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研究成果の概要（和文）：イネゲノムのDNAメチル化維持に関わるDDM1遺伝子のノックダウンで得られた低メチル化系
統でhAT型トランスポゾンDaiZ10の脱離を検出した。DaiZ10は野生型でもカルス誘導後1週目で活性化されており、植物
体に再分化した後、さらには次世代においても、ある程度の頻度で脱離活性が維持されていた。このことからカルス化
（培養ストレス）により活性化されたDaiZ10のエピジェネティックな状態変化は世代を超えて維持されることが明らか
になった。

研究成果の概要（英文）：Excision of DaiZ10, a hAT-type transposon, was detected in a hypomethylated rice 
line produced by knockdown of DDM1 gene that is required for maintenance of DNA methylation in the 
genome. Excision of DaiZ10 was observed in 1 week-old wild-type callus, regenerated plants, and plants in 
the next generation, indicating that epigenetic changes of DaiZ10 induced by callus formation are 
inherited transgenerationally.

研究分野：植物分子遺伝学
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１．研究開始当初の背景 
植物が環境変化に応答して形態や生長パタ
ーンを変化させるしくみについては、これま
で主に植物ホルモンや刺激受容体を介した
シグナル伝達経路の観点からの研究が行わ
れてきた。一方で、環境応答反応の一部がエ
ピジェネティックなゲノムの状態変化によ
って引き起こされている可能性が指摘され
ている。ゲノムのエピジェネティックな状態
は、DNA 中のシトシンのメチル化やヒスト
ンタンパク質の修飾状態によって規定され、
本質的に可逆的なものである。しかしその一
方で、エピジェネティックな変化は、エピア
リールとして遺伝的に固定され、あたかも遺
伝的変異のようにメンデル則に従って遺伝
し得ることが明らかになっている。さらにゲ
ノムのエピジェネティックな変化はトラン
スポゾンの活性化やメチル化シトシンの脱
アミノ化を通して DNA 塩基配列そのものの
変化を誘導し、進化や適応の原動力として機
能することも示唆されている。これらのこと
は「後天的に獲得した形質は次世代に遺伝し
ない」とする近代遺伝学の基本概念に反する
ものとして注目され、近年活発に研究が進め
られている分野の一つである。本研究計画で
は、これまで申請者がシロイヌナズナとイネ
で行ってきたエピジェネティックな状態変
化がゲノムの塩基配列維持に及ぼす影響研
究の成果、特に申請者自身がイネで発見した、
エピジェネティックな状態変化が、（１）減
数分裂期組換えホットスポットの誘導によ
る新たなハプロタイプの創出と、（２）ゲノ
ムの次世代への伝達頻度の偏り（分離歪み）
の発生・解消に伴うゲノム組成の変化を誘導
する現象の発見を踏まえ、植物の世代を越え
た環境適応戦略の一端を解明する。得られた
成果は、遺伝子組換え技術を用いない変異創
成の加速と種内多様性の拡大を実現する新
規技術の確立につながることが期待される。 
 
２．研究の目的 
環境ストレスによって引き起こされるエピ
ゲノム状態の変化、およびその結果としての
遺伝的な変化は、生理的な環境応答反応のよ
うに、不利な環境条件を一時的に克服する正
の方向性を持つものではなく、ランダムかつ
世代を越えて作用する性質のものであると
予想される。誘導される遺伝的変化は多くの
場合、生物の基本的な生存に不利に作用する
ことが予想されるが、生物はその代償を払う
ことで、まったく新しいゲノム組成を持つ個
体を生み出すチャンスを得る。これは、突然
変異がランダムに発生して新しい遺伝子を
創り出す機構と類似している。しかし、エピ
ゲノム変化が誘導するゲノム組成改変の大
きな特徴は、トランスポゾンの活性化でみら
れるような桁違いに高い変異発生率と遺伝
子機能破壊に及ぼす影響の強さである。 
 本研究では材料としてイネを用い、期間内
に以下の 3 点を目的とした研究を進める。

（１）低メチル化系統を使ってトランスポゾ
ンの転移活性とエピジェネティックな状態
変化との関係を明確にする、（２）トランス
ポゾンの活性を指標として、エピジェネティ
ックな状態変化を誘導するストレス条件を
同定する、（３）ストレスにより誘導された
エピジェネティックな状態変化、およびトラ
ンスポゾンによる体細胞変異の世代を越え
た伝達を明らかにする。 
 
