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＜はしがき＞ 

 

 本新学術領域研究では、様々な分野の研究者が結集して、多様なゲノム配列

が生み出す複雑な生命現象を「ゲノム・遺伝子相関」の視点から理解するとい

う、新しいパラダイムを模索した。その結果、従来の遺伝学では説明できない

複雑な生命現象の多くが、驚くほど巧妙なゲノムの進化戦略によって、すなわ

ち、遺伝子重複、染色体変化や倍数化、シス変異、遺伝子機能の多様化、エピ

ジェネティック制御と言った共通項を介して生み出される「ゲノム・遺伝子相

関」によって説明しうることが明らかになった。例えばそれは、植物の自他認

識機構において、多様な非自己を認識する多重因子の獲得過程や、多様な対立

遺伝子間の発現を制御しうるエピジェネティックな制御系の獲得過程において

例を見いだすことができた。さらには、動植物の種間の生殖隔離現象や病原菌

と宿主間の相互認識システムなどにおいても、雌雄ゲノム間や異種ゲノム間の

コンフリクトの発生に上記共通項を介した「ゲノム・遺伝子相関」の進化が深

く関わることが理解された。本新学術領域研究では、これまでに個別に解析さ

れてきた生命現象に関して、異なる分野の研究者がともに集結・議論し、遺伝

的な協調やコンフリクトがゲノム配列上に特定の痕跡を残す例を数多く実証す

ることができた。新しい遺伝学分野の創成に大きく寄与できたものと考えてい

る。 
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effector regulates MAP kinase cascade activated by Os CERK1-mediated 

recognition of chitin in rice, The Biology of Plant, 77th symposium of Cold Spring 

Harbor Laboratory, May 30-June 4, 2012, Cold Spring Harbor, USA. 

 

Ishikawa, K., Yamaguchi, K., Sakamoto, K., Muraguchi, Y., Tsuge, S., Shimamoto, 

K., Kojima, C., Kawasaki, T. OsPUB44, a regulator of PAMPs-induced basal 

resistance, is targeted by Xanthomonas type III effector Xoo3222, The Biology of 

Plant, 77th symposium of Cold Spring Harbor Laboratory, May 30-June 4, 2012, 

Cold Spring Harbor, USA. 
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Yamaguchi, K., Yamada, K., Ishikawa, K., Tsuge, S., Ichimura, K., Yoshioka, H., 

Shimamoto, K., Kawasaki, T. OsRLCK2 targeted by Xanthomonas Xoo1488 effector 

regulates MAP kinase cascade activated by OsCERK1-mediated recognition of 

chitin in rice, XV International Congress of Molecular Plant-Microbe Interactions, 

July 29-Aug. 2, 2012, Kyoto. 

 

Yamaguchi, K., Masutani, I., Ishikawa, K., Kawasaki, T. OsBPC1 targeted by 

Xoo1488 effector regulates chitin induced immunity in rice, XV International 

Congress of Molecular Plant-Microbe Interactions, July 29-Aug. 2, 2012, Kyoto. 

 

山口公志、川崎努, 病原菌エフェクターの標的である OsRLCK を介したキチンシグナ

ル伝達機構, イネ遺伝学・分子生物学ワークショップ, 2012 年 7 月 5-6 日、奈良. 

 

石川和也、川崎努, 植物免疫における OsPUB44 の機能と病原菌エフェクターによる阻

害機構の解析, イネ遺伝学・分子生物学ワークショップ, 2012 年 7 月 5-6 日、奈良. 

 

山口公志、山田健太、石川和也、加星（岸）光子、高橋章、林長生、市村和也、島本功、

吉岡博文、川崎努, キチン認識受容体 OsCERK1 の相互作用因子 OsRLCK2 を介した

MAP キナーゼ活性化機構の解明, 第 30 回日本植物分子細胞学会、2012 年 8 月 3-5 日、

奈良. 

 

石川和也、山口公志、坂本一明、村口由一郎、津下誠治、島本功、児嶋長次郎、川崎努, 

病原菌エフェクターによる新奇の植物免疫阻害機構の解明, 平成 24 年度植物感染生理

談話会, 2012 年 8 月 30 日-9 月 1 日, 滋賀. 

 

山口公志、石川和也、山田健太、石濱信明、濱田聡、高橋章、加星（岸）光子、津下誠

治、島本功、吉岡博文、川崎努, 病原菌エフェクターの標的である OsRLCK を介した

キチンシグナル伝達機構の解明, 平成 24年度植物感染生理談話会, 2012年 8月 30日-9

月 1 日, 滋賀. 

 

吉村悠矢, 山口公志, 石川和也、川崎努, 植物免疫における Anamorsin の機能解明, 平

成 24 年度植物感染生理談話会, 2012 年 8 月 30 日-9 月 1 日, 滋賀.  

 

川崎努、山口公志、石川和也、吉村智美、山田健太、吉村悠矢, イネにおける PAMPs

誘導抵抗性の情報伝達機構と病原菌の感染戦略, 平成 24 年度植物感染生理談話会、
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2012 年 8 月 30 日-9 月 1 日, 滋賀.（招待講演） 

 

川崎努, 植物の免疫と病原菌の感染戦略, 平成 24 年度近畿植物学会講演会、2012 年 11

月 10 日, 奈良. 

 

川崎努, 植物と病原菌の分子レベルの戦い, 第 12 回けいはんな地区植物科学懇談会、

2012 年 11 月 29 日, 奈良. 

 

川崎努、山口公志、石川和也、山田健太、吉村悠矢, エフェクターによるイネ免疫信号

伝達系の抑制機構, 日本植物生理学会・シンポジウム、2013 年 3 月 21-23 日、岡山. 

 

石川和也、山口公志、坂本一明、村口由一郎、津下誠治、 児嶋長次郎、 川崎努, 植物

免疫における OsPUB44 の機能と Xoo3222 による阻害機構, 日本植物生理学会、2013

年 3 月 21-23 日, 岡山. 

 

Yamaguchi, K., Yamada, K., Ishikawa, K., Kishi-Kaboshi, M., Takahashi, A., Tsuge, 

S., Yoshioka, H., Simamoto, K., and Kawasaki, T. OsRLCK2 regulates MAP kinase 

cascade activated by OsCERK1- mediated PAMPs recognition in rice, 第54回日本植

物生理学会、2013 年 3 月 21-23 日、岡山. 

 

加藤啓介, 嶋田早苗, 村井耕二、ミトコンドリア・レトログレード・シグナルによる花

成関連遺伝子の発現制御、第 53 回日本植物生理学会年会、2012 年 3 月 17 日、京都. 

 

村井耕二, 加藤啓介、ミトコンドリアゲノムによる花成関連遺伝子のエピジェネティッ

ク制御、第 35 回日本分子生物学会年会、2012 年 12 月 11 日、福岡. 

 

Koh Onimaru, Mikiko Tanaka, Insight into the origin of the thumb, The Making of a 

Vertebrate - CDB International Symposium, Mar. 4-6, 2013, Kobe. 

 

Mikiko Tanaka, Evolution and development of vertebrate limbs, 7th International 

Chick Meeting, Nov. 14-18, 2012, Nagoya. (Organizer) 

 

Natsuno Suda, Daisuke Shirakawa, Takehiko Itoh, Masashige Bando, Katsuhiko 

Shirahige, Kohsuke Kataoka, Cheryll Tickle, Mikiko Tanaka, Dimeric combinations 

of MafB, c-maf, c-Jun and c-Fos control the apoptosis–survival balance in limb 

patterning under BMP/FGF regulation, 12th International Conference Limb 
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Development & Regeneration, June 3-7, 2012, Mont-Tremblant, Canada. 

 

田中幹子, フェムト秒レーザーによる高等脊椎動物胚の単一細胞への遺伝子導入, 超短

パルスレーザー細胞プロセス研究会、2012 年 4 月 13 日, 奈良.（招待講演）  

 

Shogo Ueda, Yasuko Kanazawa, Natsuno Suda, Ryo Yamada, Hisanobu Shimamura, 

Ryoichiro Nakato, Katsuhiko Shirahige, Mikiko Tanaka, Cux2 can shift the limb 

position along the rostral-caudal axis during chick development, 7th International 

Chick Meeting, Nov. 14-18, 2012, Nagoya.  

 

鬼丸洸、倉谷滋、田中幹子, 脊椎動物の進化における側板中胚葉の役割；ナメクジウオ

とヤツメウナギの比較発生研究からの洞察, 日本動物学会第 83 回大会、2012 年 9 月 

13-15 日、大阪. 

 

鬼丸洸、倉谷滋、田中幹子, 脊椎動物における側板中胚葉の発生プログラムの変化がも

たらした区画化された心臓と対鰭の進化, 日本進化学会第 14 回大会、2012 年 8 月 

21-24 日、東京. 

 

Koh Onimaru, Shigeru Kuratani and Mikiko Tanaka, Evolution of the lateral plate 

mesoderm: Insights from amphioxus and lampreys development, The 4th Meeting 

of the European Society for Evolutionary Developmental Biology, July 10–13, 2012, 

Lisbon. 

 

Natsuno Suda, Daisuke Shirakawa, Takehiko Itoh, Masashige Bando, Katsuhiko 

Shirahige, Kohsuke Kataoka, Cheryll Tickle, Mikiko Tanaka, Dimeric combinations 

of MafB, c-maf, c-Jun and c-Fos control the apoptosis–survival balance in limb 

patterning under BMP/FGF regulation, Joint Meeting of JSDB 45th & JSCB 64th, 

May 28-31, 2012, Kobe. 

 

清水元樹, 江部裕介, 藤本龍, 川邊隆大, Hua Ying, 加治誠, Elizabeth Dennis, 岡崎桂

一, RNA-sequence 法を用いたハクサイ品種間（S11×R09）特異的な NBS-LRR モチー

フ遺伝子の探索, 日本育種学会第 122 回講演会, 2012 年 9 月 14-15 日, 京都. 

 

Yamamoto, D. Neural basis for mating decision in female and male Drosophila melanogaster. 

Janelia Farm Workshop: The Neurobiology and Evolution of Insect Acoustic 

Communication. Janelia Campus Research Campus, Ashburn, VA, USA, May 14-16, 2012 
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(invited). 

 

Yamamoto, D. Single-gene-single-neuron approach to Drosophila courtship behavior. Cold 

Spring Harbor Asia Conference: Invertebrate Neurobiology, Suzhou, China, June 18-22, 

2012 (invited). 

