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はじめに 

 
 植物は季節変化などの物理的環境や、微生

物など他生物との相互作用の情報を成長や認

識の「シグナル」として利用し、負荷を与え

る物理・化学・生物的な「環境ストレス」に

対して耐性を獲得する能力を持つ。ところ

が、様々な環境からの負荷により、植物はそ

の潜在的な成長能力のごく一部しか発揮でき

ていない。気候変動による「環境シグナル」

の乱れと「環境ストレス」の増大は植物の環

境応答能力に対するさらなる挑戦であり、実

際に野生植物の生態系や作物生産に大きな影

響を与え始めている。植物は太陽光のエネル

ギーを利用し、二酸化炭素（CO2）と水を材

料として、地球上の全生物に利用可能なエネ

ルギーと酸素を供給する。酸素のなかった太

古の地球に酸素をもたらし、地球環境を大き

く変えたのも植物である。今世紀の農学の最

重要課題は、CO2削減を含めた環境保全に貢献しつつ、持続可能で安定した食糧生産

を確保することである。この課題を克服する上で、植物が潜在的に持つ環境感知・応

答能力、防御能力を遺伝的に高度化する技術、あるいは強化する手法の開発は、極め

て重要な意義を持つ。このためには、まず植物が環境シグナル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が必要で

ある。 
 本プロジェクトは、ゲノム解析に代表され

る各種の網羅的（オミックス）解析技術や新

たな遺伝子組換え関連技術など、最先端の技

術やリソースを活用し、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

かにすることを目的とした。さらに得られた

知見に基づき、温暖化など変動する地球環境に適応して高い生産性と品質を持つ作物

の開発や、病害をはじめ各種ストレスに耐性を付与した作物の開発に向け、新たな戦

略の提示を企図した。 
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研究成果の概要 

 

 物理的な環境要因として、温度、乾燥、栄養欠乏、金属ストレスに対する応答機構

を解析した。温度は野生植物の発芽の季節を決める環境要因であり、作物種子の発芽

も左右するため、品質・収量・生産効率に大きく影響する。温度が種子の発芽を制御

するメカニズムを解析することにより、発芽に関わる植物ホルモンの作用を制御する

新たなメカニズムの存在を明らかにし、また発芽を人為的に制御できる化合物を同定

した。酵母を用いた熱に対する応答解析では、熱ストレス耐性に関わる新たな分子を

同定することに成功した。温度や乾燥、土壌塩類などのストレス対応に重要な植物ホ

ルモンとしてアブシシン酸が知られているが、その合成経路において唯一未発見の異

性化酵素について同定を試み、当該活性を持つ酵素を見出すことができた。オートフ

ァジーはダメージを受けた生体成分やオルガネラを分解して回収することに働くが、

植物における役割については解析が進んでいない。本研究では栄養飢餓（亜鉛欠乏）、

アンモニア毒、傷ストレスによるカルス形成において、オートファジーが重要な役割

を持つことを明らかに

した。様々な環境応答

やストレス応答におい

て、活性酸素種はシグ

ナルとして、あるいは

ストレス誘導に作用す

る。植物工場における

水耕栽培において、細

胞毒性が大変低いため

長期間のモニタリング

が可能な水溶性プロー

ブを用い、培養液中の

活性酸素ラジカルを高感度に検出する方法を確立した。 
 生物的な環境要因として、病原微生物の認識や応答、病原性が変異するメカニズム

を解析した。病原菌の認識は植物が病気に対抗するためのはじめのステップであり、

重要な役割を持つ。病原菌が持つ特有な分子を認識し、その情報を細胞に伝える分子

メカニズムを解析し、その詳細を明らかにした。また、病原菌にたいする植物免疫に

働く受容体が、植物に有益な菌根菌との共生にも働くことを明らかにしている。ま

た、病原糸状菌が病原性を獲得した分子機構について、糸状菌に最適化したゲノム編

集技術を開発することにより、そのメカニズムの一端を明らかにした。植物ウイルス

の感染は、植物の防御反応の一つとして宿主細胞の壊死を引き起こすが、タバコ条斑

ウイルスの外被タンパク質が壊死から無病徴への変化を誘導するメカニズムを明らか

にした。また、糸状菌のゲノム編集技術を改変し、新規な人工ヌクレアーゼを利用し
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た植物ウイルス抵抗性付与の基盤技術を構築した。 
 研究開発において、ゲノムなどの大規模なオミックス解析は、すでに無くてはなら

ないアプローチであり、将来にわたってさらに重要性が増すことは明白である。植物

の環境応答に関わるオミックス・知識情報を網羅的に、かつハイスループットに収

集・集約し、有用な情報を簡便・迅速に抽出して利用することを可能にするシステム

を構築した。 
 植物の環境応答能力を分子レベルで解明することを目標とした本研究の成果は、植

物の成長に有益な環境シグナルへの応答、ダメージをもたらす環境ストレスへの耐性

獲得機構の解明に大きく貢献するものと期待される。また、作物の生産効率を高め、

気候変動に対応した育種や生産技術の開発等、価値の高い知的財産をもたらすと期待

される。これらの成果は、国内外での招待講演、国際および国内の学会、シンポジウ

ムなどで発表し、国内外の専門家と情報交換を行い、国際的な協力関係の発展や研究

の推進の糧となっている。また、多数の原著論文として国際誌に掲載され、総説にも

引用されるなど、高い評価を受けている。プロジェクトの節目となる 2016 年度および

2018 年度にはシンポジウムを開催し、外部講師を招いて講演いただくとともに、プロ

ジェクトメンバーの発表を行うことにより、学外の研究者との意見交換や交流を積極

的に行った。 
 本プロジェクトの遂行により、各自の研究は大きく進展するとともに、メンバー間

の有機的な連携体制がより緊密化し、国内外の研究者との交流や連携が促進され、植

物環境応答の研究基盤が確立されたと考えている。また、多数の大学院生が専門を生

かした職に就くとともに、博士号の授与や若手研究者の転出など、これからの研究開

発を担う若手の育成にも成果が現れている。 
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研究成果 

 

