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研究成果の概要（和文）：イネの開穎は、内・外穎の鉤合の解除、鱗被の膨潤、花糸の伸長、葯の開裂、柱頭の展開と
いった一連の運動によって構成される。本研究では、変異体を用いて開穎制御の遺伝的メカニズムを解析した。
新たに同定した８系統の閉花性変異体のうち１系統は、鱗被のアイデンティティを決定するSPW1の新規アリルであった
。一方、鱗被形成に関与しないH193mt変異体の原因遺伝子の候補領域を第１染色体上の250kbに絞り込んだ。また、円
粒形で鱗被の小さい変異体が閉花性となることを明らかにした。さらに、MADS32遺伝子が内外穎の鉤合部を構築する新
たな開穎装置形成遺伝子であることを明らかにした。

研究成果の概要（英文）：Flower opening of rice is achieved by a series of well-organized events, that is, 
unlocking of lemma and palea, swelling of lodicule, elongation of stamen filaments, anther dehiscence and 
stigma opening. In this study, we analyzed genetic mechanism that regulates the flower opening of rice usi
ng cleistogamous mutants.
From EMS-mutagenized populations, we identified 8 cleistogamous mutants. One of these mutants was a novel 
allele of the SPW1 gene that specifies lodicule identity. Another mutation, H193mt, is not related to lodi
cule development, and the causal gene was mapped to a 250kb region on chromosome 1. We also revealed that 
short-grain mutants with extremely round-shaped grains and small lodicules were cleistogamous. Furthermore
, we identified MADS32 as a novel gene involved in development of flower-opening machinery of rice.
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１．研究開始当初の背景 
栽培イネ品種の多くにおいては、開花直前に
葯が開裂して花粉が柱頭に降りかかるため
自家受粉が基本であるが、開花時に雄蕊を花
の外に抽出して花粉を放出するため、通常
１％以下の低い割合で自然交雑する。このよ
うな性質は、ハイブリッド育種の効率や遺伝
子組換えイネの花粉飛散防止技術の安定性
などに大きな影響を与える重要な要素の一
つである。 

イネの開花においては、開穎から閉穎までの
わずか 1～2.5 時間ほどの間に下記の諸段階
が進行する。 
1) 開花に先立って雄蕊の花糸が伸び始める
とともに、直立していた柱頭が左右に開き始
める。 
2) 鱗被が膨潤するとともに、開花前には固く
閉じていた内・外穎の鉤合部が解除され、鱗
被が外穎を押し出す。このため、内・外穎の
先端が 25～30°の角度まで開く。これが開穎
最盛期で、開穎が始まってからわずか 10～20
分後のことである。 
3) 花糸がさらに伸長し、内・外穎の先端部に
到達していた葯が開穎部から抽出する。抽出
直前に葯壁が破れて、多くの花粉が自花の柱
頭に降り注ぐ。 
4) 花糸はさらに伸長を続け、長さ 6～8mm に
達し、穎外に出た葯は空中に花粉をまき散ら
す。放出された花粉は風で運ばれて、自花や
他花の雌蕊に達する。 
5) 開穎最盛期の 20～30 分後には、花糸は通
水機能を失い、萎縮する。同様に鱗被が萎縮
するため、外穎がもとの位置に戻り、閉穎が
完了する。一度閉じた穎は二度と開かない。 
 
こうしたステップは高度に統御され、整然と
進行していくが、中でも、鱗被の膨潤は開穎
を引き起こす最大の推進力である。鱗被は外
穎の内側に位置し、双子葉植物の花弁に相当
する花器官である。内部に発達した維管束群
と膨張可能な柔細胞を併せ持つ鱗被は、開花
時に流入する水分によって体積を増加させ、
外穎を外へ押し出す。鱗被に関する変異体や
組換え体が閉花性となることはすでにいく
つか報告されているが、鱗被以外の開穎制御
因子についてはほとんど報告がない。 
開穎の制御機構を包括的に理解するために

は、開穎に異常を示す変異体を用いた解析に
よって、開穎装置の構築・制御にかかわる因
子を明らかにすることが有効である。 
 
２．研究の目的 
そこで本研究では、開穎しない変異体、すな
わち閉花性変異体群の解析により、開穎プロ
グラムの構成要素を明らかにするとともに、
原因遺伝子を同定する。 
閉花受粉性変異体 spw1-cls では、鱗被が穎
状器官へと転換して膨潤能を失うため、開穎
しない。また、mfo1変異体では、鱗被を含む
内部花器官の形態異常に加え、内穎が外穎化
するため、内・外穎の鉤合部が形成されない。
このように、開穎装置の構築因子に関する変
異体はいくつか知られているものの、その全
貌は未だ明らかでなく、さらには開穎運動を
統御する因子に関しては変異体の報告がな
い。 
一方では、これまで未知の開穎制御因子の変
異により、鱗被の形態異常が観察されないに
もかかわらず閉花性となる新規変異体群の
存在が予想される。 
これらの変異体の解析によって、開穎に関わ
る花器官の新規形態形成因子、水分子や糖の
輸送、あるいは細胞伸長などに関わる開穎運
動制御因子、あるいは環境条件と開穎運動を
結びつける因子など、新たな因子の意義が明
らかにされる。得られた知見を応用すること
によって、ハイブリッド育種の効率化や閉花
受粉性の安定化などの効果が期待される。特
に、閉花受粉性については、spw1-clsのよう
な鱗被の形態変化とは異なる要因による閉
花受粉性変異体及び変異遺伝子が同定され
るため、安定的な遺伝子組換えイネの交雑防
止技術の確立が期待される 
 