 

平成 25年度 
 

高山誠司、植物の自家不和合性における自己非自己識別機構に関する研究、第 84 回日

本農学大会、2013 年 4 月 5 日、東京． 

 

Kanae Ito, Megumi Iwano, Hiroko Shimosato-Asano, Mitsuru Kakita, Pulla 

Nakayama and Seiji Takayama. Analysis of intracellular signaling pathway in 

Brassica self-incompatibility. International Symposium on “Signaling and 

Coordination in Plant Development”, 2013 年 11 月 29 日, 奈良． 

 

Mai Tsukahara, Tetsuyuki Entani, Ken-ichi Kubo, Kohji Murase, Megumi Iwano 

and Seiji Takayama. Molecular mechanism for S-RNase-based self-incompatibility 

in Petunia. International Symposium on “Signaling and Coordination in Plant 

Development”, 2013 年 11 月 29 日, 奈良． 

 

岩野恵、伊藤花菜江、浅野（下里）裕子、五十嵐元子、岩尾康宏、高山誠司、アブラナ

科植物自家不和合性の分子メカニズム、第36回日本分子生物学会ワークショップ、2013

年 12 月 4 日、神戸． 

 

Motoko Igarashi, Keiko Ohara, Megumi Iwano, Masahiro Fujita, Nori Kurata and 

Seiji Takayama. Search for genes involved in cross- and self-pollination in the 

Brassicaceae, 第 55 回日本植物生理学会、2014 年 3 月 18-20 日、富山． 

 

岩野恵、伊藤花菜江、五十嵐元子、浅野（下里）裕子、高山誠司、アブラナ科植物の和

合・不和合受粉過程における情報伝達系の解析、第 55 回日本植物生理学会シンポジウ

ム、2014 年 3 月 18-20 日、富山． 

 

堀井真人、岩野恵、森稔幸、高山誠司、Analysis of fertilization in Arabidopsis thaliana 

by STEM tomography、第 55 回日本植物生理学会、2014 年 3 月 18-20 日、富山． 

 

木下哲、男と女の争い 〜ただし植物編〜、第 91 回バイオセミナー、2013 年 8 月 6 日、
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滋賀. 

 

木下哲、オスゲノムとメスゲノムの争い〜イネ属胚乳における生殖隔離とエピジェネテ

ィック制御〜、83th CRC Seminar & 第 35 回岩手育種談話会、2013 年 7 月 19 日、

岩手. 

 

木下哲、男と女の争い 〜ただし植物ゲノムの場合〜、第 8 回アロ認証領域会議、2014

年 1 月 8 日、名古屋. 

 

木下哲、植物におけるエピジェネティックリプログラミングの役割、第 30 回資源植物

科学シンポジウム及び、第 6 回植物ストレス科学研究シンポジウム、2014 年 3 月 7 日、

岡山. 

 

降旗初佳、吉田貴徳、河邊昭、シロイヌナズナ属植物における染色体伝達率の偏りへの

動原体配列の影響、日本遺伝学会第 85 回大会、2013 年 9 月 21 日、横浜. 

 

吉田貴徳、降旗初佳、角谷徹仁、河邊昭、核に移行した葉緑体ゲノム断片のエピジェネ

ティックな修飾と分子進化、日本遺伝学会第 85 回大会、2013 年 9 月 20 日、横浜. 

 

付ゆう、河邊昭、伊藤たすく、豊田敦、藤山秋佐夫、樽谷芳明、角谷徹仁、シロイヌナ

ズナＴＥの抑制解除活性、日本遺伝学会第 85 回大会、2013 年 9 月 19 日、横浜. 

 

吉田貴徳、河邊昭、ゲノムインプリンティングされる type I MADS-box 遺伝子の遺伝

子重複と分子進化、日本進化学会第 15 回講演会、2013 年 8 月 30 日、筑波. 

 

松田洋一．異種ゲノムの不適合性が引き起こす雑種の不妊・発育不全現象の遺伝的制御

機構、日本遺伝学会第 85 回大会ワークショップ「異なるゲノム間の軋轢と協調 ～相

互作用のゲノミクス～」、2013 年 9 月 21 日、横浜． 

 

松田洋一．ナショナルバイオリソースプロジェクト「ニワトリ・ウズラ」の現状と今後

に向けて、第 2 回実験動物科学シンポジウム、2013 年 12 月 9 日、名古屋． 

 

Lithgow PE, Smith DA, O’Conner RE, Fonseka KG, Al Mutery AF, Ferguson-Smith 

MA, O’Brien PCM, Matsuda Y, Nanda I, Griffin DK. Comparative genomics and 

genome evolution of avian micro-chromosomes through the use of novel 

chromosome painting tools, The 19th International Chromosome Conference, Sep. 
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2–6, 2013, Bologna, Italy. 

 

Srikulnath K, Matsubara K, Uno Y, Nishida C, Matsuda Y., Dynamics of karyotypic 

evolution in squamate reptiles inferred comparative gene mapping, The 19th 

International Chromosome Conference, Sep. 2–6, 2013, Bologna, Italy. 

 

Uno Y, Nishida C, Takagi C, Igawa T, Ueno N, Sumida M, Matsuda Y., Molecular 

cytogenetic  studies on the process of genomic and chromosomal evolution in 

Xenopus leavis after whole-genome duplication and the origin and evolution of sex 

chromosomes in anuran species, The 19th International Chromosome Conference, 

Sep. 2–6, 2013, Bologna, Italy. 

 

布目三夫、只野亮、中野幹治、川原玲香、河野友宏、藤原哲、韮澤圭二郎、水谷誠、松

田洋一．マイクロサテライトマーカーを用いた野生ウズラおよび家禽ウズラにおける遺

伝的多様性、日本鳥学会 2013 年度大会、2013 年 9 月 16 日、名古屋． 

 

西田千鶴子、松田洋一．ミサゴに生じた大規模な染色体の構造変化に関する分子細胞遺

伝学的解析、日本鳥学会 2013 年度大会、2013 年 9 月 16 日、名古屋． 

 

木下圭司、秋山豊子、水谷誠、四宮愛、石川明、都築政起、並河鷹夫、松田洋一．ニワ

トリの碁石および新奇白色装変異のポジショナルクローニング、日本遺伝学会第 85 回

大会、2013 年 9 月 19 日、横浜． 

 

石下聡、鶴田祐理、宇野好宣、中村篤史、西田千鶴子、都築政起、小野珠乙、松田洋一．

旧世界ウズラと新世界ウズラから単離された動原体ヘテクロマチンを構成する反復配

列の分子細胞遺伝学的解析、日本遺伝学会第 85 回大会、2013 年 9 月 21 日、横浜． 

 

宇野好宣、西田千鶴子、高木知世、井川武、上野直人、住田正幸、松田洋一．アフリカ

ツメガエルのゲノム倍数化過程に生じた染色体再配列と無尾両生類における性染色体

の起源とその進化に関する分子細胞遺伝学的研究、日本遺伝学会第 85 回大会、2013

年 9 月 21 日、横浜． 

 

布目三夫、只野亮、中野幹治、川原玲香、河野友宏、高橋慎司、川島貴治、藤原哲、韮

澤圭二郎、水谷誠、松田洋一．マイクロサテライトマーカーと mtDNA を用いた二ホン

ウズラの遺伝的特性の解析、第 1 回ウズラ研究会、2013 年 12 月 10 日、名古屋． 
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中野幹治、堀内浩幸、松田洋一．ウズラ多機能幹細胞の樹立と利用方法、第 1 回ウズラ

研究会、2013 年 12 月 10 日、名古屋． 

 

木下圭司、水谷誠、石下聡、松田洋一．ウズラ‐ニワトリ属間雑種を利用した羽装突然

変異形質の同座性検定ならびに原因遺伝子の同定、第 1 回ウズラ研究会、2013 年 12

月 10 日、名古屋． 

 

鶴田佑理、宇野好宣、西田千鶴子、小野珠乙、松田洋一．鳥類における Z 染色体の進化

過程に関する分子細胞遺伝学的研究、第 1 回ウズラ研究会、2013 年 12 月 10 日、名古

屋． 

 

渥美優介、池上啓介、中根右介、村山至、松田洋一、吉田松生、吉村崇．ウズラの季節

性精子形成機構の解明に向けて、第 1 回ウズラ研究会、2013 年 12 月 10 日、名古屋． 

 

石下聡、木下圭司、鈴木圭子、中野幹治、松田洋一．ニワトリと二ホンウズラの属間雑

種における胚発生の観察、第 1 回ウズラ研究会、2013 年 12 月 10 日、名古屋． 

 

鈴木孝幸、中野幹治、都築政起、松田洋一、黒岩厚．劣性遺伝で多指症を発症する HMM

変異体の発生学的解析、第 1 回ウズラ研究会、2013 年 12 月 10 日、名古屋． 

 

安益公一郎, 小林正明, 田中純夢, 大柳一, 鈴木貴之, 高野知之, 矢野健太郎, 松岡信.  

De novo アセンブリによる非モデルシダ植物の遺伝子発現データベースの構築につい

て, 第 55 回日本植物生理学会、2014 年 3 月 18-20 日, 富山. 

 

Suzuki, G., Takada, Y., and Watanabe, M. Incest avoidance applicable in hybrid 

seed production. International Symposium on Diversifying Biological Resources 

-Toward Food Security and Sustainable Society-, Nov. 20-21, 2013, Tsukuba. 

(Invited) 

 

Sone, M., Hiroi, K., Sakazono, S., Osaka, M., Masuko-Suzuki, H., Matsuda, T., 

Suzuki, G., Suwabe, K., and Watanabe, M. Characterization of pollen behavior on 

self- and cross-pollination in Brassica rapa. Plant Biology 2013, July 20-24, 2013, 

Providence, USA. 

 

Osaka, M., Matsuda, T., Sakazono, S., Masuko-Suzuki, H., Maeda, S., Sewaki, M., 

Sone, M., Takahashi, H., Nakazono, M., Iwano, M., Takayama, S., Shimizu, K. K., 

Yano, K., Lim, Y.-P., Suzuki, G., Suwabe, K., and Watanabe, M. Cell type-specific 
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transcriptome of Cruciferous stigmatic papilla cells from a combination of laser 

microdissection and RNA sequencing. Plant and Animal Genome XXII, Jan. 11-14, 

2014, San Diego, USA. (invited) 

 

前田隼輔, 坂園聡美, 矢野健太郎, 山村香織, 鈴木(増子)潤美, 藤岡智明, 永野邦明, 遠

藤貴司, 佐伯研一, 牧野周, 寺内良平, 鈴木剛, 諏訪部圭太, 渡辺正夫, 耐冷性の異なる

イネ品種間の葯におけるmiRNA発現プロファイルの比較. 第 123回日本育種学会講演, 

2013 年 3 月 27 日, 東京. 

 

山村香織, 坂園聡美, 前田隼輔, 藤岡智明, 鈴木(増子)潤美, 永野邦明, 遠藤貴司, 佐伯

研一, 寺内良平, 矢野健太郎, 鈴木剛, 諏訪部圭太, 渡辺正夫, イネ品種ひとめぼれの

穂ばらみ期耐冷性に関する遺伝解析と遺伝子探索. 第123回日本育種学会講演, 2013年

3 月 27 日, 東京. 

 

古武城由貴, 坂園聡美, 大坂正明, 高山誠司, Yong Pyo Lim, 鈴木剛, 諏訪部圭太, 渡辺

正夫, Brassica rapa 自家和合性変異体TSC4のQTL解析. 第123回日本育種学会講演, 

2013 年 3 月 27 日, 東京. 
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phenotypic plasticity in Sticklebacks", Congress of the European Society of Evolutionary 

Biology, Lisbon, August 19-24. 2013, Lisbon 
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石川 麻乃、北野 潤「イトヨにおける異なる日長応答性の進化とその遺伝基盤」第 15

回日本進化学会大会、2013 年 8 月 28-31 日、筑波 

 

石川 麻乃、北野 潤「魚類における異なる日長応答性の進化とその遺伝基盤」日本動物

学会大会、2013 年 08 月 12 日、岡山 

 

北野 潤「性的二型進化の遺伝理論とトゲウオの性的二型」日本動物学会大会、2013

年 08 月 12 日、岡山 

 

北野 潤「トゲウオにおけるミクロレベルでの表現型多様化とマクロレベルでの種分化

の遺伝機構」日本遺伝学会大会、2013 年 08 月 31 日、慶応大学 
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山元大輔. 性行動を生み出す脳と遺伝子の仕組み. 脳はおもしろい 新適塾, 2013.12.18. 
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D. Yamamoto. Molecular neuroethology of Drosophila courtship: from the gene to behavior. 

