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概要 ＥＡ (600字～800字程度にまとめてください。) 
 

 植物のミトコンドリアは，より小型粒状で数が多い．また，それぞれが必ずしもミトコンドリア DNAを一ゲノム分もたず，

1 つの細胞内で状態の異なるミトコンドリアが混在しており，またそのような状態は頻繁に融合と分裂を行うことで均一

化を果たしている．本研究では，そのような多数のミトコンドリアの個々に機能的な分化や生理的な個性が存在するか

否かを検討した．具体的には，ミトコンドリアの形態に異常をもつ突然変異シロイヌナズナを選抜し，その細胞生物学・

遺伝学的な解析を行った．シロイヌナズナ細胞内には数百のミトコンドリアがあり，DNA の保持量に著しい違いが確認

されたが，他方でヒメツリガネゴケ茎葉体においては大きな違いがない可能性があり，現在検討を続けている．また，

30 年前に植物細胞工学研究所において作製されていた，ダイコンとナタネの非対称細胞融合株について，そのミトコ

ンドリアゲノムの決定と解析を行った（文献発表）．ミトコンドリアゲノムは通常母親のみからの遺伝で有り，その遺伝

子を改変したり新規導入ができないが，この非対称細胞融合によって，ダイコンミトコンドリアゲノムに存在する農業重

要形質である細胞質雄性不稔原因遺伝子をナタネのミトコンドリアゲノム内に（これをほとんど乱したり傷つけること無

く）転移させることに成功していることが確認された．これにより，細胞融合によって創り出された 2つのミトコンドリアは

融合し，そのゲノムも組換えを起こし，多数あるものがすべて 1つの型に落ち着くヘテロプラスミー化も達成されている

ことが示された． 
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欧文概要 ＥＺ 
 

Cytoplasmic male sterility (CMS) is an agronomically important trait whose causative genes are located in the 

mitochondrial genome. A CMS rapeseed, Brassica napus 'SW18', was made 25 years ago by an asymmetric (or 

"donor-recipient") cell fusion between B. napus 'Westar' and a CMS radish (Raphanus sativus 'Kosena'), in order 

to transfer the radish CMS-associated gene without disturbing the rapeseed features. In this grant-research, we 

determined the nucleotide sequences of the mitochondrial genomes of Kosena radish and SW18. SW18 has a 

recombinant mitochondrial genome, which includes the whole 222-kb genome of Westar (54 genes) and a total 

of 23 kb insertions of four fragments from Kosena radish (three genes: orf125, trnfM and atp1). All of the 

Kosena radish-derived fragments in the SW18 mitochondrial genome had sequences at their ends (ranging from 

63 bp to 628 bp) that are identical to the sequences at the sites of insertion on the Westar rapeseed-derived 

mitochondrial genome. This suggests that these insertions were mediated by homologous recombination. These 

results confirm at the nucleotide level that a desired CMS-associated gene (orf125) along with a few extraneous 

genes from radish were successfully transferred.  

 


