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研究成果の概要（和文）：イネの花器官サイズ制御の分子機構を明らかにするため、花器官の【数】は変化せず
に【サイズ】のみが野生型の半分以下に縮小するminiature floral organs（mif）変異体および、雄蕊の中でも
葯が特異的に短縮するshort anther変異体（san）の解析を行った。花メリステム（FM）が巨大化するfon1変異
体とmifの二重変異体では花器官は小型化したままであったため、FMサイズと花器官サイズの制御は独立したも
のであることが明らかとなった。また、MIFはクロマチンリモデラー様タンパク質、SANはアダプター様タンパク
質をコードしていることを明らかにした。

研究成果の概要（英文）：In order to elucidate the molecular mechanism underlying the regulation of 
floral organ (FO) size in rice, we analyzed two mutants; 1) miniature floral organs (mif) in which 
the NUMBER of FOs are not altered, but the SIZE of FOs are reduced to less than half of wild type, 
2) short anther (san) in which the stamens (especially the anthers) are specifically shortened. 
Double mutants between mif and fon1 in which the floral meristem (FM) are enlarged showed small FOs,
 indicating regulatory mechanisms between FM size and FO size are independent. We also identified 
that the MIF gene encodes a member of chromatin remodeler-like proteins, and SAN encodes an 
adapter-like protein.

研究分野： 農学

キーワード： イネ　発生・分化　花器官　サイズ制御　変異体　メリステム　MIF遺伝子　SAN遺伝子
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１．研究開始当初の背景
作物の花器官のサイズは収量に結びつく重
要な要素である。たとえばイネにおいては、
内外穎や雌蕊のサイズは種子サイズに直接
結びつき、雄蕊のサイズはストレス条件下
での稔実率に影響すると考えられる。しか
し、作物のみならず植物の花器官サイズの
制御機構については未だその詳細は明らか
でない。
モデル植物のシロイヌナズナでは、
aintegumenta
brother
サイズの変異体が知られており、細胞増殖
の促進やその終止時期、細胞伸長、などの
基本マシナリーが花器官のサイズ決定に関
与することは明らかにされているが、未だ
変異体の数が少なく、これら遺伝子を制御
する遺伝的ネットワークの全貌は解明され
ていない
の遺伝子に対応する変異体が知られておら
ず、花器官サイズに着目した報告はほとん
どなく、今後の研究によるブレイクスルー
が期待できる。
花器官の基部
れる変異体の多くはジベレリン等の植物ホ
ルモンの異常に起因するが、花器官だけで
なく、栄養成長期や穂においても基部
部方向の伸長が抑制されるいわゆる矮性変
異体であり、花器官固有のサイズ制御では
ない。

 
植物の花器官形成においては、花メリステ
ム（f
ばれるリング状の仮想の場に
ス型転写因子のようなホメオティック遺伝
子が特異的に発現し、花器官のアイデンテ
ィティを確立し、生長してゆく。このため、
向-背軸方向に花器官サイズを大きくする
ためには、
大型化が必要と考えられるが、
する
ものの、サイズは増大しない
が小型化する

図１．花器官サイズ

ステムサイズとの関係
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は、花器官サイズの変化した変異体を用い
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子を同定し、機能と遺伝的ネットワークを
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、花器官サイズの変化し
た変異体群の解析により、花器官サイズ制
御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。具体的には、
らが新たに発見した
花器官の形成過程を詳細に観察することに
より、異常の原因となるステップを明らか
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にする。目標としては、内生花器官である
鱗被、雄蕊、雌蕊のサイズが縮小する

と、内外穎
tiny grain 

(san)
サイズとの関係

を中心に、異常の原因ステップを明らかに

などの花器官数変異
との間で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

上記変異体の原因遺伝子のマッピン
グ・同定を行う。研究期間内に２遺伝
子を単離し、その機能と作用機作を明

者らの同定した
whorlのサ

イズの変化により、花器官数は増減するが、
変化が観察されな

い。このことは、花器官サイズは固有の制御
によって決定されていることを示唆す
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るが、花器官サイズを制御する因子に関して
は変異体の報告がほとんどなかった。 
本研究で対象とする花器官サイズの変異体
を用いることによって、これまでには不可能
であったさまざまな実験が可能となる。「mif
と fon1 との二重変異体ではコンパクトな花
器官が多数形成されるのだろうか？」「logで
は花器官数が減少するのに、なぜ mifでは減
少しないのか？」など、疑問はつきない。分
子遺伝学的な解析によって、花器官サイズの
決定に関わる新規形態形成因子の作用機構
が明らかにされるであろう。さらに、得られ
た知見を応用することによって、収量性や環
境ストレス耐性の向上、新規な粒形をもつ品
種の開発などの効果が期待される。 
 
３．研究の方法 
(1) 花器官サイズに異常を生じる新規変異体

mif、tig、san などの花器官形成過程を
詳細に観察することにより、生長プログ
ラムのどのステップに異常を生じたのか
を解析する。 

(2) 上記の変異体と fon1 などの間で二重変
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を同定し、発現
パターンやタンパク機能、過剰発現体を
解析する。具体的には、インド型イネ
「Kasalath」との F2 集団を用いたマップ
ベースクローニングを基本とし、SSR な
どの PCR マーカーを用いてファインマッ
ピングを行う。このような定法のマップ
ベースクローニングが困難である場合に
は、次世代シーケンス（NGS）解析を行い、
検出した変異の中から、分離集団におい
て各個体の表現型と遺伝子型が完全に一
致するものを同定する。変異の確認のた
めに、CRISPR-Cas9 を用いて候補遺伝子
にフレームシフト変異を導入し、表現型
の確認を行う。 

