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研究組織（令和５年６月末現在。ただし完了又は廃止した研究課題は完了・廃止時現在。） 

 

１ 総括班及び総括班以外の計画研究 

研究 

項目[1] 

課題番号 

研究課題名 

研究代表者 

氏名 
所属研究機関・部局・職 人数[2] 

001 
総 

20H05905 
不均一環境変動に対する植物のレジリ
エンスを支える多層的情報統御の分子
機構 

松下 智直 京都大学・理学研究科・教授 15 

002 
計 

20H05906 
植物の不均一環境変動へのレジリエン
スを支える転写開始点制御機構 

松下 智直 京都大学・理学研究科・教授 6 

003 
計 

20H05907 
長距離シグナリングを介した不均一環
境変動への適応機構 

松林 嘉克 名古屋大学・理学研究科・教
授 1 

004 
計 

20H5908 
複合的な不均一環境における根粒共生
を介した窒素栄養獲得の統御機構 

壽崎 拓哉 筑波大学・生命環境系・准教
授 1 

005 
計 

20H5909 
不均一土壌環境に応答した寄生植物の
感染統御機構 

吉田 聡子 奈良先端科学技術大学院大
学・教授 2 

006 
計 

20H05910 
不規則な環境変動に応答した気孔開度
と花成の制御機構 

木下 俊則 名古屋大学・理学研究科 
(WPI)・教授 3 

007 
計 

20H05911 
植物の環境レジリエンスを支える傷害
修復機構 

杉本 慶子 
理化学研究所・環境資源科学
研究センター・チームリーダ
ー 

2 

008 
計 

20H05912 
土相・水相・気相の三相をまたぐ不規
則な環境変動に対するレジリエンス機
構 

芦苅 基行 
名古屋大学・生物機能開発利

用研究センター・教授 
3 

009 
計 

20H05913 
植物の不均一環境変動への応答を支え
る多層的エピゲノム制御機構 

佐瀬 英俊 
沖縄科学技術大学院大学・植

物エピジェネティクスユニ

ット・教授 
2 

総括班及び総括班以外の計画研究 計 ９ 件（廃止を含む） 

[1] 総：総括班、計：総括班以外の計画研究 
[2] 研究代表者及び研究分担者の人数（辞退又は削除した者を除く。） 
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２ 総括班及び総括班以外の計画研究の研究代表者・研究分担者 

 

研究項目：001 総括班 

研究課題名：不均一環境変動に対する植物のレジリエンスを支える多層的情報統御の分子機構 

代表／

分担 
研究者氏名 所属研究機関・部局・職 役割分担 

代表 松下 智直 
京都大学・理学研究科・教

授 
研究統括（研究支援センター代表兼務） 

分担 松林 嘉克 
名古屋大学・理学研究科・

教授 
研究方針策定（研究支援センター質量分析部門兼務） 

分担 壽崎 拓哉 
筑波大学・生命環境系・准

教授 
広報 

分担 吉田 聡子 
奈良先端科学技術大学院大

学・教授 
若手海外派遣支援 

分担 木下 俊則 
名古屋大学・理学研究科 
(WPI)・教授 

領域事務 

分担 杉本 慶子 

理化学研究所・環境資源科

学研究センター・チームリ

ーダー 

国際ワークショップ企画 

分担 芦苅 基行 
名古屋大学・生物機能開発

利用研究センター・教授 
若手育成支援 

分担 佐瀬 英俊 
沖縄科学技術大学院大学・

植物エピジェネティクスユ

ニット・教授 
企画調整 

分担 打田 直行 
名古屋大学・遺伝子実験施

設・教授 
領域内連携支援 

分担 関 真秀 
東京大学・大学院新領域創

成科学研究科・特任准教授 
TSS シークエンス部門 

分担 花田 耕介 
九州工業大学・大学院情報

工学研究院・教授 
TSS シークエンス部門 

分担 鈴木 孝征 
中部大学・応用生物学部・

教授 
次世代シークエンス部門 

分担 稲垣 宗一 
東京大学・大学院理学系研

究科・准教授 
エピゲノム解析部門 

分担 多田 安臣 
名古屋大学・遺伝子実験施

設・教授 
網羅的タンパク質相互作用解析部門 

分担 

 

児玉 豊 

宇都宮大学・バイオサイエ

ンス教育研究センター・教

授 
イメージング部門 

合計 １５ 名 
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研究項目：002 計画研究 

研究課題名：植物の不均一環境変動へのレジリエンスを支える転写開始点制御機構 

代表／

分担 
研究者氏名 所属研究機関・部局・職 役割分担 

代表 松下 智直 京都大学・理学研究科・教授 研究統括 

分担 関根 俊一 
理化学研究所・生命機能科

学研究センター・チームリ

ーダー 

研究分担 

分担 多田 安臣 
名古屋大学・遺伝子実験施

設・教授 
研究分担 

分担 花田 耕介 
九州工業大学・大学院情報

工学研究院・教授 
研究分担 

分担 鈴木 孝征 
中部大学・応用生物学部・教

授 
研究分担 

分担 関 真秀 
東京大学・大学院新領域創

成科学研究科・特任准教授 
研究分担 

合計 ６ 名 

 

研究項目：003 計画研究 

研究課題名：長距離シグナリングを介した不均一環境変動への適応機構 

代表／

分担 
研究者氏名 所属研究機関・部局・職 役割分担 

代表 松林 嘉克 
名古屋大学・理学研究科・教

授 
研究統括 

合計 １ 名 

 

研究項目：004 計画研究 

研究課題名：複合的な不均一環境における根粒共生を介した窒素栄養獲得の統御機構 

代表／

分担 
研究者氏名 所属研究機関・部局・職 役割分担 

代表 壽崎 拓哉 
筑波大学・生命環境系・准教

授 
研究統括 

合計 １ 名 

 

研究項目：005 計画研究 

研究課題名：不均一土壌環境に応答した寄生植物の感染統御機構 

代表／

分担 
研究者氏名 所属研究機関・部局・職 役割分担 
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代表 吉田 聡子 
奈良先端科学技術大学院大

学・教授 
研究統括 

分担 白須 賢 

理化学研究所・環境資源科

学研究センター・グループ

ディレクター 

研究分担 

合計 ２ 名 

 

研究項目：006 計画研究 

研究課題名：不規則な環境変動に応答した気孔開度と花成の制御機構 

代表／

分担 
研究者氏名 所属研究機関・部局・職 役割分担 

代表 木下 俊則 
名古屋大学・理学研究科 
(WPI)・教授 

研究統括 

分担 

 

児玉 豊 

宇都宮大学・バイオサイエ

ンス教育研究センター・教

授 

研究分担 

分担 今泉 貴登 
名古屋大学・遺伝子実験施

設・客員教授 
研究分担 

合計 ３ 名 

 

研究項目：007 計画研究 

研究課題名：植物の環境レジリエンスを支える傷害修復機構 

代表／

分担 
研究者氏名 所属研究機関・部局・職 役割分担 

代表 杉本 慶子 

理化学研究所・環境資源科

学研究センター・チームリ

ーダー 

研究統括 

分担 松永 幸大 
東京大学・大学院新領域創

成科学研究科・教授 
研究分担 

合計 ２ 名 

 

研究項目：008 計画研究 

研究課題名：土相・水相・気相の三相をまたぐ不規則な環境変動に対するレジリエンス機構 

代表／

分担 
研究者氏名 所属研究機関・部局・職 役割分担 

代表 芦苅 基行 
名古屋大学・生物機能開発

利用研究センター・教授 
研究統括 

分担 打田 直行 
名古屋大学・遺伝子実験施

設・教授 
研究分担 
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分担 中園 幹生 
名古屋大学・生命農学研究

科・教授 
研究分担 

合計 ３ 名 

 

研究項目：009 計画研究 

研究課題名：植物の不均一環境変動への応答を支える多層的エピゲノム制御機構 

代表／

分担 
研究者氏名 所属研究機関・部局・職 役割分担 

代表 佐瀬 英俊 

沖縄科学技術大学院大学・

植物エピジェネティクスユ

ニット・教授 

研究統括 

分担 稲垣 宗一 
東京大学・大学院理学系研

究科・准教授 
研究分担 

合計 ２ 名 

 
 
３ 公募研究 

研究 

項目[1] 

課題番号 

研究課題名 
研究期間 

研究代表者 

氏名 
所属研究機関・部局・職 

人数

[2] 

