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研究成果の概要（和文）：雌ずいが同じ個体の花粉を認識・拒絶する「自家不和合性」はS遺伝子が「自己か非
自己か」の認識に関わっており、多くの研究がなされてきた。しかしS遺伝子ではなく、自他認識に直接関わら
ないが自家不和合性に必要な「非S因子」についての解明は進んでいない。本研究では新規の非S因子の発見とそ
の役割の解明を目的とし、ナス科ペチュニアを材料に解析した。非S因子候補として見出された2H12の発現を抑
制したペチュニアを作出したところ自家不和合性が失われており、2H12は新規の非S因子であることが確認され
た。今後さらに2H12の役割を解析することで、自家不和合性機構の理解に寄与する知見が得られると考えられ
た。

研究成果の概要（英文）：Self/non-self recognition in self-incompatible plants is generally 
controlled by single multiallelic S locus. S locus genes have extensively been studied, however, 
knowledge on non-S-specific factors is limited. This study aimed to identify and characterize novel 
non-S-specific factor in a solanaceous plant Petunia. A good candidate for non-S-specific factor, 
2H12, was identified. RNAi-mediated knock-down of 2H12 resulted in breakdown of 
self-incompatibility, suggesting that 2H12 is a novel non-S-specific factor. 

研究分野：植物遺伝育種学
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研究成果の学術的意義や社会的意義
本研究では新規の非S因子として2H12を発見した。今後2H12の機能を詳細に解析することで、自家不和合性機構
の理解に寄与する重要な知見が得られると期待される。
ナス科植物であるじゃがいもは遺伝的改良が進んでおらず、純系親同士の交配による一代雑種品種の作出が望ま
れているが、そのためには自家不和合性の打破が望まれる。しかしS遺伝子のゲノム編集による破壊で自家不和
合性打破は可能だが、S遺伝子は非常に多様性が高く、ゲノム編集の標的には適さない。一方で2H12は保存的な
ので、ゲノム編集でじゃがいもの2H12を破壊することで自家和合性じゃがいもの育成が可能になり、品種改良に
寄与できる可能性がある。

※科研費による研究は、研究者の自覚と責任において実施するものです。そのため、研究の実施や研究成果の公表等に
ついては、国の要請等に基づくものではなく、その研究成果に関する見解や責任は、研究者個人に帰属されます。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９（共通） 

１．研究開始当初の背景 

配偶体型自家不和合性はナス科，バラ科などでは雌ずい側 S 因子 S-RNase と花粉側 S 因子

SLF/SFB が関わることが明らかになってきた。しかし，S遺伝子座以外の「自他認識」には直接

関与しないが自家不和合性には必要な因子」，いわゆる非 S因子についてはその存在は予想され

ているものの，自家不和合性機構にはいくつの非 S 因子が必要で，それらがどのように機能し

ているかについてはほとんど判っておらず，分子機構の全容の理解には程遠い状況であった。 

 

２．研究の目的 

 本研究では，ナス科・ペチュニアで我々が最近見出した新規の自家不和合性非S因子候補2H12

（未発表）の機能解析と，さらなる非 S因子の探索・機能解析を通じ，配偶体型自家不和合性機

構の全容の解明と，その育種的利用への道を開くことを目的とする。 

 

３．研究の方法 

独自に育成したペチュニア自家和合性系統の解析から新規非 S 因子候補 2H12（仮称）を見出

し，予備的な機能解析の結果，自家不和合性に必要な因子であることを示唆する結果を得た。本

研究では、2H12 の RNAi またはノックアウトによるさらなる機能解析を行い、2H12 の自家不

和合性への関与の有無を明らかにする。 

 

４．研究成果 

 2H12のRNAiペチュニア個体を複数作出し、2H12発現量と自家不和合性表現系を解析した。

その結果、2H12 遺伝子発現が大幅に低下した個体も見られ、それらでは自家不和合性が失われ

ていた。さらに、2H12 発現量の低下レベルと、自家不和合性崩壊程度には関連が見られた。従

って、2H12 は自家不和合性に必要な新規の非 S因子であることが示された。 

2H12RNAi 個体と非形質転換体の間で S-RNase の蓄積量の違いを解析した。その結果、

2H12RNAi個体はS-RNase蓄積量が非形質転換体と同程度であったことから、2H12は S-RNase

の蓄積量には影響を与えない形で自家不和合性に関わることが示唆された。 

2H12 類似の遺伝子の自家不和合性への関与はこれまで知られていない。従って 2H12 の解析

をさらに進めることで、自家不和合性機構の理解に寄与する新しい知見が得られることが期待



される。最近ナス科のジャガイモで、F1 育種に向けて S-RNase 遺伝子を破壊して自家和合性化

し、純系作出の基盤とする論文が発表された。しかし S-RNase は植物で最も多型的な遺伝子で、

S 遺伝子型の異なる品種ごとに S-RNase 遺伝子配列を決定しその配列に基づいてゲノム編集ベ

クターを構築する必要がある。本研究で見出された 2H12 は S 遺伝子座に座乗せず保存的であ

るので、ジャガイモの F1 育種法の基盤として、ゲノム編集による破壊の好適な標的となると考

えられた。 
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