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§１．研究実施体制 

 

（１）「柳澤」グループ 

① 研究代表者：柳澤 修一 （東京大学生物生産工学研究センター、教授） 

② 研究項目 

・ リン酸吸収のイメージングを用いた栄養応答性の異なるシロイヌナズナのエコタイプ（野生系

統）の選抜 
・ リン酸吸収のイメージングを用いた栄養応答性の異なるイネ栽培種の選抜 
・ 野外で栽培した栄養応答性の異なるシロイヌナズナとイネのオミクス解析 
・ シロイヌナズナとイネにおける栄養応答システム間のクロストークの比較解析 

 

（2）「射場」グループ 

① 主たる共同研究者：射場 厚 （九州大学大学院理学研究院、主幹教授） 

② 研究項目 

・ ハイスループットサーマルイメージングを用いた栄養応答性の異なるシロイヌナズナ エコタイプ

（野生系統）の選抜 
・ 野外で栽培した栄養応答性の異なるシロイヌナズナ エコタイプ（野生系統）のオミクス解析 
・ シロイヌナズナにおける窒素応答と CO2 取り込み機能のクロストークの比較解析 

 

（3）「宮尾」グループ 

① 主たる共同研究者：宮尾（徳富）光恵 （東北大学大学院農学研究科、教授） 

② 研究項目 

・ ハイスループットサーマルイメージングを用いた栄養応答性の異なるイネ栽培種の選抜 
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・ 野外栽培による栄養応答性の異なるイネ栽培種の比較解析 
・ イネ栽培種を用いた窒素応答と CO2 取り込み機能のクロストークの比較解析 
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§２．研究実施の概要 

 

 植物は様々な無機物を栄養素として吸収し、有機物を合成して成長しているので、外界の無機

物の量やバランスが植物の成長に根本的な影響を及ぼす。植物は、異なる栄養環境や栄養環境

の変化に対して頑健性を持ち、成長を最適化していると考えられる。本研究課題では、特に重要

な栄養素である窒素とリンの獲得において、植物が持つ頑健性に対して遺伝的要因がどのように

影響しているのかを解明することを目標としている。この研究は、将来的には「栄養の乏しい環境

や特定の栄養環境に適応した植物の創出技術」や「テーラーメイドな植物栽培技術」の開発に至る

ものである。 

 この目標に向けて、栄養応答において多様な遺伝的バックグランドを持つ植物の母集団（シロイ

ヌナズナ野生系統の集団とイネ栽培品種の集団）から、特異な栄養応答を示す系統を選抜し、こ

れらの植物体間における栄養応答ネットワークのゲノムワイドな発現比較解析と関連する遺伝的要

因の抽出を進めてきた。平成 29 年度は、様々なフェノーム解析を昨年度に引き続き実施し、QTL
マッピングによる優良アリルの同定に使用する系統の選抜を行った。さらに、応答ネットワークのモ

デル構築に向けたゲノムワイドな発現解析（RNA-seq 解析とマイクロアレイ解析）を開始するととも

に、応答ネットワークに大きな影響を及ぼす遺伝子の同定を開始した。 
 具体的には、イネ 12 品種と安定同位体元素 15N を用いた硝酸イオンとアンモニウムイオンの取り

込み実験を行い、窒素栄養の吸収に関する品種間差を確認した。この解析結果と平成 28 年度ま

でに完了したリン酸吸収実験の結果を総合的に判断し、イネ・コアコレクション全 119 品種から 20
品種を選び、通常条件および低窒素条件で育成された植物体の根から RNA サンプルを得て、

RNA-seq 解析を行った。トランスクリプトームに窒素栄養状態や品種間差が強く反映されているこ

とを確認して、栄養吸収と栄養応答性の品種間差を説明するため、現在、それらのネットワーク解

析を進めている。また、圃場での栽培評価から窒素応答性が大きく異なると推定された 8 品種につ

いてトランスクリプトーム解析も実施し、クラスター解析も行った。違った選抜方法によって選ばれた

イネ品種の解析結果は、遺伝子発現のネットワーク解析を行う段階で統合していく予定である。  
 シロイヌナズナの野生系統を用いた解析については、平成 28 年度までに異なる栄養環境で生

育させたシロイヌナズナの野生系統のフェノーム解析（各々のフェノーム解析に 200 から 240 系統

を使用）を行い、その結果を用いたゲノムワイド関連解析（GWAS）から複数の遺伝子座がリン酸

吸収能力やリン飢餓応答に関わっていることを示してきた。平成 29 年度は、栄養応答の鍵を握る

遺伝的要因の抽出を目指し、以下の解析を進めた。GWAS 等により遺伝子が推定されたものにつ

いては（現在、2 遺伝子）、変異株や過剰発現株の解析により、主働遺伝子としての機能の確立を

進めた。また、低窒素環境での生育が良い、リン栄養の吸収能力が高い等の栄養獲得における優

良形質を示す系統は優良アリルを有していることが期待されるので、優良アリルの QTL マッピング

を開始し、また、これの系統を用いたトランスクリプトーム解析も実施した。 
 栄養応答を分子レベルで定量的に精査するためには、個々の応答メカニズムの分子レベルで

の解明が必須である。特に重要な硝酸態窒素への応答制御の分子メカニズムの解明を進め、

NLP 転写因子と NIGT1 転写因子から構成される転写カスケード介した、変動する硝酸態窒素の

量に成長量を最適化するための応答機構のモデルを構築した。また、リン飢餓応答を担う転写因
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子による NIGT1 活性の調節を示して、窒素栄養とリン栄養という二つの大きな栄養条件に基づい

て、硝酸態窒素の取り込みが制御されている分子機構を示した。これらのシロイヌナズナの栄養応

答の分子的メカニズムに基づいた数理モデリングも開始した。まず、栄養応答の各制御経路を

Hill 方程式に基づいてモデル化し、硝酸輸送体遺伝子の発現パターンの数理モデルを構築した。

この数理モデルから予測される発現パターンの挙動をマイクロプレートで育てられた幼植物を用い

た検証し、数理モデルの妥当性の評価を行う予定である。 
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