Academia Sinica, 2013.11.8（invited）, Taipei, Taiwan 

 

平成 26年度 

 

久保健一、円谷徹之、岩野恵、高山誠司、植物の自家不和合性機構の多様性と進化、第 37

回日本分子生物学会ワークショップ「動植物における生殖戦略とその分子基盤」、2014 年 11

月 26日、横浜. 

 

久保健一、円谷徹之、岩野恵、高山誠司、植物の自家不和合性機構の多様性と進化、第 37

回日本分子生物学会、2014年 11月 26日、横浜. 

 

久保健一、Timothy Paape、畠山剛臣、円谷徹之、清水（稲継）理恵、清水健太郎、高山誠

司、遺伝子重複と遺伝子交換が、S- RNase型自家不和合性の進化をドライブする、第 56回

日本植物生理学会、2015年 3月、岡山. 
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 藤井壮太、岩野恵、伊藤花菜江、高山誠司、アブラナ科植物の花粉−柱頭間相互作用、第

56回日本植物生理学会、2015年 3月、岡山. 

 

木下哲、オス・メスのせめぎ合い 〜植物ゲノムの場合〜、日本動物学会第 85 回仙台大会シ

ンポジウム、2014年 9月 12日、仙台. 

 

木下哲、シロイヌナズナにおける DNA 脱メチル化機構、日本遺伝学会第 86 回大会、2014

年 9月 17日、長浜. 

 

河邊昭、吉田貴徳、ゲノムインプリンティングによって制御される type 1 MADS遺伝子の分子

進化に及ぼす遺伝子重複の重要性、日本遺伝学会第 86 回大会ワークショップ「系統特異性

の遺伝学～遺伝子重複、保存非コード配列、平行進化～」、2014年 9月 17日、長浜. 
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辻野裕大、吉田貴徳、降旗初佳、河邊昭、シロイヌナズナと近縁種の葉緑体ゲノムから核への

移行パターンの解析、日本遺伝学会第 86回大会、2014年 9月 19日、長浜. 
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月 16日、札幌. 
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動物学会総会、2014年 5月 16日、札幌. 

 

Mitsuo Nunome, Ryo Tadano, Mikiharu Nakano, Ryoka Kawahara-Miki, Tomohiro 

Kono, Shinji Takahashi, Takaharu Kawashima, Akira Fujiwara, Keijiro Nirasawa, 

Makoto Mizutani, Yoichi Matsuda. A tentative analysis of genetic differences 

between wild and laboratory populations of Japanese quails using microsatellite 

DNA markers. 26th International Ornithological Congress, Aug. 20, 2014, Tokyo. 

 

石下聡、木下圭司、中野幹治、郷康広、松田洋一, ニワトリとニホンウズラ属間 F1雑種の胚発
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生と染色体の解析、第 61回日本実験動物学会総会、2014年 5月 17日、札幌. 

 

布目三夫、只野亮、中野幹治、三木玲香、河野友宏、高橋慎司、川嶋貴治、藤原哲、韮澤圭

一郎、水谷誠、松田洋一, マイクロサテライトマーカーと mtDNA を用いた家禽ニホンウズラと

野生ニホンウズラの遺伝的特性の解析、第 61 回日本実験動物学会総会、2014 年 5 月 17

日、札幌. 

 

石下聡、坪井一真、大石菜見子、土屋公幸、松田洋一，Phodopus 属種間雑種の減数分裂

における X染色体と Y染色体の対合異常と早期分離、日本遺伝学会第 86回大会、2014年

9月 19日、長浜. 
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日本遺伝学会第 86回大会、2014年 9月 19日、長浜. 
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Kono, Shinji Takahashi, Takaharu Kawashima, Akira Fujiwara, Keijiro Nirasawa, 

Makoto Mizutani, Yoichi Matsuda. Genetic difference among wild, laboratory, and 
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markers, 10th Asia Pacific Poultry Conference, Oct. 20, 2014, Jeju, Korea. 

 

Keiji Kinoshita, Kazumoto Shibuya, Makoto Mizutani, Yoichi Matsuda. Positional 

cloning and characterization of autosomal imperfect albinism found in a Fayoumi 
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Suwabe, K. Cell type-specific RNA sequencing of papilla cell, a surface cell of pistil, 

by a combination of laser microdissection and next generation sequencing 

technologies. The 2nd Plant Genomics Congress, May 12-13, London, UK.（招待講
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Data mining in Plant Omics Data Center suggests conserved gene expression 

networks of molecular chaperone and protein disulfide isomerase genes in different 
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Matsuda, T., Matsushima, M., Nabemoto, M., Osaka, M., Sakazono, S., 
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Matsushima, M., Ando, M., Matsuda, T., Nabemoto, M., Sone, M., Hiroi, K., 
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and Animal Genome XXIII, Jan. 10-13, 2015, San Diego, USA. 

 

高野知之, 寺島伸, 小林正明, 佐々木陽平, 松村駿人, 森本恭子, 菅野真麻, 千葉洋, 多
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田欣史, 清水顕史, 安益公一朗, 松岡信, 渡辺正夫, 諏訪部圭太, 矢野健太郎, 遺伝子発

現ネットワークの種間比較と高信頼度アノテーションの統合データベース構築. 第 32 回日本

植物細胞分子生物学会, 2014年 8月 21-22日, 岩手. 

 

高野知之, 寺島伸, 小林正明, 佐々木陽平, 松村駿人, 森本恭子, 菅野真麻, 千葉洋, 多
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本育種学会講演会, 2014年 9月 26日, 都城. 

 

工藤徹，高野知之，寺島伸，小林正明，森本恭子，菅野真麻，鐘ヶ江弘美，尾崎崇一，松村

駿斗，佐々木陽平，齋藤美沙，浅野さとみ，横山幸治，安益公一朗，諏訪部圭太，鈴木剛，

青木考，久保康隆，渡辺正夫，松岡信，大柳一，矢野健太郎, 遺伝子発現ネットワークの種
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回日本ナス科コンソシアム年会, 2014年 10月 25日, 名古屋. 
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辺本萌, 一ノ関留奈, 佐藤真由, 丹野ちぐさ, 増子(鈴木)潤美, 坂園聡美, 諏訪部圭太,  

鈴木剛, 伊藤幸博, 日出間純, 高橋和貴, 安藤晃, 渡辺正夫, プラズマ処理が受粉反応に
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Suwabe, K., Suzuki, G., Watanabe, M., Matsuoka, M., Yano, K., Plant Omics Data 
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K., Suzuki, G., Watanabe, M., and Suwabe, K. (2015) Comparative analysis of 
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Yosuke Tamada, Epigenomic analysis of the stem-cell formation in land plants, 

Seminar at Huazhong Agricultural University, Sep. 30, 2014, Wuhan, China. 

 

玉田洋介、石川貴章、長谷部光泰、陸上植物の世代交代を制御するバイバレントクロマチン

状態、第 26回高遠・分子細胞生物学シンポジウム、2014年 8月 28-29日、高遠. 

 

池田一穂、寺原陽子、岡田康志, 改良型 TALEN による高効率ゲノム編集技術, 第 66 回日

本細胞生物学会大会、2014年 6月 11日, 奈良. 

 

隅山健太, 哺乳類分子進化研究におけるゲノム編集技術の有用性と残された問題点, 遺伝

研研究集会 「ゲノム編集時代の分子進化」、2014年 6月 28日, 三島. 

 

Ikeda, K., Y. Terahara, Y. Okada., Improvement of TALE DNA binding domain for 

the next generation bioimaging, The 37th Naito Conference, 2014年 7月 17日, ニセ

コ. 

 

池田一穂、寺原陽子、隅山健太、宮下尚之、岡田康志, TALE蛋白DNA結合ドメインの改変
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による高活性 TALEN, 第 4回ゲノム編集研究会、2014年 10月 6日、広島. 

 

隅山健太, 集団遺伝研究部門とゲノム編集の時代, 木村資生先生生誕９０年祝賀シンポジウ

ム、2014年 11月 13日, 三島. 

 

Ikeda, K., Y. Terahara, K. Sumiyama, N. Miyashita, Y. Sugita, Y. Okada, 

Super-active TALEN with improved stability at 37 degree Celsius enables highly 

efficient and homogeneous gene knockout in mammalian embryos, the 2014 

ASCB/IFCB meeting, 2014年 12月 8日, Philadelphia, USA. 

 

岡彩子, 遺伝子制御の進化的分化と生殖隔離、第 28 回モロシヌス研究会、2014 年 6 月 27

日、静岡. 

 

岡彩子、城石俊彦、遺伝子発現におけるシス調節領域の進化と生殖隔離、日本遺伝学会第

86回大会、2014年 9月 19日、滋賀. 

 

黒岩麻里、Y 染色体をもたないトゲネズミの性決定メカニズム、日本実験動物科学技術さっぽ

ろ 2014シンポジウム「生殖・発生領域におけるダイナミズム」、2014年 5月 15日、札幌. 

 

大竹智史、木村竜太郎、黒岩麻里、SRY をもたないアマミトゲネズミにおける AMH 発現制

御の保存性、日本動物学会北海道支部会第 59回大会、2014年 8月 23日、函館. 

 

黒岩麻里、新しい性染色体の獲得と進化、日本遺伝学会第 86回大会、2014年 9月 17日、

長浜. 

 

黒岩麻里、SRY遺伝子をもたない哺乳類の性決定メカニズム、第 37回日本分子生物学会年

会ワークショップ 「脊椎動物の性分化分子機構」、2014年 11月 27日、横浜. 

 

Ryuichiro Futagoishi, Akiko Yoshinaga, Kyoko Miwa, Toru Fujiwara, Analysis of an 

Arabidopsis thaliana mutant which preferentially produces heterozygotes, 日本植

物生理学会 2015年年会、2015年 3月 16日、東京. 

 

伊藤純一、イネの発生における凹凸形成の生物学的意義、日本植物学会第 78 回大会シン

ポジウム、2014年 9月 13日、東京. 

 

小林久美子, 桧原健一郎, 伊藤純一, 長戸康郎、頂端分裂組織の形態に異常を生じるイネ

突然変異体 camel の表現型解析と遺伝子同定、日本育種学会第 126 回大会、2014 年 9
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月 27日、宮崎. 

 

DECHKRONG Punyavee, 伊藤純一、Molecular dissection of rice leaf development 

in wild type and various morphogenetic mutants、日本育種学会第 126回大会、2014

年 9月 27日、宮崎. 

 

水野泉, 三村真生, 伊藤純一, 桧原健一郎、葉や胚のサイズを制御する CYP78 の基質同

定を目指して、日本育種学会第 126回大会、2014年 9月 27日、宮崎. 

 

島野里美，桧原健一郎，伊藤純一、地上部に多面的な異常を示すイネmkb3 変異体の解析、

日本育種学会第 126回大会、2014年 9月 27日、宮崎. 

 

Teruyuki Niimi, Wing color pattern formation in ladybird beetles, The Joint Annual 

Meeting of the Japanese Society for Mathematical Biology and the Society for 

Mathematical Biology, July 30, 2014，Osaka. 

