
研究テーマ

検疫対象病害における
感染生理機構の解析

各種顕微鏡による
病原体微細構造の解析

薬剤耐性遺伝子の
非同義置換性SNP解析

DNA塩基配列に基づく
遺伝子診断技術の開発

- 微生物の感染が原因となる植物病害の発生生態学
- 遺伝子診断法による種苗や土壌の評価
- 微生物生態系における社会性と進化
- 病原菌の伝来起源に関する集団遺伝学解析
- 農業生態系の変化に対する病原菌の適応進化

栽培環境の可視的診断

難培養性微生物における
生態学的特性の解析

微生物コミュニティーによる
植物機能亢進作用の解析

圃場から分子レベルを対象に

幅広い研究技術を利用し

植物の感染性病害を防ぐ!

微生物の自己/非自己
認識機構の解析

STAFF

最近の主な論文・著書／・Meeboon, J. et al.（2022）Development of soil-less substrates capable of degrading organic nitrogen into nitrate as in natural soils. Sci. Rep. 12, 785.
・Neang, S. et al. (2021). Omnipresence of partitiviruses in rice aggregate sheath spot symptom-associated fungal isolates from paddies in Thailand. Viruses 13, 2269.
・Fujiwara, K. et al. (2021) Real-time PCR assay for the diagnosis and quantification of co-infections by Diaporthe batatas and Diaporthe destruens in sweet potato. Front. Plant Sci. 12, 694053.
・Cumagun, CJR. et al. (2020) Population genetic structure of the sheath blight pathogen Rhizoctonia solani AG-1 IA from rice fields in China, Japan and the Philippines. Acta Sci. Agr. 42, e42457.
・Fujiwara, K. et al. (2018) Alterations of Candidatus Liberibacter asiaticus-associated microbiota decrease survival of Ca. L. asiaticus in in vitro assays. Front. Microbiol. 9, 3089.
・Arakawa, M. and Inagaki, K. (2014) Molecular markers for genotyping anastomosis groups and understanding the population biology of Rhizoctonia species. J. Gen. Plant Pathol. 80, 401‒407.

圃場から分子レベルを対象とする幅広い研究技術を利用した植物保護
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研究内容

研究テーマ

研究内容

STAFF

微生物・植物を対象としたビッグデータ解析を通して、
生物資源の効率的な利活用を目指す研究を行っています。

准教授 兒島 孝明

担当授業

遺伝学、分子生物学
分子育種学特論(大学院)

分子生物情報学研究室

タンパク質の立体構造情報を

活用した生命機構の論理的解析

バイオインフォマティクスを駆使した

転写制御機構の網羅的解析

微生物叢の網羅的解析

微生物ゲノム情報の大規模比較解析

Ogasawara et al. BBB 2026

Mizutani et al. JoF 2024

Mizutani et al. JoF 2024
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・ Ogasawara, N., Oka, H., Tanaka, M., Gomi,K., Shimizu, M., Kato, M., Nakano, H., and Kojima, T. (2026) Genome-wide characterization of CreA-mediated transcriptional regulation in Aspergillus oryzae under carbon catabolite derepression. Biosci. Biotechnol.  
Biochem. 90, 99-108.
・ Ibi, D., Ishida, K., Kojima, T., Yoshida, S., Suzuki, A., Suzuki, S., Yasui, M., Shibuya, K., Nakanishi, M., Yamagami, T., Saunders, J.M., de la Fuente, Revenga, M., Gonzalez-Maeso, J., Hiramatsu, M. (2026) EGR1-mediated repression of HDAC2 regulates BDNF-dependent 
kindling development

