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研究成果の概要（和文）：自家和合性系統のQTL解析と乳頭細胞発現遺伝子の網羅的解析の統合で、下流因子候補、耐
病性関連遺伝子を同定した。その遺伝子の破壊系統を作出中であり、自家不和合性と耐病性下流因子との共通性が見え
つつある。SIシロイヌナズナ系統では、後代でのSI形質不安定性の原因を探索し、当初見出していた第2エキソン内の
逆位配列に加え、プロモーター領域の転写活性能の低下にもその原因があることを明らかにした。高速シーケンサーか
ら得られた発現遺伝子断片の塩基配列情報を前処理、リファレンス・ゲノムへマッピング処理で、ゲノムワイドな発現
プロファイル情報を整備した。なお、本研究期間中にアウトリーチ活動を358件実施した。

研究成果の概要（英文）：In order to determine the SRK downstream candidate gene, QTL and comprehensive 
expression analysis in the self-compatible line were performed. As a candidate gene, we identified a gene 
having sequence similarity to resistance gene to pathogen. Now, we are establishing the disruptant lines 
for candidate gene. We will determine new SRK downstream gene. By using self-incompatible Arabidopsis 
thaliana line, main factor to self-compatibility was inversion in the second exon. In addition to this 
point, the second self-compatibility factor was lower activity of promoter sequence against to 
self-incompatible Arabidopsis relatives. Furthermore, we established genome-wide gene expression profile 
from the next generation sequencer data. These data will contribute to identify the SRK downstream 
candidate genes and other pollen-stigma interaction related genes. In addition to the experiments, we 
also performed the outreach activities to elementary school, high school students.

研究分野： 植物分子育種学
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１．研究開始当初の背景 
 アブラナ科植物の自家不和合性は、1 遺伝
子座 S 複対立遺伝子系で説明され、花粉側 S
因子として SP11、雌ずい側 S 因子として SRK
が単離され、同一 S対立遺伝子間で SP11-SRK
が特異的に結合することによって、自家不和
合性が誘起されることが示されていた。また、
S 対立遺伝子間の優劣性は、柱頭側では SRK
自身、花粉側では優劣性 S対立遺伝子由来の
低分子 RNA が機能することが示され、S 遺伝
子座が有する機能は、解明されつつあった。
しかしながら、SRK の下流因子は MLPK, 
ARC1 などの因子が単離されているものの、
それ以外については不明のままであり、その
下流因子をどの様に単離し、SRK との相互作
用を証明するかが、自家不和合性研究の主題
になりつつあった。 
 
２．研究の目的 
 本研究では、申請者らが世界で初めて作出
した内在自家不和合性遺伝子 SP11 の改変・
導入による SI シロイヌナズナ系統、自然集団
から単離した自家和合性Brassica rapa 系統を
解析し、S 遺伝子下流因子の単離・解析を行
う。 
 
３．研究の方法 
 分子遺伝学、遺伝子導入、発現遺伝子の網
羅的解析、in silico 解析等を融合して、研究を
展開した。 
 
４．研究成果 
 (1) 自家和合性系統の a 系統の QTL 解析と
柱頭・乳頭細胞で発現している遺伝子の網羅
的解析を統合することにより、下流因子の候
補として、耐病性関連遺伝子を同定した。現
在、その遺伝子の破壊系統を作出中であり、
自家不和合性と耐病性下流因子との共通性
が見えつつある。また、自家和合性 b 系統の
QTL 解析から、これまでの MLPK, ARC1, a
系統の候補遺伝子が座乗する染色体とは異
なる位置に候補遺伝子を同定しており、数
100kb 内に候補遺伝子がある可能性を見出し
た。 
 (2) 内在自家不和合性遺伝子 SP11 を改変・
導入した SI シロイヌナズナ系統について、後
代での SI 形質不安定性の原因を探索し、当初
見出していた第 2 エキソン内の逆位配列に加
え、プロモーター領域の転写活性能の低下に
もその原因があることを明らかにした。これ
ら 2 点を同時に修復することで、形質転換当
代だけでなく後代でも SI 形質が安定するこ
とを明らかにした。このことにより、SI シロ
イヌナズナを SC 化して、下流因子を解析で
きる基盤を構築した。 
 しかしながら、この研究の過程で、諸外国
の研究から Brassica 属植物の S遺伝子下流因
子と Arabidopsis 属植物の下流因子に共通性
が見られない可能性が示され、シロイヌナズ
ナの実験結果をアブラナに応用できないこ

とが判明したことから、SC 化による解析は
一時、停止した。 
 (3) 生殖関連遺伝子を探索するために、網
羅的なゲノム配列解析と遺伝子発現解析を
実施した。高速シーケンサーから得られた発
現遺伝子断片の塩基配列情報(RNA-seq)を前
処理ならびにリファレンス・ゲノムへマッピ
ング処理することから、ゲノムワイドな発現
プロファイル情報を整備した。次に、花器に
おいて特異的に発現している遺伝子群を抽
出するために、選抜アルゴリズムを構築し、
アルゴリズムに基づき候補遺伝子を探索し
た。ここで、実験条件を的確に把握するため
に、取得した実験条件のテキスト情報(記述内
容)をマニュアル・ キュレーションにより精
査した。得られた候補遺伝子に対して、ネッ
トワーク解析を実施すると共に、遺伝子の生
物学的機能を高精度に予測するために知識
情報をネットワーク情報と融合した。この知
識情報は、文献テキスト情報に対する自然言
語処理とマニュアル・キュレーションを併用
して抽出した。最終的に、SRK 下流因子の探
索を高速化するために、得られた情報を格
納・提供する Web データベースを構築した。 

(4) こうした実験と平行して、CO2 による
自家不和合性打破関連因子、アブラナゲノム
における遺伝子族の解析、MLPK を介した新
規不和合性との下流因子の共通性なども解
明した。 
 なお、本研究期間中にアウトリーチ活動を
小中高校、一般市民向けに 358 件実施した。
さらに、小中高生から受け取った 11,874 通の
手紙、レポートに対して、返事を書いた。本
研究に連動したアウトリーチ活動として、教
員、保護者などから高い評価を得た。 
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