A01 
公 

21H05644 
窒素栄養欠乏に応答した植物ステ
ージゲート制御機構の全容解明 

令和３年度 
～ 

令和４年度 
佐藤 長緒 

北海道大学・理学研究院・准
教授 
 

1 

A01 
公 

21H05647 
植物の不均一環境変動応答を支え
る細胞内酸化還元力バランス制御 

令和３年度 
～ 

令和４年度 
川合 真紀 

埼玉大学・理工学研究科・教
授 
 

1 

A01 
公 

21H05650 
外環境で生じる栄養の濃度勾配に
応答する植物根の栄養屈性の分子
機構の解明 

令和３年度 
～ 

令和４年度 
山崎 清志 

東京大学・大学院農学生命
科学研究科・特任講師 
 

1 

A01 
公 

21H05652 
pre-mRNA スプライシングが制御
する葉緑体シグナルを介した側根
形態制御機構 

令和３年度 
～ 

令和４年度 
大谷 美沙都 東京大学・新領域創成科学

研究科・准教授 1 

A01 
公 

21H05653 
3次元栄養管理デバイスによる植
物の不均一栄養環境への適応機構
の解明 

令和３年度 
～ 

令和４年度 
反田 直之 東京大学・大学院農学生命

科学研究科・助教 1 

A01 
公 

21H05654 
乾燥ストレス下の植物生長制御に
関わるヒストンアセチル化酵素複
合体の機能解析 

令和３年度 
～ 

令和４年度 
梅澤 泰史 東京農工大学・農学研究科・

教授 1 

A01 
公 

21H05656 
不規則な温度環境変化に対する時
計システムのリジリエンス機構 

令和３年度 
～ 

令和４年度 
中道 範人 名古屋大学・生命農学研究

科・教授 1 
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A01 
公 

21H05657 
不均一な環境下で全身移行する
mRNA に関する研究 

令和３年度 
～ 

令和４年度 
野田口 理孝 京都大学・理学研究科・教授 1 

A01 
公 

21H05659 
不規則な環境変動下における花成
抑制遺伝子 FLC の頑健な制御 

令和３年度 
～ 

令和４年度 
西尾 治幾 滋賀大学・データサイエン

ス学系・助教 1 

A01 
公 

21H05660 
不均一 CO2 環境における水圏光
合成の制御機構 

令和３年度 
～ 

令和４年度 
山野 隆志 京都大学・生命科学研究科・

准教授 1 

A01 
公 

21H05663 
不規則な温度に対する植物の多層
的レジリエンス機構 

令和３年度 
～ 

令和４年度 
山口 暢俊 奈良先端科学技術大学院大

学・准教授 1 

A01 
公 

21H05665 
光環境レジリエンスを支えるフォ
トトロピンの情報統御とプロテオ
ーム多様化機構 

令和３年度 
～ 

令和４年度 
武宮 淳史 山口大学・大学院創成科学

研究科・准教授 1 

A01 
公 

21H05666 
不均一な環境変化への適応を支え
る葉緑体の細胞内局在変化の分子
機構解明 

令和３年度 
～ 

令和４年度 
後藤 栄治 九州大学・農学研究院・准教

授 1 

A01 
公 

21H05667 
気孔葉緑体が主導する植物の不均
一環境適応機構の分子解明 

令和３年度 
～ 

令和４年度 
祢宜 淳太郎 九州大学・理学研究院・准教

授 1 

A01 
公 

21H05668 
植物の高温に対するレジリエンス
機構の解明 

令和３年度 
～ 

令和４年度 
太治 輝昭 東京農業大学・生命科学部・

教授 1 

A01 
公 

23H04184 
不規則な栄養環境おける植物ステ
ージゲート機構 

令和５年度 
～ 

令和６年度 
佐藤 長緒 

北海道大学・理学研究院・准
教授 
 

1 

A01 
公 

23H04186 
シロイヌナズナの適応進化にペプ
チドホルモンの遺伝的変異が果た
した役割 

令和５年度 
～ 

令和６年度 
藤井 伸治 

東北大学・生命科学研究科・
准教授 
 

1 

A01 
公 

23H04187 
酸化還元バランス制御を介した不
均一環境への応答機構 

令和５年度 
～ 

令和６年度 
川合 真紀 

埼玉大学・理工学研究科・教
授 
 

1 

A01 
公 

23H04189 
栄養屈性に必須な NH4+輸送体を
介した植物根の NH4+濃度勾配感
知メカニズムの解明 

令和５年度 
～ 

令和６年度 
山崎 清志 

東京大学・大学院農学生命
科学研究科・特任講師 
 

1 

A01 
公 

23H04190 
不均一栄養環境における植物の
根系構造・栄養状態変化の定量
的・網羅的解析 

令和５年度 
～ 

令和６年度 
反田 直之 

東京大学・大学院農学生命
科学研究科・助教 
 

1 
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A01 
公 

23H04191 
pre-mRNA スプライシングを介し
た植物環境情報統合システムの解
明 

令和５年度 
～ 

令和６年度 
大谷 美沙都 東京大学・新領域創成科学

研究科・准教授 1 

A01 
公 

23H04192 
乾燥逃避性の開花誘導に関わる
SNS1 の遺伝子発現調節機構の解
明 

令和５年度 
～ 

令和６年度 
梅澤 泰史 東京農工大学・農学研究科・

教授 1 

A01 
公 

23H04193 
プロテオーム変化を介した植物の
気温変動へのレジリエンス機構の
解 

令和５年度 
～ 

令和６年度 
城所 聡 東京工業大学・生命理工学

院・ 助教 1 

A01 
公 

23H04195 
不規則なリン濃度に応答した根の
発生と共生の経時変動に関する研
究 

令和５年度 
～ 

令和６年度 
山内 卓樹 名古屋大学・生物機能開発

利用研究センター・准教授 1 

A01 
公 

23H04196 
不均一な環境下で全身移行する
mRNA に関する研究 

令和５年度 
～ 

令和６年度 
野田口 理孝 京都大学・理学研究科・教授 1 

A01 
公 

23H04197 
不規則な温度変化に対する植物の
時計システムのリジリエンス 

令和５年度 
～ 

令和６年度 
中道 範人 名古屋大学・生命農学研究

科・教授 1 

A01 
公 

23H04198 
不均一土壌環境における植物の長
距離シグナルを介した鉄獲得戦略 

令和５年度 
～ 

令和６年度 
田畑 亮 名古屋大学・生命農学研究

科・特任講師 1 

A01 
公 

23H04202 
光環境レジリエンスを支えるフォ
トトロピンの情報統御とプロテオ
ーム多様化機構 

令和５年度 
～ 

令和６年度 
武宮 淳史 山口大学・大学院創成科学

研究科・准教授 1 

A01 
公 

23H04203 
不均一な環境変化への適応を支え
る葉緑体の細胞内局在変化の分子
機構解明 

令和５年度 
～ 

令和６年度 
後藤 栄治 九州大学・農学研究院・准教

授 1 

A01 
公 

23H04204 
気孔葉緑体が主導する植物の不均
一環境適応機構の分子解明 

令和５年度 
～ 

令和６年度 
祢宜 淳太郎 九州大学・理学研究院・准教

授 1 

A01 
公 

23H04205 
細胞核内の液-液相分離が制御す
る不均一な温度変動への応答機構 

令和５年度 
～ 

令和６年度 

 
田村 謙太郎 

静岡県立大学・食品栄養科
学部・准教授 1 

A01 
公 

23H04206 
植物の高温に対するレジリエンス
機構の解明 

令和５年度 
～ 

令和６年度 
太治 輝昭 東京農業大学・生命科学部・

教授 1 

A01 
公 

23H04207 
不均一生育温度に対する根の成長
レジリエンスを司る VLCFA シグ
ナル 

令和５年度 
～ 

令和６年度 
塚越 啓央 名城大学・農学部・准教授 1 

公募研究 計 ３３ 件（廃止を含む） 

[1] 公：公募研究 
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[2] 公募研究は研究代表者が 1 名で実施 
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研究領域全体に係る事項 

４ 研究領域の目的及び概要 

研究領域全体を通じ、本研究領域の研究目的及び全体構想について、応募時の領域計画書を基に、具体的かつ簡

潔に２頁以内で記述すること。なお、記述に当たっては、どのような点が「これまでの学術の体系や方向を大きく

変革・転換させる」ものであるか、研究の学術的背景や領域設定期間終了後に期待される成果等を明確にするこ

と。 

植物は生きる環境を選べない。故に植物は、生存に適した

環境を求めて移動する動物とは異なり、芽生えたその地で

刻々と変動する環境を受け止め、それらに適応しなければな

らない。加えて自然条件下で植物を取り巻く環境は均一では

なく、多様な環境要素によるモザイク状の不均一かつ複雑な

空間的勾配を伴っている（図 1）。脳や神経を持たない植物は、

いかなる分子機構によってこの不均一な環境からの情報を入

力・統合・出力し、頑健かつ柔軟でダイナミックな適応能力

（レジリエンス）を発揮しているのだろうか。 

自然界で植物を取り巻く時空間的に不均一な環境は、ヘテ

ロな微小環境の集合体と捉えることができる。植物はこのヘ

テロな微小環境を個体の各部位で感じ取り、その情報を組織、

器官、個体レベルで統合し、植物独自の判断基準で生存・成

長の最適化を図っている。 

近年、植物の器官間を長距離移行して環境情報を体内の離

れた部位に伝える分子群が、本領域申請者らによって相次い

で発見された。植物が従来の予想を超えた巧妙な器官間環境

情報伝達システムを進化させていたという事実は、植物が器官レベルで不均一な環境に対処する能力を

潜在的に備えていることを示している。しかし、従来の環境応答研究は植物個体全体を均一な環境に晒

す均一環境条件（図 1A）での解析が主であり、不均一環境（図 1B）において個々の器官が異なる条件に

晒されて初めて発揮される能力の研究は、これまでほとんど行われてこなかった。 
また、モザイク状の不均一環境変動から迅速な逃避行動がとれない植物は、動物に比べてはるかに大

きなダイナミックレンジの環境変化に適応せざるを得ない。近年、本領域代表者は、光刺激によって 2,000
を越える遺伝子の転写開始点が変化し、その結果 1,600 以上の遺伝子それぞれから長さと機能の異なる複

数のタンパク質が生じるという、植物独自の機能的プロテオーム多様化機構を発見した（Cell 2017）。そ

してこの機構を欠損した植物は変動光環境に対して適応できなくなることから、転写開始点変化を介し

たプロテオーム多様化による環境適応能力の拡大は、植物独自のレジリエンスに不可欠な分子機構と考

えられる。さらに、このプロテオーム多様化機構が光刺激以外の多様な環境刺激に対する応答において

も普遍的に働くことが、最新の解析から明らかになりつつある。 

これらの世界的な注目を集めた本領域メンバーによる知見を基盤として、本領域研究は不均一環境系

における植物レジリエンス研究という新たな分野の飛躍的展開を目指して計画された。細胞レベルから

個体レベルまでをカバーする研究の技術基盤も整備された現在、植物を研究材料に、均一環境系から不

均一環境系へ、環境応答研究の学術変革に挑戦する機は熟した。本領域では、以下に挙げる 3 つの新た

な視点から植物の不均一環境変動に対するレジリエンスを捉え直すことにより、生物の環境適応研究に

新たな変革や転換をもたらす。 

 

① 環境の空間的不均一性に対するレジリエンス機構 

自然界で植物を取り巻く環境は、光や土壌栄養など複数の不均一環境レイヤーが積み重なった状態と

いえる。植物はこの環境の空間的不均一性を巧みに感知し、情報を全身に伝えて個体としての恒常性を

維持する能力を持っている。例えば、根の一部が栄養欠乏を感知すると、別の根で取り込みを促進するし

くみがあり、窒素や硫黄、鉄などの栄養素で古くから報告例がある。また、地上部でも、一部の葉が局所
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的な強光に晒されると、離れた葉の気孔が閉じる現象が知られている。これらの機構は植物のレジリエ

ンスに必要不可欠と考えられるが、従来の研究では均一・単一な環境条件での実験がほとんどであった。

したがって、自然界を反映した不均一な条件下で環境情報が組織・器官間をどのように伝えられ、どこで

どのように統御されているかなど、不均一環境下において初めて発揮される植物独自の適応能力に着目

し、そのメカニズムや普遍性を明らかにしていく必要がある。 

そこで本研究では、窒素に代表される局所的な土壌栄養のセンシングから不均一情報の全身的な統御、

そして各部位における応答の最適化機構まで、それぞれの過程で鍵となる長距離移行分子群や転写因子

群、センサー分子群などを解明する。それにより、不均一環境におかれて初めて発揮される植物の応答機

構の共通性や多様性をあぶり出し、今後注目されるであろう様々な環境要素の不均一性に着目した研究

の指針となる分子基盤モデルを提示する。 
 

② 環境の不規則な経時変動に対するレジリエンス機構 

環境刺激は時間軸や強度の面でも均一ではなく、不規則なゆらぎを伴って変動している。植物は、この

徐々に変化する環境刺激の長さや強さに応じて、複数のステージゲートを設けることで応答の最適解を

選択している。例えば、乾燥による水分不足を感知すると、気孔を閉じて萎れを防止する初期反応を数分

で開始するが、再び乾燥に数日間晒されると、この世代での生存を諦めて種子を付け、生存のチャンスを

次世代へと託す。この段階的なステージゲート応答において、植物は環境刺激の長さや強さに応じてど

のように判断を下しているのか？植物の環境応答をこのような時間軸に沿った視点で体系的に捉えた研

究はこれまで行われておらず、不規則な環境変動に対する応答の多段階性について、その分子基盤を明

らかにする必要がある。 

そこで本研究では、光、温度、酸素、水分等の環境刺激の継続時間や頻度、強さの情報を個々の細胞内

に蓄積し、刻々とプロテオームを変化させ続ける転写、翻訳後修飾、エピゲノム制御機構の解明を目指

す。それにより、植物の環境応答研究に初めて包括的に時間軸に沿った視点を導入し、植物が変動し続け

る環境情報を絶え間なく処理して頑強に生きる様を理解するための礎をつくる。 
 

③ レジリエンスを可能にするプロテオーム多様化機構 

ダイナミックレンジの大きな不均一かつ不規則な環境変動に適応するためには、植物細胞内でのプロ

テオームの多様性が必要となる。環境に応じてプロテオームを変化させる機構として、従来は転写量変

化や翻訳後修飾が主に解析されてきたが、近年、植物が光刺激に応じて転写の開始点をゲノムワイドに

変化させることで、一つの遺伝子から機能や細胞内局在の異なる複数のタンパク質を生み出すという植

物独自のプロテオーム多様化機構が発見された。そしてこの機構が木もれ日等の不均一・不規則な光環

境変動に対する植物のレジリエンスに必要であることが示された。同機構は、光以外の様々な環境刺激

への応答においても作動することが判明しつつあるが、従来これらのプロテオーム変化は検出されるこ

となく見逃されてきた。よって不均一環境変動に対する植物のレジリエンスを理解するためには、転写

開始点制御も含めた多層的な制御によってもたらされる環境依存的なプロテオーム変化の全容を把握す

る必要がある。 
そこで本研究では、転写開始点解析技術と少数細胞エピゲノム解析技術を領域内で共有することで、

各計画班が着目する個別の環境応答現象においてこれまで完全に見逃されてきたプロテオームの変化を

検出し、各生物現象における新たな制御機構を明らかにするとともに、植物環境応答におけるプロテオ

ーム多様化機構の普遍性を検証する。それにより、特に本領域で新たな観点として提示する転写開始点

変化の解析が植物環境応答の理解に不可欠であるとの概念を確立し、当該分野の研究方法に変革をもた

らす。 

 

本領域の達成目標は、以上 3 つの斬新で独創的な視点を導入することで、植物環境応答の概念を一新

し、「時空間的に不均一な環境下におかれた植物のレジリエンス機構を解明することで、生物の環境応答

や個体統御システムの分子機構を理解するうえでの概念的ブレイクスル―をもたらす」ことである。結

果として、本領域は、世界的にも新しい潮流となる「不均一環境応答研究」を先導する世界的ハブとなる

ことが期待できる。 
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５ 審査結果の所見で指摘を受けた事項への対応状況 
研究領域全体を通じ、審査結果の所見において指摘を受けた事項があった場合には、当該指摘及びその対応状

況等について、具体的かつ簡潔に２頁以内で記述すること。 

 

該当無し 
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６ 研究の進展状況及び主な成果 

（１）及び（２）について、計画研究及びそれと連携している公募研究ごとに、具体的かつ簡潔に記述すること。

（一つの計画研究及び連携する公募研究で２頁以内） 
（１）領域設定期間内及び中間評価実施時までに何をどこまで明らかにしようとし、中間評価実施時までにど

こまで研究が進展しているのか 

（２）各計画研究で得られた成果、及びそれぞれの計画研究と連携している公募研究で得られた成果について、

（計画研究・連携する公募研究の順で記載すること。なお、本研究領域内の共同研究等による成果の場合はその旨

を明確にすること。） 

＜研究の進展状況及び主な成果の概要＞ 

本領域では、時空間的に不均一な環境情報を統御する分子機構とそれを支えるプロテオーム多様化機

構に焦点を当てることで植物の環境レジリエンスの本質を解明し、生物の環境適応研究に変革をもたら

すことを目指して研究が行われてきた。その結果、空間的に不均一な環境への適応機構については、計画

研究・松林班を中心に、土壌中に不均一に分布する硝酸イオンに対するシステミックな吸収制御機構の

解明や、環境ストレスにより不均一に生じるダメージを周囲の細胞群がリガンドの枯渇で認識し、ダメ

ージ部位の拡大を防ぐしくみの発見がなされ、さらに公募研究班による不均一な鉄イオンに対するシス

テミックな応答の研究や、篩管内を長距離移行する mRNA 群の発見など、不均一環境下において初めて

発揮される植物独自の適応能力が次々と見出されている。一方、環境刺激の経時変化に応じて植物が段

階的に応答モードを切り替えるステージゲート応答については、計画研究・木下班、そして公募研究・佐

藤班や城所班を中心に、様々な環境刺激に対するステージゲート応答の研究がなされ、鍵転写因子の段

階的なリン酸化による標的遺伝子の変化がステージゲートの実体であるという共通機構が明らかにされ

つつある。そして転写開始点制御によるプロテオーム多様化機構については、領域代表のリーダーシッ

プのもとに、研究支援センターの転写開始点解析技術を領域内で徹底共有することによる連携研究が組

織的に行われ、その結果、当該機構が植物の環境応答において共通に働くばかりでなく、真核生物に普遍

的な現象であることが示された。また、公募研究・後藤班により、実際の野外環境の中で多数の植物が解

析され、自然界における CO2と光の複合的な不均一環境に対する植物の適応に、フィトクロムによる転写

開始点制御を介した代謝酵素の細胞内局在変化が生理的に重要な意味を持つことが示されるなど、不均

一環境下での転写開始点制御によるプロテオーム多様化の生理学的意義が複数の公募研究班によって

次々と明らかにされつつある。 

 

 