温度による発芽制御メカニズムの解明 

担当者：川上、瀬尾、久城 
 温度は野生植物の発芽の季節を決める環境要因であり、種子は周囲の温度を感知し

て適切に応答することにより、生育に不適な季節を休眠状態で過ごし、栄養成長や生

殖成長に適した季節に発芽する能力を持つ。このため、温度に応答した種子の発芽制

御機構は個体の生存と種の保存に重要な適応の一つであるが、作物生産においては大

きな障害となることがある。たとえば、穀類では収穫前の降雨とそれに伴う低温や高

温により、種子が穂に付いたまま発芽（穂発芽）し、その品質や収量を大きく低下さ

せる。本研究では、コムギの穂発芽の誘導は温度によるアブシジン酸（ABA）合成・

代謝酵素遺伝子の発現制御が鍵を握ること、穂発芽耐性系統では通常低温で減少する

ABA が逆に増加すること等を明らかにした(*川上-1)。 
 春に散布された冬に生育する植物の種子は、夏の間高温を感知して発芽を抑制し、

地温が低下する秋に発芽することを可能としている。冬型一年生草本であるシロイヌ

ナズナの高温耐性発芽突然変異の解析から、α-キシロシダーゼを介した細胞壁リモデ

リングによる物性の制御が発芽に重要であることを示した(*川上-2)。高温の情報伝達

に関わる 2 種の制御因子を見出し、昼と夜では異なる温度情報伝達機構が発芽制御に

関わることを示唆した。また、高温による ABA 合成酵素遺伝子の発現誘導が起こらな

い突然変異を選抜し、 遺伝子の同定を進めている。さらに、高温の発芽抑制効果を高

める化合物を 7 種、低下させる化合物を 8 種選抜した。前者はジベレリン（GA）の増

加を強く抑制し、少なくとも 2 種は ABA 合成遺伝子の発現を誘導した。このうち 1 種

は植物自身が合成する天然化合物であり、穂発芽抑制剤としての応用が期待される。

後者は GA と同等あるいはそれ以上の発芽誘導効果を持ち、ABA 合成の抑制、GA 合

成の誘導に働くことが示された。このうち 4 種の化合物は、蔬菜種子の高温発芽抑制

を緩和する効果を示し、温暖化に対応した発芽誘導化合物としての利用が期待され

る。 
 本研究により、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高温の情報伝達と発芽

の高温阻害に働くことを示した。この成果は、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。今後、まだ分子機能が未知の遺伝子について、具体的

な分子機能の同定を目指す。また、高温の発芽抑制効果を高める、あるいは弱める化

合物を見出し、発芽制御機構解明への展開とともに、穂発芽抑制剤、気候変動に対応

した発芽促進剤としての応用が期待された。これらの化合物には、ターゲットのタン

パク質が推定される化合物と、全く未知の化合物がある。今後は、化合物のターゲッ

トタンパク質を同定し、さらなる発芽制御機構の解明を進めることを計画している。

温度による発芽制御には本プロジェクトで新たに同定した因子以外にも多くの因子が
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関わること、当初の想定以外の植物ホルモンも重要な役割を持つことが本研究から示

唆された。今後、これらの因子の同定を推進するとともに、本プロジェクトで見出さ

れた因子の詳細な分子機能についての解析をさらに進展させたい。 
 

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 

担当者：久城、川上 
 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。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、カロテノイドの異性化活性の検出を行ったところ、trans-b-carotene
を cis 体へと異性化する活性がみられた。また、trans-violaxanthin の異性化活性ははっ

きりとはみられなかった。一方、cis-neoxanthin を基質としたところ、逆反応である

trans 体への異性化活性がみられ、NCEI1 は neoxanthin を基質とすることが強く示唆さ

れた。さらに、ストリゴラクトンの生合成に関与する NCEI1 のホモログである D27 に

関しても酵素活性の検出を行ったところ、報告されている trans-b-carotene の異性化だ

けでなく、cis-neoxanthin の異性化も触媒できることが明らかとなった。 
 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。NCEI1 が cis-neoxanthin および trans-b-carotene の異性化反応を触媒することを見出

した。 
 ABA の生合成は trans-neoxanthin もしくは trans-violaxanthin の cis 体への異性化反応

を経由するが、NCEI1 は逆反応である cis-neoxanthin から trans 体への異性化活性を顕

著に示した。果たして NCEI1 が実際に ABA の生合成に関与しているのかどうか、植

物内での NCEI1 の役割を詳細に解析していく必要がある。また、ストリゴラクトンの

生合成に関与する D27 が cis-neoxanthin の異性化反応を触媒したことから、D27 の

ABA 生合成への関与の可能性も検討しなければならない。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。さらに、D27 と同様の機能を有

していたことから、枝分かれホルモンであるストリゴラクトンの生合成にも関与して

いる可能性があり、ABA とストリゴラクトンのクロストークの解明も期待される。

NCEI1 が ABA 生合成に関わることが明らかとなり、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。さらに、ストリゴラクトン合成に関わる D27 も cis-
neoxanthin の異性化を触媒できることが見出され、当初は想定されておらず、またこ

れまで例のない、一つの酵素が複数のホルモンの合成に関わる可能性を示すことがで

きた。 
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植物環境応答におけるオートファジーの機能解析 

担当者：吉本 
 植物の環境応答メカニズムを細胞の基礎的な細胞内分解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。亜鉛欠乏適応におけるオートファジーの役割として、亜鉛イオ

ンの恒常性維持により鉄イオンの細胞内蓄積を防ぎ、その結果、細胞内の活性酸素種

蓄積の抑制、さらには亜鉛イオン要求性の酵素の活性化を介して亜鉛欠乏症を抑制す

ることであると結論付けることができた（*吉本-3）。また、傷ストレスによって誘導

される無定形で無方向に増殖するという点で癌組織によく似た細胞塊・カルスの形成

過程におけるオートファジーの重要性について明らかにした。これまで植物オートフ

ァジーのカルス形成への関与は全く明らかになっていなかったことから、野生型とオ

ートファジー欠損シロイヌナズナ（atg 変異体）における傷ストレス後のカルス形成の

頻度とカルスのサイズを定量測定して比較した。その結果、炭素源飢餓条件下におい

て、atg 変異体ではカルス形成頻度およびカルスサイズが顕著に減少するという結果が

得られた（*国内学会：74）。特定の栄誉飢餓条件下ではオートファジーがカルス形成

に重要な役割を持っているようだ。植物の環境適応におけるオートファジーの重要性

を示す新たな現象を見出すことができ、当初の計画以上に進行した。 
 一方で、オートファジーによる器官特異的なペルオキシソーム分解の選択性付与因

子を単離・同定するために質量分析を行っているが、候補タンパク質が多数あり、現

状、すぐに絞り込むのが困難である。 
 最終年度新たに、カルスの形成過程におけるオートファジーの重要性について明ら

かにした。その他にも植物の環境適応におけるオートファジーの重要性を示す新たな

現象を複数見出すことができたことから、今後は、細胞内自己分解がどの様に植物の

環境適応に関与するのか分子レベルで明らかにするためのプロジェクトを立ち上げ

る。 
 

環境応答における代謝酵素のプロテオーム解析 

担当者：紀藤 
 利用効率の低い非発酵性炭素源での増殖能は酵母種間で大きく異なっており、そう

した酵母種間では細胞内での存在量が多いタンパク質群で発現量に大きな違いがある

ことを見出した（*国際学会：27）。このことは細胞内のプロテオーム資源分配の最適

化が細胞増殖能に影響する可能性を示唆している。そこで、その違いが利用効率の低

い炭素源での生育に関与しているかを明らかにするために、増殖能の低い酵母のプロ

テオーム発現パターンを高い増殖能を示す酵母のものに改変し、利用効率の低い炭素

源で高増殖能を示す酵母の作出を試みた。具体的には発現パターンを改変したいタン
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パク質群の転写活性化因子を強発現または欠損した株を作製し、プロテオーム発現パ

ターンと細胞増殖能を解析した。その結果、一部のプロテオーム発現パターンを高増

殖能酵母と類似したパターンへと改変することに成功したが、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（*国内学

会：94，99，116，117，123）。その要因としてミトコンドリアでの代謝活性や活性酸

素種への応答能の違いが考えられた。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

することに成功した（*国内学会：97，101，104）。 
 複数の遺伝子欠損や強発現を組み合わせることで、目的とするプロテオーム発現パ

ターンの改変が実現できた。また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｡ 
 細胞内で存在量の高いタンパク質の発現パターンを改変することには成功したが、