 
これらの解析を通じて、花器官サイズの制御
に関わる新規因子の機能を明らかにする。 
 
４．研究成果 
(1) mif 変異体の解析と原因遺伝子のクロー

ニング 
mif 変異体では、外穎・内穎のサイズは
正常であるが、鱗被、雄蕊、雌蕊（内部
花器官）が極端に小型化していた。また、
雄蕊様の鱗被、細胞塊を伴う半透明の葯、
雌蕊の増加など、アイデンティティや FM
の有限性の異常を示した。 
まず、集中的なファインマッピングをめ
ざし、インド型イネ「Kasalath」との交
配集団を数多く作成した。mif は日本型
イネを遺伝的背景とする雌性、雄性とも
に不稔の変異体であるため、+/mif の個
体に由来する分離世代から、表現型が正
常のものを４個体選び、種子親とした。

これら４個体の中には、少なくとも１個
体以上のヘテロ個体が含まれるものと期
待し、Kasalath（花粉親）との交配を行
い、15 種類の F2 集団を作成した。これ
らの F2 集団を圃場で展開し、MIF遺伝子
のマップベースクローニングを開始した。
２年にわたって栽培を行ったが、F2 では
mif の表現型を示す個体が全く現れなか
った。このことの理由として、①交配に
用いた４個体がいずれも野生型ホモであ
った、②Kasalath ゲノムとの何らかの相
互作用がある、などの可能性が考えられ
た。 
作成した集団を用いてのマップベースク
ローニングは困難であると判断し、日本
型イネ背景の mif 分離集団を用い、NGS
解析によって候補領域を探索した。探索
に当たっては、ヘテロブロックマッピン
グ法（遺伝研・佐藤豊博士ら、未発表）
を用いた。自殖を重ねて得た M5 世代の
+/mif 個体に由来する後代から、変異型
５個体、表現型が正常のもの 15 個体の合
計20個体から抽出したDNAを等量ずつ混
合し、バルクとした。このバルク DNA を
用いて NGS 解析を行った結果、第７染色
体上にヘテロ型を示す染色体領域（ヘテ
ロブロック）を見出した。mif に関する
分離世代のバルク DNA を用いているため、
原因遺伝子の周辺領域はヘテロ型で維持
され、それ以外の領域の大部分はホモ型
を示すはずなので、上記の領域を候補領
域と考えた。同領域には、複数の変異が
検出されたが、そのうち、クロマチンリ
モデラー類似遺伝子中の変異が分離世代
における各個体の表現型と完全に一致し
たため、これが有力な候補遺伝子と推測
された。さらに、CRISPR-Cas9 によって
同遺伝子の破壊系統を作出したところ、
mif と同様に内部花器官が小型化したた
め、この遺伝子が原因遺伝子であると結
論づけた。 
これらの結果は、外部花器官形成時と内
部花器官形成時との間に、クロマチンな
どのダイナミックな変化を伴う遺伝子発
現の制御機構が存在し、mif 変異体では
これが攪乱していることを示唆しており、
非常に興味深い。 
一方、FM サイズの大型化する fon1 との
二重変異体では、雄蕊のサイズは小型化
したままであったため、MIF による内部
花器官のサイズ制御は FM サイズ制御と
は独立のものであると考えられた。 
 

(2) tig変異体の解析 
tig 変異体では、mif とは異なり、外穎、
内穎をも含む小穂を構成する各器官のサ
イズが野生型の約半分に縮小するにもか
かわらず、草丈はやや減少するにとどま
るため、生殖器官特異的なサイズ制御機
構の変異体と期待した。また、雄蕊数が



やや減少する一方、雌蕊数の増加が見ら
れた。 
しかし、マッピング用に Kasalath との交
配を行ったが、種子は全く得られず、tig
自身も完全不稔であった。さらに、tig
の親および兄弟個体に由来する 200 以上
の分離個体を観察したにも関わらず、同
変異は再現されなかった。これらのこと
から、tig は、①半数体個体であった、
②遺伝的キメラであった、などの可能性
が示唆された。以上の結果から、tig の
解析は中止した。 
 

(3) san 変異体の解析と原因遺伝子のクロー
ニング 
san は、雄蕊、特に葯の長さが野生型の
半分程度に短くなる変異体であり、器官
特異的かつ基部・先端軸特異的なサイズ
制御機構の解明が期待された。当初、san
の遺伝的背景は日本型イネであると想定
し、Kasalath との F2 集団を用いたマッ
ピングを進めたが、解析の結果、san の
ゲノムはインド型に近い特徴を示したた
め、解析は難航した。しかし、多数のマ
ーカーを用い、原因遺伝子のマッピング
を進め、最終的に第５染色体短腕上の機
能未知遺伝子中に表現型と完全連鎖する
変異を見出した。この遺伝子はアミノ酸
配列の特徴から、タンパク質間相互作用
に関与するものと推測された。今後、
CRISPR-Cas9 によって同遺伝子の破壊系
統を作出し、確認を行う。 
また、変異個体の詳細な解析により、san
では開穎が起きないことが明らかになっ
た。葯だけではなく、鱗被のサイズや形
態にも変異が生じている可能性が示唆さ
れ、興味深い。 
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