
遺伝のしくみを知りたいですか？

生物の多様性に興味がありますか？

未解明の分子機構にチャレンジしたいですか？

植物は好きですか？

やる気のあるあなたのお越しをお待ちしています。

植物（イネ）の生殖・発生研究

現象を個体・細胞・分子レベルで解析

研究室の風景

（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。

（２）幹細胞の維持・分化の分子機構

植物は動物と異なり、一生を通じて葉・茎・花などの器官形成を

行います。この半永続的な器官形成を可能にしている分子メカ

ニズムに、遺伝学・生化学・ゲノミクスを用いて迫ります。

フィールド調査から顕微鏡、次世代シーケンス解析、

プロテオミクスなど、幅広い手法を駆使して植物生

殖・発生の謎に迫ります。

背景の写真は、紡錘体を抗体染色したイネの減数分裂細胞

植物特有の高分子多糖類カロースの葯への蓄積が、減数分裂移
行・進行に重要な役割を果たすことを証明。

右） 葯のタペート細胞核で特異的に発現するEAT1転写因子（緑）。
左）EAT1依存的に転写される新規small RNA前駆体遺伝子座（赤矢印）の発見。

WT mRNA

WT small RNA

ttm mRNA

ttm small RNA

EAT1-GFP

OSH1SAM

植物の葉・茎・花を生み出す幹細胞組織（SAM)。転写因子
OSH1はSAMの分化制御・維持を司る。
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花粉母細胞

カロース

葯の横断切片 減数分裂前

正常なイネ

gsl5変異イネ

花粉母細胞周辺の
カロースが欠損

正常イネ

gsl5変異体

減数分裂初期

正常な花粉

花粉不稔

異常な減数分裂細胞（左上）と
正常な細胞が同じ葯のなかに出現
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