実際の細胞増殖能の向上にはストレス応答やミトコンドリア代謝活性など更に多様な

タンパク質群の操作が必要であり、高適応力を付加した細胞の作出には至らなかっ

た。また、転写因子の遺伝子欠損によるオフターゲットに対する影響も多くみられ、

今後の課題である。また、熱ストレス耐性能に関わる遺伝子候補を多数同定したが、

その多くの評価が完結しておらず、今後はハイスループットな実験系が求められる。 
 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。また CRISPR/Cas9 システムを用

いたランダム突然変異導入による高増殖能株のスクリーニングを行い、低利用効率の

炭素源における高適応力酵母の作出を試みる。こうした細胞内プロテオーム発現パタ

ーンの大規模な改変にもとづいた細胞内資源分配の最適化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、今後その効率を改善するために有

益なアプローチとなることが期待される。 
 細胞内タンパク質の発現パターンを資源分配の最適化という観点から改変するアプ

ローチは、物質生産として宿主細胞を活用しようとする際に、その生産性の効率向上

にも大きく貢献することが期待できる。また同定された熱ストレス関連タンパク質に

もとづき、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。 
 

植物の環境応答・ストレスモニタリング手法の開発 

担当者：安保 
 環境ストレス応答時に植物根滲出物、特に感度よく分析可能な活性酸素種(ROS)ラジ

カル、蛍光物質に着目し、その滲出メカニズムと植物のストレスモニタリングを検討

した。今回,スピントラップ剤 DEPMPO による ROS 由来炭素ラジカルの捕捉(*国内学

会：134)、さらにニトロンラジカルによる蛍光消光の回復を原理とする蛍光プローブ
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を用いて ROS ラジカルの検出が可能となった(*安保-2)。さらに根から滲出する蛍光物

質(*国内学会：128)を水耕液の励起蛍光スペクトルを指標にストレス状況をモニタリ

ングする可能性を検討したところ、塩ストレスと Al ストレスを区別できた(*国内学

会：133，137)。 
 水溶性蛍光プローブにより植物根培養液中の ROS ラジカルを間接的に高感度検出す

ることが可能となった。このプローブは細胞外の ROS ラジカルを測定するため細胞毒

性が低く、植物根を長時間に渡ってモニタリングすることが可能であった。 
 栽培現場での水耕液のストレスモニタリングでは複数のストレスが同時に負荷され

る可能性があり、実験室系の純粋なストレス条件のように容易に判別できるかという

点が今後の検討課題である。今後、ストレスモニタリングが様々な作物種に応用利用

可能であるのかについて検証していく必要がある。ROS のように植物根が共通に利用

する化学種であればより多くの作物への応用が期待されるが、作物特異的に放出され

る蛍光物質の場合は利用が制限される。今後，複合的な評価法の確立を目指してい

く。 
 本研究から、水耕中の植物根を蛍光プローブとインキュベーションすることによ

り、植物の状態—具体的には根毛などの伸長活性をモニタリングすることが可能であっ

た。作物管理の項目として応用利用できる可能性が示された｡ 
 

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 

担当者：賀来 
植物は病原菌を含む微生物のもつ特有な分子パターン MAMPs (Microbe Associated 

Molecular Patterns，または 
PAMPs ともいう) を、原形

質膜上にあるパターン認

識受容体 (PRR) を介して

認識し、活性酸素や抗菌性

タンパク質や抗菌性の低

分子物質の生成及び細胞

壁の強化などのさまざま

な防御応答を起動する（図

１）。 
我々はイネ細胞におい

て、菌類の細胞壁由来の代

表的な MAMP であるキチ

ン断片対応する 2 種類の

LysM (lysin motif) 型膜受容体 CEBiP（Chitin Elicitor Binding Protein）と OsCERK1（Chitin 
elicitor receptor kinase 1）を同定した。GPI アンカー型タンパク質である CEBiP がキチン

 
図１．植物免疫応答の模式図 
 MAMP/PAMP：微生物のもつ特有な分子パターン、PRR：パターン認識受容体 
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リガンド受容の主要な分子であり、一方、OsCERK1 はキチンに結合能力が低いあるい

は持っていないがシグナル伝達に重要な受容体キナーゼ型分子である。我々は CEBiP
がOsCERK1と複合体を形成することによりキチン誘導型防御応答を誘導することを見

出した(*賀来-2, 3, 4, 5, 6,10)。また、我々はこれまでイネ培養細胞を用いた解析から、あ

る鎖長以上のキチンオリゴ糖（七量体や八量体）がｎM オーダーという低濃度で防御応

答を誘導すること、またキチンオリゴ糖の脱アセチル体ではこうした応答が大きく減少

あるいは消失することを明らかにしてきた。しかし、キチンオリゴ糖がどのようにして

受容体を活性化しているのか、また、なぜ特定のサイズ以上のキチンオリゴ糖が防御応

答の誘導に必要なのかについては不明であった。我々は様々な実験を組み合わせること

により、イネキチン受容体である CEBiP が、キチンオリゴ糖との結合には、CEBiP の

細胞外ドメインの中央部に位置する LysM（LysM1）がキチンの結合に重要であること

を見いだした。この結果は，シロイヌナズナ AtCERK1 細胞外ドメインの X 線結晶構造

に基づく CEBiP のモデリングとキチンオリゴ糖とのドッキングシュミレーションやそ

の後に報告された CEBiP の X 線構造解析によっても支持された。一方，このキチン結

合領域を持つ LysM1 を含む CEBiP の細胞外断片を大腸菌で発現させ、キチンオリゴ糖

との相互作用を STD (Saturation Transfer Difference)-NMR によってエピトープマッピン

グ解析を行った結果、キチン八量体の両端を除く六個の N-アセチルグルコサミン残基

のアセチル基が受容体タンパク質との結合に強く関与することが明らかにした。キチン

はユニークな 2 回ら

せん構造をとって

おり、その N-アセチ

ルグルコサミン残

基のアセチル基の

配向は隣接する糖

残基とは逆向きに

なっている。これら

の結果を考え合わ

せると、1 分子のキ

チンオリゴ糖に 2 分

子の CEBiP が両側

からサンドイッチ

状に結合している

ことが示唆された。 
このモデルをさ

らに立証するため、

我々はグルコサミ

ン残基と N-アセチ

 

図 2．キチンオリゴ糖を介する CEBiP 複合体形成とその活性化機構 
  上段：CEBiP とキチン八量体(GlcNAc)8 及びユニークな八量体(N-NA)4 との結合模式図 

  下段：糖鎖八量体処理によるイネ培養細胞の活性酸素応答 
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ルグルコサミン残基が交互に β1，4 結合したユニークな八量体(N-NA)4を用いた実験を

行った (図２)。このオリゴ糖では，アセチル基が分子の片側のみに配向するため，上

記のモデルでは CEBiP と相互作用しても 2 量体形成は誘導できないと考えられる。実

際に(N-NA)4は、CEBiP 細胞外ドメインの 2 量体形成を誘導せず、また、イネ培養細胞

におけるキチン誘導型活性酸素の生成も誘導しなかった。さらに、(N-NA)4は(GlcNAc)8

による活性酸素の生成を阻害した。これらの結果は、CEBiP のサンドイッチモデルをよ

く裏付けるものであった。また、このモデルでは、なぜ七量体や八量体といったサイズ

のキチンオリゴ糖が強い生物活性を示すのかが理解でき、実際にはこうした OsCEBiP
の 2 量体形成が、受容体様キナーゼ OsCERK1 との受容体複合体形成とシグナル伝達起