in a mouse model of pentylenetetrazol-induced epilepsy. Pharmacol Biochem Behav. 258, 174131. 
・ Hayasaka, M., Hamajima, L., Yoshida, Y., Mori, R., Kato, H., Suzuki, H., Tsurigami, R., Kojima, T., Kato, M., and Shimizu, M. (2025) Phenanthrene degradation by a flavoprotein monooxygenase from Phanerodontia chrysosporium. Appl. Environ. Microbiol. 91, 
e0157424. 
・ Dong, Y., Wainaina, C. M., Kojima, T., and Inukai, Y. (2025) OUR1/OsbZIP1-OsPIN9 regulatory module controls auxin-dependent crown root formation in rice. Front. Plant Sci. 16, 1718647. 
・ Mizutani, T., Oka, H., Goto, R., Tsurigami, T., Maruyama, J., Shimizu, M., Kato, M., Nakano, H., and Kojima, T. (2024) The Identification of a Target Gene of the Transcription Factor KojR and Elucidation of Its Role in Carbon Metabolism for Kojic Acid Biosynthesis in 
Aspergillus oryzae. J. Fungi 10, 113. 
・Hosoda, A., Ito, Y., Kojima, T., Ogata Y., Haga, M., Akimoto Y.,Shirasawa, M., and Kishimoto, M. (2024) Impact of electrolyzed water treatment on bacterial communities in food washing processes. Ecol. Genet. Genom. 31, 100244.  
・ Oka, H., Kojima, T., Kato, R., Ihara, K., and Nakano, H. (2024) Construction of transcript regulation mechanism prediction models based on binding motif environment of transcription factor AoXlnR in Aspergillus oryzae. J. Bioinform. Comput. Biol. 22, 2450017.
・Hosoda, A., Mabe, I., Kojima, T., Nakasu, Y., and Niizuma, Y. (2024) The ingestion of microplastics affects the diversity of the gut microbiome and testicular development in Japanese quail. Ecol. Genet. Genom. 33, 100288.
・Morita, S., Shibata, F.T., Nishiyama, T., Kobayashi, Y., Yamaguchi, K., Toga, K., Ohde, T., Gotoh, H., Kojima, T., Weber, N.J. Salvemini, M., Bino, T., Mase, M., Nakata, M., Mori, T., Mori, S., Cornette, R., Sakura, K., Lavine, C.L., Emlen, J.D. Niimi, T. and Shigenobu, S. 
(2023) The draft genome sequence of 

the Japanese rhinoceros beetle Trypoxylus dichotomus septentrionalis towards an understanding of horn formation. Sci. Rep. 13, 8735.
・Ojima-Kato, T., Yuma Nishikawa, Y., Furukawa, Y., Kojima, T., and Nakano, H. (2023) Nascent MSKIK Peptide Cancels Ribosomal Stalling by Arrest Peptides in Escherichia coli. J. Biol. Chem. 299, 104676
・ Mase, K., Mizuno, H., Nakamichi, N., Suzuki, T., Kojima, T., Kamiya, S., Takeuchi, T., Kondo, C., Yamashita, H., Sakaoka, S., Morikami, A., and Tsukagoshi, H. (2023) AtMYB50 regulates root cell elongation by upregulating PECTIN METHYLESTERASE INHIBITOR 8 in 
Arabidopsis thaliana. PLoS One 18, e0285241.
・兒島孝明(2023) 大規模DNA配列解析の実践的ノウハウ. 名城大農学部学術報告59, 47－54. 
・Uesaka, K., Oka, H., Kato, R., Kanie, K., Kojima, T., Tsugawa, H., Toda, Y., and Horinouchi, T. (2022) Bioinformatics in bioscience and bioengineering: Recent advances, applications, and perspectives. J. Biosci. Bioeng. 134, 363-373.
・Damnjanović, J., Odake, N., Fan, J., Camagna, M., Jia, B., Kojima, T., Nemoto, N., Hitomi, K., and Nakano, H. (2022) Comprehensive analysis of transglutaminase substrate preference by cDNA display coupled with next-generation sequencing   

and bioinformatics. Sci. Rep. 12, 13578.
・Nomura, R., Tsuzuki, S., Kojima, T., Nagasawa, M.,Sato, Y., Uefune, M., Baba, Y. Hayashi, T., Nakano, H., Kato, M., and Shimizu, M. (2022) Administration of Aspergillus oryzae suppresses DSS-induced colitis. Food Chem: Mol. Sci. 4, 100063.
・Kawai, T., Shibata, K., Akahoshi, R., Nishiuchi, S., Takahashi, H., Nakazono, M., Kojima, T., Nosaka-Takahashi, M., Sato, Y., Toyoda, A., Lucob-Agustin, N., Kano-Nakata, M., Suralta, R. R., Niones, J. M., Chen, Y., Siddique, K. H. M., Yamauchi, A., 

and Inukai, Y. (2021) WUSCHEL-related homeobox family genes in rice control lateral root primordium size. Proc Natl Acad Sci U S A. 119, e2101846119.
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・兒島孝明(2024) プログラミングはもう怖くない？～ChatGPTとバイオインフォマティクスの接点～ 生物工学会誌 バイオミディア102, 473.
・兒島孝明(2022) 第7章NGSなどを用いた網羅的解析(編集協力) など 羊土社 実験医学別冊 論文図表を読む作法 牛島俊和, 中山敬一 編
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