 

新美輝幸、非モデル昆虫の遺伝子機能解析、日本アブラムシ研究会第 4 回研究集会、2014

年 8月 9日, 岡崎.（基調講演） 

 

平田隼也、森仁志、大場裕一、柳沼利信、新美輝幸、カメノコテントウの休眠覚醒に伴って変

化するタンパク質の同定、日本蚕糸学会中部支部第 70回・東海支部第 66回大会、2014年

10月 25日、岡谷. 

 

Minako Ueda, Yusuke Kimata, Ayato Sato, Tetsuya Higashiyama, Molecular 

Regulation of Plant Axis Formation, The 2nd International Symposium on 

Transformative Bio-Molecules 2014, May. 12, 2014, Nagoya.  

 

Minako Ueda, Yusuke Kimata, Tetsuya Higashiyama, Molecular dynamics of plant 

axis formation, International ERATO Higashiyama Live-Holonics Symposium 2014, 

Sep. 9-10, 2014, Nagoya.  

 

木全祐資、佐藤綾人、東山哲也、植田美那子、シロイヌナズナの胚発生制御因子の同定に向

けた化合物スクリーニング、第 26回日本植物形態学会、2014年 9月 11日、神奈川. 

 

植田美那子、木全祐資、東山哲也、シロイヌナズナの受精卵極性とパターン形成の制御機構、

第 78回日本植物学会、2014年 9月 12-14日、神奈川. 
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植田美那子、木全祐資、栗原大輔、東山哲也、シロイヌナズナ受精卵における細胞極性化過

程のライブイメージング、第 3回エンドメンブレンミーティング、2014年 9月 29-30日、名古屋. 

 

Minako Ueda, Tetsuya Higashiyama, Transcriptional network underlying the 

apical-basal axis formation in plant embryos, The 38th Naito Conference, Oct. 7-10, 

2014, Sapporo. 

 

Minako Ueda, Yusuke Kimata, Daisuke Kurihara, Tetsuya Higashiyama, Molecular 

dynamics of plant axis formation, The 1st CSRS-ITbM Joint Workshop, Jan. 7, 2015, 

Nagoya. 

 

植田美那子、木全祐資、栗原大輔、東山哲也、Molecular mechanism of zygote 

polarization and embryo patterning in Arabidopsis、第 56回日本植物生理学会年会、

2015年 3月 16-18日、東京. 

 

佐藤豊, 外来遺伝子防御システムを利用した導入遺伝子高発現組み換えイネの作成、第

126回日本育種学会講演会、2014年9月27日、宮崎. 

 

Yutaka Sato, Conservations and diversities of embryo morphology and patterning in 

plants, 5th NIBB-MPIPZ-TLL Symposium "Horizons in Plant Biology", Nov. 24-26, 

2014, Cologne, Germany. 

 

Yukinosuke Ohnishi, Mafumi Abiko, Takashi Okamoto, Relationship between 

karyogamy progression and onset of de novo gene expression in rice zygotes 

produced by in vitro, 23rd International Congress on Sexual Plant Reproduction, 

July 15, 2014, Port, Portugal. 

 

Erika Toda, Yukinosuke Ohnishi, Takashi Okamoto, Dynamics of male and female 

chromatin during karyogamy in rice zygotes, 23rd International Congress on 

Sexual Plant Reproduction, July 15, 2014, Port, Portugal. 

 

大西由之佑、岡本龍史、イネ受精卵における核合一の動態：アクチン繊維依存的な核の移動、

第 37回日本分子生物学会年会、2014年 11月 26日、横浜. 

 

大西由之佑、安彦真文、岡本龍史、イネ受精卵中の核合一過程の動態と受精誘導性遺伝子
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の新規発現, 日本植物学会第 78回大会、2014年 9月 12日、川崎. 

 

戸田絵梨香、大西由之佑、岡本龍史、Development of polyspermic rice zygote produced 

by in vitro、第 56回日本植物生理学会年会、2015年 3月 16-18日、東京. 

 

 

金鍾明、 エピジェネ情報使い倒し講座 - Breeding Informatics 研究 XIII 「エピジェネ - 

転写 - 代謝解析から見えてきた植物の新規乾燥耐性機構」, 日本育種学会第 127 回講演

会、2015年 3月 20-22日、東京. 

 

Kim J.M., To T.K. and Seki M., Epigenetic dynamics in plant drought stress 

response, 第 56回日本植物生理学会シンポジウム, 2015年 3月 16-18日, 東京. 

 

石川 麻乃、北野 潤「イトヨ淡水進出の鍵形質としての脂肪酸合成能」第 16 回日本進

化学会大会、2014 年 8 月 21-24 日、大阪 

 

伊藤史博、北野 潤「Neural and genetic mechanisms underlying divergence in courtship 

behaviors between threespine stickleback species」日本比較生理学会第 36 回／第 11 回国際

神経行動学会議、2014 年 7 月 28 日-8 月 2 日、札幌 

 

北野 潤「性染色体進化がトゲウオ適応放散に果たす役割」日本分子生物学会大会、2014

年 11 月 26 日、横浜 

Kohatsu, S. and Yamamoto D. Dynamic central neuron activities that underlie courtship pursuit 

in Drosohpila male. 56th Annual Drosohpila Research Conference. Chicago, IL, USA. 

2015.3.4-8. 

 

山元大輔. フェロモンと性行動−ハエとヒトは同じか. 第15回アロマ・サイエンス・フ

ォーラム2014. アルカディア市ヶ谷, 東京. 2014.12.12.（招待） 

 

Koganezawa, M., and Yamamoto, D. Pheromone sensitive interneurons switching courtship and 

aggression in Drosophila. The 2nd Taiwan-Tohoku University Neuroscience Workshop for 

Young Scientists: The Brain in Function and Malfunction: a Neurogenetic Approach. The 

Miyagi-Zao Royal Hotel and Tohoku University, Miyagi, Japan. 2014.12.7-11. 

 

Sato, K., Toba, G., Ito, H., Koganezawa, M., Binglong, Z., and Yamamoto, D. Sex-specific 

functions of longitudinals lacking. The 2nd Taiwan-Tohoku University Neuroscience Workshop 

for Young Scientists: The Brain in Function and Malfunction:a Neurogenetic Approach. The 

Miyagi-Zao Royal Hotel and Tohoku University, Miyagi, Japan. 2014.12.7-11. 
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Kohatsu, S., and Yamamoto, D. Visualizing central neuron activities that mediate male courtship 

behavior in Drosophila. The 2nd Taiwan-Tohoku University Neuroscience Workshop for Young 

Scientists: The Brain in Function and Malfunction:a Neurogenetic Approach. The Miyagi-Zao 

Royal Hotel and Tohoku University, Miyagi, Japan. 2014.12.7-11. 

 

柳澤比呂子, 西藤泰昌, 河上江美子, 遠藤堅太郎, 山元大輔, 小松雅明. (2014) 

L-leucine添加によりオートファジー不全が改善するメカニズムとは？ 第37回日本分子

生物学会年会. パシフィコ横浜, 神奈川. 2014.11.25-27. 

 

Miwa, Y., Koganezawa, M., Emoto, K., and Yamamoto, D. (2014) Searching for neurons that 

regulate female sexual receptivity in Drosophila. The 37th Annual Meeting of the Molecular 

Biology society of Japan. Yokohama, Kanagawa. 2014.11.25-27. 

 

Yamamoto, D. Central regulation of male courtship behavior in Drosophila melanogaster. 

Neural Circuits Controlling Sexual Behavior Symposium. Janelia Farm Research Campus, 

Ashburn, GA, USA. 2014.11.9-12. (invited) 

 

佐藤耕世, 鳥羽岳太, 伊藤弘樹, 小金澤雅之, 山元大輔. ショウジョウバエ脳神経系

の雄化因子Fruitlessがもつ転写調節以外の機能. 第6回新学術領域研究「性差構築の分子

基盤」領域会議.舘山寺サゴーロイヤルホテル, 浜松市, 静岡県. 2014.10.9-11. 

 

Yamamoto, D. Molecular neuroethology of Drosophila courtship: from the gene to behavior. 

Seminar at Ludwig Maximilian University, Munich, Germany. 2014.9.19-30. (invited) 

 

Hamada-Kawaguchi, N., Nore, F. B., Smith, C. I. E., and Yamamoto, D. Btkはニッチで生殖細

胞の増殖を停止させる. 日本動物学会 第85回. 東北大学川内北キャンパス, 仙台, 宮

城. 2014. 9. 11-13. 

 

佐藤千晶, 山元大輔, 木村賢一. 生殖行動の誘発に関連するpale発現ニューロンの同

定. 日本動物学会 第85回. 東北大学川内北キャンパス, 仙台, 宮城. 2014. 9. 11-13. 

 

佐藤耕世，鳥羽岳太，伊藤弘樹，小金澤雅之，山元大輔. ショウジョウバエ脳神経系の

雄化因子Fruitless がもつ転写調節以外の機能. 日本動物学会 第85回. 東北大学川内北

キャンパス, 仙台, 宮城. 2014. 9. 11-13. 

 

石川由希, 上川内あづさ, 山元大輔. 異性に対する｢好み｣の進化をもたらす神経基盤

の解明. 日本進化学会第16回大阪大会, 高槻現代劇場, 大阪. 2014.8.21-24. 

 

小金澤雅之, 山元大輔. ショウジョウバエの求愛／攻撃の切り替えに関わるfruitless発

現神経回路. 平成26年度日本動物学会東北支部大会. 岩手大学復興祈念銀河ホール, 

岩手. 2014.7.12-13. 
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Hamada-Kawaguchi, N., Nore, F. B., Smith, C. I. E., and Yamamoto, D. Btk29A phosphorylates 

β-catenin to gate Wnt4 signaling in the niche and switches off germ cell proliferation. 11th 

Japanese Drosophila Research Conference. Kanazawa, Ishikawa. 2014.6.4-6. 

 

Tanaka, R. Toba, G., and Yamamoto, D. Attempting targeted mutagenesis of Drosophila 

subobscura by the CRISPR/Cas9 system. 11th Japanese Drosophila Research Conference. 

Kanazawa, Ishikawa. 2014.6.4-6. 

 

山元大輔. ショウジョウバエの性行動の遺伝解析. 第22回生命科学セミナー. 兵庫県立

大学, 神戸市, 兵庫. 2014.4.28（招待） 

 

Koganezawa, M., and Yamamoto D. Pheromone sensitive interneurons switching courtship and 

aggression in Drosophila. The 2nd Taiwan-Tohoku University Neuroscience Workshop for 

Young Scientists: The Brain in Function and Malfunction:a Neurogenetic Approach. The 

Miyagi-Zao Royal Hotel and Tohoku University, Miyagi, Japan. 2014.12.7-11. 

 

Ito, H., Sato, K., Kondo, S., and Yamamoto, D. (2014) A genetic screen for Fru-target genes 

required for sexually-dimorphic projection patterning in Drosophila neurons? The 2nd 

Taiwan-Tohoku University Neuroscience Workshop for Young Scientists, The Miyagi-Zao 

Royal Hotel and Tohoku University, Miyagi. 2014.12.7-11. 

 

Kohatsu, S. and Yamamoto, D. Visualizing central neuron activities that mediate male courtship 

behavior in Drosophila. The 2nd Taiwan-Tohoku University Neuroscience Workshop for Young 

Scientists, The Miyagi-Zao Royal Hotel and Tohoku University, Miyagi. 2014.12.7-11. 

 

Hara, Y., Koganezawa, M., and Yamamoto, D. Functional characterization of the calcium 

channel in Drosophila embryonic muscles. The 2nd Taiwan-Tohoku University Neuroscience 

Workshop for Young Scientists, The Miyagi-Zao Royal Hotel and Tohoku University, Miyagi. 