動につながると想定されるが、しかし、CEBiP がなぜ選択的に OsCERK1 と複合体を形

成するのかについては、今後の課題として残されている(図３)。 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
また、我々はこれらのキチン受容体である OsCERK1 のより詳細な機能解析を行うた

めに、相同組換え法による OsCERK1 のノックアウトしたイネ形質転換体（oscerk1）を

作製し、キチン誘導型応答について解析を行った。oscerk1 を用いる解析により、キチ

ンシグナル応答が完全に欠損するだけでなく、バクテリアの細胞壁由来の MAMP であ

るペプチドグリカン（PGN）に対する応答性も減少することを明らかにした。さらに最

近この OsCERK1 の欠損変異体（oscerk1）および oscerk1 に OsCERK1 を再導入したイ

ネ相補変異体に用いた実験から、OsCERK1 が細菌由来のリポ多糖（LPS）に対する防御

応答にも関与することを見出した(図４)。興味深いことに、この結果は、すでに報告さ

れているシロイヌナズナの LPS 応答系に関わる受容体分子である B-レクチンを細胞外

領域にもつ LORE とまったく異なる構造であった。またシロイヌナズナの細胞外領域

に LysM をもつ分子のそれぞれに対応する欠損変異体を用いた実験から、シロイヌナズ

ナにおいて LysM 分子は LPS を介する防御応答系に関与しないことを明らかにし、一

方、イネでは LORE と類似性の高い構造を持つ LORE 様分子が LPS 応答には関わらな

 
図 3．イネ CEBiP-OsCERK1 複合体を介するキチン防御応答の模式図 
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いことを示した。これらの結果は、イネとシロイヌナズナとの植物間において、LPS 応

答系において異なるシステムをもつだけでなく、動物の LPS 応答系とも異なる認識機

構であることを示した(*賀来-11)。今後、LPS 結合タンパク質を探索し、イネにおける

LPS の認識及びその応答機構の解明を目指す必要がある。 
キチンを介する防御応答系の活性化には、受容体がキチンリガンドを認識・受容した

情報を細胞内の伝達することである。そこで、シロイヌナズナ AtCERK1 受容体を中心

に、受容体のキチンリガンドによる複合体の形成がどのように自己リン酸化を引き起こ

し、キチンシグナル応答を制御しているのか、その機構を明らかにすることを目的に解

析を進めた。我々は大腸菌で発現させた AtCERK1 の細胞内領域のタンパク質を用いて、

質量分析により 41 か所の自己リン酸化部位を同定した。さらにこれらのリン酸化部位

をそれぞれアラニンやフェニルアラニン残基に置換した改変 AtCERK1 を atcerk1 欠損

植物体に形質転換後、キチン処理時の防御応答の影響を評価した。その結果、キチン誘

導型活性酸素の応答や防御応答遺伝子の誘導に深く関与する複数のアミノ酸残基を同

定し、そのうちの２か所のスレオリン残基（T479、T573）およびチロシン残基（Y428）
のリン酸化活性がキチン防御応答系に深く関与することを明らかにした。また我々は見

いだしたスレオリン残基の一つは、これまで報告されていない MAMP 応答に関わる新

規のアミノ酸

残基であるこ

とが明らかに

なった。 
さらに、驚く

べ き こ と に

我々は oscerk1
が、イネの共生

菌である菌根

菌の侵入をも

阻 害 し 、

OsCERK1 の菌

根菌共生の関

与を明らかに

した(*賀来-3, 7, 
8)。このことは、OsCERK1 は、真菌やバクテリアに対する防御応答系のみだけでなく、

共生応答系においても機能する共受容体である可能性を示した。しかし、このような相

反する防御と共生応答をどのように制御しているのかはまだ不明である。我々は

OsCERK1 の共生応答に関わるパートナータンパク質の候補分子として OsNFR5 に着目

し解析を行った。OsNFR5 は、ミヤコグサの根粒菌共生応答に関わる LjNFR1∼LjNFR5
受容体複合体の LjNFR5 と高いアミノ酸配列の相同性を持ち、さらに NjNFR5 と同様に

 

図 4．イネ OsCERK1 は、防御と菌根菌共生の両応答に関与している 
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キナーゼ活性が欠損していると推定された。我々は OsNFR5 及び細胞外領域に NjNFR5
を細胞内領域に OsNFR5 を連結させたキメラ分子をそれぞれ LjNFR5 欠損変異体に導

入した形質転換体を作製し、根粒菌による根粒形成活性の有無について解析を行った。

その結果、キメラ変異体は OsNFR5 のみを導入した変異体では見られない根粒形成活

性を持っていることが明らかになり、OsNFR5 のキナーゼ部位には共生応答活性を持つ

ことが示された。しかし、イネ OsNFR5 欠損変異体では、OsCERK1 欠損変異体と異な

り、菌根菌に対する応答活性を示すことから、OsNFR5 はイネ菌根菌共生に関与しない

ことが示唆された。このことはイネの菌根菌共生システムでは、いままでの共生システ

ムと異なり OsNFR5 以外の新たな未知の分子が関与することを示した。 
本研究により、OsCERK1 は、同一の分子で相反する防御と共生応答に寄与することを

明らかにした(図４) (*賀来-13, 14)。このことはそれぞれの応答メカニズムが明らかにな

ることにより、高度防御応答機能付与及び新規な共生機能の付与した植物の開発の研究

基盤となることが期待できる。 
 

病害抵抗性を崩壊させる変異の獲得機構の解明 

担当者：大里 
 植物病原糸状菌であるイネいもち病菌(*大里-2，8，10)や赤かび病菌(*大里-11，
12，13)がゲノムレベルでどのように変異を生じ､病原性を獲得して現在に至るのか、

病原性獲得に関わる分子機構の解明を試みた｡イネいもち病菌の非病原力遺伝子に焦点

を当て、研究期間の前半では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(*大里-2)｡続いて、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(*大里-3，4，
5)を行った｡研究期間の後半では、イネいもち病菌ゲノムに存在する非病原力遺伝子

AVR-Pita1 の近傍に DNA 二本鎖切断を導入したところ高頻度で病原性の変異が生じ

た｡そこで、本菌の修復機構の特殊性を明らかにするためにいくつかの DNA 修復機構

の制御因子の解析を行った｡破壊株を用いた性状解析，病原性や DNA 組換え能に関わ

る解析を通じて、本菌の変異様式について解析した｡以上、植物病原糸状菌のゲノムレ

ベルにおける病原性獲得機構の一端を明らかにし、本菌における当該研究の基盤を形

成することができた。 
 植物病原糸状菌において、非破壊で相同組換えを検出する実験系の構築に成功し、

イネいもち病菌のゲノムストレスと病原性変異に関する研究が可能となった。糸状菌

に最適化したゲノム編集技術の開発によって、非病原力遺伝子周辺のゲノムストレス

を制御することで、病原性変異機構の解析を行うことができた｡ 
 イネいもち病菌の修復機構の特殊性について、DNA 修復機構の制御因子の解析を進

めている｡これらの制御因子について単独の効果評価をおこなったが、一部では全く変

化がないものもある。今後は多重変異体を作製して、さらに研究を進める必要があ

る。 
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 イネいもち病菌における病原性変異機構の研究を基盤として、その特殊性と普遍性