＜計画研究・松下班＞ 

（１）領域設定期間内及び中間評価実施時までに何をどこまで明らかにしようとし、中間評価実施時までにどこま

で研究が進展しているのか 

固着生活を営む植物が、木もれ日のような不均一でダイナミックレンジの大きな光環境変動を受け止

め、それに適応するためには、転写開始点変化を介したプロテオーム多様化による環境適応能力の拡大

が必要であることを、松下はこれまでに明らかにしてきた。そこで計画研究・松下班では、まず中間評価

実施時までに、植物の環境応答における転写開始点制御の普遍性を検証することを目指した。そして、植

物の主要な光受容体であるフィトクロムを介した光環境刺激による転写開始点制御に着目し、領域設定

期間内にその分子機構を解明することを目指している。その結果、後述するように、中間評価実施時まで

に設定された目標を遙かに超える成果が既に得られている。 

（２）各計画研究で得られた成果、及びそれぞれの計画研究と連携している公募研究で得られた成果 

研究支援センターの転写開始点解析技術を領域内で徹底共有することで、計画研究・松下班、木下班、

芦苅班、松林班、杉本班、佐瀬班および公募研究・梅澤班、後藤班および研究支援センターの花田、児玉

の連携により、転写開始点制御によるプロテオーム多様化機構が、光刺激以外の様々な不均一環境変動
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に対する植物の応答においても普遍的に働くこと、そしてその主目的が、転写開始点の違いにより代謝

酵素の細胞内局在を変化させ、様々な環境変動に応じて代謝経路の細胞内区画を切り換えることである

ことを明らかにした。さらに同様の制御が酵母とヒト培養細胞でも見られたことから、刺激に応じた転

写開始点選択によるプロテオーム多様化が真核生物に普遍的な現象であることが示された（投稿準備中）。 

また計画研究・松下班は、研究分担者である花田・関との連携により、赤色光に応答した転写開始点制

御によるタンパク質の細胞内局在変化がシロイヌナズナとトマトの間で保存されていること、そしてこ

れらの植物種間で、転写開始点選択と遺伝子重複という２つの異なる機構が、細胞内局在に関する同様

のプロテオーム多様化を達成するために収斂進化したケースが多数存在することを示した（論文査読中）。 

計画研究・松下班の研究分担者である関は、研究支援センターにおいて、不均一な環境変動に応じてプ

ロテオームの変化をもたらす多層的な制御の解析技術の開発を進めてきた。そしてその結果、酵素を利

用した塩基変換法とナノポアシークエンス技術を組み合わせることで、通常のナノポアシークエンスの

100 分の 1 程度の DNA 量から実施できる全ゲノム DNA メチル化解析手法 nanoEM の開発に成功した

（Sakamoto et al. Nucleic Acids Res. 2021）。現在領域内でこの技術を活用し、様々な不均一な環境変動に

応答した DNAメチル化パターン変化の網羅的解析が進行中である。 

植物に感染する病原体の多くは雨によって媒介され、雨滴の中には様々な病原体が含まれていること

から、植物にとって雨は危険因子としての側面を持つ。計画研究・松下班の研究分担者である多田は、計

画研究・木下班との連携により、葉の表面に不均一に降り注いだ雨を、トライコームと呼ばれる葉の表面

に存在する毛状の細胞によって感知し、その情報を周辺の組織にカルシウムウェーブを伝播させること

で伝え、葉全体で病原体に対する免疫を活性化することを発見した（Matsumura et al. Nature Commun. 
2022）。これは、「雨」という時空間的に不均一な刺激に対する植物独自の応答機構であると考えられる。 

 公募研究・後藤班は、計画研究・松下班との連携によって、北は足寄町から南は西表島に至る日本各地

の植生や気候帯が異なる林床に生育する植物 250 種の細胞形状と葉緑体の配置を調べ、林床に生育する

植物が、光環境の変化に応じてフィトクロムの働きにより、柵状組織細胞の形状を円柱形から逆円錐形

へと柔軟に変形させることを見出した。より具体的には、時空間的に不均一な光環境変動である木もれ

日への適応機構として植物が、フィトクロムの働きにより、木もれ日に晒される可能性の高い開けた林

床などの環境では、柵状組織細胞の形を太い円柱形にすることで、光に応じて葉緑体を光の向きと平行

に整列させ、木もれ日による光阻害を回避するのに対して、樹冠が繁茂し光の変動が小さい暗い林床な

どの環境では、柵状組織細胞の形を受光に最適な逆円錐型に変形し、細胞内での葉緑体の光受容効率を

高めることで、限られた光のもとで高い光合成活性を実現していることを発見した（投稿準備中）。 
 

 

＜計画研究・松林班＞ 

（１）領域設定期間内及び中間評価実施時までに何をどこまで明らかにしようとし、中間評価実施時までにどこま

で研究が進展しているのか 

 動き回ることのできない植物は土壌中栄養源などに代表される不均一環境に適応する必要があり、ま

た光合成を行なう気相と栄養吸収を行なう土相という異なる環境空間にまたがって生育するため、地上

部と地下部の双方において変動する環境情報を時空間的に統合して適応する必要に迫られる。計画研究・

松林班では、特に土壌中の窒素栄養に着目し、不均一変動環境への適応過程に関わる長距離シグナル伝

達（全身的窒素要求シグナリング）について、その分子群の同定や情報統御メカニズムの解明を目指し

た。特に篩管を介した葉–根の長距離ペプチドシグナリングは、地上部の環境変動や無機栄養の需要変動

を地下部に伝える重要な役割を果たすと考えられる。中間評価実施時までの目標にしたがって、これま

でに複数の画期的な成果が得られている。 
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（２）各計画研究で得られた成果、及びそれぞれの計画研究と連携している公募研究で得られた成果 

 松林班が研究する全身的窒素要求シグナリングでは、既に CEP-CEPR-CEPD などの主要コンポーネン

トが明らかになっているが、①窒素欠乏の根における CEP誘導のメカニズム、②葉における CEPR 活性

化から CEPD 誘導までの分子機構、③根に移行した CEPD が硝酸取り込みを活性化するメカニズム、な

どについてはまだ明らかになっていなかった。 

 松林班は、硝酸トランスポーターNRT2.1 の活性調節を担うフォスファターゼを発見した（Ohkubo et al. 
Nature Plants 2021）。葉から根に移行する窒素要求シグナル CEPD/CEPDL の下流で誘導される遺伝子群

の中で、強く誘導されるホスファターゼに着目した。このホスファターゼは根の外皮や皮層の細胞質で

主に発現し、窒素欠乏に陥ると CEPD/CEPDL 依存的に発現量が増加することから、CEPD-induced 
phosphatase（CEPH）と命名した。定量リン酸化プロテオミクスにより基質を探索した結果、CEPH は

NRT2.1 の Ser501 を脱リン酸化して、硝酸イオン取り込み活性を ON にする働きをしていることが明らか

となった。NRT2.1 の Ser501 は、リン酸化されると硝酸取り込み活性が OFF になる negative phospho-switch
であることが知られている。窒素欠乏に陥ってから NRT2.1タンパク質を合成することはアミノ酸の枯渇

により不可能であるため、植物は予め NRT2.1 タンパク質をリン酸化型の不活性型でストックしておき、

窒素欠乏時には触媒量の CEPHを発現して活性化する戦略を進化させたものと考えられる。支援班・質量

分析部門の桑田啓子博士（現・ブルカージャパン(株)）との共同研究である。 

 また、公募研究・反田班では、3 次元の栄養分布を管理しつつ根系全体像の観察を可能にする新規植物

栽培デバイスを確立することで、不均一栄養環境におけるローカルな生育制御が根系形成と栄養吸収に

与える影響を明らかにすることを目指している。現在、反田班が開発した新規植物栽培デバイスを用い

て、不均一窒素環境下における CEP関連変異体の根系の形態変化を観察している。公募研究・田畑班で

は、鉄イオンの土中分布の不均一性に植物がどのように適応するのか、その情報統御メカニズムの解明

を目的として研究を行なっている。さらに、公募研究・野田口班は、篩管を介して長距離移行される mRNA
に着目して、植物が不均一な環境に適応する生物システムの一端を明らかにすることを目指している。

これらの計画研究および連携する公募研究は、領域の中心的課題である環境の時空間的不均一性に対す

るレジリエンス機構の解明に貢献するものである。 

 植物は自然環境下における病害・温度・塩などの様々なストレスに適応するために、成長に使うエネル

ギーの一部を状況に応じてストレス応答に回すしくみを持っており、「成長とストレス応答のトレードオ

フ」と呼ばれる。松林班は、ペプチドホルモン PSYとその受容体 PSYRが、細胞間シグナリングを介して

ストレス応答の ONと OFFを切り替えていることを発見した（Ogawa-Ohnishi et al. Science 2022）。非常に

興味深いことに、受容体 PSYRはリガンドである PSYが結合していないときに活性化してストレス応答に

関連する多数の転写因子群の発現を誘導し、逆に PSY の結合によって不活性化される。普段は全身の細

胞で発現している PSY のはたらきにより、ストレス応答は抑制されているが、この通常とは逆の活性化

メカニズムによって、植物は巧みなストレス応答能力を発揮する。すなわち、組織の一部が環境ストレス

によってダメージを受けて代謝不

全になると PSY が生産されなくな

り、局所的にリガンド濃度が低下す

る。その結果、ダメージ部位の周辺

部の細胞においてのみPSYRが活性

化してストレス応答が誘導され、効

率よくダメージの拡大を防ぐこと

ができる。PSYと PSYRのはたらきに

よって、植物は不均一な環境ストレ

スに巧みに適応していることが明

らかになった。本研究は、支援班・

多田班との連携研究である。 
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＜計画研究・壽崎班＞ 

（１）領域設定期間内及び中間評価実施時までに何をどこまで明らかにしようとし、中間評価実施時までにどこま

で研究が進展しているのか 

マメ科植物は様々な環境変化に柔軟に応答して窒素固定細菌・根粒菌との共生器官である根粒の形成

を調節する。特に窒素栄養が十分な環境では、植物は根と地上部間の器官間コミュニケーションを介し

て根粒形成を調節することを壽崎は発見した。その一方で、本制御系を理解するために必須な因子の多

くは未同定である。そこで計画研究・壽崎班では、まず中間評価実施時までに、窒素栄養に応答した根粒

共生制御の分子機構に関わる因子の拡充とそれらの作用機序を解明することを目指した。そして、特に

器官間コミュニケーションを仲介する可能性のあるペプチド因子に着目し、領域設定期間内に当該因子

を介した根粒共生および窒素応答の分子基盤を解明すること、および栄養や光などの複合的な環境の変

化が根粒共生の制御へと統合される機構を解明することを目指している。その結果、後述するように、中

間評価実施時までに設定された目標を上回る成果が既に得られている。 

（２）各計画研究で得られた成果、及びそれぞれの計画研究と連携している公募研究で得られた成果 

計画研究・壽崎班は、ミヤコグサの NODULE INCEPTION (NIN)-LIKE PROTEIN (NLP) 転写因子 LjNLP1
および LjNLP4 が、高濃度の硝酸栄養存在下において根粒共生の成立に必須な過程を多面的に制御するこ

とを明らかにした。研究支援センターの鈴木との連携により Ljnlp1/4 変異体を用いた RNA-seq 解析を行

った結果、根における硝酸応答性遺伝子発現のほぼ全ては LjNLP1/4 によって制御されていることが判明

した。このことは LjNLP1/4が硝酸に応答した遺伝子発現のマスターレギュレーターとして機能すること

を示唆している。また、根粒形成の正の制御転写因子 LjNIN の標的遺伝子の発現の多くが LjNLP1/4依存

的に硝酸によって抑制されることが分かった。LjNLP4の結合配列をゲノムワイドに同定するためにDAP-
seq を行い、先の RNA-seq の結果と組み合わせることにより LjNLP4 の標的遺伝子を特定した。さらに、

研究支援センターの多田との連携により、LjNLP4 と LjNIN はそれぞれホモダイマー、へテロダイマーを

形成すること、さらに LjNLP4 と LjNIN は結合配列には共通性と独自性があることを明らかにした。さ

らに、この LjNLP4 と LjNIN の DNA 結合配列の特異性の違いが根粒形成関連遺伝子の硝酸に応じた発現

制御に重要であることを示した。（Nishida et al. Plant Cell 2021）。 

計画研究・壽崎班は、研究支援センターの鈴木との連携により、硝酸に応じた根粒共生の制御に関わる

突然変異体の原因遺伝子を特定し、硝酸イオン輸送体 LjNRT2.1 が硝酸の量に応じた根粒共生の抑制制御

を仲介する機能をもつことを明らかにした。高濃度の硝酸存在下では LjNLP1 によって LjNRT2.1 の発現

が直接誘導されることが判明した。また、LjNRT2.1 を介した細胞内への硝酸の流入により LjNLP4 が核

へ移動し、根粒形成の正負の制御に関わる遺伝子の発現制御が起こる可能性を示した。さらに、根粒形成

時に特異的にはたらく LjNIN によって

LjNRT2.1 の発現抑制を介して外部硝酸の取

り込み量が調節される可能性も示した

（Misawa et al. Plant Cell 2022）。これら一

連の発見は、土壌窒素と根粒窒素の二つの

窒素栄養源を使い分けるマメ科植物ならで

はの窒素応答機構を分子レベルで詳細に解

明した研究成果である。 

栄養バランスの乱れは様々なかたちで植

物の成長に悪影響を及ぼす。特に、代謝の

根幹を担う糖（C）と窒素（N）のバランス

は重要で、C/Nバランスの乱れは発芽阻害や葉の老化促進、バイオマスの低下に繋がることが知られてい

る。しかしながら、C/Nバランス異常に対する植物の適応メカニズムは未解明である。公募研究・佐藤班
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は、細胞内の膜交通制御因子である SNAREタンパク質 SYP61 が植物の C/Nストレス耐性付与に重要な

役割を果たすことを明らかにした。さらに，SYP61 の機能がユビキチン化修飾によって制御される可能

性を示し、環境ストレスに応じた膜交通制御モデルを提唱した（Hasegawa et al. Plant Cell 2022）。さらに、

計画研究・壽崎班との連携により SNF1 関連プロテインキナーゼ（SnRK1）に着目した植物に保存的な栄

養センシング機構の解析を進めており、新規な知見が得られつつある。 
 

 