2014.12.7-11. 

 

Tanaka, R., Ote, M., and Yamamoto, D. Targeted mutagenesiss of the fruitless gene in 

Drorophia subobscura by the CRISPR/Cas9 system.  The 2nd Taiwan-Tohoku University 

Neuroscience Workshop for Young Scientists, The Miyagi-Zao Royal Hotel and Tohoku 

University, Miyagi. 2014.12.7-11. 

 

Kato, T., Sato, K., and Yamamoto, D. A possible involvement of non-cell-autonomous 

mechanism in shaping sexually dimorphic neuronal structures. The 2nd Taiwan-Tohoku 

University Neuroscience Workshop for Young Scientists, The Miyagi-Zao Royal Hotel and 

Tohoku University, Miyagi. 2014.12.7-11. 

 

Higuchi, T., Kohatsu, S., and Yamamoto, D. Courtship on the treadmill: a case of Drosophila 

subobscura male. The 2nd Taiwan-Tohoku University Neuroscience Workshop for Young 

Scientists, The Miyagi-Zao Royal Hotel and Tohoku University, Miyagi. 2014.12.7-11. 
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田中良弥, 大手 学, 山元 大輔. Drosophila subobscuraにおけるCRISPR/Cas9システムを

用いたゲノム編集. ～種特異的な求愛行動を生み出す神経基盤の探索に向けて～. 第7

回Evo-devo青年の会. 国立遺伝学研究所, 三島市, 静岡県. 2014.10.11-12. 

 

Kimura, K., Sato, C., Koganezawa, M., and Yamamoto D. doublesex-expressing neurons 

controlling female reproductive behavior in Drosophila. 11th International Congress of 

Neuroethology (ICN). Sapporo, Japan. 2014.7.28-8.1. 

 

Koganezawa, M., and Yamamoto, D. Neural circuitry switching between courtship and 

aggression in Drosophila. 11th International Congress of Neuroethology (ICN). Sapporo, 

Japan 2014.7.28-8.1. 

 

Kohatsu, S. and Yamamoto D. Neural correlates of male courtship following revealed by in vivo 

functional imaging in Drosophila. 11th International Congress of Neuroethology (ICN). 

Sapporo, Japan 2014.7.28-8.1. 

 

平成 27年度  
 

Takayama, S. Self/non-self discrimination in plant self-incompatibility. 

Chulalongkorn University-NAIST Joint Symposium on Biological Sciences, Mar. 26, 

2015, Nara. 

 

Yasuda, S, Wada, Y, Kakizaki, T., Miura, E., Tarutani, Y., Suzuki, G., Watanabe, M., 

Takayama, S. Allelic variants of small RNA control dominance hierarchy among 

self-incompatibility alleles in Brassica rapa. International Syposium of Correlative 

Gene System "Establishing Next-Generation Genes", May 28, 2015, Nara. （主催） 

 

Kubo, K., Paape, T., Hatakeyama, M., Entani, T., Shimizu-Inatsugi, R., Shimizu, 

KK., Takayama, S. Diversification and evolution of self-incompatibility systems in 

plants. International Syposium of Correlative Gene System "Establishing 

Next-Generation Genes", May 28, 2015, Nara.  

 

 

Yasuda, S., Wada, Y., Kakizaki, T., Miura, E., Tarutani, Y., Shimoda, T., Takada, Y., 

Suzuki, G., Watanabe, M., Takayama, S. Trans-acting small RNA controlling the 

dominance hierarchy among self-incompatibility alleles in Brassica rapa. 

International Syposium of Correlative Gene System "Establishing Next-Generation 

Genes", May 28, 2015, Nara. 
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高山誠司．自家不和合性の分子機構．国立遺伝学研究所研究会「植物の生殖成長期の発

生を制御する分子機構」，2015年 11月 7日, 三島．（招待講演） 

 

和田七夕子、安田晋輔、柿崎智博、三浦栄子、樽谷芳明、高田美信、鈴木剛、渡辺正夫、高

山誠司．アブラナ科植物において低分子 RNA とその標的配列の多様性により複雑な階層的

優劣性が制御される．第 38 回日本分子生物学会年会・第 88 回日本生化学会大会

（BMB2015）、ワークショップ「進化エピジェネティクス：エピジェネティックな状態の次世代へ

の伝達から考える進化のしくみ」, 2015年 12月 2日, 神戸．（招待講演） 

 

久保健一、塚原麻伊、円谷徹之、村瀬浩司、高山誠司．ナス科植物ペチュニアの Cullin1 遺

伝子群の同定と、自家不和合性反応に関する機能解析．第38回日本分子生物学会年会・第

88回日本生化学会大会（BMB2015）, 2015年 12月 1日, 神戸． 

 

久保健一、塚原麻伊、円谷徹之、村瀬浩司、高山誠司．ナス科植物ペチュニアの Cullin1 遺

伝子群の同定と、自家不和合性反応に関する機能解析．第 57 回日本植物生理学会, 2016

年 3月 18-20日, 岩手． 

 

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, Sep. 9-12, 

2015, Beijing, China. 

 

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、

2015年 9月 24日、仙台. 

 

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、2015年 9月 25日、仙台. 

  

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、2015年 9月 26日、仙台. 

 

Tetsu Kinoshita, Mechanism of Hybridization Barrier in Plant Endosperm, 17th 

Annual Meeting of Society of Evolutionary Studies, Sep.21, 2015, Tokyo. 

 

大西孝幸、高松壮、及川和聡、猪俣拓也、田中啓介、古海弘康、倉田のり、小林久人、三ツ

井敏明、木下哲、イネのオルガネラゲノムのリシーケンス、日本育種学会第 128 回講演会、
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2015年 9月 11日、新潟. 

 

Asano, Y., Hayashi, A., Kubiura, M., Ishishita, S,, Hori, T,, Kimura, H,, Matsuda, Y., 

Fukagawa, T., Tada, M. Epigenetic reprogramming during chicken embryonic 

development. The 5th Asian Chromosome Colloquium (ACC5), Apr. 29, 2015, 

Bangkok, Thailand. 

 

Srikulnath, K., Matsubara, K., Uno, Y., Nishida, C., Matsuda, Y., Chromosome 

evolution in squamate reptiles: dynamics of macro- and microchromosomes. The 5th 

Asian Chromosome Colloquium (ACC5), Apr. 29, 2015, Bangkok, Thailand. 

 

Ishishita, S., Tatsumoto, S., Kinoshita, K., Nakano, M., Go, Y., Matsuda, Y. 

Transcriptome analysis of intergeneric avian hybrids. The 5th Asian Chromosome 

Colloquium (ACC5), Apr. 29, 2015, Bangkok, Thailand. 

 

Matsuda, Y. Molecular cytogenetic approach for comparative genomics in 

vertebrates. -Karyotype reorganization and sex chromosome evolution in tetrapods-. 

Plenary Lecture, The 5th Asian Chromosome Colloquium (ACC5), Apr. 29, 2015, 

Bangkok, Thailand. 

 

郷康広. ゲノムを通して我が身を知る〜ヒトとサルの間にあるもの〜．東北大学脳神経科学コ

アセミナー、2015年 5月 22日、仙台.（招待講演） 

 

Ishishita, S,, Tatsumoto, S., Kinoshita, K., Nakano, M., Asano, Y., Tada, M., Go, Y., 

Matsuda, Y. Transcriptome analysis of chicken-quail intergeneric F1 hybrids. 

International Syposium of Correlative Gene System "Establishing Next-Generation 

Genes", May 28, 2015, Nara. 

 

Uno, Y., Sasaki, C., Tsuboi, K., Ohishi, N., Shinohara, A., Koshimoto, C., Tsuchiya, 

K., Matsuda, Y. Genetic and epigenetic incompatibilities responsible for hybrid 

dysgenesis in Phodopus. International Syposium of Correlative Gene System 

"Establishing Next-Generation Genes", May 28, 2015, Nara. 

 

郷康広、Qian Li、Liu He、大石高生、鵜殿俊史、重信秀治、柿田明美、那波宏之、Philipp 

Khaitovich. ヒト脳と類人猿脳における時空間的比較トランスクリプトーム解析．NGS 現場の

回第 4回大会、2015年 7月 2日、つくば． 
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郷康広、Qian Li、Liu He、大石高生、鵜殿俊史、重信秀治、柿田明美、那波宏之、Philipp 

Khaitovich. ヒト脳と類人猿脳における時空間的比較トランスクリプトーム解析．第 31 回日本

霊長類学会大会、2015年 7月 19日、京都. 

 

宇野好宣、西田千鶴子、豊田敦、藤山秋佐夫、 岡部正隆、松田洋一．古代魚ポリプテルスの

比較染色体解析により明らかになった脊椎動物におけるマイクロ染色体の進化過程．日本進

化学会第 17回大会、2015年 8月 21日、東京． 

 

木下圭司、水谷 誠、秋山豊子、都築政起、松田洋一．ニワトリにおける白斑羽装変異パイド

(pi)とモトルド(mo)との関係ならびにその原因変異の同定．日本家禽学会 2015 年度秋季大

会、2015年 9月 10日、江別. 

 

布目三夫、中野幹治、只野亮、川原玲香、河野友宏、藤原哲、韮澤圭二郎、水谷誠、松田洋

一．マイクロサテライトDNAおよびmtDNAを用いた家禽ニホンウズラの由来に関する集団遺

伝学的解析．日本家禽学会 2015年度秋季大会、2015年 9月 10日、江別. 

 

中野幹治、堀内浩幸、松田洋一．ウズラ胚性幹細胞の樹立に関する研究．日本家禽学会

2015年度秋季大会、2015年 9月 10日、江別. 

 

石下聡、木下圭司、鈴木圭子、中野幹治、松田洋一．ニワトリとウズラの属間 F1 雑種の胚発

生と性比の解析．日本家禽学会 2015年度秋季大会、2015年 9月 10日、江別. 

 

秋山豊子、足立朋子、四宮愛、木下圭司、水谷誠、松田洋一．エンドセリン受容体 B2 の変異

はウコッケイの Fibromelanosis の発現を完全に抑制する．日本動物学会第 86 回大会、

2015年 9月 17日、新潟. 

 

郷康広、辰本将司、福多賢太郎、野口英樹、早川卓志、友永雅己、平井啓久、松沢哲郎、阿

形清和、藤山秋佐夫．チンパンジー親子トリオ全ゲノム解析による世代間直接変異率の推定

および構造変化の同定．日本遺伝学会第 87 回大会プレナリーワークショップ、2015 年 9 月

24日、仙台. 

 

石下聡、辰本将司、木下圭司、浅野有美、多田政子、郷康広、松田洋一．鳥類の種間雑種の

初期胚におけるトランスクリプトーム解析．日本遺伝学会第 87 回大会、2015 年 9 月 24 日、

仙台. 
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宇野好宣、西田千鶴子、豊田敦、藤山秋佐夫、岡部正隆、松田洋一．古代魚の比較染色体

マッピングによる脊椎動物のマイクロ染色体の進化過程の解析．日本遺伝学会第87回大会、

2015年 9月 24日、仙台. 

 

辰本将司、郷康広、Qian Li、Liu He、大石高生、鵜殿俊史、重信秀治、柿田明美、那波宏

之、Philipp Khaitovich. ヒト脳と類人猿脳における時空間的比較トランスクリプトーム解析．

日本遺伝学会第 87 回大会ワークショップ「ゲノムの進化と多様性研究の最前線」、2015 年 9

月 25日、仙台. 