を精査し比較することで、植物病原糸状菌の変異研究へと展開できる可能性がある。 
 

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 

担当者：桑田、大里 
 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(*桑田-8)を明らかにした。しかしながら、タバコ条斑ウイル

スの外被タンパク質の壊死誘導の抑制に関わるドメインは同定できなかった。大里と

連携して構築した糸状菌型 CRISPR/Cas システム(*桑田-2，3)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（PVY）抵抗性を付与する目的で PVY 感染に必要な宿主因子タバコ

eIF4E1 遺伝子(*桑田-6)内にガイド RNA を設計してタバコを形質転換した。形質転換

タバコ DNA を鋳型とした PCR と塩基配列解析により eIF4E1 遺伝子の破壊が確認さ

れ、自殖により劣性ホモ系統を得ることができ、PVY 耐性を示した。また、RNA 切断

活性の報告がある C2c2(Cas13a)遺伝子を人工合成し、crRNA 発現カセットとともに植

物発現ベクターに組み込んでタバコを形質転換した。C2c2 発現タバコはウイルス

RNA の特異的切断と感染細胞における非特異的 RNA 切断による細胞死の両者によっ

てウイルス抵抗性付与が可能となる。予備実験の結果では C2c2 によるウイルス耐性付

与については現状の C2c2 発現量では困難であり、C2c2 高発現タバコの作出が必要と

なったが、様々な高発現技術により細胞内の RNA 分解酵素活性を増大できれば、細胞

死による抵抗性付与の新技術が可能となると考えられる。 
 以上、新規な人工ヌクレアーゼを利用した植物ウイルス抵抗性付与の技術基盤を構

築した。今後は、新規の２種類の人工ヌクレアーゼを利用したウイルス抵抗性付与技

術を他の植物ウイルスにも応用する研究を進めて行く。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 ウイルスで検証できた戦略で広範な

植物ウイルス属で新たな抵抗性作物作出法としての実用化が期待される。 
 

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 

担当者：矢野 
 環境応答に関わる植物オミックス・知識情報を網羅的に集約するために、ゲノムや

トランスクリプトームなどの大規模な高速シーケンサー・データなどを解析した（*矢
野-7，14，15，17，20，21，22，24，25）。NCBI SRA より取得した高速シーケンサ

ー・データについて、実験条件をマニュアル・キュレーションを通して分類した。環

境応答性に関わる遺伝子発現制御ネットワークを解明するために、ゲノム配列中の特

異的なモチーフをもつ遺伝子探索に向けたアルゴリズム構築を実施した。同時に、植



 16 

物の環境応答機構についての知識情報を文献情報より網羅的・ハイスループットに収

集するために、自然言語処理を用いたアプローチを整備・適用した。また、オーソロ

グ解析、代謝パスウェイ解析、ジーン・オントロジー解析から得た遺伝子機能アノテ

ーション情報を整備している。これらのオミックス・知識情報は、データベースのプ

ロトタイプを構築することにより、有用な情報を簡便・迅速に抽出可能とした。 
 植物の環境応答に関わる遺伝子の生物学的機能を集約するための自然言語処理に基

づく知識情報解析基盤を整備・活用した。植物環境応答知識ベースの整備に資する高

精度な自然言語処理解析基盤は世界初である｡ 
 植物の環境応答に関わる知識ベース・プロトタイプの開発・整備において、セキュ

リティー・ホールが見い出された。我が国が整備するライフサイエンス・データベー

スは日本が最先端植物科学において世界をリードする上で不可欠な情報基盤であり、

Web サイトへのサーバー攻撃によりサイトが閉鎖に追い込まれるリスクを回避するた

めのサポート体制が強く求められる。 
 環境応答に関わるオミックス・知識情報を提供するための Web データベースのプロ

トタイプは、今後、有用植物の遺伝子発現制御機構やシグナル伝達経路、代謝経路な

どの解明を加速化する。これらの独自情報を活用することにより、スマートセルを用

いた物質生産技術開発を実施する。 
（その他）本プロジェクトで導入・整備した装置は、現在でも活用されており、今後

とも研究の推進に大きく貢献すると確信している。 
 開発した自然言語処理技術と蓄積した知識情報は、学術論文だけではなく、多くの

テキスト情報解析に転用でき、AI を用いた各種事業・研究の要素技術となる。 
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自己評価 

 

 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た。年度末にメンバー全員が出席して研究報告会

を実施し、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

と意見交換を行った。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

を行った。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た。ま

た、進捗状況報告書の概要に関しては、同概要の趣旨が第三者に対し明確に伝わるよ

う、同専門部会で精査し、ブラッシュアップを行った。また、2017 年度には本私立大

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た。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。 
 本プロジェクトで得られた成果は多数の論文として国際誌に掲載され、招待講演な

らびに国内・国際学会で発表され、高い評価を受けている。実験・研究に携わった大

学院生は多数に及び、その多くが専門を生かした研究開発職に就いて能力を発揮して

いる。また、4 名が博士号を取得し、PD も他機関に異動するなど、研究者の道を歩ん

でいる。さらに、助教の 1 人は平成 31 年度科学技術分野の文部科学大臣表彰、若手科

学者賞を受賞するなど、後進の育成に高い効果が挙がっている。 
 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。本プロジェクトによりメンバー間の連携

がより有機的に展開されるようになっている。また、各メンバーの研究は大きく進展

し、産学連携や研究費の獲得、国内外からの共同研究の申込などが活発化している。

本事業の期間中に、植物環境応答に深く関わる若手教員が本学農学部に 2 名赴任した

ことも、本基盤形成支援事業の成果の現れと考えている。 
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外部評価 

 

 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。2018 年度の本プロジェクト終了に当たり開催した公開シンポジウ

ムでは、演者として招いた外部の有識者および出席してくださった外部の有識者か

ら、明治大学農学部の植物環境応答研究は国内で存在感を増しており、プロジェクト

としても高い評価をいただいた。 
 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。国内を含め、このプロジェクトでセミナー

をしていただいた主な外部講師の情報を下記に記す。 
 
・野々垣裕之博士、アメリカ合衆国オレゴン州立大学園芸学部 「miRNA, siRNA, 

lncRNA and Chromatin Remodeling in Seeds」 2014 年 9 月 8 日 生田キャンパス第

一校舎 6 号館 
・杉本貢一博士、京都大学生態学研究センター 「食害された植物から放散された匂

い化合物が周囲の未被害植物に食害抵抗性を付与する」 2014 年 9 月 30 日 生田

キャンパス第一校舎 2 号館 
・Frank Gubler 博士、オーストラリア CSIRO 「A Role for Jasmonates in the Release of 

Dormancy by Cold Stratification in Wheat」 2015 年 10 月 2 日 理化学研究所横浜キ

ャンパス（理研との共同開催） 
・岡田憲典博士、東京大学生物生産工学研究センター 「化学防御物質を利用した植

物の巧みな生存戦略とその進化」 2017 年 6 月 21 日 生田キャンパス第一校舎 6
号館 

・Brad Day 博士、アメリカ合衆国ミシガン州立大学植物・土壌・微生物科学 「The 
Plant Guard Cell as a Paradigm for the Analysis of Immunity and Pathogen Virulence」 