３． 研究の方法 
（１）イネにおけるエピゲノム状態の変化と
トランスポゾン活性の関係解明 
シロイヌナズナの DECREASE IN DNA 
METHYLATION1（AtDDM1）は不活性ク
ロマチン状態の維持に必須の因子である。こ
れまでに AtDDM1 に相当するイネ遺伝子
（OsDDM1a）のノックダウン系統の次世代
シークエンサーによる全ゲノム・リシークエ
ンシングを行い、複数のトランスポゾンの新
規な挿入・脱離を同定している。これらの結
果に基づき、検出されたトランスポゾンのエ
ピジェネティックな状態と転移活性との関
係を明らかにする。トランスポゾンの活性を
高感度で解析するために、DNA 型トランス
ポゾンの脱離の有無を PCR によって解析す
る。トランスポゾンのエピジェネティックな
状態解析は、bisulfite 法（DNA メチル化）
を用いる。 
（２）トランスポゾンの活性化を誘導する環
境ストレス条件の同定 
特定された体細胞変異について、極端なスト
レス環境下で生育させたイネを解析し、環境
ストレスが誘導するトランスポゾンの活性
化を指標として、ゲノム塩基配列変化の具体
例を検出する。また、これまでに、ジャポニ
カ系統に加えてインディカおける類似トラ
ンスポゾンの有無と活性化誘導条件につい
ての知見を得る。 
（３）誘導されたトランスポゾンによる体細
胞変異とエピゲノム状態変化の次世代への
伝達 
申請者の過去の研究から、体細胞変異の次世
代への伝達頻度は必ずしも高くないことが
予想される。そこで、上述と同様のトランス
ポゾン活性の高感度な解析を行い、体細胞変
異の次世代への伝達頻度を見積もる。エピジ
ェネティックな状態変化の伝達頻度につい
ては、解析対象を DNA メチル化に絞った解
析を行う。 
 
４．研究成果 
（１）イネにおけるエピゲノム状態の変化と
トランスポゾン活性の関係解明 
DaiZ10の 5’端に近い転移酵素遺伝子プロモ
ーター領域は野生型で高度にメチル化され
ているが、低メチル化系統では、この領域の
ほとんどすべてのメチル化が消失している
ことが明らかになった。一方で、3‘端の転
移酵素遺伝子下流領域では、低メチル化系統



においてもメチル化の低下は見られず、これ
らの結果から（１）DaiZ10 の活性化状態と転
移酵素遺伝子プロモーター領域のメチル化
状態に相関があること、（２）DDM1 は DaiZ10
の特定領域のメチル化維持に関与している
ことが明らかになった。 
 
（２）トランスポゾンの活性化を誘導する環
境ストレス条件の同定 
イネの挿入変異の原因因子として広く利用
されているレトロトランスポゾンTos17は長
期間のカルス培養で活性化されることが知
られているが、DaiZ10 の活性化はカルス誘
導後 1週目で観察され、Tos17よりもカルス
誘導過程の早い時期で活性化されているこ
とが示された。DaiZ10と 99％以上の相同性
を示す DaiZ 型トランスポゾンは日本晴ゲノ
ム中の 4 か所に存在するが、（１）低メチル
化系統ではこれらの全てが活性化されてい
ること、（２）野生型カルスではこれらのう
ち少なくとも 2か所で活性化が見られること
が明らかになった。インディカ系統であるカ
サラスのゲノムにも日本晴における DaiZ10
に相当するトランスポゾンが存在し、やはり
カルス化で活性化されることが明らかにな
った。また、日本晴においては植物体の一過
的な熱ショックでも DaiZ10 の弱い活性化が
検出された。 
 
（３）誘導されたトランスポゾンによる体細
胞変異とエピゲノム状態変化の次世代への
伝達頻度 
これまでのところ脱離した DaiZ10 のゲノム
への再挿入は検出されておらず再挿入頻度
は低いと考えられた。DaiZ10 が脱離した後に
はフットプリント（周辺領域の塩基配列変
化）が観察され、他の hAT 型トランスポゾン
と同様に末端切断DNA末端のループ形成を経
て二本鎖DNAの再結合が起きている可能性と
矛盾しなかった。カルスから再分化させた植
物体においては半数以上の個体で DaiZ10 が
脱離活性を維持していることが確認され、さ
らに次世代においても脱離活性は維持され
ていた。 
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