 

Yasuhiro Go, Qian Li, Shoji Tatsumoto, Philipp Khaitovich. Spatiotemporal gene 

expression trajectory in the human and non-human ape brains. Cold Spring Harbor 

Symposium ~Behavior & Neurogenetics of Nonhuman Primates~, 2015年 11月 19

日, Cold Spring Harbor, USA. 

 

郷康広．ゲノムを通して我が身を知る〜ヒトとサルの間にあるもの〜．第 64回インシリコ・メガバ

ンク研究会（東北大学）、2015年 11月 24日、仙台. 

 

石下聡、辰本将司、木下圭司、浅野有美、多田政子、郷康広、松田洋一．鳥類の性染色体に

おけるエピジェネティックな遺伝子発現制御．第 38 回日本分子生物学会年会 第 88 回日本

生化学会大会合同大会ワークショップ「性染色体とエピジェネティクス」、2015 年 12 月 1 日、

神戸.  

 

鈴木厚、高橋秀治、宇野好宣、回淵修治、Jane Grimwood、松田洋一、伊藤道彦、Daniel 

Rokhsar、平良眞規．Xenopus laevis 全ゲノム解析：モデル両生類のゲノム進化における

TGF-betaシグナル伝達経路のユニークな変化とその生物学的意義．第 38回日本分子生物

学会年会 第 88回日本生化学会大会 合同大会、2015年 12月 1日、神戸. 

 

回淵修治、和田美加子、高橋秀治、宇野好宣、松田洋一、近藤真理子、福井彰雅、高橋信彦、

平良眞規、伊藤道彦．Xenopus laevis全ゲノム解析：アフリカツメガエルの性染色体とWおよ

び Z特異的領域の解析．第 38回日本分子生物学会年会 第 88回日本生化学会大会 合同

大会、2015年 12月 1日、神戸. 

 

高橋秀治、豊田敦、宇野好宣、黒木陽子、彦坂暁、原本悦和、田中利明、西城智仁、野口秀

樹、松田洋一、近藤真理子、藤山秋佐夫、上野直人、平良眞規、浅島誠．Xenopus laevis

全ゲノム解析：アフリカツメガエル nodal5 と nodal6 遺伝子クラスターについての解析．第 38

回日本分子生物学会年会 第 88 回日本生化学会大会 合同大会、2015 年 12 月 1 日、神
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戸. 

 

浅野有美、林礼佳、首浦武作志、石下聡、堀哲也、木村宏、松田洋一、深川竜郎、多田政子．

ニワトリにおけるゲノムワイドなエピジェネティクスプログラミング．第38回日本分子生物学会年

会 第 88回日本生化学会大会 合同大会、2015年 12月 3日、神戸. 

 

郷康広．マーモセットにおける精神・神経疾患関連遺伝子多様性解析．第 5 回日本マーモセ

ット研究会ワークショップ「マーモセットゲノム解析の展望」、2016年 1月 27日、東京. 

 

木下俊介、吉田英樹、氷上卓磨、平野恒、松岡信、上口（田中）美弥子、イネジベレリンシグナ

ル伝達における INDETERMINATE DOMAIN (IDD) family protein の機能解析, 第 37

回日本分子生物学会年会、平成 26年 11月、横浜. 

 

木下俊介、吉田英樹、氷上卓磨、平野恒、松岡信、上口（田中）美弥子、イネジベレリンシグナ

ル伝達における INDETERMINATE DOMAIN (IDD) family protein の機能解析。第 56

回日本植物生理学会年会、平成 27年 3月、東京. 

 

上口（田中）美弥子、田中純夢、矢野憲司、安益公一郎、竹原清日、中嶋正敏、松岡信、

Molecular function of phytohormone GAs in reproductive processes. 第 56回日本植

物生理学会年会、平成 27年 3月、東京. 

 

Suwabe, K., Current progress of the pollination biology research. KSM spring 

meeting, KSM-ICWG-GSP joint clubroot symposium & Scientific seminar, May 

15-16, 2015, Daejeon and Suncheon, Korea. (invited) 

 

Watanabe, M., History of self-incompatibility research in Brassica species 

-especially Tohoku University Hinata's laboratory works-. Topic seminor in GSP on 

Sunchon University, Jan. 4, 2016, Sunchon, Korea. (invited) 

 

Suzuki, G., Matsuba, A., Yamamoto, M. and Mukai, Y., Orchid BAC libraries for 

molecular cytogenetic research. 5th Asian Chromosome Colloquium, Apr. 29, 2015, 

Bangkok. 

 

Gangeng, Suzuki, G. and Mukai, Y., Subgenome-specific BAC clones in allopolyploid 

Nicotiana tabacum. 5th Asian Chromosome Colloquium, Apr. 29-May 1, 2015, 

Bangkok. 
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Matsushima, M., Morimoto, H., Hikota, Y., Yano, K., Shimizu, K. K., Takayama, S., 

Suzuki, G., Watanabe, M. and Suwabe, K., Transcriptional changes during 

pollination in  Arabidopsis thaliana. International Syposium of Correlative Gene 

System "Establishing Next-Generation Genes", May 28-29, 2015, Nara. 

 

Kobayashi, M., Takano, T., Aya, K., Yano, K., Futagoishi, R., Niimi, T., Suwabe, K., 

Watanabe, M., Suzuki, G., Fujiwara, T., Matsuoka, M. and Yano, K., Current 

solutions and pipelines for high-throughput sequencing data analysis. International 

Syposium of Correlative Gene System "Establishing Next-Generation Genes", May 

28-29, 2015, Nara. 

 

Kudo, T., Takano, T., Ohyanagi, H., Terashima, S., Kanno, M., Saito, M., Matsuda, 

N., Kobayashi, M., Ozaki, S., Sasaki, Y., Asano, S., Yokoyama, K., Aya, K., Suwabe, 

K., Suzuki, G., Watanabe, M., Matsuoka, M. and Yano, K., Data mining with Plant 

Omics Data Center reveals conserved gene expression networks of molecular 

chaperone and protein disulfide isomerase genes in different organs. International 

Syposium of Correlative Gene System "Establishing Next-Generation Genes", May 

28, 2015, Nara. 

 

Terashima, S., Takano, T., Ohyanagi, H.,, Kubo, T., Kanno, M., Saito, M., Matsuda, 

N., Kobayashi, M., Ozaki, S., Sasaki, Y., Asano, S., Yokoyama, Aya, K., Suwabe, K., 

Suzuki, G., Watanabe, M., Matsuoka, M. and Yano, K., Plant Omics Data Center: an 

integrated web repository for interspecies gene expression networks with 

NLP-based curation. International Syposium of Correlative Gene System 

"Establishing Next-Generation Genes", May 28, 2015, Nara. 

 

Watanabe, M., Self-incompatibility and genetic diversity of genus Brassica. The 

Japan-China workshop on the interdiciplinary researches about Brassica crops, 

July 2, 2015, Xi-An, China. (invited) 

 

Morimoto, H., C. Arakawa, M. Matsushima, G. Suzuki, M. Watanabe, K. Suwabe, 

The pollen-expressed cysteine rich peptide CR3 involves in pollen germination and 

pollen tube growth. the 26th International Conference on Arabidopsis Research, 

July 5-9, 2015, Paris, France. 
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Matsushima, M., H. Morimoto, Y. Hikota, K. Okumura, K. Yano, K.K. Shimizu, S. 

Takayama, G. Suzuki, M. Watanabe, K. Suwabe, Revival of self-incompatibility in 

Arabidposis thaliana. the 26th International Conference on Arabidopsis Research, 

July 5-9, 2015, Paris, France. 

 

寺島伸, 高野智之, 工藤徹, 菅野真麻, 齋藤美沙, 松田典子, 浅野さとみ, 尾崎崇一, 

佐々木陽平, 小林正明, 横山幸治, 諏訪部圭太, 鈴木剛, 渡辺正夫, 松岡信, 大柳一, 矢

野健太郎, 複数植物種の遺伝子発現ネットワーク情報と高信頼度機能アノテーション情報を

搭載したWebデータベース PODC, 日本育種学会第 128回講演会, Sep. 11-12, 2015, 新

潟. 

 

林正明, 横山幸治, 諏訪部圭太, 鈴木剛, 渡辺正夫, 松岡信, 大柳一, 矢野健太郎，複数

植物種の遺伝子発現ネットワーク情報と高信頼度アノテーション情報を搭載した Web データ

ベース PODC、第 12回日本ナス科コンソシアム年会、2015年 10月 25日、名古屋. 

 

武田征士, 落合功輝, 坂園聡美, 渡辺正夫, 諏訪部圭太, シロイヌナズナ雌しべの柱頭毛

は周囲の湿度を感じて開花後に伸長する、第 57 回日本植物生理学会年会、2016 年 3 月

18-20日、盛岡. 

 

Morimoto, H., Arakawa, C., Egusa, W., Masuko-Suzuki, H., Matsushima, M., 

Suzuki, G., Watanabe, M., Suwabe, K., Functional analysis of pollen-expressed 

cysteine-rich protein CR3、第57回日本植物生理学会年会、2016年3月18-20日、盛岡. 

 

Takahashi, A., Nucleotide polymorphism and physiological diversity underlying 

pigmentation variation in Drosophila melanogaster. Symposium "Melanism" at 

2015 Meeting of the European Society of Evolutionary Biology, Aug. 14, 2015, 

Lausanne, Switzerland. 

 

Osada, N., Miyagi, R., Takahashi, A. Quantification of cis-regulatory variation in 

Drosophila melanogaster. International Syposium of Correlative Gene System 

"Establishing Next-Generation Genes", May 28, 2015, Nara. 

 

Miyagi, R., Osada, N., Takahashi, A. Complex cis-regulatory polymorphisms in 

ebony and tan underlying standing pigmentation variation in Drosophila 

melanogaster. International Syposium of Correlative Gene System "Establishing 

Next-Generation Genes", May 28, 2015, Nara. 
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宮城竜太郎、長田直樹、高橋文、ショウジョウバエ自然集団における体色多型を生み出すメラ

ニン合成遺伝子群の cis発現量解、日本進化学会第 17回大会、2015年 8月 20日、東京. 

 

秋山礼良、宮城竜太郎、高橋文、キイロショウジョウバエ種内体色変異の適応的意義と関与す

る分子機構の解明、日本進化学会第 17回大会、2015年 8月 20日、東京. 

 

秋山礼良、宮城竜太郎、高橋文、キイロショウジョウバエ種内体色変異の適応的意義と関与す

る分子機構の解明、日本遺伝学会第87回大会、2015年9月26日、仙台. 

 

長田直樹、Hettiarachchi Nilmini、Babarinde Isaac Adeyemi、斎藤成也、Blancher 

Antoine、モーリシャス島産カニクイザルの全ゲノムシークエンス解析、第31回日本霊長類学

会大会、2015年7月19日、京都. 

 

長田直樹、ボトルネックがゲノムに与える現象の解析：モーリシャス産カニクイザルを例に、遺

伝研研究集会「ビッグデータ時代の分子進化」、2015年 6月 26日、三島. 

 

長田直樹、Genetic architecture of gene expression variation in fruit flies. 日独先端

科学シンポジウム、2015年 10月 3日、京都. 