３．研究の方法 
(1) 新規閉花性変異体を探索し、その花の形
態変化を詳細に観察することにより、開穎プ
ログラムのどのステップに異常を生じたもの
かを解析する。 
 

 

イネの小花の断面構造 

 



(2) 上記の変異体とspw1-cls との二重変異
体を作成し、原因遺伝子間の遺伝的相互作用
を明らかにする。 
 
(3) 上記変異体の原因遺伝子のマッピング・
同定を行う。 
 
これらの解析を通じて、開穎に関わる構造の
形成や開穎運動の制御に関わる因子を明ら
かにする。 
 
４．研究成果 
(1) 開穎機構に関連する新たな変異体の探
索 
spw1-cls は鱗被のアイデンティティ喪失に
より、開穎できなくなった変異体（閉花性変
異体）であるが、spw1-clsとは異なるメカニ
ズムによる変異体の取得を目的としてスク
リーニングを行った。化学変異原である EMS
により変異体集団を作成し、新たな閉花性変
異体候補 29 系統を見出した。さらにこれら
の変異体の閉花性を再評価し、8 系統を新規
閉花性変異体として同定した。 
一方、spw1-cls を EMS 処理して得た M2 世代
を圃場で栽培し、spw1-clsの表現型を抑制あ
るいは亢進する変異体（サプレッサーまたは
エンハンサー）のスクリーニングを行い、候
補系統を得た。これらの候補系統は、開穎制
御機構の研究材料としてだけでなく、安定的
な閉花受粉性系統としての実用も期待され
る。 
 
(2) spw1-cls2の同定とその分子機構 
上記の変異体のうち 1 系統では spw1-cls と
同様に鱗被の伸長が観察され、閉花受粉性を
示した。解析の結果、同変異体は spw1 の新
規ミスセンスアリルであることが明らかと
なったので、既報のアリルを spw1-cls1、新
規アリルを spw1-cls2と呼ぶことにした。酵
母ツーハイブリッドアッセイを行ったとこ
ろ、cls1 型 SPW1 タンパクがパートナータン
パク質であるMADS2と結合できないのに対し、
cls2 型 SPW1 は正常に MADS2 と結合した。し
かし、cls2 型 SPW1 と MADS2 とのヘテロ二量
体は、標的 DNA 配列（CArG ボックス）への結
合能が低く、このことが閉花性の原因と考え
られた。 
 
(3) 新規閉花受粉性変異体の作用機作の解
析 
残り７系統の閉花性変異体では鱗被のアイ
デンティティは変化していなかった。また、
正常な鱗被はオーキシン処理によって膨潤
するが、spw1-cls1 や spw1-cls2 では膨潤し
ない。これに対し、上記７系統の変異体では、
鱗被の膨潤も観察されたため、鱗被形成以外
のステップにおける異常によって閉花性と
なったものと考えられた。 
 
(4) H193mtおよび短粒型閉花性変異体群の解

析 
新規変異体のうち、「北陸 193 号」由来の閉
花性変異体（略称：H193mt）の原因遺伝子の
マッピングを進め、第１染色体上の 250kb に
候補領域を狭めた。今後、遺伝子の単離を進
め、未知の開穎機構を明らかにしたい。 
H193mt はやや短粒の性質を示すため、既知の
短粒型変異体「関東 PL14」との対立性検定を
行った。H193mt/関東 PL14 の F1 は開花性と
なり、両変異体の原因遺伝子は異なると考え
られた。 
H193mt および関東 PL14 が閉花性を示したこ
とから、さまざまな短粒変異体を網羅的に栽
培し、短粒性＝閉花性となるかどうかを検証
した。その結果、円粒形で鱗被の小さい一部
の短粒変異体だけが閉花性を示し、粒形と閉
花性との間に厳密な因果関係があることが
示された。H193mt はこのカテゴリーには含ま
れず、既知の短粒型閉花性変異体とは異なる
ものと考えられた。今後さらに H193mt の原
因遺伝子の単離を進める。 
また、「たちすがた」由来の新規閉花性変異
体TMT-C27の原因遺伝子についてもマッピン
グを進め、第９染色体上に候補領域を見出し
た。同遺伝子についても単離を進め、開穎制
御機構の理解を深めたい。 
 
(5) イネの開穎装置形成における MADS32 の
機能 
MADS ボックス型転写因子をコードする
MADS32 遺伝子は花器官形成時期に発現する
ため、RNAi によって発現を抑制し、開穎装置
形成における機能を探った。MADS32の発現抑
制体では、内穎が横方向に拡大して外穎との
鉤合部が消失するとともに、鱗被の伸長およ
び増加、花柱の増加などが観察された。 
MADS32発現抑制体の表現型は mfo1や lhs1な
どの変異体と部分的に類似していたため、
MADS32の発現抑制カセットを mfo1や lhs1の
弱いアリルに導入したところ、穎状器官の増
加、鱗被の穎化などが促進された。また、レ
ポーター遺伝子解析を行ったところ、MADS32
遺伝子は内穎が外穎と鉤合する領域（内穎周
縁部）で発現していた。 
以上の結果から、MADS32は MFO1や LHS1と協
調して内外穎の鉤合部を構築する新たな開
穎装置形成遺伝子であることが明らかとな
った。 
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