＜計画研究・吉田班＞ 

（１）領域設定期間内及び中間評価実施時までに何をどこまで明らかにしようとし、中間評価実施時までにどこま

で研究が進展しているのか 

寄生植物は独立栄養から従属栄養への生存戦略の転換に成功した植物である。中でも、独立栄養でも

生育可能な条件的寄生植物は、周囲の環境条件に応じて巧みに独立栄養と従属栄養を切り替え、有利な

栄養獲得を行う仕組みを持つ。計画研究・吉田班は独自に開発した条件的寄生植物コシオガマのモデル実

験系を用いて、寄生の分子機構解明に取り組んできた。本研究計画では、寄生植物が土壌中の不均一な栄

養環境を認知し、宿主シグナルを統合して寄生を成立させる機構を明らかにすることを目指す。領域期

間内に、不均一な栄養条件下に置かれた植物における栄養シグナルと宿主シグナルの関係性を解明し、

吸器誘導物質の下流の吸器誘導経路を明らかにする。また、宿主による寄生植物の誘引分子の同定によ

る不均一に存在する宿主の根の認識機構の解明も目標に掲げた。中間評価までに、寄生植物の吸器形成

に影響を及ぼす栄養素を同定し、栄養による吸器形成の抑制機構の一部を明らかにした。さらに、宿主に

よる寄生植物の誘引分子を同定し、その分子機構を明らかにした。 

（２）各計画研究で得られた成果、及びそれぞれの計画研究と連携している公募研究で得られた成果 

土壌栄養によって寄生が抑制される現象は以前から記述されていたが、これまでは、その機構は主に

宿主による発芽誘導物質ストリゴラクトンの産生抑制に由来すると考えられてきた。しかし、計画研究・

吉田班の研究により、栄養は直接的に寄生植物に作用し、寄生器官である吸器の形成を抑えることが明

らかとなった。中でも、窒素はその添加によって吸器形成を抑制し、また飢餓処理によって吸器形成を促

進させることから、吸器形成の制御に特に重要な元素であることが判明した。窒素十分条件下における

寄生植物のトランスクリプトーム解析やホルモン測定により、窒素によりアブシジン酸が蓄積すること

が見出された。アブシジン酸処理により、吸器形成が抑制されること、アブシジン酸阻害剤により窒素に

よる吸器形成阻害が回復することから、窒素によるコシオガマの吸器抑制はアブシジン酸を介して行わ

れていることが示された。これらの研究はスウェーデンの研究グループとの共同研究としておこない、

国際共著論文を発表した（Kokla et al. Nature Commun. 2022）。 

不均一な土壌栄養環境に置かれた植物は、長距離シグナルを介した全身制御により、根による栄養吸

収や微生物との共生による栄養獲得を調節することが計画研究・松林班や壽崎班の成果により明らかと

なっている。寄生においても同様な長距離シグナルが存在するかを確かめるため、松林班の協力を得て、

根を二つに分割して異なる栄養培地上で一個体を育てるスプリットルート法を寄生植物に応用し、寄生

植物においても、窒素シグナルが長距離伝達されることを示す結果を得た。シグナル分子がペプチドホ

ルモンである可能性を考え、ゲノム上のペプチドコード遺伝子のアノテーションをおこない、研究支援

センターの鈴木との連携により、寄生時に発現上昇するペプチド遺伝子の機能解析を進めている。また、

植物ホルモンであるサイトカイニンが、ストライガの吸器を誘導することを報告した(Aoki et al. Plant Cell 
Physiol. 2022)。サイトカイニンによる吸器誘導は DMBQ による誘導とは一部異なる経路を介すること、

また、これまでキノンの前駆体と考えられていたフェノール化合物がキノンとは異なり、部分的にサイ

トカイニン経路を介して吸器誘導を起こすことを明らかにした(Aoki et al. Front Plant Sci. 2022)。 

計画研究・吉田班の研究分担者である白須らは、宿主植物が分泌する発芽誘導ホルモン、ストリゴラク

トンが宿主屈性の誘引分子であることを明らかにした(Ogawa et al. Nature Commun. 2022)。コシオガマの
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近傍にストリゴラクトンを添加した濾紙を配置すると、根端が濾紙に向かって屈曲した。ストリゴラク

トンを産生しない変異体イネは野生型イネに比べて、明らかに低い誘引活性を示しており、宿主植物が

産生するストリゴラクトンが誘引分子の実体であることが明らかとなった。さらに、培地にアンモニウ

ムを添加した状態では、宿主屈性は観察されず、宿主認識が根圏の栄養状態によって制御されることが

示された。アンモニウム添加培地では、ストリゴラクトン受容体である KAI2 は宿主側に偏った不均一な

活性を示すのに対し、オーキシン輸送体である PIN2 の局在の偏りが見られなくなることから、アンモニ

ウムがオーキシン輸送体の局在制御に関わる可能性が示唆された。これらの結果は、寄生植物が土壌の

栄養環境に応じて、巧みに宿主の認識機構を調整している例であるといえる。 

アンモニウムによる根の屈性制御は植物に広くみられる現象である可能性がある。公募研究・山崎班は

イネの根がアンモニウム栄養に向かって屈曲する栄養屈性と呼ばれる現象を発見し、その機構の解明を

進めている。本領域研究により、新たに主根で栄養屈性を示すイネ系統を world rice core collection (農研

機構)から単離した。さらに、低濃度のリン添加によってアンモニウムに対する栄養屈性の反応性が大き

く向上すること、高濃度のリン添加によってアンモニウムへの感受性が落ちることを見出し、複合的で

不均一な栄養環境における根の応答を明らかにした (Yamazaki et al. Plants 2022)。また、栄養屈性の屈曲

にはオーキシンシグナルが必須であることを明らかにしており、この点においても、寄生植物の宿主屈

性と共通点がある。 

公募研究・野田口班は、接木現象に着目し、接木による異種植物接着の分子機構と長距離 mRNA 移動シ

グナルの解明を目指している。これまでに寄生植物コシオガマや Nicotiana benthamiana が異科接木でき

る能力を持つことを発表しているが、新たにペチュニアにおいても異科接木ができることを報告した

(Huang et al. Hortic Res. 2022)。また、異種植物接着の研究ツールとしてマイクロ流路デバイスと培養細胞

を用いた新たな手法を開発した(Shimizu et al. PLoS ONE 2022, Kurotani et al. JPR 2022)。さらに、N. 
benthamiana のゲノムを世界に先駆けて報告した（Kurotani et al. Plant Cell Physiol. 2022）。 

公募研究・大谷班では、側根の形態形成制御に地上部の光合成活性が重要であることを見出し、pre-
mRNA スプライシング因子が植物ホルモンに依存した細胞増殖・分化制御に重要であることを明らかに

した(Takayanagi et al. Plant Biotech. 2022)。また、環境シグナルの長距離輸送経路である維管束分化の分

子機構解明を進め、鍵転写因子改変による道管機能調節技術を開発した(Hirai et al. Front Plant Sci. 2022, 
Akiyoshi et al. Plant Cell Physiol. 2021)。 

 

 

＜計画研究・木下班＞ 

（１）領域設定期間内及び中間評価実施時までに何をどこまで明らかにしようとし、中間評価実施時までにどこま

で研究が進展しているのか 

 植物の表皮に存在する気孔は、植物固有の代謝反応である光合成に

必要な二酸化炭素の唯一の取り入れ口であり、光や湿度、二酸化炭素濃

度に応答して開閉を行い、植物と大気間のガス交換を調節している。こ

れまでの木下らの研究により、気孔を構成する孔辺細胞では、青色光受

容体フォトトロピンを介して細胞膜 H+-ATPase が活性化され、気孔開

口の駆動力を形成することなど、気孔開・閉に関わる重要な分子機構の

一端が明らかとなってきた。また、農作物の収量を直接左右する花芽形

成（花成）も、光、日長、温度を始め、様々な環境因子により制御され

ている。しかし自然界で実際に植物が晒されている変動的な複合環境

要因下でどの様にシグナルネットワークが働き、気孔開度や花成が制

御されているかは殆ど理解されていない。計画研究・木下班では、不規

則な環境変動により引き起こされる気孔開度制御や花成の段階的なステージゲート応答の分子機構の解
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析を進めるとともに、気孔開口や花成の分子機構を明らかにし、これらの知見に基づき気孔開度や花成

をより精密に制御することで、植物の成長促進や収量増産の技術の確立を目指すことを目的として研究

を進めてきた。その結果、後述するように、中間評価実施時までに設定された目標を超える成果が既に得

られている。 

（２）各計画研究で得られた成果、及びそれぞれの計画研究と連携している公募研究で得られた成果 

 長期的な乾燥ストレスに対する気孔開度制御や花成の分子機構については、bHLH 型転写因子

AKSs/FBHs が気孔開度制御や花成の両方に関わることが報告されていることから、計画研究・木下班で

は、AKSs/FBHs に着目して解析を進めた。AKSs には AKS1〜AKS6 が存在するため、そのうち AKS1〜
AKS5 を欠損した aks 5 重変異体を作出し、解析を行ったところ、

乾燥に応答した花成が遅れることから、これら因子の関与が明らか

となった。さらに、乾燥処理過程における網羅的発現解析を進めた

ところ、乾燥に応答して増加する植物ホルモン応答性の遺伝子や花

成誘導因子の変動を見出しており、AKSs の標的として長期的な乾

燥ストレスに関わることが明らかとなってきた（投稿準備中）。ま

た、光変動環境での気孔応答について解析を進め、光照射停止によ

る葉内 CO2 の急上昇が、カーボニックアンヒドラーゼ（CA）や

PP2C.Ds を介して気孔開口のキーエンザイムである細胞膜 H+-
ATPase の１分以内の脱リン酸化という迅速な応答を誘導する新た

なシグナル伝達の存在が明らかとなった（Ando et al. New Phytol. 
2022）（右図）。さらに、気孔開度に影響を与える天然物としてベン

ジルイソチオシナネート（BITC）を発見し、BITCが気孔閉鎖を誘導

するという新たな気孔開度制御機構を明らかにし、BITC を植物体

に散布することで、実際に気孔が閉鎖し、植物に乾燥耐性を付与することを示した（Aihara et al. Nature 
Commun. 2023）。加えて、気孔開口のキーエンザイムである細胞膜 H+-ATPase の発現量をイネにおいて

増加させることで、光による気孔開口が促進され、結果的に光合成活性が高まること、同時に、根におけ

る養分吸収量や窒素利用効率が高まることを明らかにした。さらに、野外での圃場実験を数カ所で実施

し、細胞膜 H+-ATPase の過剰発現イネでは、お米（イネモミ）の収量が 30%以上増加することを示した

（Zhang et al. Nature Commun. 2021）。この成果は、基礎研究に立脚した植物の生産量促進、さらに環境

汚染の原因となっている窒素肥料の使用量削減に役立つ技術として高く評価され、多くの新聞やテレビ

等で取り上げられるとともに、農林水産省 2021年農業技術 10大ニュースに選出に選出された。 

  公募研究・佐藤班では、窒素欠乏に対する植物の長期的応答について解析を進め、bHLH 型転写因子

FBH4/AKS3 が栄養応答において重要な役割果たす SnRK1キナーゼによりその活性が制御され、窒素欠乏時

に FBH4/AKS3 が花成誘導因子 COの発現を直接的に誘導にすることを明らかにし、計画研究・木下班の研

究分担者である今泉とともに、共同責任著者として論文を発表した（Sanagi et al. Natl. Acad. Sci. USA, 
2021）。現在は、AKSs/FBHs が乾燥応答と窒素欠乏応答に共通して関わることから、AKSs/FBHs の分子機

構について計画研究・木下班と共同研究を進めている。 

  公募研究・梅澤班は、植物の乾燥応答のシグナル伝達において中心的な役割を果たす SnRK2キナー

ゼの細胞内基質を明らかにすることを目的として、Raf-like キナーゼである Raf36 と Raf22 を同定した。

Raf36 は、ABAシグナル伝達を抑制するように作用し、SnRK2キナーゼにリン酸化されると分解するこ

とが明らかなり、ABA シグナル伝達の新たな制御機構の解明をなった（Kamiyama et al. Natl. Acad. Sci. 
USA, 2021）。さらに、計画研究・木下班と連携し、SnRK2キナーゼや Raf36キナーゼの新規細胞内基質

タンパク質の機能解析を進めている。 

  公募研究・祢宜班は、CO2に対する気孔応答が欠損した変異体である cdi4 変異体の解析を進め、原

因遺伝子がホスファチジルエタノールアミン（PE）合成の律速酵素であるPECT1であることを見出した。

さらに、計画研究・木下班との共同研究により、cdi4 変異体では気孔開口のキーエンザイムである細胞膜
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H+-ATPase の活性や発現には影響を与えずに気孔開口が抑制されていることを示すとともに、PE の気孔

開口における重要性が明らかとなった（Nagi et al. Plant J. 2023）。 

  公募研究・城所班は、概日時計で働くことが知られていた転写コアクチベーターである LNKファミ
リーが低温ストレスや高温ストレスの初期応答における遺伝子発現の誘導と耐性獲得にも機能すること、

さらに、シロイヌナズナが持つ４つの LNK（LNK1-LNK4）のうち、機能が未知であった LNK3 と LNK4
が低温ストレス時の遺伝子発現誘導において強く機能することを明らかにした（Kidokoro et al. Natl. Acad. 
Sci. USA, 2023）。現在は、計画研究・木下班の研究分担者である児玉と LNK による植物の低温・高温耐

性獲得の分子機構解明を共同研究により進めている。 
 

 

