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最近の主な論文・著書／・著者論文名等
• 橋本啓史（2022）鳥類を指標とした都市の景観生態（日本景観生態学会(編)『景観生態学』, pp246, 共立出版），p143-145
• 橋本啓史・多和加織・松浦文香・長谷川泰洋（2021）近代以前の熱田神宮社叢の林相の変遷. なごやの生物多様性 8: 23-36
• 須川 恒・橋本啓史（2017）水鳥の現状とその変遷（西野麻知子・秋山道雄・中島拓男(編)『琵琶湖岸からのメッセージ 保全・再生のための視点』, pp248, サンライズ出版），p175-193
• 楢﨑（2022）ウミガメはクルクル回る ‒ 大型海洋動物に共通してみられる旋回行動を発見．Marine Turtler 33:4-6
• Narazaki T, Nakamura I, Aoki K et al. (2021) Similar circling movements observed across marine megafauna taxa. iScience, 24(4):102221
• Narazaki T, Isojunno S, Nowacek DP et al. (2018) Body density of humpback whales (Megaptera novaeangliae) in feeding aggregations estimated from hydrodynamic gliding performance. PLoS

ONE . 13(7): e0200287

准教授 橋本 啓史

緑地環境学・緑地植物学
ランドスケープ・デザイン学
ランドスケープ・デザイン学特論（大学院）
緑地学特論（大学院）

助教 楢﨑 友子

生物統計学・景観解析学・環境システム学
海洋動物学（予定）
動物生態学（予定）

景観解析学研究室

都市緑地や里山などの身近な環境から、海洋のような地球規模の自然環境までもが
研究対象です。人だけでなく野生動植物などにとってもすみやすい景観とはどのよう
なものかをリモートセンシングやバイオロギング 、統計モデルやGISといった様々な
手法を駆使して明らかにし、生物・人・自然の調和の道を模索していきます。

都市の緑化・公園計画

土地利用や景観の
歴史的変遷の把握

野生動植物の
生息・生育条件把握

動物目線で探る
行動・生態・生息環境

人間活動の影響評価

自然との共生
景観保全

景観を様々な視点やスケールで解析し、人と自然との共生を目指す

STAFF

〇〇〇〇学科

最近の主な論文・著書／
・ T. Ojima-Kato, S. Nagai, A. Fujita, J. Sakata and H. Tamura (2023), Proteotyping of Campylobacter jejuni by MALDI-TOF MS and Strain Solution version 2 software, Microorganisms,
https://doi.org/10.3390/microorganisms11010202
・H. Tamura (2023), A MALDI-TOF MS proteotyping approach for Environmental, Agricultural and Food Microbiology, in Microbiological Identification using MALDI‐TOF and Tandem Mass Spectrometry: Industrial 
and Environmental Applications, John Wiley & Sons, https://doi.org/10.1002/9781119814085.ch6
・T. Kodera, B. Tsuchiya, K. Takahiro, A. Hosoda, Behaviors of H, D, and Li in water-soaked LATP solid electrolytes at room temperature. J. Alloys. Compd., 949, 169774, 2023, 
https://doi.org/10.1016/j.jallcom.2023.169774 
・A. Hosoda, Cultivation and molecular biological analysis of copper reducing bacteria as for a copper recycling from low-grade metal ore.  Impact, 1, p48-50, 2022, 
https://doi.org/10.21820/23987073.2022.1.48

田村廣人：微生物の機能を利活用した環境科学

教授 田村 廣人

担当授業 有機化学、環境微生物学
細胞分子生物学、農薬学
大学院：地球環境修復学特論

准教授 細田 晃文

担当授業 微生物学，分子生物学，
環境修復学特論（大学院）

環境微生物学研究室

＜田村廣人＞

１）稲わら・雑草を資源、水田や遊休地を天然の発酵タンクとしてバイオメタンを高効率で
生産する地産地消の創エネ型持続可能社会の構築；Keyword; GET system, Rice straw

２）プロテオミクスとゲノミクスを融合したデータサイエンスに基づく質量分析による
細菌同定・識別法の確立：Keyword; S10-GERMS method, Proteotyping, Strain SolutionTM

３）合成生物学的手法でCO2を資源としてエチレンを生産するスーパーシアノバクテリア
の構築；Keyword; Cyanobacteria, Carbon dioxide, Bioethylene；「理工学部神籐研究室との共同研究」

４）化学物質の環境動態とコンピューターサイエンスによる毒性評価；
Keyword; reporter gene assay, computer graphics, androgen, alkylphenol
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1) ２） S10-GERMS法（プロテオタイピング）とは
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質量分析を基盤とした細菌識別法の原理と応用

４）
BMC, 21, 2968-2974, 2013

３） 理工学部神籐研究室
との共同研究

細田 晃文：SDGsなリサイクルを目指した金属酸化/還元－微生物の探索

【この研究が持つ意味】

SDGsなリサイクルを目指した金属酸化/還元－微生物の探索

金属の周りに集まる嫌気性細菌↑

嫌気性細菌や糸状菌の培養，金属・イオン・有機酸等の機器分析，遺

伝子マーカーによる微生物の生態解析，金属の酸化/還元に関わる遺伝

子の機能解析 などを通じて分子レベルでこうした微生物が持つ能力を

活用できるか調べています

・酸素を使わず（嫌気的に）金属（銅やレアメタル）を還元できる

（または酸化できる）微生物を利用する（バイオミネラリゼーション）

→ 新しいリサイクル方法の１つになる（SDGs）

・電子機器廃棄物（E-waste）汚染環境の浄化につながる！？

・酸素のない環境でも，銅やレアメタルを作り出すことができると

→ 宇宙空間での金属生産が可能となる！？

醸造・発酵では有名な微生物ですが，種々の化学反応に関わる微生物が存在し，電流生産や金属の酸化や

還元を可能にする微生物が多数見つかってきています そこで当研究室では，
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