316 ゲノム解析等 316 iMacパソコン（316）

教育研究経費支出 0 0

計 5,186 5,186

人件費支出 5,186 研究補助 5,186 月給200,000円（1日7h勤務・週5日）（2,709）
（兼務職員） 月給206,000円（1日6h勤務・週5日）（2,477）

計 28,238 28,238

ア　　　ル　　　バ　　　イ　　　ト　　　関　　　係　　　支　　　出

報酬・委託料 1,021 謝金，業務委託費 1,021 謝金（130），業務委託費（891）

（支払手数料） 7 支払手数料 7 支払手数料（7）

印刷製本費 0

旅費交通費 901 国内旅費，国外旅費 901 国内旅費（764），国外旅費（137）

光　熱　水　費 0

通信運搬費 0

教　　　　育　　　　研　　　　究　　　　経　　　　費　　　　支　　　　出

消　耗　品　費 25,607 消耗品費 25,607 試薬、キット、実験器具、情報機器（25,607）

小  科  目 支　出　額
積　　算　　内　　訳

主　な　使　途 金　　額 主　　な　　内　　容

計 10,920 10,920

年　　　度 29

ポスト・ドクター 9,721 ゲノム解析等 9,721 学内3人
研究支援推進経費 0 0

研　　　究　　　ス　　　タ　　　ッ　　　フ　　　関　　　係　　　支　　　出

リサーチ・アシスタント 1,199 ゲノム解析等 1,199 学内1人

図　　　　書 0 0

計 5,065 5,065

5,065 データ解析システム（2,570），超低温フリーザー（606）

教育研究経費支出 0 0

計 5,295 5,295

人件費支出 5,295 研究補助 5,295 月給200,000円（1日7h勤務・週5日・12か月）（2,706）

（兼務職員） 月給206,000円（1日6h勤務・週5日・12か月）（2,589）

計 23,532 23,532

ア　　　ル　　　バ　　　イ　　　ト　　　関　　　係　　　支　　　出

報酬・委託料 2,557 謝金，業務委託費 2,557 謝金（130），業務委託費（2,427）

（保険料） 1 保険料 1 保険料（1）

印刷製本費 0 0

旅費交通費 1,231 国内旅費，国外旅費 1,231 国内旅費（730），国外旅費（501）

光　熱　水　費 0 0

通信運搬費 0 0

教　　　　育　　　　研　　　　究　　　　経　　　　費　　　　支　　　　出

消　耗　品　費 19,576 消耗品費 19,576 試薬・キット、実験器具・情報機器（19,576）

28

小  科  目 支　出　額
積　　算　　内　　訳

主　な　使　途 金　　額 主　　な　　内　　容

年　　　度