＜計画研究・杉本班＞ 

（１）領域設定期間内及び中間評価実施時までに何をどこまで明らかにしようとし、中間評価実施時までにどこま

で研究が進展しているのか 

 計画研究・杉本班の研究は、傷害を受けた植物が不規則に変化する複合環境情報を統合し、傷害応答を

調節する分子機構を解明することを目的としている。特に、不規則変動する複合環境情報を転写レベル

で統合する機構、またこの情報をもとにプロテオームを最適化する機構の解明を目指している。前者の

研究では、領域設定期間内に光と温度の情報が傷害情報とどのように統合されるのかを明らかにするこ

とを目標とし、中間評価実施時までに鍵となる転写因子の同定を目指した。この結果、植物が傷害に応答

して茎葉を再生するためには茎葉再生の初期に光を受容する必要があること、またこの制御には

ELONGATED HYPOCOTYL 5 (HY5) 転写因子が関与することを見出した。後者の研究では、傷害修復に高温

応答のマスターレギュレーターとして知られる HEAT SHOCK FACTOR A1 (HSFA1) 転写因子が関与する

ことを見出したことをきっかけとして、植物の高温応答の研究を進める研究分担者・松永、公募研究の山

口班、太治班と密に連携し、共同研究を進めた。領域設定期間内に、植物の高温応答の分子メカニズムの

解明を進め、傷害応答との共通点や差異点を見出すことを目指し、中間評価実施時までには、温度の経時

変動に対する応答に必要不可欠な転写因子を同定することを目標とした。その結果、HSFA1 によって制

御される主要転写経路を発見し、傷害、熱応答の分子機構を明らかにしつつある。 

さらに、計画研究・杉本班のもう一つの柱として、傷害や高温といったシビアなストレスが転写開始点

変化を引き起こすことでプロテオームを変化させる可能性を検討した。領域設定期間内に転写開始点変

化によってプロテオームの機能が変化する例を見出すことを目標とし、中間評価実施時までには、傷害

及び高温によって引き起こされる転写開始点の変化を網羅的に解析することを目指した。計画研究・松

下班との共同研究を通して傷害もしくは高温ストレス付与後のサンプルを用いた CAGE-seq 解析を行い、

傷害と高温ストレスに共通して転写開始点が変化する約 3000個の遺伝子を同定することができた。 

（２）各計画研究で得られた成果、及びそれぞれの計画研究と連携している公募研究で得られた成果 

計画研究・杉本班の研究では、総括班・鈴木との共同研究から HY5転写因子が黄化芽生えの下胚軸に

おいて WUSCHEL RELATED HOMEOBOX 5 (WOX5)や PLETHORA 1 (PLT1)等の根端メリステム形成に関与

する遺伝子の発現を抑制すること、逆に WUSCHEL (WUS)や CUP-SHAPED COTYLEDONS 1 (CUC1)等の

茎葉メリステム形成に関与する遺伝子の発現を誘導することが分かった。このうち、HY5 が WOX5 と

CUC1 のプロモーター領域に直接結合したため、これらの遺伝子の発現を制御することで根の発生を抑

制し、茎葉の発生を促進すると考えられる。これは、hy5 変異体における茎葉再生率の低下と、根の再生

率促進という表現型を説明するものであり、光による HY5依存的なシグナルが細胞分化運命決定に関与

することを示している。さらに HY5 の制御下にある光合成経路の関与を検討したところ、光合成産物で

あるスクロースが茎葉への分化運命決定ではなく、茎葉生長を促進する効果を示すことが判明した。よ

って HY5 は根端メリステム形成、茎葉メリステム形成、光合成経路という少なくとも３つの下流経路を

調節することで光条件に応じて器官再生を最適化することが分かった (Chen et al. 投稿準備中)。 
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傷害修復に関与する制御因子の発現を量的に調節する転写ネットワークの解析では、総括班・児玉と

の共同研究から、非ストレス条件下では主に細胞質に局在する HSFA1 が傷害受容後数分以内に核移行す

ることを発見し、傷害シグナルが HSFA1 を介した転写経路を活性化する仕組みが明らかになりつつある 

(Coleman et al, 投稿準備中)。また、RNAseq、ChIPseqデータをもとに HSFA1 が直接、間接的に制御する

下流因子を同定した。傷害もしくは高温ストレス付与後のサンプルを用いた CAGE-seq解析からは、傷害

や高温によって HSFA1 やそのホモログ、さらに代表的な下流因子である HEAT SHOCK PROTEIN (HSP) 
の転写開始点が変化することを見出した（Hung et al., 未発表）。興味深いことに、こうした転写開始点の

変化は公募研究・山口班との共同研究として行なった ISOseq でもきれいに再現できただけでなく、スト

レスによってスプライシングの位置が変化したバリアントも多数生成されることが分かった。そこで、

これらの多様なプロテオームの機能性を遺伝学的に検証する実験に着手した。 

計画研究・杉本班の研究分担者である松永は、細胞核内の DNA が 3 次元的に適切な空間配置ポジショ

ンをとることに必要な核膜ラミナタンパク質 CRWN（Sakamoto et al. Nature Commun. 2020）と核膜を貫

通した巨大タンパク質複合体（CII-LINC 複合体）（Sakamoto et al. Nature Plants 2022）の同定に成功した。

CRWN は、地下部の過剰な銅への対応（銅ストレス）、CII-LINC 複合体は DNA損傷ストレスを受けた時

に対応することもわかった。さらに、ドイツとの国際共同研究により CRWN が熱ストレスに応答するこ

とも示した(Wang et al. Nature Plants 印刷中)。これらの研究成果から、植物が環境ストレスに対応して、

環境レジリエンスを発揮するためには、核膜を介したクロマチン空間配置を制御することが必要である

ことがわかった。 
 

 

＜計画研究・芦苅班＞ 

（１）領域設定期間内及び中間評価実施時までに何をどこまで明らかにしようとし、中間評価実施時までにどこま

で研究が進展しているのか 

移動することができない植物にとって、降雨による冠水による酸素不足は致命的なダメージを与える

ストレスになる。しかし、巧みにこのストレスを回避する機能を発達させた植物が存在する。中でもイネ

は部分冠水すると根に通気組織を発達させ酸素運搬能を上昇させるとともに、根の外皮に酸素漏出バリ

アを形成して、根端に効率的に酸素を供給すること、草丈を伸長させ水面より葉を抽出することで酸素

を摂取するなど、多段階の冠水ストレス抵抗性を保持している。そこで計画研究・芦苅班では、まず中間

評価までに、それぞれの分子機構とこれら仕組みの一般性について明らかにすることを目指した。その

結果、後述するように中間評価実施時までに設定された目標を遙かに超える成果が既に得られている。 

（２）各計画研究で得られた成果、及びそれぞれの計画研究と連携している公募研究で得られた成果 

計画研究・芦苅班および公募研究・山内班と連携により、イネおよびトウモロコシの通気組織および酸

素漏出バリア（ROL バリア）形成の分子メカニズム解明を目指した。イネは部分冠水すると根に酸素を

供給するために誘導的通気組織を形成し冠水抵抗性を示す。これまで部分冠水に応答して生成されるエ

チレンがトリガーであることが示唆されていたが、その後の分子メカニズムは不明であった。本研究に

より、冠水によって植物の体内に蓄積するエチレンの下流で calcium-dependent protein kinase の CDPK5 と

CDPK13 による respiratory burst oxidase homolog-H（RBOHH）のリン酸化が起き、活性酸素種（ROS）産
生が促進されることで、プログラム細胞死により、誘導的通気組織が形成されることが明らかになった

（Yamauchi and Nakazono Trends Plant Sci. 2022）。さらに、イネ cdpk5/cdpk13二重変異体において誘導的

通気組織形成および ROS の蓄積が阻害されることを見出しており、ROS を介した誘導的通気組織形成に

は、CDPK5 と CDPK13 による RBOHH のリン酸化が重要であることが明らかになった。またイネは部分

冠水状態に応答して根に酸素漏出バリア（ROL バリア）を形成し、その過程でリグニン生合成経路の遺

伝子の発現を変動させることが明らかになった（Peralta Ogorek et. al. New Phytol. 2023）。さらに発展的な

研究として、トウモロコシの祖先種であるニカラグアテオシントにおいてもこの通気組織誘導メカニズ
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ムが存在することを明らかにするとともに（Ning et al. Front. Plant Sci. 2023)、ROLバリアを形成するこ

とを見いだし、植物種を超えて広く恒常的通気組織の形成と ROLバリア分子機構が保存されている可能

性が示された。また、これまでに、遺伝学的解析から ROL バリア形成制御遺伝子 ROL BARRIER 
FROMARTION-1（RBF1）を同定した（未発表）。 

浮イネは洪水環境下おいて節間内の低酸素とエチレンを感知して節間伸長を促進することで洪水環境

に適応していることが知られている。しかし、いつどこの節間が伸長を開始し、またいつどこの伸長が停

止するから不明である。そこで水位依存的な節間伸長パターンと酸素変動の時空間的な関係から、イネ

の洪水環境適応性を解析した。その結果、急激な節間伸長期には夜間に低酸素状態および日中に高酸素

状態という顕著な変動を示し、その後、節間伸長の停止時期には変動幅は減少したが、酸素濃度の日周変

動は維持された。上下の節間において酸素濃度を計測した結果、下位節間では大きな酸素変動が見られ

たのに対し、水面付近の上位節間では酸素変動幅が極端に減少していた。このことは、一つの茎において

上下方向の酸素濃度勾配が生じていることを示した。以上の結果より、浮イネは、各節間の発達状態と、

植物内の酸素濃度勾配の二つの要因によって節間伸長を制御していることが示された。 

計画研究・芦苅班、松下班、公募研究・後藤班および研究支援センターの鈴木の連携により、冠水依存的

な節間伸長の分子機構と光の関係を明らかにする研究進めた。一般的なイネの葉鞘ではアントシアニン

が蓄積しないが、浮イネは、葉鞘の内側に 2 種類のアントシアニン（シアニジン 3-O-グリコシドとシア

ニジン 3-O-ルチノシド）を高濃度に蓄積することを見いだした。浮イネの葉鞘内アントシアニン蓄積の

原因遺伝子がアントシアニン生合成遺伝子の DFR であり、浮イネは活性型の DFR を保持しているが、

一般的なイネでは DFR が機能欠損していること、浮きイネのアントシアニンの蓄積と節間の伸長には正

の相関があることが明らかになった。また、蓄積したアントシアニンはより赤色光を吸収し、葉鞘内を低

R/FR の環境を生み出し、避陰反応をうまく利用してより冠水依存的な節間伸長をアシストしているこが

示唆された。またこれまで、冠水依存的な節間伸長を制御する２つの因子（ACE1および DEC1）を見い

だしていたが、その機能は未解明であった。これまでに、ACE1 や DEC1 の発現を制御する因子、相互作

用因子、下流遺伝子を多数見いだしており、今後冠水からこれらの遺伝子発現の誘導や節間伸長のアク

ションがおこるカスケードを明らかにしていく。 

また、計画研究・芦苅班の研究分担者である打田は、植物の伸長制御に関わる新たな制御機構の探索を

目的に、個体が小さく扱いが簡便な双子葉植物のシロイヌナズナの芽生えを用いて、胚軸の伸長を促進

する新規化合物の単離を目指すケミカルスクリーニングを実施した。約 1 万の合成化合物を用いたスク

リーニングの結果、胚軸伸長を通常時の 3 倍以上に促進する作用を持つ低分子化合物 HYGIC（以降 HG
と略す）を同定した。植物の伸長においては植物ホルモン類の関与が古くから知られてきたが、HG の分

子構造は既知の植物ホルモン類とは全く異なることから、HG は従来のホルモン作用の理解にはない新た

な仕組みを介して胚軸伸長に関わる可能性が想定された。解析の結果、HG は、植物ホルモンの１つであ

るエチレンに対する反応性を通常は持たない胚軸表皮と皮層にエチレン応答能を付与するという、過去

に報告のない作用を持つ化合物であることが判明した。計画研究・松下班の研究分担者である多田との

連携研究により実施した HG添加後の RNA-seq解析およびその発現変動遺伝子群を用いた GO の結果、

HG で誘導される遺伝子群で濃縮される最もメジャーな GO は「低酸素反応」であった。自然界において

植物が低酸素ストレスにさらされる典型例として個体全体が水没する冠水状況が挙げられるものの、シ

ロイヌナズナの冠水時に胚軸が伸長する報告は過去になかった。そこで、シロイヌナズナでの冠水実験

を行ったところ、胚軸の伸長が冠水時に促進され、シロイヌナズナにも冠水に応じた伸長制御が存在す

ることが明らかとなり、芦苅の解析結果も踏まえると、冠水時の伸長応答が双子葉植物と単子葉植物に

共通の現象であることが明らかとなった。また、冠水処理により、胚軸の表皮と皮層においては HG添加

時と同様にエチレン応答能が誘導されることも見出した。以上を総じて、HG は冠水時の伸長反応におい

て発動する仕組みを刺激する作用を持つと考えられ、この仕組みをさらに解明するための新ツールとし

て活用できる化合物であると考えられた。ここまでの成果は現在論文を投稿中である。 

また、上述の化合物スクリーニングでは、分化済みのシロイヌナズナ組織の分化運命を巻き戻し植物
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個体を再生させる分化多能性を誘導する新規低分子化合物を発見し、その作用の解析を計画研究・松下

班の研究分担者である多田との連携研究として実施し、成果を論文として報告した（Nakashima et al. Front. 
Plant Sci. 2023）。この化合物は今後のさまざまな植物種の再生や形質転換で広く活用されることが期待

される。 

打田は他にも、不規則に変動する温度環境の中でも植物が次世代を残すために自家受粉を確実に達成

するための仕組みで働くペプチドホルモンである EPFL6 を同定した（Negoro et al. Plant Cell Environ. 
2023）。 

 

 

＜計画研究・佐瀬班＞ 

（１）領域設定期間内及び中間評価実施時までに何をどこまで明らかにしようとし、中間評価実施時までにどこま

で研究が進展しているのか 

計画研究・佐瀬班では、遺伝子のエピゲノム制御が植物のトランスクリプトーム・プロテオームの多様

化と環境適応に果たす役割、およびその分子基盤を解明することを目的としている。特に不均一環境変

動がもたらすクロマチン修飾、高次クロマチン相互作用などの多層的エピゲノム変化や、それに伴って

生じる転写開始点変化・スプライシング変化等を対象に、遺伝子と転移因子配列の相互作用が環境応答

と遺伝子産物の多様化に果たす役割を、植物の病原菌応答系に着目して明らかにすることを目指してい

る。さらに、不均一環境応答機構の理解に不可欠な少数の植物細胞でのエピゲノム解析技術を確立し、本

領域の中心課題の一つ、レジリエンスを可能にするプロテオーム多様化機構の解明に松下班とともに大

きく貢献することを目標としている。計画研究・佐瀬班は中間評価実施時までの目標として long-readシ
ークエンス技術を用いて、エピゲノム変化やさまざまな環境刺激によってシロイヌナズナにどのような

