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研究成果の概要 

本研究では、植物が自己の花粉を特異的に排除し他家受精を促す認識機構「自家不和合性」の進化動態解明を目

標に、雌因子リボヌクレアーゼ（S-RNase）と雄因子 F-box タンパク質（SLF）からなるナス科の自家不和合性システム

に着目して、特異性の分化が進化の過程でどのように起きてきたのかを解明することを目的としている。2024 年度は

まず、雌特異性遺伝子 S-RNase の網羅的多型解析手法に関する遺伝学的な確認実験や交配実験のデータをまと

め、論文として出版した（Maenosono et al 2024 Genome Biol Evol）。フェーズ１より実施している S対立遺伝子ごとの

SLF レパートリーの解析をスケールアップし、約 50 種類の S 対立遺伝子について花粉の RNA-seq を行うことでその

変異のパターンを解析した。その結果、SLFのレパートリーはS-RNase遺伝子の系統関係は反映せず、同じS-RNase

の特異性をもつ S 対立遺伝子間でも変異がみられることなどが明らかになってきた。さらに、自家不和合性が失われ

て自家和合系統が生じる進化的過程に関する研究もペチュニア属植物を用いて行った。PacBio HiFi リードによる全

ゲノム解析、タンパク質発現解析、トランスクリプトーム解析、F2 連鎖解析等を組み合わせることで、和合化因子の候

補として S遺伝子座上の複数の遺伝子を得ており、これらの機能を現在詳細に検証中である。 
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