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シロイヌナズナのフェノーム解析と4000遺伝子についての破壊株の
作製
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〈研究の目的と進め方〉
ゲノムプロジェクトにより全塩基配列が決定されたシ

ロイヌナズナは、高等植物を用いた基礎研究の分野にお
いて最もよく使われているモデル生物である。これまで
の実験手法の進展や各種の研究リソースの充実により、
また植物の利点として種子の状態で大量の変異株が維持
できることなどから、シロイヌナズナは単に植物研究の
モデルというだけでなく、一つの生物種に存在する全遺
伝子について変異体を作製し解析が可能な（Saturation
Mutagenesisが実現し得る）モデル生物であると考えら
れる。このような観点から、私たちは多数の遺伝子の破
壊株を収集することを目的に、トランスポゾンの系を用
いたタグラインの作製を行ってきた。
本研究では、これまでに作製してきた約12,000ラインの
中からトランスポゾンが遺伝子コード領域に挿入されて
いるラインを選別し、一ライン毎に様々な表現型解析

（フェノーム解析）を行い、シロイヌナズナの遺伝子と表
現型を対応させた機能ゲノム学的解析を行うことが目的
である。同時に、トランスポゾンのホモ挿入固体の選別
を通して、系統的な遺伝子破壊株の作製を行うことで新
しいリソースを創生することを計画している。
植物の育成の各段階で、先ず地上部の各器官における、
目に見える形態異常（Visible phenotype）について記録
を取り、表現型の項目から検索できるデータベースを作
製する。また、形態異常が観察されなかったタグライン
についてもホモ挿入個体を選別していく。その後、これ
らのホモ挿入個体から得られた種子ラインを用いて、植
物体の他の器官や条件的な表現型の効率的なスクリーニ
ングを行うことも目標にしている。

〈研究開始時の研究計画〉
トランスポゾン・タギングラインの中からトランスポ

ゾンが遺伝子コード領域に挿入されている約4,700ライン
の種子を順番にプレート培地に50粒ずつ播種する。プレ
ートでの育成中（３週間）に幼少植物体の形態観察を行
い、その後各ラインについて８個体ずつを土に植え換え
て植物体を育成させる。生育の各段階で形態異常の観察
されるラインについてデジタル画像によって記録を取る。
フェノーム解析は、二段階の過程で表現型データの収集
を行う。F3世代では通常の育成条件で植物体を育てる際
に見ることができる、植物体の色や育成具合、地上部の
各器官の形態など観察を約100項目のリストにまとめる。
また全て耐性となるライン（ホモライン）を遺伝子破壊
系統としてF4世代での解析を行う予定である。F4世代で
はF3世代で見ることのできない、根などの細かい器官の
観察や植物体の環境ストレス応答に関して表現型データ
を得るため、効率的な方法やスクリーニングのやり方に
ついて検討を進める。

〈研究期間の成果〉
1) 植物体の育成段階に沿った表現型の記録

トランスポゾン・タギングラインの中からトランスポ

ゾンが遺伝子コード領域に挿入されている約4,700ライン
を選別した（文献1,5,6）。植物体の生育の各段階で、目に
見える明らかな形態異常（Visible phenotype）について
記載を行い、デジタル画像によって記録を取った。植物
体の矮性、アルビノ形質、植物体の色が薄い、遅咲き、
葉の形態異常、茎の形態異常、花の形態異常、さやの形
態異常などのいろいろな表現型が見られた。表現型の再
現性を確認した139ライン（219表現型）について記載さ
れた表現型を大きく8つのカテゴリーと43のサブカテゴリ
ーに分類した（表1）。
2) 表現型から検索可能なデータベースの作製

上記の画像データを使い、表現型の項目から変異体を
検索できるデータベースの作製を行った。検索結果のペ
ージにはサムネール方式で写真を載せ、変異体のトラン
スポゾン挿入位置の情報を加えた。（現在、論文投稿中で
ある。）
3) トランスポゾン・ホモ挿入個体の選別

表現型の記載がないラインについても、プレート培地
における薬剤耐性率を指標にして、トランスポゾンがホ
モに挿入されている個体の選抜を行った。薬剤耐性率が
100％になるラインが、F3世代（表現型解析を行った世
代）で1,965ライン、その次の世代の選抜では1,537ライン
見つかっており、これらはトランスポゾンがホモに挿入
されていると予測され、次世代での解析を行うことがで
きる新しいリソースと考えられる（文献2,3,4）。

〈国内外での成果の位置づけ〉
(i) シロイヌナズナにおける各種リソース（特に、挿入変
異体）の充実 (ii) 遺伝子破壊系統のコレクションとフェ
ノーム解析への関心 (iii) 出芽酵母で既に全遺伝子の破壊
株に関して報告があり、また線虫をはじめとした他のモ
デル生物でも遺伝子機能抑制型の各種変異体の大規模作
製が始まっている。以上のような状況と、材料となるリ
ソースを持っていることを考えて、遺伝子破壊系統の収
集とそのフェノーム解析に着手した。シロイヌナズナの
遺伝子破壊株の系統的な作製はまだ少数の報告しかなく、
新しい有用なリソースになると期待される。また植物の
フェノーム解析は世界的な標準があるとは言えない状況
であり、本研究で得た結果は全遺伝子へ解析を広げてい
く際の基盤データの一つになると考えられる。Cold
Spring Harbor Laboratory Meeting の Plant Genomes :
From Sequence To Phenomeでは当研究に関する発表の
機会が与えられた。なお、今回行ったフェノーム解析の
結果については現在、論文投稿中である。

〈達成できなかったこと、予想外の困難、その理由〉
比較的顕著な表現型をもつ個体が数多く得られたが、

一部のラインについては個体差が大きく、また表現型の
再現性が確認できないものもあった。形態観察とホモ挿
入ラインの選別を効率的に行うため、プレートでの初期
育成時に薬剤を加えていることが一因と考えられる。特
に、植物体の色が薄い、植物体が弱々しい、種子のつき
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が悪いなどといった生育が悪いことにより現れる表現型
に関しては、マーカー薬剤が予想外に生育に影響を与え
てしまったと考えられる。これに関しては、予備データ
を元に薬剤の入っていないプレートで表現型の再現性を
確認することで対応した。

表現型の記載方法（phenotyping）について、当初100

項目を編成していたが、最終的には8カテゴリー（43サブ
カテゴリー）へと分類を簡略化した。表現型に関しては、
オントロジーなどの基準となる言葉が整っていないため
に独自の分類表を作成した（表1）。

〈今後の課題〉
前述のように、網羅的な解析において表現型を記録す

ることは予想外の困難があった。本来言葉を使って記録
する形態や植物体の様子の変化を数値化する基準を導入
する必要がある。

フェノーム解析の対象として、外見で分かる表現型以
外にも、植物体の内的変化や環境条件による応答の変化
も解析対象に含まれる。これらの解析には遺伝子破壊系
統を用いることが効率的と考えられ、今回得られた合計
3,500ラインのトランスポゾンのホモ挿入ライン（残りの
1,200ラインについても準備中）の活用は今後の大きな課
題である。
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２）データベース
RARGE, トランスポゾン挿入変異体データベース
理研GSC植物ゲノム機能情報研究グループが作製してき
ましたシロイヌナズナのトランスポゾン挿入変異体約
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