 

Ryohei Terauchi, Interaction between rice NLR Pik and Magnaporthe oryzae 

effector AVR-Pik”, NLR Biology in Plants and Animals, Workshop at Schloss 

Ringbert in Bavaria, May 3-6, 2015, Germany. 

 

古田芳一、今野武津子、大崎敬子、米澤英雄、神谷茂、小林一三、ピロリ菌の病原因子はな

ぜあるのか？ 小児を含む家族間感染株の全ゲノム配列比較から、第 21 回日本ヘリコバクタ

ー学会学術集会シンポジウム「細菌・宿主クロストークの多様性」、2015 年 6 月 26-27 日、神

戸. 

 

矢野大和、特定のエピゲノム状態がピロリ菌ストレス耐性を支配する、第 21 回日本ヘリコバク

ター学会学術集会ワークショップ「ヘリコバクター基礎研究の新たな展開」、2015 年 6 月

26-27日、神戸. 

 

小林一三、エピジェネティックスに基づく進化」の細菌での検証、日本進化学会第 17 回大会

シンポジウム「進化研究の最先端：病原体を対象として」、2015年 8月 20日～23日、東京. 
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小島健司、小林一三、塩基切り出し型制限酵素修飾酵素系の進化と人類移動史、日本進化

学会第 17回大会、2015年 8月 20日～23日、東京. 

 

矢野大和、Zobaidul M. Alam、林原絵美子、古田芳一、鈴木穣、菅野純夫、柴山恵吾、小

林一三、ピロリ菌の適応形質を支配する DNA メチル化ネットワークの発見、日本進化学会第

17回大会、2015年 8月 20日～23日、東京. 

 

Masaki Fukuyo, Toshiaki Nakano, Kenji K. Kojima, Yingbiao Zhang, Yoshikazu 

Furuta, Ken Ishikawa, Miki Watanabe-Matsui, Hirokazu Yano, Takeshi Hamakawa, 

Hiroshi Ide and Ichizo Kobayashi、塩基切り出し型制限酵素という驚き、日本進化学会第

17回大会、2015年 8月 20日～23日、東京. 

 

Koji Yahara, Xavier Didelot, M. Azim Ansari, Samuel K. Sheppard and Daniel 

Falush. Efficient inference of recombination hot regions in bacterial genomes、日本

進化学会第 17回大会、2015年 8月 20日～23日、東京. 

 

小島健司、小林一三、塩基切り出し型制限酵素修飾酵素系の進化と人類移動史、日本進化

学会第 17回大会、2015年 8月 20日～23日、東京. 

 

Hirokazu Yano, Yoshikazu Furuta, Zobaidul M. Alam, Emiko Rimbara, Hiroe 

Namba-Fukuyo, Tomoko Shibata, Tomoaki Nishiyama, Shuji Shigenobu, Mitsuyasu 

Hasebe,Yutaka Suzuki, Sumio Sugano, Keigo Shibayama, Ichizo Kobayashi, 

Adaptive evolutionand ever metamorphosing DNA methylation systems, 7th NEB 

Meeting on DNA Restriction and Modification、2015年 8月 24-29日, グダンスク、ポー

ランド.（招待講演） 

 

Masaki Fukuyo, Toshiaki Nakano, Kenji K. Kojima, Yingbiao Zhang, Yoshikazu 

Furuta, Ken Ishikawa, Miki Watanabe-Matsui, Hirokazu Yano, Takeshi Hamakawa, 

Hiroshi Ide and Ichizo Kobayashi, Restriction enzyme with base excision and 

abasic-site cleavage activities, 7th NEB Meeting on DNA Restriction and 

Modification、2015年 8月 24-29日, グダンスク、ポーランド. 

 

小林一三、林庚澤、古田芳一、中井謙太、リボソームRNAと翻訳開始機構の変貌、日本遺伝

学会第 87回大会、2015年 9月 24-26日、仙台. 

 

矢野大和、古田芳一、Zobaidul Alam、林原絵美子、柴田朋子、鈴木穣、菅野純夫、重信秀
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治、長谷部光泰、小林一三、日本遺伝学会第 87回大会、2015年 9月 24-26日、仙台. 

 

小林一三、認識配列を変換するDNAメチル化系によるエピゲノム育種、農林水産・食品産業

科学技術研究推進事業研究成果発表会、2015年 10月 13日, 東京. 

 

小林一三、塩基切り出し型制限酵素という驚き、第 23 回 DNA 複製・組換え・修復ワークショ

ップ、2015年 10月 19-21日、焼津. 

 

Koji Yahara, Xavier Didelot, M. Azim Ansari, Samuel K. Sheppard and Daniel 

Falush. Efficient inference of recombination hot regions in bacterial genomes. 

Conference to celebrate the opening of our new MRC CLIMB centre “What can we 
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methyltransferases behind the adaptive phenotype in Helicobacter pylori, 第 38回

日本分子生物学会年会 第 88 回日本生化学会大会 合同大会（BMB2015）、2015 年 12
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Ichizo Kobayashi, Genome/Epigenome Dynamics in Bacterial Evolution, National 
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International Symposium on Molecular Plant Pathology, 2015年 7月 28日, 北京.（招

待講演） 

 

Kawano, Y., and Shimamoto, K. Elucidation of mechanisms of small GTPase 

OsRac1 activation by R protein Pit through OsSPIKE1, 第 57回 日本植物生理学会

年会, 2015年 3月 15日、東京. 

 

佐渡敬、酒田祐佳、尼川裕子、保木裕子、深川達郎、佐々木裕之、マウス着床前胚における

Xistの差次的発現、日本遺伝学会第 8７回仙台大会、2015年 9月 23日、仙台. 
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(Plant Omics Data Center) を用いた環境応答遺伝子の解析事例、第 33回日本植物細胞

分子生物学会、2015年 8月 10-12日, 東京. 
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(JSOL)年会、2015年 9月 4-5日, 川崎. 

 

松田(今井)典子、菅野真麻、齋藤美沙、寺島伸、矢野健太郎、PODCにおける高信頼度機
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140 
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健太郎、高精度なシス配列予測ツール"COMET"の開発およびその活用法、日本育種学会

第 128回講演会、第 57回シンポジウム、2015年 9月 11-12日, 新潟. 
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Akira Tanave, Aki Takahashi, Kenta Sumiyama, and Tsuyoshi Koide，Higher 

expression of Adcyap1 gene is associated with altered behavioral and prolonged 

physiological responses to stress in wild-derived MSM mice, 29th Annual 
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スポーター遺伝子群の同定、日本蚕糸学会中部支部第 71回・東海支部第 67回大会、2015
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Ueda, Live imaging of the intracellular dynamics during the zygote polarization in 

Arabidopsis, The 24th IASPRR conference (Plant Reproduction 2016), Mar. 18-23, 

2016, Tucson, USA.  
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植田美那子，木全祐資，栗原大輔，山田朋美，南保正和，大川（西脇） 妙子，桑田啓子，梅

田正明，東山哲也, シロイヌナズナ受精卵のイメージングとケミカルスクリーニング：細胞極性
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田中幹子, 鬼丸洸. 脊椎動物が体壁に対鰭を獲得するまでの長い道のり. 生物科学 63: 

166-174 (2012).  
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研究成果による産業財産権の出願・取得状況 

 

服部雅之, 玉田洋介, 村田隆, 亀井保博, 長谷部光泰, 早野裕, 大屋真, 出願特許「補償

光学系及び光学装置」、平成 25 年 9 月 20 日、出願番号「特願 2013-195943」 

 

PCT 特許出願：服部雅之, 玉田洋介, 村田隆, 亀井保博, 長谷部光泰, 早野裕, 大屋真 

(2014)「補償光学系及び光学装置」、平成 26年 9月 19日、出願番号「PCT/JP2014/074837」 

 

研究成果 

 

概要 

 平成 23年度〜平成 27年度科学研究費助成事業、新学術領域研究「ゲノム・遺伝子相

関-新しい遺伝学分野の創成-」では、ポストゲノム時代の新しい遺伝学分野を先導する

ため、動植物、微生物を問わず、最先端の遺伝学研究を担う研究者が集い新たなパラダ

イムを求めて研究領域が発足した。本研究領域発足当時は、扱いやすいゲノムを持つモ

デル生物研究が最盛期を迎え、より多くの生物のゲノム配列情報が大量に取得できる環

境が整いつつあった。さらには、ゲノム解読技術の進歩により、自然界の生物集団は多

様なゲノムとエピゲノム構成を持つことも具体的に明らかになりつつあった。そのよう

な中、本新学術領域では、生物種を問わず個々のゲノムとゲノムが相互作用する局面に

焦点をあて、遺伝的な協調やコンフリクトなどのゲノム・遺伝子相関の中心概念を分子

機構、ゲノムに残る「痕跡」を明らかにすることにより、新たな学術領域の創成を目指

した。 

 以下には、上記申請時の研究目的・研究実施計画に沿った新学術領域研究としての研

究成果、ならびに当初予定していなかった成果などを計画班員、主要な公募班員の別に

記載した。本領域では、ゲノム・遺伝子相関の実体解明、比較を通じて、多様な生物種

の個々の現象に含まれる共通項、共通原理を明らかにした。5年間の研究期間を通じて、

従来の遺伝学では説明できない複雑な生命現象の多くが、驚くほど巧妙なゲノムの戦略

によって、すなわち遺伝子重複、染色体変化や染色体倍加、シス変異、遺伝子機能の多

様化、エピジェネティック制御といった「ゲノム・遺伝子相関」の共通項によって説明

可能であることを領域として提唱した。また、研究成果を広く国民に向けて発信する方

針から、メディアに取り上げられた主要なトピックスに関しても記載した。 
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新学術領域研究としての研究成果 

 

・自家不和合性における自己認識と非自己認識システム機構の解明と進化【高山班】 

 アブラナ科植物では同一 Sハプロタイプ上の花粉因子 SP11と雌ずい因子 SRKの相互

作用を介してで自己を認識し、雌ずいの細胞にグルタミン酸受容体を介した Ca2+流入が

起き(Nature Plants, 2015a)、花粉への小胞輸送を介した Ca2+供給が阻害されることを明

らかにした(Plant Cell, 2014)。一方、ナス科植物では、各 S ハプロタイプにコードされ

た 18 種類の花粉因子 SLFs を用いて毒性のある非自己の雌ずい因子 S-RNase を全て認

識・解毒し、受精を促進していることを明らかにした(Nature Plants, 2015b)。なお、自

己認識システムでは花粉因子と雌ずい因子が S ハプロタイプ間で組み換わることなく

共進化し両者は鏡像の Balancing selection 型の進化の痕跡を残すのに対し、非自己認識

システムでは花粉因子遺伝子が S ハプ

ロタイプ間で組換えを起こし、

Selective sweep 型の進化の痕跡を残す

ことを明らかにした(Nature Plants, 

2017)。 

 

・ミトコンドリアに端を発する DNA

脱メチル化の機構【木下班】 

 インプリント遺伝子の発現を指標に、

複数の DNA 脱メチル化の変異体を解

析し、ミトコンドリアに端を発する細

胞質の Fe-S クラスター生合成経路が

DNA 脱メチル化酵素の活性発現に必

要であることを明らかにした(New Phytol., 2013, Proc. Natl. Acad. Sci. USA, 2014)。 

 

・DNA 脱メチル化とヒストンシャペロンの関係を解明 【木下班, 高山班共同研究】 

 インプリント遺伝子の制御異常変異体から FACT ヒストンシャペロンが中央細胞特

異的な DNA 脱メチル化に関与していることが明らかとなった。生殖器官の中から、中

央細胞をインタクトで単離することに両班は共同して研究を進めた（Dev. Cell, 2011） 

 