2017 年 9 月 19 日 生田キャンパス第一校舎 6 号館 
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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 

37. Yoshitake Desaki, Kohei Yashima, Masaki Kohari, Takashi Ueda, Hanae Kaku, Naoto 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, 
ミュンヘン，ドイツ, 2015 年 11 月 29 日-12 月 1 日 

38. 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 , ポートランド, アメリカ,  2016 年 7 月

17 日-21 日 
39. 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 International Congress of Molecular Plant-Microbe Interactions, The Oregon Convention 
Center , ポートランド, アメリカ,  2016 年 7 月 17 日-21 日 

40. Kana Miyata, Ayano Yumoto, Shun Hasegawa, Yoshitake Desaki, Naoto Shibuya, Hanae Kaku, 
「Characterization of rice LysM-RLKs involved in mycorrhizal symbiosis」，Taiwan-Japan Plant 
Biology 2017,2017. 11.3-6, Academie Sinica, 台北, 台湾, 2017 年 11 月 03 日-6 日 

41. Yoshitake Desaki, Yusuke Kouzai, Yusuke Ninomiya, Ryosuke Iwase, Yumi Shimizu, Keito Seko, 
Antonio Molinaro, Eiichi Minami, Naoto Shibuya, Hanae Kaku, Yoko Nishizawa, 「OsCERK1 
regulates LPS-induced immune signaling in rice」, INTERNATIONAL PLANT MOLECULAR 
BIOLOGY2018, Montpellier, France，2018 年 8 月 5-10 日 

42. Hanae Kaku, Naoto Shibuya, 「Plant innate immune signaling mediated by LysM-receptors, Keystone 
Symposia-Innate Immune Receptors」．Roles in Immunology and Beyond-, 台湾，台北，2019 年

3 月 10 日-14 日 
43. 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 

44. Takayuki Arazoe, Tohru Yamato, Ai Handa, Kennosuke Miyoshi, Shuichi Ohsato and Shigeru Kuwata, 
「CRISPR/Cas9 system for genome editing in filamentous fungi」, 4th Japan-Korea Joint Symposium 
on Plant Pathology & KSPP Annual Meeting International Convention Center Jeju, Korea, 2017 年

09 月 12 



 32 

45. Kana Kiguchi, Toshiki Tanaka, Takayuki Arazoe, Tetsushi Sakuma, Takashi Yamamoto, Sigeru 
Kuwata, Shuichi Ohsato, Functional analysis of RecQ helicase MUSN in Pyricularia oryzae, Asian 
Conference on Plant Pathology, Korea, International Convention Center, Jeju (ICC Jeju), 2017 年 9
月 14 日 

46. 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 

47. Takayuki Arazoe, Tohru Yamato, Ai Handa, Kennosuke Miyoshi, Shuichi Ohsato and Shigeru Kuwata, 
「CRISPR/Cas9 system for genome editing in filamentous fungi」, 4th Japan-Korea Joint Symposium 
on Plant Pathology & KSPP Annual Meeting International Convention Center Jeju, Korea, 2017 年

09 月 12 
48. Kana Kiguchi, Toshiki Tanaka, Takayuki Arazoe, Tetsushi Sakuma, Takashi Yamamoto, Sigeru 

Kuwata, Shuichi Ohsato, Functional analysis of RecQ helicase MUSN in Pyricularia oryzae, Asian 
Conference on Plant Pathology, Korea, International Convention Center, Jeju (ICC Jeju), 2017 年 9
月 14 日 

   ★ 他・矢野健太郎：国際学会発表 37 件 
 

国内学会 
1. 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，川上直人，「シロイヌナズナ種子において，高温は PIL5 タンパク質の蓄積誘導を介し

て，光発芽を抑制する」 ，日本植物学会第 78 回大会（川崎・生田）2014 年 9 月 12 日 
2. 赤堀一貴，吉野幸則，五味渕苑子，杉山礼央，鴨志田葵，川上直人，「種子の糊粉層形成に

異常を持つシロイヌナズナの突然変異体 trg2 の解析」，日本植物学会第 78 回大会（川崎・

生田）2014 年 9 月 13 日 
3. 東翔太，水内恭平，近松誠也，川上直人，「シロイヌナズナ種子発芽の高温阻害を撹乱する

化合物の選抜とその作用解析」，植物化学調節学会第 49 回大会（京都）2014 年 10 月 18 日 
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25. 川上直人、鄭李鵬、辻本壽「コムギ MSD（多様なタルホコムギ由来の合成コムギ派生）系
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205. 飯田藍、大和澄、荒添貴之、大里修一、桑田茂、CRISPR/Cas9 システムを利用した相同組換

えによる多重遺伝子同時改変の試み、平成 29 年度日本植物病理学会大会 岩手県民情報交

流センター、盛岡市、2017 年 04 月 27 日 
206. 前田一行、田中佑弥、中嶋佑一、新海航輝、松井宏介、足立健太郎、安藤直子、木村真、大

里修一、多様な A 型トリコテセン類を生産する NBRC 9955 株の再同定と培養特性の解析、

日本マイコトキシン学会第 80 回学術講演会、パルテノン多摩・小ホール、2017 年 7 月 7 日 
207. 國吉真史、田中寿樹、木口歌菜、高崎恵利花、荒添貴之、佐久間哲史、山本卓、桑田茂、大
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里修一、イネいもち病菌における Dna2 遺伝子の破壊と性状解析、日本植物病理学会関東部

会、横浜国立大学 教育文化ホール、2017 年 9 月 23 日 
208. 冨田健一、太田光祐、桑田茂、大里修一、膜透過性ペプチドを用いたイネいもち病菌への

EGFP 送達と経路、日本植物病理学会関東部会、横浜国立大学 教育文化ホール、2017 年 9
月 23 日 

209. 西橋潤、近藤聡、大音徳、太田邦史、桑田茂、大里修一、ゲノム改変技術によるサトウキビ

の育種について、日本植物病理学会九州部会、沖縄県立博物館・美術館、2017 年 11 月 8 日 
210. 酒井皓大、三宅駿史、栗原美樹、近藤聡、村本伸彦、光川典宏、大音徳、太田邦史、桑田茂、

大里修一、新規ゲノム改変育種技術を用いたイネ耐病性系統取得の試み、日本植物病理学会

九州部会、沖縄県立博物館・美術館、2017 年 11 月 8 日 
211. 松尾涼平、前田一行、加納寛也、桑田茂、大里修一、イネいもち病菌における菌糸融合検出

系の構築に向けて、日本植物病理学会九州部会、沖縄県立博物館・美術館、2017 年 11 月 8
日 

212. 木口歌菜、田中寿樹、國吉真史、荒添貴之、佐久間哲史、山本卓、桑田茂、大里修一、イネ

いもち病菌 RecQ helicase MUSN の DNA 修復機構への関与、第 17 回 糸状菌分子生物コン

ファレンス 2017、佐賀市立東与賀文化ホール、2017 年 11 月 16 日 
213. 松尾涼平、前田一行、桑田茂、大里修一、イネいもち病菌における菌糸融合検出系の検討と

