
生殖成長過程で茎の内部にできるイネの幼穂

研究(1)

私たちは、イネを主な材料として、植物の生殖・発生メカニズムの解明
に向けた分子細胞遺伝研究を行っています。

研究（１）生殖細胞の分化・発生と減数分裂の分子機構
減数分裂は、相同組換えによりゲノムの多様性を創出して次世代に伝達するという、

遺伝・育種の根幹をなす重要な現象です。イネの突然変異体の解析を通じて、独自性
の高い生殖・減数分裂研究を目指しています。

減数分裂期におけるイネ葯の輪切り切片。緑の蛍
光は、生殖細胞で発現するRNA結合タンパク質
MEL1とMEL2、生殖細胞の周辺体細胞で転写因
子EAT1の発現部位を示す。このような発現を示
すタンパク質群の分子機能を解析している。
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研究(2)

研究（２）植物の形態形成機構と多様性の研究
植物の幹細胞組織（SAM)の振る舞いは永続的な器官形成に不可欠である
とともに、育種・適応戦略においても重要である。SAMの制御を通じて、
植物の形態形成機構の普遍性と多様性を解明する。
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葉・茎・花を生み出す幹細胞組織（SAM)。
KNOX転写因子はSAMの維持を司るとともに、
葉の制御因子であるYABBY転写因子との相互
制御により節・節間からなる茎を生み出す。
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野生イネがもつ穂分枝抑制因子
Uniaxial. 遺伝解析やゲノム情報解析か
らその適応的意義を明らかにしたい。
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