トランスクリプトームの多様化が引き起こされるのかについての理解を目指した。以下に詳述するよう

にこれまでに期待以上の研究成果が得られている。また、計画研究・佐瀬班の研究分担者である稲垣もエ

ピゲノム解析技術の一つである ChIP-seq 法の少数の植物細胞での応用に成功している。今後、領域期間

終了の時点までにこれまでの研究で検出された非コード領域や転移因子配列との融合による mRNA の多

様化が、mRNA の安定性や分解制御にどう影響しているのか、さらにはプロテオーム多様化にどのよう

に貢献しているのかを明らかにすることを目指す。 

（２）各計画研究で得られた成果、及びそれぞれの計画研究と連携している公募研究で得られた成果 

シロイヌナズナにおいて環境刺激やエピゲノム変化がスプライシングや転写開始点変化、転写終結点

変化などトランスクリプトーム全体の多様化に及ぼす影響について理解するため、計画研究・佐瀬班は

Nanopore Direct RNAシークエンシング技術による long-read RNAシークエンスと、独自のトランスクリ

プトーム解析手法のパイプラインの開発を行なった。その結果、シロイヌナズナ野生型や様々なエピゲ

ノム変異体由来の mRNA においてこれまで報告されていない数多くの融合 mRNA の検出に成功し、シ

ロイヌナズナゲノムでは 3000 以上の遺伝子座から非コード領域や転移因子配列との融合 mRNA が生成

されていることを明らかにした。また、環境刺激やエピゲノム変化がスプライシングや転写開始•終結点

変化を含むトランスクリプトームの多様化に影響していることも見出した。さらに計画研究・吉田班の

研究分担者である白須との連携により転移因子配列融合 mRNAが病原体ストレス応答に寄与していること

を見出し、これら研究成果を論文として発表した(Berthelier et al. Nature Commun. 2023)。 

また、耐病性誘導ホルモンであるサリチル酸の投与や、病原体の感染によりこうした融合転写物の動態

が変化したエピゲノム変異体で病原体応答が変化すること見出しており、さらなる解析を進めている（投

稿準備中）。 

また、計画研究・佐瀬班の研究分担者である稲垣は遺伝子領域のヒストン修飾 H3K4me1 の制御メカニ

ズムとその役割をゲノムワイド解析から明らかにすることを進めてきた。その中で FLD という H3K4脱
メチル化酵素の解析を進め、FLD がアンチセンス転写に伴って H3K4me1 を除くという機能を担ってい
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ることを見出した（Inagaki et al. Nature Plants 2021）。さらに、H3K4me1 を制御するメチル化酵素を 3 つ

同定し、それらがクロマチン上にリクルートされる仕組みをゲノムワイド解析と機械学習を組み合わせ

ることによって明らかにした（Oya et al. Nature Commun. 2022）。その結果、H3K4me1 を制御するメカニ

ズムには大別して転写共役型とエピゲノム指示型の 2 つの経路があることが明らかになった。さらに、

LDL3 という H3K4me2 の脱メチル化酵素が RNA ポリメラーゼと相互作用することで、転写共役的に

H3K4me2 を除いているという経路も明らかにした（Mori et al. under revision）。これらの結果から、H3K4

メチル化と転写の相互関係がこれまで考えられてきた以上に複雑な仕組みで制御されていることが明ら

かになりつつあり、今後環境応答における遺伝子発現制御メカニズムの一つとしてその意義が理解され

ていくことが期待される。さらに、稲垣は研究支援センターのエピゲノム解析部門として領域内共同研

究も多数進めており、その中で公募研究・山口班と連携し、繰り返す高温ストレスに対するクロマチン記

憶の分子メカニズムの解析を進め、H3K27 トリメチル化を除去する脱メチル化酵素が一部の熱ショック

応答遺伝子（HSP）の応答性を高めることによって、繰り返す高温ストレスに適応するメカニズムが働い

ていることを明らかにし、論文として発表した（Yamaguchi et al. Nature Commun. 2021）。 

上記の研究に加えて、稲垣は不均一環境応答機構の理解に不可欠な少数の植物細胞でのエピゲノム解

析技術、特にタンパク質の結合やヒストン修飾などをゲノムワイドに調べる ChIP-seq 法の少数細胞化を

実現し他班のエピゲノム研究を支援することで領域の研究推進に貢献することを目指した。その結果、

これまでにデータの質を下げずに ChIP-seq の効率を上げる最適化に成功ており、現在までに 0.01g（2-

week-oldシロイヌナズナ 1 個体）から ChIP-seqを行うことが可能になっている。また、DNAメチル化

解析として使われてきたバイサルファイト法に代わる方法として酵素を用いたシトシンの変換法を用い

ることによって、DNA メチル化解析においてもスタート量の少量化を図り、従来の 20 分の 1 以下の開

始 DNA量から全ゲノムのメチル化状態を正確に調べることが可能になった。これら開発された技術はす

でに領域内共同研究での使用を開始している。 
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７ 研究発表の状況 

研究項目ごとに計画研究・公募研究の順で、本研究領域により得られた研究成果の発表の状況（主な雑誌論文、
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る。）について、具体的かつ簡潔に５頁以内で記述すること。なお、雑誌論文の記述に当たっては、新しいものか
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R., Yamaguchi, K., Shigenobu, S., Yamada, M., Hasebe, M., Sawa, S., Kinoshita, T., Nishida, I., and Iba, K. 
PECT1, a rate-limiting enzyme in phosphatidylethanolamine biosynthesis, is involved in the regulation of 
stomatal movement in Arabidopsis. Plant J., in press (2023)  他 2 報 

公募・太治 
Kajino, T., Yamaguchi, M., Oshima, Y., Nakamura, A., Narushima, J., Yaguchi, Y., Yotsui, I., Sakata, Y., and 

*Taji, T. KLU/CYP78A5, a cytochrome P450 monooxygenase identified via fox hunting, contributes to cuticle 
biosynthesis and improves various abiotic stress tolerances. Front Plant Sci., 13, 904121（2022） 

Uchida, K., Yamaguchi, M., Kanamori, K., Ariga, H., Isono, K., Kajino, T., Tanaka, K., Saijo, Y., Yotsui, I., Sakata, 
Y., and *Taji, T. MAP KINASE PHOSPHATASE1 promotes osmotolerance by suppressing PHYTOALEXIN 
DEFICIENT4-independent immunity. Plant Physiol., 189, 1128-1138（2022）他 8 報 

公募・城所 
*Soma, F., Takahashi, F., Kidokoro, S., Kameoka, H., Suzuki, T., Uga, Y., *Shinozaki, K., and *Yamaguchi-Shinozaki, 

K. Constitutively active B2 Raf-like kinases are required for drought-responsive gene expression upstream of 
ABA-activated SnRK2 kinases. Proc. Natl. Acad. Sci. USA, 120, e2221863120 (2023)  

*Kidokoro, S., Konoura, I., Soma, F., Suzuki, T., Miyakawa, T., Tanokura, M., *Shinozaki, K., and *Yamaguchi-
Shinozaki, K. Clock-regulated coactivators selectively control gene expression in response to different 
temperature stress conditions in Arabidopsis. Proc. Natl. Acad. Sci. USA, 120, e2216183120 (2023) 

 
【学会発表】 
一般発表: 507 件（日本植物生理学会、日本植物学会、日本分子生物学会、日本育種学会など） 
招待講演: 153 件 
松下智直、植物科学シンポジウム 2021、2021 年 11月  
松林嘉克、2022 International Conference of KSMCB (Korea)、2022 年 9月 
壽崎拓哉、14th European Nitrogen Fixation Conference (online)、2021 年 10月  
木下俊則、Plant Biology 2022、Plant Biotechnology Symposium、2022 年 7月 
杉本慶子、木原記念財団学術賞受賞記念講演（オンライン）、2022 年 11月 など 
 
【書籍】15 件 
木下俊則、「気孔開閉」光合成 第 III 部 153-158、2021 年 
松林嘉克、植物の行動生態学、第 7章、種生物学会、2023 年 
佐瀬英俊、遺伝学の百科事典、丸善出版、2022(共同執筆）、第 10章-13 経世代エピジェネティクス など  
 
【産業財産権】5 件（出願中を含む） 
木下俊則、相原悠介、佐藤綾人、藤茂雄、叶文秀、戸田陽介、伊丹健一郎、村上慧、前田文平、後藤栞奈
「植物気孔開口調節剤」特願 2022-072557、出願日 2022 年 4月 など 
 
【主催シンポジウム】14 件 
松下智直、日本植物学会第 85回大会シンポジウム、2021 年 9月 
松下智直、第 44回日本分子生物学会年会ワークショップ、2021 年 12月 
芦苅基行、第 63回日本植物生理学会年会シンポジウム、2022 年 3月 
今泉貴登、The 33rd International Conference on Arabidopsis Research (ICAR2023)、2023 年 6月 など 
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８ 研究組織の連携体制 
研究領域全体を通じ、本研究領域内の研究項目間、計画研究及び公募研究間の連携体制について、図表などを

用いて具体的かつ簡潔に１頁以内で記述すること。 

 本領域は、不均一環境系における植物レジリエンス研究という新

分野の飛躍的展開を目指し、①環境の空間的不均一性に対するレジ

リエンス機構、②環境の不規則な経時変動に対するレジリエンス機

構、③レジリエンスを可能にするプロテオーム多様化機構の 3つの

視点で計画研究と公募研究を実施しているが、研究項目をあえて設

けないことでゆるやかなグループを形成しつつ互いに協力し合う有

機的連携研究を推進する体制をとっている（右図）。計画班と公募班、

さらに研究支援センターの全てが、各々の最新知見、技術や経験を

活かした連携の契機を互いに授受し合える循環的な関係性を構築

し、その連携を領域全体に波及・発展させ続けることを目論み、領

域研究を促進するしかけとして総括班と領域代表者が核となって以

下の 3つの戦略を講じてきた。 

 

a）領域代表者のサイトビジットによる領域内連携の促進と仲介：領域代表者が全研究班の研究状況を把

握し、領域の理念が各班に浸透・共有されているかを確認するために、計画・公募の全班を訪間した。そ

の際には、研究代表者に加えて研究員や学生も交えた議論を行い、これらの中で得る最新情報をもとに、

領域代表者が主体的に各班間の連携の可能性を模索し、具体的な連携の仲介も行ってきた。 

 

b）様々な組み合わせの研究班間でのグループディスカッションの開催：計画・公募班の様々な組み合わ

せでのグループディスカッションの開催を積極的に促した結果、これまでに 144 件のグループディスカ

ッションが開催され、領域内での新たな連携研究が始まるきっかけとなった。このグループディスカッ

ションでは研究代表者に加えて研究員や学生も参加し、異なる班の若手同士が知り合うきっかけとして

も機能している。各グループディスカッションの開催報告は総括班で共有し、新たな連携の可能性を感

じた班間でのグループディスカッションの開催を提案することで、連携のさらなる強化も進めてきた。 

 

c）技術講習会の開催：本領域では TSSシークエンス解析を共通技術基盤として位置づけ、各班が扱う現

象を転写開始点変化という共通の視点から俯瞰することを通じた新たな連携の模索も行ってきた。この

推進をより進めるために、本領域で独自に新開発した TSS-seq2法の技術講習会を開催し、各班が TSSシ

ークエンス解析をより身近な技術として有効に活用する契機を提供した。 

 

 以上の活動の結果、現在までに 121 件の連携研究が進行中または完了済みであり、40件を論文として

発表した（代表的成果は下に記載）。また、51 件の連携研究について論文の準備を進めている段階である。 

 

【論文として発表済みの代表的な連携研究成果】 

佐瀬班（計画）・吉田班（計画）：Berthelier J et al., Nature Commun.,14, 3248 (2023) 
山口班（公募）・松下班（計画）：Pelayo MA et al., Plant Cell, in press (2023) 
木下班（計画）・松下班（計画）：Aihara Y et al., Nature Commun., 14, 2665 (2023) 
城所班（公募）・松下班（計画）：Kidokoro S et al., PNAS, 120, e2216183120 (2023) 
木下班（計画）・松下班（計画）：Matsumura M et al., Nature Commun., 13, 1216 (2022) 
杉本班（計画）・松下班（計画）：Sakamoto T et al., Nature Plants, 8, 940-953 (2022) 
壽崎班（計画）・松下班（計画）：Misawa, F et al., Plant Cell, 34, 1844-1862 (2022 
杉本班（計画）・松下班（計画）：Sakamoto, Y et al., Plant Cell, 34, 4348-4365 (2022) 
佐藤班（公募）・木下班（計画）：Sanagi M et al., PNAS, 118, e2022942118 (2021) 
山口班（公募）・佐瀬班（計画）・松下班（計画）：Yamaguchi N et al., Nature Commun., 12, 3480 (2021) 
梅澤班（公募）・木下班（計画）・松下班（計画）：Kamiyama Y et al., PNAS, 118, e2100073118 (2021) 
壽崎班（計画）・松下班（計画）：Nishida, H et al., Plant Cell, 33, 2340-2359 (2021) 
杉本班（計画）・松下班（計画）：Sakamoto Y et al., Nature Commun., 11, 5914 (2020) 

全班参加型の有機的連携推進体制 
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９ 若手研究者の育成に係る取組状況 

