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研究内容： 植物遺伝研究室では、野生イネと栽培イネのゲノム多様性研究および比較ゲノム解析

を進めています。次世代シークエンサーを用いた多数系統ゲノムの解析、および発現遺伝子大量解

析と表現型との遺伝的相関解析をテーマとしています。ここから種の多様性や進化を紐解くと同時

に、種や形質の分化に関わる遺伝子を同定するものです。この中で、栽培イネの亜種間交雑や野生

イネとの種間交雑にみられる生殖的隔離障壁の分子的メカニズムの解明も進めています。生殖細胞

形成から初期胚発生過程における遺伝的プログラムの解明とゲノム分化、多様性解析をクロスオー

バーさせ、複数のアプローチで取り組んでいます。イネ遺伝資源事業として、突然変異系統の選抜、

野生イネ系統の特性解析などの研究、開発、分譲も行っています。 

 

   
（１）	
 野生イネの比較ゲノム解析および進化解析  

   １a) イネ近縁野生種のゲノム解読と栽培種を含めた比較

ゲノム解析、野生種の環境適応機能に関わる多様性遺

伝子の発掘と生理・機能解析 

１b) 下記(２)~(３)課題のターゲット遺伝子や現象を対

象とした比較ゲノム解析と進化解析 

 

 

（２）生殖的隔離および雑種強勢にかかわる遺伝要因の同定と機能解析  

2a) 生殖的隔離障壁のポジショナルクローニングと機能解析： 

  雑種接合体および配偶体における生殖隔離遺伝子の機能障害の分子的解 

  明と正常発生における機能の解析 

2b) 種々の交雑雑種での隔離障壁および雑種強勢遺伝要因の分布、種類、頻  

  度のゲノム解析 

2c) これらの解析をふまえた種分化機構の要因解明 
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（３）イネ生殖過程と胚~シュート分化に関わる遺伝的プログラムの解明 

   ３a)マイクロアレイによる組織・発生ステージ特異的遺伝子の同定と発現解

析、および発現ネットワーク解析 

   ３b) Tos17、MNU 誘発変異体を用いた生殖関連遺伝子ならびに胚発生遺伝

子の機能解析 

 ３c) イネKNOXホメオボックス遺伝子を中心としたメリステム分化の制御

機構の解明 

 

 

 (４) イネ遺伝資源保存事業と統合データベース「Oryzabase」の開発・構築 

   「Oryzabase」http://www.shigen.nig.ac.jp/rice/oryzabase/ 

 （イネ遺伝資源小委員会・遺伝研/系統情報研究室と共同開発） 

 - イネの総合的データベースのコンテンツ開発 

   - イネ発生ステージ, 種々変異体系統のデータベース化、オント

ロジー/遺伝子命名などの関連情報付加、野生イネ形質の特性解

析と情報収集、野生イネゲノム解析情報 

  右は Oryzabase ホームページの一部。 
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