
リファレンス
ゲノム配列

新たに解読した
塩基配列

コメは世界人口の半数の主食であり、イネは世界で最も重要

な穀物のひとつである。農業形質（収量、耐病性、ストレス

耐性など）に関係する遺伝子の単離や機能解析、DNAマーカ

ーなどを利用したゲノム育種が世界中で精力的に進められて

いるが、イネ研究においてリファレンスゲノム配列や遺伝子

機能に関する注釈（アノテーション情報）は最も重要な基盤

情報である。また、生命活動の根幹である遺伝子が、いつ、

どのようなところで働いているのかといったトランスクリプ

トーム情報（転写産物配列や遺伝子発現プロファイル）は、

遺伝子機能を知るうえで重要である。われわれはイネのリフ

ァレンスゲノム配列と遺伝子アノテーション情報を提供する

データベース「RAP-DB」を構築し、2006年から公開してい

る。また、最近では様々な栽培環境で生育するイネの遺伝子

発現情報を提供するデータベース「TENOR」の公開も行なっ

ている。10年間に渡り、世界中の研究者に情報を発信し続け

ている、これらのデータベースの紹介を通して、イネのオミ

ックス（ゲノム、トランスクリプトーム）情報基盤の現状に

ついて紹介する。

イネのオミックス情報基盤の構築
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2002年に日本を中心とする国際イネゲノム解読プロジェクト（IRGSP）によって、
Oryza sativa ssp. japonica cultivar  Nipponbare（日本晴）のゲノムが完全解読された。
そして、2013年には日米のグループが共同で、高精度なリファレンスゲノム配列
（Os-Nipponbare-Reference-IRGSP-1.0）を作成し、公開した。

全ゲノム解読の完了後、高精度な遺伝子アノテーションデータの作成を行ない、2006

年にイネアノテーションプロジェクトデータベース（RAP-DB）を公開した。現在も新

たに論文発表されるイネ遺伝子の情報を追加、更新しながら、世界中の研究者に最新の

イネのゲノムアノテーション情報を提供している。

超並列シーケンサーを用いたRNA-Seq解析によって、10種類の非生物的ストレス（高

塩、リン欠乏、乾燥、低温、浸水など）と2種類の植物ホルモン処理（アブシジン酸と

ジャスモン酸）を加えた栽培環境における全遺伝子の発現情報を取得し、データベース

「TENOR（Transcriptome ENcyclopedia Of Rice）」から公開している。

2002年イネゲノム解読完了

• 主要穀物における最初の全遺伝情報解読例であり、今後予想される人口
増加や栽培環境悪化に対応した食料の安定供給に貢献することが期待

• ゲノム全塩基配列解読情報を利用してイネを中心とした植物生命科学の
急速な進展が期待

2013年さらに高精度なイネゲノム配列の構築

ゲノムの40倍以上の塩基配列を解読し、シーケンシングの誤りを訂正。
より高精度なイネゲノム配列を構築、公開した。

超並列シーケンサー
（Illumina GAIIx） C -> TX

ゲノムアノテーションデータベース（RAP-DB） トランスクリプトームデータベース（TENOR）

遺伝子構造

RAP-DB (http://rapdb.dna.affrc.go.jp/)

キーワード等による遺伝子
情報の検索が可能

SH4

遺伝子に関する情報
• 遺伝子ID
• 遺伝子機能情報
• 転写産物のエビデンス情報
• タンパク質のエビデンス情報
• 遺伝子名・シンボル
• 文献情報

TENOR (http://tenor.dna.affrc.go.jp/)

ゲノム上の遺伝子の並びとともに、その遺伝子がいつ、どのような環境下

で働いている（発現している）かといった情報を提供している。

リン酸欠乏下で強く働く遺伝子 様々な環境で働く遺伝子

ゲノム上のどの領域が、いつ、どのような環境下で働いている
（発現している）かといった情報を１塩基レベルの解像度で提供している。

ゲノム上のどこにどんな構造や機能をもった遺伝子があるかといったマップ

情報や様々な遺伝子機能情報を提供しており、ゲノム情報を活用した分子育

種などに活用されている。

イネの全染色体構成
（設計図、地図情報）

以下の情報を元にした遺伝子検索が可能

•機能情報などのキーワード

•遺伝子の位置情報

•遺伝子発現プロファイル

＊日々、論文から情報を収集し、
定期的に更新している。
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