関連遺伝子の解析、第 17 回 糸状菌分子生物コンファレンス 2017、佐賀市立東与賀文化ホ

ール、2017 年 11 月 17 
214. 前田一行，山下将，中嶋佑一，木村真，大里修一，ベントグラスから分離された芝草病原性

フザリウム病菌の感染生理および生態に関する研究，2018 年度日本芝草学会春期大会，2018
年 6 月 10 日 

215. 前田一行，田中佑弥，中嶋佑一，新海航輝，松井宏介，足立健太郎，安藤直子，木村真，大

里修一，培養時に多様なアセチル化型トリコテセンを生産する NBRC 9955 株の遺伝的背景

の解析，日本マイコトキシン学会第 81 回学術講演会，2018 年 8 月 24 日 
216. 高野翔，木口歌菜，高崎恵利花，有江力，森山裕充，大里修一，小松健，イネいもち病菌の

RNA サイレンシング関連遺伝子の MoCV1-A 感染への影響，第 18 回 糸状菌分子生物コン

ファレンス，2018 年 11 月 15 日 
217. 木口歌菜，田中寿樹，荒添貴之，佐久間哲史，山本卓，桑田茂，大里修一，イネいもち病菌

の相同組換え関連遺伝子破壊株における DNA リセクション反応検出系の構築に向けて，平

成 30 年度日本植物病理学会九州部会，2018 年 11 月 7 日 
218. 太田光祐，冨田健一，前田一行，桑田茂，大里修一，二分子蛍光補完法を利用したイネいも

ち病菌における細胞膜透過ペプチド評価法の構築，平成 31 年度日本植物病理学会大会，

2019 年 3 月 19 日 
219. 前田一行，中山翔太，鄒馨逸，中嶋佑一，木村真，大里修一，組換えベントグラス病原性フ

ザリウム病菌の蛍光観察と拮抗性種子随伴菌の分離，平成 31 年度日本植物病理学会大会，

2019 年 3 月 20 日 
220. 前田一行，富永直樹，兵藤壮一郎，杉浦涼介，服部明日希，松山桃子，大里修一，鎌倉高志，

木村真，Analysis of expression pattern of trichothecene deacetyl esterase, Tri104，日本農芸化学

会 2019 年度大会，2019 年 3 月 25 日 
221. 小川哲央，荒添貴之，佐久間哲史，山本 卓，桑田茂，草野好司，大里修一，「イネいもち病

菌の相同組換え修復機構における Srs2 DNA ヘリカーゼの役割」，第 15 回 糸状菌分子生物

コンファレンス 2015，東京都, 2015 年 11 月 19 日 
222. 荒添貴之，三好健之介，大和澄，小川哲央，大里修一，有江力，桑田茂，「糸状菌型 CRISPR/Cas

システムを用いたイネいもち病菌における高効率標的遺伝子ノックアウト・ノックイン・塩

基置換導入法」，第 15 回 糸状菌分子生物コンファレンス 2015，東京都, 2015 年 11 月 19 日 
223. 末廣景亮，大里修一，池浦博美，川端鋭憲，玉置雅彦，「減農薬栽培法にむけたマイクロナ

ノバブルの利用とイネいもち病菌の殺菌効果」，日本マイクロナノバブル学会 第 4 回学術

総会，東京都, 2015 年 12 月 13 日 
224. 冨田健一，竹村拓也，桑田茂，大里修一，「膜透過性ペプチドを用いたイネいもち病菌への

タンパク質の直接導入法」，平成 28 年度日本植物病理学会大会，岡山県, 2016 年 03 月 22 日 
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225. 大和澄，荒添貴之，三好健之介，小川哲央，大里修一，有江力，桑田茂 「糸状菌型 CRISPR/Cas
システムの開発とイネいもち病菌における高効率標的遺伝子ノックアウト・ノックイン・塩

基置換導入法」, 平成 28 年度日本植物病理学会大会, 岡山県, 2016 年 03 月 22 日 
226. 富田成美，小川哲央，荒添貴之，桑田茂，草野好司，大里修一，「イネいもち病菌の相同組

換え修復に関与する SRS2 複合体の相互作用領域」，平成 28 年度日本植物病理学会関東部

会，神奈川県, 2016 年 09 月 30 日 
227. 太田光祐，冨田健一，桑田茂，大里修一「膜透過性ペプチド Penetratin とイネいもち病菌へ

のタンパク質の直接導入法」平成 28 年度日本植物病理学会関東部会，神奈川県, 2016 年 09
月 30 日 

228. 田中寿樹，國吉真史，高崎恵利花，小川哲央，桑田茂，大里修一，「イネいもち病菌におけ

る RecQ helicase MUSN の DNA 損傷応答への関与」，平成 28 年度日本植物病理学会九州部

会，佐賀県, 2016 年 11 月 09 日 
229. 小川哲央，荒添貴之，桑田茂，草野好司，大里修一，「イネいもち病菌 Srs2DNA ヘリカーゼ

の単離と機能解析」，平成 26 年度日本植物病理学会, 2014 年 06 月 03 日 
230. 荒添貴之，用之丸哲也，大里修一，佐久間哲史，山本卓，有江力，桑田茂，「Platinum Gate 

TALEN システムを用いたイネいもち病菌における高効率遺伝子ターゲッティング」，平成

26 年度日本植物病理学会, 2014 年 06 月 04 日 
231. 水谷治，荒添貴之，利田賢次，林梨咲，大里修一，佐久間哲史，山本卓，桑田茂，山田修，

「TALEN を用いた麹菌 Aspergillus oryzae におけるゲノム編集」，第 4 回ゲノム編集研究会, 
2014 年 10 月 06 日 

232. 荒添貴之，小川哲央，大里修一，佐久間哲史，山本卓，有江力，桑田茂，「糸状菌型 Platinum 
TALEN の作製とイネいもち病菌 (糸状菌) におけるゲノム編集」，第 4 回ゲノム編集研究会, 
2014 年 10 月 06 日 

233. 荒添貴之，大里修一，佐久間哲史，山本卓，有江力，桑田茂，「植物病原糸状菌 (イネいも

ち病菌) のゲノム編集および変異機構解析に向けて」，植物ゲノム編集ワークショップ, 2014
年 11 月 04 日 

234. 荒添貴之，小川哲央，大里修一，佐久間哲史，山本卓，有江力，桑田茂，「人工ヌクレアー

ゼ TALENs を用いたイネいもち病菌における高効率遺伝子改変法」，第 14 回 糸状菌分子生

物コンファレンス, 2014 年 11 月 16 日 
235. 荒添貴之，田中寿樹，小川哲央，三好健之介，大和澄，佐久間哲史，山本卓，有江力，中馬

いづみ，大里修一，土佐幸雄，桑田茂，「DNA 二本鎖切断とその修復過程において生じるイ

ネいもち病菌の病原性変異」，日本植物病理学会創立 100 周年記念大会, 2015 年 03 月 30 日 
236. 三好健之介，荒添貴之，大和澄，小川哲央，佐久間哲史，山本卓，大里修一，有江力，桑田