・ゲノム重複後に起きたゲノム進化の過程を倍数体ツメガエルで解明【松田班】 

 異質四倍体種のアフリカツメガエル（Xenopus laevis）の染色体に大量の cDNA と BAC

クローンをマッピングし、ゲノム配列情報と統合してゲノム地図を作製することにより、

同祖染色体とその起源を識別した（Heredity, 2013; Cytogenet. Cell Genet., 2015）。更に、
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二倍体種（X. tropicalis）ゲノムとの比較によって異質四倍体化にともなう遺伝子機能の

多様化や遺伝子喪失パターンを解明した。 

 

・異質 4倍体のアフリカツメガエルのゲノム配列を決定【松田班】 

 国際共同研究を主導して、モデル生物として親しまれている異質 4 倍体のアフリカツ

メガエルのゲノム配列を決定した(Nature, 2016)。この国際ゲノムプロジェクトでは、

松田班が整備していたネッタイツメガエルやアフリカツメガエルのゲノム地図が必要

不可欠であった。 

 

・アブラナ科の乳頭細胞遺伝子発現アトラスを構築〜ゲノム遺伝子相関の解析基盤を整

備〜【鈴木班,高山班、矢野班共同研究】 

 レーザーマイクロダイセクションと次世代シーケンサーを組み合わせた単一細胞特

異的な遺伝子発現解析法を確立した。本方法を用いてオス側花粉とメス側の雌蕊が相互

作用する、乳頭細胞に限定した高精度遺伝子情報リストを構築し、さらにインフォマテ

ィクスを駆使してデータベースを整備した。本データベースは、ゲノム遺伝子相関の共

通原理抽出のための解析基盤なった（Plant Cell Physiol., 2013, 2015） 

 

・染色体の融合や分離を引き起こす進化の原

動力を解明【北野班】 

 染色体構造の変化は、近縁種間での表現型

の多様性や生殖隔離を引き起こす。まず、性

染色体の構造変化について概観したのち

（PLoS Biol., 2014）、脊椎動物における構造

転換率とその理論基盤を報告した（PLoS 

Genet, 2015; Evolution, 2012）。また、性染色

体の構造変化が遺伝子進化に与える影響につ

いて、ネオ性染色体を持つ極東アジア固有種

のニホンイトヨの全ゲノムを解読することで 

解明した（PLoS Genet, 2014）。遺伝子重複がヒトの病気や環境適応に与える影響につ

いても報告した（Nature Commun., 2013; Proc. Natl. Acad. Sci. USA, 2012, 2014）。特に、

全ゲノム重複の進化的重要性に関しては、NHK サイエンス zero で紹介された(2015 年

7 月 26 日放送)。 

 

・植物ホルモンジベレリンの起源を解明【松岡班,矢野班共同研究】 

 進化的に重要な位置をしめる真性シダ植物カニクサを用い、植物ホルモンジベレリン

の起源を調べたところ、カニクサではジベレリンの前駆体アンセリジオーゲンが前葉体
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から性フェロモン様に放出され、オスの造卵器に取り込まれた後にジベレリンへ変換さ

れ、ジベレリン受容システムによりシグナル伝達がなされていることが明らかとなった

(Science, 2014)。このことは、植物進化の過程ですでに存在している遺伝子群を用いて、

遺伝子重複による新機能獲得などのゲノム遺伝子相関を駆使して、異なる生命現象を支

える分子機構を構築してきていることを強く示唆している。 

 

・植物ホルモンジベレリン受容システムの植物進化過程での変遷の解明【松岡班】 

 被子植物では、ジベレリン受容システムの下流に共通の転写因子（GAMYB）が存在

しており、生殖過程では花粉形成に働く。コケ植物の胞子形成過程ではジベレリン受容

システムは存在しないが、下流の転写因子 GAMYB の系は保存されていた。一方、シ

ダ植物では、ジベレリン受容システム、下流の転写因子系の両方が被子植物の系と一致

していた（Nature Commun., 2011）。 

 

・Amp-seq を用いた新たな実験手法によりシス制御領域の進化過程を解明【高橋班】 

 標準系統とかけ合わせ、F1個体のアンプリコンシークエンスを行うという新たな手法

により、ショウジョウバエのメラニン合成系（ドーパミン代謝系）遺伝子群のシス因子

により制御された遺伝子発現量の定量解析を行った。その結果、これまで種間のシス遺

伝子発現制御配列の進化モデルになってきた、モジュール型エンハンサーによるシンプ

ルな進化様式とは対照的な種内変異の複雑さが明らかとなった(Mol. Ecol., 2015)。 

 

・MutMap 法の確立と改良 〜ゲノム遺伝子相関の解析システム基盤を構築〜【寺内班】 

 寺内班では、次世代シーケンサーの解析システム基盤の整備に尽力した。様々なタイ

プの原因遺伝子の同定に活用できる MutMap 法を確立し研究展開するとともに、班員に

ワークショップを通じて情報共有、技術提供した。MutMap 法の改良にも尽力するとと

もに、イネの育種を加速することにも活用した（Nature Biotech., 2012, 2104） 

 

・哺乳類の中で進化した新たな性決定遺伝子領域の同定【黒岩班】 

多くの脊椎動物で雄の性決定を行う SRY 遺伝子をもたないアマミトゲネズミのゲノム

配列を決定し、de novo アセンブリ解析を行った。雌雄間ゲノムの比較により、哺乳類

の中で進化した新しい性決定領域の候補を選定した。本研究は、科学テレビ番組「ガリ

レオ X」（BS フジ）にて性決定のミステリーという形で紹介された(2015 年放送)。 

 

・ショウジョウバエの卵巣幹細胞の増殖をオン‐オフするスイッチ機構を解明【山元班】 

 チロシンキナーゼ Btk29A が、卵巣の二次生殖幹細胞のニッチを構成する体細胞で β-

カテニンのチロシンリン酸化を介して piwi の転写を促進し、幹細胞の増殖を抑制する
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という仕組みが明らかとなった(Science, 2014)。幹細胞に"外"から働きかけて増殖を止め

させる仕組みの実像に迫る大きな一歩として評価され、多数のメディア(朝日新聞、毎

日新聞、河北新報、日経プレスリリース、QLifePro, Yahoo News)で取り上げられた。 

 

・エピゲノム情報が、遺伝と進化の重要な単位であることを実証【小林班】 

 ピロリ菌 5 株について、ゲノム全域でメチル化塩基を一塩基の分解能で検出した。そ

の結果、メチル化の配列特異性を担う遺伝子が、遺伝子内ドメイン配列移動(DoMo)と

いう再編機構によって、メチル化配列を切り替えていること、さらに、メチル化配列特

異性遺伝子の有無が遺伝子発現に影響することを明らかにした(PLoS Genet., 2014)。ま

た、メチル化標的の塩基を切り出す新しい型の制限酵素を発見した(Nature Commun., 

2014)。 

 

・レトロトランスポゾン由来 DNA の多様な役割を解明【小野班】 

 ジャンク DNA と考えられていたレトロトランスポゾン由来遺伝子が、胎盤形成に重

要な役割を果たすことが、班員らの研究により明らかとなっていたが、更にレトロトラ

ンスポゾン由来遺伝子の一つである Sirh11/Zcchc16 が、脳での認知機能にも関わってい

ることが、初めて明らかになった（PLoS Genet., 2015）。また、レトロトランスポゾン

由来配列は、DNA 二本鎖切断の修復に使われていることも明らかとなり、哺乳類の進

化過程で重要な役割を果たしてきた様子が明らかとなった(Scientific Rep., 2015)。本研

究は、NHK スペシャル「生命大躍進」第２集「こうしてが”母の愛”産まれた」として

特集が組まれた(2015 年放送)。 

 

・国際共同研究チームに参加しシーラカンスゲノムを解読【隅山班】 

 アフリカシーラカンス（Latimeria chalumnae）のゲノム塩基配列を解読し、分子系統

解析からシーラカンスよりハイギョの方が四足類に近いことを示した。国際研究チーム

の中で隅山班は HoxA 遺伝子群エンハンサーの機能解析を行い、鰭から肢への変化や、

胚体外組織（胎盤）の出現に関与するエンハンサーの進化が、四足類への進化に重要な

役割を果たしたことを明らかにした(Nature, 2013)。 

 

・マウス亜種間の生殖的隔離の原因となるメカニズムを解明【岡班】 

 共通祖先から 50〜100 万年前に分かれた 2 種類のマウス亜種をもちいて、亜種間交配

における生殖能力低下の原因が X 染色体上の生殖関連遺伝子の発現異常によることを

突き止めた。また、この発現異常では、亜種間で転写調節因子などのトランス因子とシ

ス調節領域の間に起きた遺伝的不適合であることを明らかにし、ゲノム・遺伝子相関の

共通機構の抽出に寄与した(PLoS Genet., 2014)。 
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・植物の特徴である「世相の交代」過程を解明【玉田班】 

 コケ植物用い、n 世代と 2n 世代への転換点、卵細胞、受精卵でおこるエピジェネテ

ィックリプログラミングをライブイメージング解析により明らかにした。また鍵となる

KNOX2 転写因子を同定した（Science, 2013）。エピゲノム情報、遺伝子発現、ライブイ

メージングを融合させた挑戦的アプローチを展開（金岡班との共同研究）。顕微鏡技術

に関して、天体観測で行われている、光学系の揺らぎを解消するシステム（補償光学）

を導入し、細胞内小器官ごとの屈折率の違いから細胞像が乱れる現象を解消し、顕微鏡

の解像度を格段に向上させた。これらの研究により、核相と遺伝子発現・発生プログラ

ムの相関というゲノム・遺伝子相関の共通原理の抽出に貢献した。 

 

・多精受精による胚発生過程を人為的に再現【岡本班】 

 被子植物では哺乳動物と異なり倍数性進化がしばしばみられえるが、この分子メカニ

ズムの多くは不明である。岡本班では、イネの in vitro 受精系を用いて、単離した卵と

精細胞の比率を変えて受精させる多精受精のシステムを構築した。その結果、多精受精

した卵細胞は、正常な胚発生を介して植物体を形成できることが明らかとなった。この

結果から、減数分裂異常により減数分裂を回避した倍数性の配偶子間の受精以外にも、

多精受精の仕組みが植物倍数性進化に寄与しうることが浮かび上がってきた（Plant 

Physiol., 2016）。 

 

・花成ホルモンフロリゲンの多機能性の分子基盤を解明、トランスポゾンを抑制する新

機能を有することを発見【辻班】 

 フロリゲン（正体は FT タンパク質）は「フロリゲン複合体」を形成して花芽分化を

協力に誘導するが、複合体の転写因子サブユニット部分を交換することで、分子（枝分

かれ）の促進等の多機能性を発揮することを発見した(Plant J., 2015)。このことは、「フ

ロリゲン複合体」の転写因子サブユニットのモジュールを入れ替えることにより、様々

な下流の標的遺伝子を制御しうることを意味しており、ゲノム遺伝子相関、新機能獲得

のモデルとなった。また、フロリゲンが花芽分化の開始時にトランスポゾンのサイレン

シングを誘導することを発見した(Proc. Natl. Acad. Sci. USA, 2015)。本研究により明ら

かになった「フロリゲン複合体」の機能は、高校生物の教科書（新課程版）に取り上げ

られている。 

 

 