研究領域全体を通じ、本研究領域の研究遂行に携わった若手研究者（研究協力者やポスドク、途中で追加・削除

した者を含む。）の育成に係る取組状況について、具体的かつ簡潔に１頁以内で記述すること。なお、本研究領域

が育成に取り組んだ「若手研究者」の定義を初めに示すこと。 

本領域では、若手研究者を 45 歳未満と定義し、下記報告では、昇進・受賞時が 45 歳未満の若手研究

者を対象とした。また産休・育休期間を考慮した。 

若手研究者育成は学術変革領域の重要な使命と考えており、これまで、様々な取り組みを積極的に進

めてきた。年 1 回開催される若手の会では、学生および若手研究者が研究発表（口頭およびポスター発

表）を行い、優れた発表には優秀口頭発表賞や優秀ポスター発表賞を授与している。また若手の会では、

トップジャーナルに論文が掲載された若手研究者（筆頭著者）による論文投稿のいきさつを紹介する特

別企画なども設け、論文投稿へのノウハウを教授するとともに、若手の交流と議論の場を設け、切磋琢磨

する環境を提供してきた。また、年 2 回開催される領域会議においても、若手研究者によるポスター発

表の機会を設け、計画班や公募班の PI との議論の場を提供し、共同研究を促進した。 

さらに、毎月 1回オンラインで若手育成企画（「Frontyard of Science」および「Backyard of Science」）

を開催してきた。「Frontyard of Science」では、学生およびポスドクのみが参加し、毎回 2名の演者が、

通常の学会の一般口頭発表より長い 20 分間自分の研究を発表し、その後、参加者と質疑応答を行う。

「Frontyard of Science」には教員や PI が参加せず（ファシリテーターとして 1名の教員のみが参加）、こ

れにより、学生およびポスドクの自由で活発な質疑応答ができる場を提供し、発表スキルと質疑応答の

スキルの向上を図った。一方、「Backyard of Science」では、領域の PI が学生時代から PI になるまでの

経緯、研究への思い、苦労話など、学会発表や論文では決して語られない経験や思いを学生、ポスドク、

若手研究者に紹介し、若手が PI になるための様々な経験を共有した。 

また、コロナ禍において海外渡航が制限される中で領域内の学生や若手研究者が海外の研究者と交流

し、国際的なネットワークを広げる機会を作るため、国際オンラインセミナーシリーズを企画した。この

セミナーでは、学生およびポスドク等の若手研究者が、最近トップジャーナルや bioRXiv に掲載された

海外ラボの論文の筆頭著者に自らメールで発表依頼し、日程調整から当日の司会までセミナーの企画や

運営を責任持ってとりしきる機会を提供する。英語でのメールの書き方、講演者の紹介の仕方や質疑応

答の進め方等を指導し、これまでに大学院生 2名、ポスドク 5名がホストを務めてセミナーを行った。 

さらに、若手研究者の海外滞在型共同研究の支援をおこなった。これまでに、1名の若手研究者の派遣

（ドイツ、1ヶ月）と 1名の海外若手研究者の招聘（１年間）を支援し、海外研究室との共同研究を推進

し、若手研究者のステップアップを後押しした。 

以上の様に多様な若手育成企画により、若手同士の交流が広がり、若手研究者の将来の展望や新たな

共同研究や連携研究のきっかけとなったと考えられる。 

また本領域の数々の取り組みは若手のキャリアアップにも貢献しており、これまでに教授への昇進（4
名）、准教授への昇進（12名）、講師への昇進（2名）、助教への着任（8名）、グループリーダー昇進（2
名）など、多くの若手のステップアップが実現した。さらに、JST さきがけ（5名）、JST創発（4名）、学

術変革 B（1名）、学振特別研究員（2名）など、若手領域メンバーが独自の研究費を獲得したほか、日本

学術振興会賞、日本学士院学術奨励賞、日本学術振興会育志賞、ロレアル－ユネスコ女性科学者日本奨励

賞など、多くの若手領域メンバーが数多くの賞を受賞するなど、若手の活躍が見られた。詳細は割愛する

が、多くのポスドクや学生が学内外で論文賞や発表賞を受賞するなどの成果にも至っている。今後も、本

領域では世界で活躍する若手研究者の育成のために、様々な企画を継続して行っていきたい。 
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10 アウトリーチ活動に係る取組状況 

研究領域全体を通じ、一般向けのアウトリーチ活動に係る取組状況について、具体的かつ簡潔に１頁以内で記述

すること。 

本領域の広報活動は領域 HP

（右図）を通じて行った。本領

域の研究期間は新型コロナ感染

症対策期間と重なり、人的交流

や対面のアウトリーチ活動が大

幅に制限された。そのような状

況下においても、オンラインに

よる活動や感染症対策を施した

上でオンサイト活動を積極的に

実施して、アウトリーチ活動の件数は 114件に達した。

内訳は出前授業(出張講義) 21 件、実習（サイエンス教

室）28 件、一般講演会・セミナー 24 件、公開講座 5
件、その他 36 件であった（下記 URL にて公開中

https://plant-resilience.jp/wp/category/results/outreach/） 

 114 件の中の代表例を示す。2021 年７月 31日に領域

代表の松下智直が、国立科学博物館の特別展「植物 地

球を支える仲間たち」においてオンライン特別講演し

た（右図）。「植物が光を感じる秘密」と題した、本領域の研究成果を解説した特別講演は、好評を博した。 

 また、コロナ感染症が収まってからは中高生向けの実習（サイエンス教室）も積極的に行った。下図

（左・中央）は班員の松永幸大が市川高校の生徒 20名を研究室に招き、少人数のグループごとに実習を

行った様子である。

本領域の研究成果

である植物イメー

ジングの材料の準

備や蛍光顕微鏡観

察を高校生が体験

した。さらに、出前

講義や出張セミナーも積極的に実施した。右上の写真は班員の後

藤栄治が、福岡県立新宮高校理数科２年生約 30 名に遺伝子工学

セミナーとして、本領域の研究成果を「植物の巧みな光利用」と

してわかりやすく講義を行った時の様子である。 

アウトリーチ活動として、学術雑誌ではなく一般誌への本領域

の成果掲載も行った。右図は、班員の打田直行がデザイン関係者

およびプランナー必携のグローバル・デザイン・ジャーナルであ

る「AXIS」に掲載したものである。植物の形態の美しさを伝え、

デザイン業界にもインパクトを与えた。 

研究成果や領域活動の紹介には、領域専用の Twitter 

(https://twitter.com/ResiliencePlant)を運用してい

る。研究成果のプレスリリースを素早く発信すること

で、翌日にはリツイート件数が 100 件を超すなど、本領

域の迅速なアウトリーチ活動ツールとして活躍した。  
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11 研究費の使用状況・計画 

研究領域全体を通じ、研究費の使用状況や今後の使用計画、研究費の効果的使用の工夫、設備等（本研究領域内

で共用する設備・装置の購入・開発・運用、実験資料・資材の提供など）の活用状況について、総括班研究課題の

活動状況と併せて具体的かつ簡潔に１頁以内で記述すること。 

本領域総括班において購入された高額備品を以下にまとめた。これらはすべて総括班の研究支援センター

（TSS シークエンス部門、質量分析部門、網羅的タンパク質相互作用解析部門、イメージング部門）に設置された。 
—————————————————————————————————————————————— 
部門          品名（製造会社、型番号）        金額（千円）    設置場所 
—————————————————————————————————————————————— 
TSS シークエンス部門  ストレージサーバーシステム       8,228,000 円    九州工業大学 

（APPLIED、SV-XS6230Rx2S3A960U23SD+JBOD18T41） 
質量分析部門      質量分析計              92,999,999 円   名古屋大学 
                 （サーモフィッシャーサイエンティフィック社、Orbitrap Exploris 480） 
網羅的タンパク質相互作用解析部門  

自動分注機              24,200,000 円   名古屋大学   
（パーキンエルマー、JANUS G3） 

イメージング部門   高速蛍光寿命イメージング装置    18,171,450 円   宇都宮大学 
                 （ライカマイクロシステムズ、SP8 FALCON） 
—————————————————————————————————————————————— 
 TSS シークエンス部門では、領域内で実施する遺伝子の転写開始点を網羅的に決定する TSS シークエンス

の情報解析を担当している。その情報解析を実施するために、約１PB のハードディスクと 1TB のメモリを実装し、

48 コアの計算を推進できるストレージサーバーを、採択後すぐに購入した。情報解析は、2 年目の 4 月より受託

解析を実施している。領域が開始してから現在までで、計 222 サンプルの転写開始制御の解析を実施した。そ

れらの結果をまとめて、それぞれの研究者に解析結果の詳細なファイルを提供している。さらに、それらの結果を

まとめた論文も準備中である。これらの解析の結果、植物の生育環境への適応の一つの戦略として、転写開始点

を変化させ、タンパク質の細胞内局在変化等を伴う応答が存在することが明らかとなっている。また、個々の生育

環境応答のメカニズムの解析も進んでおり、現在、4 報の論文が投稿中になっている。 

 質量分析部門では、領域内のプロテオミクス解析を支える中核機器として、最新鋭の質量分析計（Orbitrap 
Exploris 480）を採択後すぐに購入し、2 年目の 4 月より受託解析を開始した。2021 年 4 月～2023 年 3 月 31日
までの 2 年間で、227 件（ 共免疫沈降 89 件、リン酸化プロテオミクス 83 件など）の依頼があり、総解析サンプ

ル数は 1,950 サンプルに達した。共免疫沈降やリン酸化プロテオミクスは、領域内で頻用される技術であり、既

に多数の相互作用因子の同定や、リン酸化・脱リン酸化を介したシグナル伝達経路の解明に貢献している。質量

分析部門を利用した成果については、現在 10 報が投稿準備中となっている。 

 網羅的タンパク質相互作用解析部門では、領域内のタンパク質合成および相互作用解析を推進するために、

シロイヌナズナ転写因子の cDNA ライブラリーと自動分注機（JANUS G3）を購入し、受託依頼を開始した。2023
年 3 月 31日までに、7 研究室にタンパク質合成キットの提供を行い、37件の共同研究の依頼があった。内訳とし

て、12 件（156 種類）の依頼タンパク質の無細胞タンパク質合成、16 件のタンパク質-タンパク質相互作用やタン

パク質-DNA 相互作用の有無を調査する AlphaScreen アッセイ、9件の依頼タンパク質と 1425 のシロイヌナズナ

転写因子との相互作用スクリーニング解析であった。既に新規の相互作用因子を多数同定し、それらの機能解

明に貢献しており、これまでに 4 報が受理され、現在 4 報が投稿中もしくは投稿準備中となっている。 

 イメージング部門では、領域内の顕微鏡解析を支える中核機器として、高速蛍光寿命イメージング装置

（FALCON）を採択後すぐに購入した。FALCON は、植物の蛍光イメージングで問題となる自家蛍光に対応する

ために強力なツールであり、既有の SP8顕微鏡（共通機器）にアップグレードとして初年度 3 月に統合した。2023
年 3 月 31日までに、11 プロジェクトに関して依頼があった。顕微鏡解析の性質上、組織・細胞・オルガネラ等

の様々な条件の各プロジェクトに対して、全てオーダーメイドで対応している。蛍光イメージング等の顕微鏡解析

は、領域内で頻用されており、既に複数の制御タンパク質の細胞内局在などの解明に貢献している。 

 これらの支援センターでは、担当の専門家が、依頼者の希望に合わせた実験提案や条件検討を行いつつ

解析を進めているため、研究費の効果的使用に大きく貢献している。備品以外の総括班経費は、研究支援

部門の消耗品、事務局・広報・質量分析部門の人件費や雑費、評価助言委員・学術調査官の旅費交通費、領域

会議など本領域主催の会議の補助経費であり、これらについても有効に活用されている。 
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12 今後の研究領域の推進方策 

研究領域全体を通じ、今後の本研究領域の推進方策について、「これまでの学術の体系や方向を大きく変革・転

換させることを先導する」観点から、具体的かつ簡潔に２頁以内で記述すること。なお、記述に当たっては、今後

実施する公募研究の役割を明確にすること。また、研究推進上の問題点がある場合や、国際的なネットワークの構

築等の取組を行う場合は、その対応策や計画についても記述すること。 

本学術変革領域の総括班では、研究設備・技術・研究材料の共有化（領域会議・テクニカルセミナー・

若手の会の開催、研究支援センターの設置、領域ホームページにおける班員専用の閲覧ページの設置）の

推進に取り組み、241 報の論文を発表するとともに、領域内で 120 件以上の共同研究が進行するに至っ

た。今後もさらに、今までの活動を発展させる予定である。 

 各研究班の取り組みについては、「環境の空間的不均一性に対するレジリエンス機構」、「環境の不規則

な経時変動に対するレジリエンス機構」、「レジリエンスを可能にするプロテオーム多様化機構」、「複合

環境応答」に分けて記載する。 

「環境の空間的不均一性に対するレジリエンス機構」では、土壌中に不均一に分布する硝酸イオンに

対するシステミックな吸収制御に加えて、環境ストレスにより不均一に生じるダメージを周囲の細部群

がリガンドの枯渇で認識し、ダメージ部位の拡大を防ぐしくみ、また、公募研究者による不均一な鉄イオ

ンに対するシステミックな応答や、局所的に与えたアンモニアイオンに対するイネ科植物の根の屈性な

ど、不均一環境下において初めて発揮される植物独自の適応能力が次々と見出されている。自然界では

太陽光も木漏れ日などのような空間的不均一性が常に生じているが、転写開始点変化を介したプロテオ

ーム多様化に加えて、公募班による葉緑体の配置の巧妙な変化の発見など、新たな知見が得られつつあ

る。これらは、均一環境系から不均一環境系へ環境応答研究を転換させることを先導するという本領域

の目的が着実に遂行されている証左である。また、不均一な条件下で環境情報が組織間をどのように伝

えられ、どこでどのように統御されているかという課題についても、システミックな統御に関わる転写

因子や、屈性に関わる輸送体などの同定が進んでいる。加えて、光と窒素栄養などの複合的な不均一環境

応答の解析にも公募班を含む複数の班が着手しており、新たな適応能力の発見が期待される。公募班に

よって、土壌中の栄養不均一性を 3 次元的に再現するデバイスが完成し、また、篩管内を長距離移行す

る分子群として新たに一群の mRNA が見出されるなど、公募班への今後の期待も大きい。これまでの研

究のベクトルを継承しつつ、よりメカニズムの解明の方向へシフトして、環境の「空間的不均一性」に対

する植物の適応機構やその普遍性について引き続き研究を進めていく方針である。 

「環境の不規則な経時変動に対するレジリエンス機構」では、徐々に変化する環境刺激の長さや強さ

に応じて植物が段階的に応答を変化させるステージゲート応答について、その分子基盤解明を目指して

研究を進めてきた。その結果、乾燥に対するステージゲート応答については、計画研究・木下班が中心と

なり、乾燥による気孔閉鎖誘導と花成誘導の両方に bHLH 型転写因子である AKSs/FBHs が関わること、

そして乾燥の長さや強さに応じた AKSs/FBHs の段階的なリン酸化による標的遺伝子の変化が、ステージ

ゲート切り替え機構の本質である可能性が明らかとなってきた。また冠水によるステージゲート応答に

ついては、計画研究・芦苅班が中心となり、冠水依存的な節間成長のトリガーとしてエチレンが働くこ

と、またイネの節間伸長を負に制御する DEC1 が冠水依存的に発現低下することなどが明らかとなり、

これらの物質の蓄積量の変化が、変動ストレスの長さや強さの計測機構の実体である可能性が見えてき

た。さらに現在、公募研究・佐藤班による窒素欠乏に対するステージゲート応答の研究、そして公募研

究・城所班による温度変化に対するステージゲート応答の研究においても、鍵転写因子の段階的なリン

酸化による標的遺伝子の変化がステージゲートの実体であることが明らかになりつつある。よって今後

は、公募研究・太治班など、さらに多くの公募班も巻き込み、様々な環境刺激に対するステージゲート機

構の実体を明らかにしていくことにより、ステージゲート応答における一般性のある共通機構を明らか

にすることを目指す。 
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「レジリエンスを可能にするプロテオーム多様化機構」では、前述の通り、これまでの領域内連携研究

