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研究成果の概要（和文）：植物は、様々な外部環境に対応した多様な環境応答機構を持っている。イネは、日長
や温度等に起因する生殖成長の開始や、水没による環境変化に応答して、急激に節間を伸長させる能力を持つ。
節間伸長に共通して貢献する因子として、ジベレリン合成酵素遺伝子SD1 (OsGA20ox2 )が同定されている。本研
究では、SD1遺伝子の発現制御機構を解明するために、多様なSD1遺伝子の多型の組み合わせを持つ系統および、
SD1遺伝子の非翻訳領域に様々な欠失を持つゲノム編集系統を作出した。表現型の解析により、SD1遺伝子の発現
を通した節間伸長の制御に関わる候補領域を得ることに成功した。

研究成果の概要（英文）：Plants have diverse environmental response mechanisms in response to various
 external environments. Rice have the ability to elongate internodes in response to not only the 
onset of reproductive growth caused by such as day length and temperature, but also environmental 
changes caused by submergence. The gibberellin synthase gene SD1 (OsGA20ox2) has been identified as 
a common contributor to internode elongation. In this study, we generated genome-edited lines with 
various deletions in the untranslated region of the SD1 gene to elucidate the regulatory mechanism 
of the SD1 gene expression. Through phenotypic analysis of these lines, we succeeded in obtaining 
the candidate region involved in the regulation of internode elongation through the expression of 
the SD1 gene.

研究分野：植物分子育種学

キーワード： イネ　ゲノム編集　ジベレリン　節間伸長　洪水応答

  １版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
本研究成果により、イネの節間伸長の制御において重要なSD1遺伝子の発現制御機構を理解する上で大きな手が
かりを得られたと言える。この成果は、植物の多様な成長戦略の解明に結びつくだけでなく、将来的にはイネを
はじめとした作物における自在な草丈制御システムの構築に展開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、研究者個人に帰属します。
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１．研究開始当初の背景 

固着生活を送る植物は、様々な外部環境に対応して生育するための環境応答機構を持ってい

る。主要作物であるイネは、日長、温度等に起因する生殖成長が開始すると節間を伸長させ開花

する。一方、浮きイネと呼ばれる一部のイネは、深水による水没への適応のために急激に節間を

伸長させる。先行研究において、通常のイネの生殖成長時や浮イネの深水応答時の節間伸長には

植物ホルモンであるジベレリンの合成酵素遺伝子 SD1 (OsGA20ox2 )が関わっていることが初

めて明らかになっている。このように、イネにおいて様々な重要な局面において SD1遺伝子の

発現誘導を介し節間伸長が行われているが、その発端の一つである SD1 遺伝子の発現制御

に関わるメカニズムの詳細はほとんど未知のままであった。 

 

２．研究の目的 

植物は、様々な外部環境に適応するために多様な制御機構を持っている。通常の栽培イネは、

日長や温度等に応答した生殖成長の開始に伴い、節間を伸長させ開花する。一方で、東南アジア

の洪水地帯において栽培される浮きイネは、水没すると急激に節間を伸長させ水面から葉を露

出し生き延びることができる。これらの節間伸長に共通して貢献する因子として、先行研究にお

いてジベレリン合成酵素遺伝子 SD1 (OsGA20ox2 )が同定されている。先行研究において、浮イ

ネにおいては水没で生じるエチレン蓄積により、エチレン情報伝達因子 OsEIL1aが安定化する

ことで SD1遺伝子のプロモーターに結合し、遺伝子発現が誘導されることが知られている。ま

た、浮きイネ特異的な SD1遺伝子発現の深水誘導性には、SD1遺伝子のプロモーター領域

とイントロン領域に存在する、浮きイネ特異的な１７個の多型が必要であるが、その転写制

御の詳細は不明であった。本研究では、交配による組換えおよびゲノム編集技術を用いること

により、SD1遺伝子の転写制御に関わる領域の同定を試みた。 

 

３．研究の方法 

（1）浮きイネ特異的な SD1プロモーター領域の変異と、水没に応答した節間伸長との関連

を検証するために、交配による大規模な組換え集団から様々な組み合わせの浮きイネ特異

的な塩基を持つイネ系統を選抜・純化し、それらの表現型を比較した。 

（2）浮きイネの水没に応答した SD1 遺伝子発現の誘導に必要と考えられる多型をターゲ

ットとしてガイド RNAを設計し、アグロバクテリウムを介した形質転換によりゲノム編集

イネを作出した。 

（3）浮きイネ由来の SD1遺伝子を背景に持つイネ系統を用いて、OsEIL1aによる SD1遺

伝子発現の誘導に関わると予想される 20bp の配列を改変したゲノム編集系統を確立する

とともに、その周辺の大小様々な欠失が生じたゲノム編集系統を作出した。また、同じ遺伝

的背景を持つ系統において、OsEIL1a 遺伝子機能の欠損を引き起こすゲノム編集系統を作

出した。  

 

４．研究成果 

（1）交配による大規模な組換え集団からの選抜・純化により、プロモーター側にのみ浮き

イネ特異的な多型を持つ系統をはじめとした、様々な組み合わせで浮きイネ特異的多型を

持つ７つの系統の作出に成功した。得られた系統を純化させたものについて、深水応答性を



調査したところ、イントロンに浮きイネ特異的多型を持つ系統は、持たない系統よりも深水

に応答した節間伸長性が高い傾向があることがわかった。このことは、少なくともイントロ

ンに存在する多型が深水に応答した遺伝子発現の誘導に寄与していることを示唆する。 

（2）１７個の多型のうち、ガイド RNA 設計が可能な１１の多型部位についてゲノム編

集を試みたところ、６つの多型についてゲノム編集による欠失を引き起こすことに成功し

た。また、残りの多型については１つのガイド RNAによる点変異の作成が困難であるため、

残りの多型を全て含む領域を欠失させるようなコンストラクトを作成しゲノム編集を試み

た。将来的には、これらのゲノム編集を使用し深水に応答した遺伝子発現制御に必須な多型

の同定を試みたい。 

（3）浮きイネ由来の SD1遺伝子を背景に持つイネ系統を用いて、OsEIL1aによる SD1

遺伝子発現の誘導に関わると予想される 20bp の配列を改変したゲノム編集系統を確立す

るとともに、その周辺の大小様々な欠失が生じたゲノム編集系統の作出に成功した。20bp

の配列周辺の領域のみを欠失した系統の通常の生育条件での節間伸長は正常であったこと

から、この配列は生殖成長での節間伸長には必要ではなく、深水に応答した節間伸長に必要

だと推測される。また、OsEIL1a 遺伝子機能の欠損を引き起こすゲノム編集系統を作出し

た。  

以上のように、多様な SD1 遺伝子の多型の組み合わせを持つ系統および、SD1 遺伝子の非翻

訳領域に様々な欠失を持つゲノム編集系統を作出し、SD1 遺伝子の発現を通した節間伸長の制

御に関わる候補領域を得ることに成功した。今後は作成した様々なゲノム編集系統群の純化

を行い、生殖成長期および深水処理での遺伝子発現と節間伸長を比較し、それぞれの条件に

おける SD1遺伝子の発現制御システムの全貌解明につなげたい。 
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