茂，「糸状菌型人工ヌクレアーゼ Platinum Fungal TALENs を用いたイネいもち病菌における

新規遺伝子ノックインおよび塩基置換導入法」，日本植物病理学会創立 100 周年記念大会, 
2015 年 03 月 30 日 

237. 小川哲央，荒添貴之，佐久間哲史，山本卓，桑田茂，草野好司，大里修一，「イネいもち病

菌 Srs2DNA ヘリカーゼの機能解析」，日本植物病理学会創立 100 周年記念大会, 2015 年 03
月 30 日 

238. 松岡美里，米山勝美，桑田茂，大里修一 ，「芝草栽培土壌における糸状菌相の年間変動およ

びピシウム病による影響」，日本芝草学会 春期大会，神奈川県, 2015 年 06 月 21 日 
239. 小川哲央，荒添貴之，佐久間哲史，山本 卓，桑田茂，草野好司，大里修一 ，「イネいもち

病菌の相同組換え修復機構における Srs2 DNA ヘリカーゼの役割」，第 15 回 糸状菌分子生

物コンファレンス 2015，東京都, 2015 年 11 月 19 日 
240. 荒添貴之，三好健之介，大和澄，小川哲央，大里修一，有江力，桑田茂，「糸状菌型 CRISPR/Cas

システムを用いたイネいもち病菌における高効率標的遺伝子ノックアウト・ノックイン・塩

基置換導入法」，第 15 回 糸状菌分子生物コンファレンス 2015，東京都, 2015 年 11 月 19 日 
241. 冨田健一,，竹村拓也，桑田茂，大里修一，「膜透過性ペプチドを用いたイネいもち病菌への

タンパク質の直接導入法」，平成 28 年度日本植物病理学会大会，岡山県, 2016 年 03 月 22 日 
242. 大和澄，荒添貴之，三好健之介，小川哲央，大里修一，有江力，桑田茂 「糸状菌型 CRISPR/Cas

システムの開発とイネいもち病菌における高効率標的遺伝子ノックアウト・ノックイン・塩
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基置換導入法」，平成 28 年度日本植物病理学会大会，岡山県, 2016 年 03 月 22 日 
243. 川口祐司，蛭間幸実，牧真理子，桑田茂， 「タバコ条斑ウイルス外被タンパク質のウイル

スタンパク質発現に与える影響」，平成 28 年度日本植物病理学会大会, 岡山県, 2016 年 03
月 23 日 

244. 富田成美，小川哲央，荒添貴之，桑田茂，草野好司，大里修一，「イネいもち病菌の相同組

換え修復に関与する SRS2 複合体の相互作用領域」，平成 28 年度日本植物病理学会関東部

会，神奈川県, 2016 年 09 月 30 日 
245. 太田光祐，冨田健一，桑田茂，大里修一，「膜透過性ペプチド Penetratin とイネいもち病菌へ

のタンパク質の直接導入法」，平成 28 年度日本植物病理学会関東部会，神奈川県, 2016 年 09
月 30 日 

246. 田中寿樹，國吉真史，高崎恵利花，小川哲央，桑田茂，大里修一，「イネいもち病菌におけ

る RecQ helicase MUSN の DNA 損傷応答への関与」，平成 28 年度日本植物病理学会九州部

会，佐賀県, 2016 年 11 月 09 日 
247. 飯田藍、大和澄、荒添貴之、大里修一、桑田茂、CRISPR/Cas9 システムを利用した相同組換

えによる多重遺伝子同時改変の試み、平成 29 年度日本植物病理学会大会 岩手県民情報交

流センター、盛岡市、2017 年 04 月 27 日 
248. 國吉真史、田中寿樹、木口歌菜、高崎恵利花、荒添貴之、佐久間哲史、山本卓、桑田茂、大

里修一、イネいもち病菌における Dna2 遺伝子の破壊と性状解析、日本植物病理学会関東部

会、横浜国立大学 教育文化ホール、2017 年 09 月 23 日 
249. 冨田健一、太田光祐、桑田茂、大里修一、膜透過性ペプチドを用いたイネいもち病菌への

EGFP 送達と経路、日本植物病理学会関東部会、横浜国立大学 教育文化ホール、2017 年 9
月 23 日 

250. 西橋潤、近藤聡、大音徳、太田邦史、桑田茂、大里修一、ゲノム改変技術によるサトウキビ

の育種について、日本植物病理学会九州部会、沖縄県立博物館・美術館、2017 年 11 月 8 日 
251. 酒井皓大、三宅駿史、栗原美樹、近藤聡、村本伸彦、光川典宏、大音徳、太田邦史、桑田茂、

大里修一、新規ゲノム改変育種技術を用いたイネ耐病性系統取得の試み、日本植物病理学会

九州部会、沖縄県立博物館・美術館、2017 年 11 月 8 日 
252. 松尾涼平、前田一行、加納寛也、桑田茂、大里修一、イネいもち病菌における菌糸融合検出

系の構築に向けて、日本植物病理学会九州部会、沖縄県立博物館・美術館、2017 年 11 月 8
日 

253. 木口歌菜、田中寿樹、國吉真史、荒添貴之、佐久間哲史、山本卓、桑田茂、大里修一、イネ

いもち病菌 RecQ helicase MUSN の DNA 修復機構への関与、第 17 回 糸状菌分子生物コン

ファレンス 2017、佐賀市立東与賀文化ホール 2017 年 11 月 16 日 
254. 松尾涼平、前田一行、桑田茂、大里修一、イネいもち病菌における菌糸融合検出系の検討と

関連遺伝子の解析、第 17 回 糸状菌分子生物コンファレンス 2017、佐賀市立東与賀文化ホ

ール、2017 年 11 月 17 
255. 木口歌菜，田中寿樹，荒添貴之，佐久間哲史，山本卓，桑田茂，大里修一，イネいもち病菌

の相同組換え関連遺伝子破壊株における DNA リセクション反応検出系の構築に向けて，平

成 30 年度日本植物病理学会九州部会，2018 年 11 月 7 日 
256. 太田光祐，冨田健一，前田一行，桑田茂，大里修一，二分子蛍光補完法を利用したイネいも

ち病菌における細胞膜透過ペプチド評価法の構築，平成 31 年度日本植物病理学会大会，

2019 年 3 月 19 日 
   ★ 他・矢野健太郎：国内学会発表 157 件 
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主催シンポジウム 

 

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）シンポジウムタイトル：「環境および非自己応答機構から読み解く植物の巧みな生存

戦略」、私立大学戦略的研究基盤形成支援事業「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」シンポジウム 
日時：2019 年 3 月 7 日（木）13 時 00 分～18 時 15 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 
招待講演者：4 人、プロジェクト講演者：2 人、プロジェクトショートトーク：

3 人 
学生ポスター発表：23 演題 
参加人数：94 人 
 
 
 

国際学会の後援 
 

国際学会タイトル：「6th International Symposium on Plant Dormancy」 
主催：Plant Dormancy 2018 運営実行委員会（委員長：川上直人） 
後援：私立大学戦略的研究基盤形成支援事業「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」等 
日時：2018 年 10 月 23 日〜26 日 
会場：京都市、京都テルサ 
招待講演者：8 人、口頭発表：33 人、ポスター発表：54 演題 
参加人数：134 人、23 ヶ国 
本プロジェクトからの参加人数：10 名（助教 1 名、大学院生 7 名を含む） 
シンポジウムホームページ：http://www.plant-dormancy2018.com 
 
 
 
 

 