によって、転写開始点制御によるプロテオーム多様化機構が、植物の環境応答において共通に働くばか

りでなく、真核生物に普遍的な現象であることを明らかにした。さらに、フィトクロムを介した光刺激に

よる転写開始点制御をモデルケースとして、その分子機構を明らかにするとともに、その基本メカニズ

ムが真核生物に共通であることを示した。以上の成果は、真核生物のセントラルドグマに、新たな一過程

として転写開始点制御を付け加え、生物の教科書を書きかえるものであると考えられる。またこれまで

に、様々な環境刺激に応答した転写開始点制御によってタンパク質の細胞内局在が変化し、そのことが

植物の環境適応にとって生理的に重要であることが、領域内の複数の公募班によって示された。さらに、

環境刺激に加えて、組織特異的・細胞種特異的な転写開始点変化や、発生段階による転写開始点の変化な

ども明らかになりつつある。よって今後は、公募研究が扱う多種多様な環境応答現象の中で、刺激依存的

な転写開始点変化のみならず、組織・細胞種や発生段階特異的な転写開始点変化にも注目し、それらによ

って引き起こされるプロテオーム変化の生理学的意義について、個々の公募研究で解析を進める。そし

てそれらの知見を領域として蓄積していくことで、転写開始点変化の解析が植物環境応答の理解に不可

欠であるとの概念をさらに確固たるものとし、当該分野における研究方法の変革を先導する。 

またこれまで領域内で共有してきた研究支援センター・TSS シークエンス部門による技術は、遺伝子

の転写開始点を網羅的に把握するためのトランスクリプトーム解析であり、最終的に把握すべきプロテ

オームとの間には大きなギャップが存在する。そこで今後、本領域研究では、このギャップを埋めるため

に、mRNA 全長配列の解析や、mRNA上の翻訳開始点の網羅的解析を行うための技術を確立し、その知識と

技術を領域内で共有することにより、転写開始点変化によって引き起こされるプロテオーム変化のより

正確な理解を目指す。 

「複合環境応答」では、2 つ以上の複合環境に対する植物のレジリエンス機構の解明に取り組み、具体

的な成果が出始めている。例えば、イネの冠水抵抗性の 1 つに、冠水後に蓄積したエチレンをトリガー

にホルモンのリレーを通して草丈を伸張させる仕組みがあるが、この反応に、赤色光と遠赤色光の比に

よる避陰反応が巧みに利用されていることが見いだされつつある。この研究は、計画研究・芦苅班、松下

班、および公募研究・後藤班の連携を通して、それぞれの専門知識が融合することで初めて明らかとなっ

た成果の好例である。今後さらに、公募研究も積極的に巻き込み、異なる環境刺激に対する植物の応答に

ついて研究を進める領域内の様々な班の間での連携を強化することで、多種多様な組合せでの複合環境

応答機構の解明へと展開し、より複雑な自然環境応答の理解を目指す。 

国際的なネットワーク構築の取り組みについては、今後も若手研究者が企画する国際オンラインセミ

ナーシリーズを軸として進める。2023 年度については既に 5 件のセミナー開催が決まっており、2024 年

度についても同様に隔月開催を目指す。また 2024 年度中には本研究領域の成果と今後の研究の方向性を

国際的に著名な研究者を交えて議論するため、オンサイトの国際シンポジウムを開催する。さらに、計画

研究・木下班の研究分担者である今泉が日米両国で併任する強みを生かし、ワシントン大学の今泉研究

室を拠点として今後日米間での国際ネットワークの構築を進める。そのための準備として、2024 年度に

総括班の複数のメンバーでワシントン大学を訪問し、現地研究者と打合せを行う予定である。 
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13 総括班評価者による評価 

研究領域全体を通じ、総括班評価者による評価体制（総括班評価者の氏名や所属等）や本研究領域に対する評

価コメントについて、具体的かつ簡潔に２頁以内で記述すること。 

遠藤斗志也（京都産業大学・生命科学部・教授） 

本領域は従来解析が難しかった，しかし動くことができない植物の生存・成長に必須の「不均一環境に

おける環境応答」の実体とメカニズムをテーマとした，極めて挑戦的かつ野心的な研究である。領域会議

にオンライン，対面で何回か参加させていただき，具体的な成果を研究者の生の声として聞く機会を得

た。不均一な光，栄養源，（雨による）濡れや冠水など，多岐にわたる不均一環境要因を制御し，その生

理的応答を観察解析する実験系の構築には，各研究者のユニークなアイデアが存分に生かされ，成果を

聴くこと自体，知的にエキサイティングな体験であった。さらに実験室内で不均一環境を模倣するだけ

でなく，実際の野外環境の中で多数の植物を解析することで，不均一環境への応答の新たな原理の発見

（公募班員後藤らの結果）につながる成果が報告されたことも印象的であった。領域代表者である松下

らの発見を足掛かりとして，転写開始点変化によるプロテオームの変化が植物環境応答において重要な

役割を担うことの証明は当初の目標の 1 つであったと理解するが，転写開始点解析の技術支援により多

数の試料について検証が行われ，この現象が特殊なものではなく，植物全般に普遍的に見られる現象で

あることが証明されたことは重要である。同様の現象は植物に留まらず酵母やヒト培養細胞においても

起こっているらしいことが明らかになり，転写開始点変化のメカニズムの理解が進んだこととあわせて，

細胞生物学全般に大きなインパクトを与える新たなパラダイム構築につながる成果と言える。すでに領

域研究の半ばで目標を達成し，今後はタンパク質レベルでの多様性解析に進むことを期待するとともに，

植物科学を越えた科学コミュニティへの積極的発信が望まれる。質量分析の支援も特筆すべきで，網羅

的リン酸化解析やペプチドホルモンの探索等において多くの成果があがっている。このように，研究費

を初期段階で重点的に配分することで TSS シークエンス，質量分析，網羅的タンパク質相互作用解析，

イメージングの技術支援体制を早期に立ち上げ，領域内で中間目標に向けた研究および共同研究を駆動・

加速していることは，学術変革領域研究のようなチーム型予算のメリットをフルに生かした成果である

（ハイインパクトな学術雑誌への原著論文の発表，共同研究の実績数などの数値データに表れている）。

一方で「Frontyard of Science」，「Backyard of Science」と名付けたユニークな若手育成企画も印象に残った。 

 

 
工藤 洋（京都大学・生態学研究センター・教授） 

不均一環境において植物がどのように応答して、生育を最大化するかという学術的課題に対し、最新

の手法を用いて解答を与える研究成果が得られている。計画班、公募班の編成は研究内容上良い構成で

あり、環境情報の感知・伝達・記憶・応答に関する新規の発見がなされている。各班の独自の成果だけで

なく、転写開始点制御の解析をそれぞれが得意とする環境ストレスにおいて実施することにより、統合

データベースが作成されその論文化が進んでいる。このようなことは、研究領域を組むことによっては

じめて可能であり、学術変革のスキームを最大限に生かしている。また、支援班もトップレベルの最新技

術を提供しており、各班の研究を強力に加速するとともに、その水準を世界レベルのものとするのに必

須の役割を果たしている。若手育成、国際化についての活動も良好であり、優秀な若手研究者が育ってい

る。以上のように、当研究領域の進捗については、きわめて優れており、非常に高く評価できる。 

 

 

長谷あきら（京都大学・名誉教授） 

 本領域の目的は、時空間的に不均一な環境（変化）に対する植物の応答原理と、それを実現する分子機

構の解明である。これまでに、当該分野で高い実績をもつ研究者が牽引する様々な先進的研究が進み、ま

た、領域代表者らが発見した「転写開始点制御によるプロテオーム多様化」の解析も順調に進んだ。前者

では、土壌中の栄養環境をはじめとする空間的に不均一な環境に応答するためのシステミックな制御や、

環境の時間的変化に対応するステージゲート制御の分子機構について大きな成果が得られた。また、本

領域の最大の特徴である「転写開始点制御」については、領域代表者の強力なリーダーシップのもとに、
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多数の班員の協力を得て、網羅的解析が精力的・組織的に進められ、この現象が植物の環境応答において

共通に働くばかりでなく、真核生物に普遍的な現象であることが明らかになりつつある。これは、生物学

の教科書に新しい一章を加えるような大きな成果である。以上のように、本領域の研究は順調に進捗し

ており、領域終了時には新しい領域が切り拓かれることが期待される。 

 領域の運営も順調と思われる。まずは、領域内の連携を促進・仲介する仕組みを整備することで、多く

の共同研究が開始されるに至った。技術支援においても、転写開始点解析のみならず、エピジェネティク

スやプロテオミクスに関する先進的な網羅解析技術が提供され、多くの班員に活用されている。若手研

究者育成も、若手の会の開催や海外渡航支援に加え、若手が企画するセミナーを開催するなど、活発に行

われている。以上のように、本領域の運営は効率的・効果的に進められていると判断する。 

 

 
福田裕穂（秋田県立大学・学長） 

本領域では，班員が有機的な研究ネットワークを作り，領域代表者の強いリーダーシップのもとに、プ

ロジェクトの半ばにおいて優れた研究成果をあげている。すでに 241 編の論文が出版され、そのうちの

多数の研究成果がトップジャーナルに発表されていることからもこの領域の成功は明らかであり、高く

評価される。この中でも、研究支援センターの支援のもと、研究代表が確立した転写開始点解析技術を領

域内で徹底共有し、植物の多様な環境応答現象においてプロテオームの変化を検出し、転写開始点制御

によるプロテオーム多様化機構の普遍性の証明に挑戦した。その結果、光刺激以外の様々な不均一環境

変動に対する植物の応答においても普遍的に働くこと、そしてその主目的が、転写開始点の違いにより

代謝酵素の細胞内局在を変化させ、様々な環境変動に応じて代謝経路の細胞内区画を切り換えることで

あることを明らかにした。さらに同様の制御が酵母とヒト培養細胞でも起こることを明らかにし、刺激

に応じた転写開始点選択によるプロテオーム多様化が真核生物に普遍的な現象であることを示すことに

世界で初めて成功した。このような領域研究ならではの包括的な研究により、この先導的な発見をした

ことに高い評価を与えたい。また、年 1回の若手の会、毎月の若手育成企画などを通して、若手同士の交

流が広がり、若手研究者の将来の展望や新たな共同研究や連携研究のきっかけとなったこと、そしてそ

の結果、これまでに教授への昇進（4名）、准教授への昇進（12名）、講師への昇進（2名）、助教への着

任（8名）、グループリーダー昇進（2名）など、多くの若手のステップアップが実現したことを高く評価

したい。 

 

 
吉田 稔（理化学研究所・理事、環境資源科学研究センター・グループディレクター） 

動き回ることのできない植物は木漏れ日の様な不均一光環境、土壌中栄養源などに代表される不均一

栄養環境に適応する必要があり、また一個体であっても光合成を行なう気相と栄養吸収を行なう土相（ま

たは水相）という異なる環境空間にまたがって生育するため、地上部と地下部の双方において変動する

環境情報を時空間的に統合して適応する必要に迫られる。そこで不均一な環境からの情報を入力・統合・

出力し、頑健かつ柔軟でダイナミックな適応能力（レジリエンス）を発揮するための分子機構を解明する

ことを目的としてこの領域が設定された。 

これまでのモデル生物による均一環境での解析から、より自然界における植物の環境適応能力を理解

するという観点から理にかなった研究領域設定であり、中間評価までの間の研究の進展は目を見張るも

のがある。特に根の一部が局所的な窒素の欠乏におちいったとき，その情報をほかの根に伝え，NO3-の
取り込みを相補的に促進させるペプチドホルモン CEP の誘導、受容、硝酸取り込み至る経路の研究やス

トレス応答を細胞間で伝えるペプチドホルモン PSY の研究は、不均一環境における植物の適応能力の理

解を進めるための、とりわけ優れた成果である。また、Nanopore を用いた long-read RNAシーケンス法や

全ゲノム DNA メチル化解析法（nanoEM）など、新たな技術開発も進めており、今後の展開が期待され

る。現時点で論文化されていない成果も多く、領域研究期間終了までにはさらに多くの成果が挙がるこ

とが期待される。一方で不均一環境とは関連の低い研究も多いが、高温、乾燥、感染、冠水など、ストレ

ス応答機構の解明は、自然環境における適応機構として重要であり、均一環境下での実験であっても躊

躇なく強力に推進すべきである。 


