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(57)【要約】
【課題】不稔化植物、不稔化植物の作出方法、及びベクターを提供する。
【解決手段】ＦＡＲ遺伝子の機能が欠損又は抑制されており、さらにＰＬＥ遺伝子の機能
が欠損又は抑制されている不稔化植物。前記ＦＡＲ遺伝子の機能が、前記ＦＡＲ遺伝子及
び/又はそのプロモーターに改変部位を有することによって、欠損又は抑制されており、
前記ＰＬＥ遺伝子の機能が、前記ＰＬＥ遺伝子及び/又はそのプロモーターに改変部位を
有することによって、欠損又は抑制されていることが好ましい。
【選択図】なし
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【特許請求の範囲】
【請求項１】
　以下の（Ａ）～（Ｃ）のいずれかのＦＡＲ遺伝子の機能が欠損又は抑制されており、
　以下の（Ｄ）～（Ｆ）のいずれかのＰＬＥ遺伝子の機能が欠損又は抑制されていること
を特徴とする不稔化植物。
（Ａ）配列番号１で表されるアミノ酸配列からなるタンパク質をコードする遺伝子
（Ｂ）配列番号１で表されるアミノ酸配列において１～数個のアミノ酸が欠失、置換及び
／又は付加されたアミノ酸配列からなり、且つ転写制御機能を有するタンパク質をコード
する遺伝子
（Ｃ）配列番号１で表されるアミノ酸配列と同一性が８０％以上のアミノ酸配列からなり
、且つ転写制御機能を有するタンパク質をコードする遺伝子
（Ｄ）配列番号２で表されるアミノ酸配列からなるタンパク質をコードする遺伝子
（Ｅ）配列番号２で表されるアミノ酸配列において１～数個のアミノ酸が欠失、置換及び
／又は付加されたアミノ酸配列からなり、且つ転写制御機能を有するタンパク質をコード
する遺伝子
（Ｆ）配列番号２で表されるアミノ酸配列と同一性が８０％以上のアミノ酸配列からなり
、且つ転写制御機能を有するタンパク質をコードする遺伝子
【請求項２】
　前記ＦＡＲ遺伝子の機能が、前記ＦＡＲ遺伝子及び/又はそのプロモーターに改変部位
を有することによって、欠損又は抑制されており、
　前記ＰＬＥ遺伝子の機能が、前記ＰＬＥ遺伝子及び/又はそのプロモーターに改変部位
を有することによって、欠損又は抑制されている、請求項１に記載の不稔化植物。
【請求項３】
　前記ＦＡＲ遺伝子の機能が、前記ＦＡＲ遺伝子の発現を欠損又は抑制させる核酸が導入
されることによって、欠損又は抑制されており、
　前記ＰＬＥ遺伝子の機能が、前記ＰＬＥ遺伝子の発現を欠損又は抑制させる核酸が導入
されることによって、欠損又は抑制されている、請求項１に記載の不稔化植物。
【請求項４】
　前記ＦＡＲ遺伝子の発現を抑制する核酸が、以下の（ｇ）～（ｉ）のいずれかの核酸で
あり、
　前記ＰＬＥ遺伝子の発現を抑制する核酸が、以下の（ｊ）～（ｌ）のいずれかの核酸で
ある、請求項３に記載の不稔化植物。
（ｇ）配列番号７で表される塩基配列からなるセンス鎖又はその一部と、該センス鎖又は
その一部と二重鎖を形成可能なアンチセンス鎖と、を含む核酸、
（ｈ）配列番号７で表される塩基配列において、１～数個の塩基が欠失、置換及び／又は
付加された塩基配列からなるセンス鎖又はその一部と、該センス鎖又はその一部と二重鎖
を形成可能なアンチセンス鎖と、を含み、前記ＦＡＲ遺伝子の発現を抑制可能な核酸、
（ｉ）配列番号７に記載の塩基配列と同一性が８０％以上の塩基配列からなるセンス鎖又
はその一部と、該センス鎖又はその一部と二重鎖を形成可能なアンチセンス鎖と、を含み
、前記ＦＡＲ遺伝子の発現を抑制可能な核酸、
（ｊ）配列番号８で表される塩基配列からなるセンス鎖又はその一部と、該センス鎖又は
その一部と二重鎖を形成可能なアンチセンス鎖と、を含む核酸、
（ｋ）配列番号８で表される塩基配列において、１～数個の塩基が欠失、置換及び／又は
付加された塩基配列からなるセンス鎖又はその一部と、該センス鎖又はその一部と二重鎖
を形成可能なアンチセンス鎖と、を含み、前記ＰＬＥ遺伝子の発現を抑制可能な核酸、
（ｌ）配列番号８に記載の塩基配列と同一性が８０％以上の塩基配列からなるセンス鎖又
はその一部と、該センス鎖又はその一部と二重鎖を形成可能なアンチセンス鎖と、を含み
、前記ＰＬＥ遺伝子の発現を抑制可能な核酸
【請求項５】
　アゼトウガラシ科の植物である請求項１～４のいずれか一項に記載の不稔化植物。
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【請求項６】
　植物内において、
　以下の（Ａ）～（Ｃ）のいずれかのＦＡＲ遺伝子の機能を欠損又は抑制させ、
　以下の（Ｄ）～（Ｆ）のいずれかのＰＬＥ遺伝子の機能を欠損又は抑制させる、不稔化
植物の作出方法。
（Ａ）配列番号１で表されるアミノ酸配列からなるタンパク質をコードする遺伝子
（Ｂ）配列番号１で表されるアミノ酸配列において１～数個のアミノ酸が欠失、置換及び
／又は付加されたアミノ酸配列からなり、且つ転写制御機能を有するタンパク質をコード
する遺伝子
（Ｃ）配列番号１で表されるアミノ酸配列と同一性が８０％以上のアミノ酸配列からなり
、且つ転写制御機能を有するタンパク質をコードする遺伝子
（Ｄ）配列番号２で表されるアミノ酸配列からなるタンパク質をコードする遺伝子
（Ｅ）配列番号２で表されるアミノ酸配列において１～数個のアミノ酸が欠失、置換及び
／又は付加されたアミノ酸配列からなり、且つ転写制御機能を有するタンパク質をコード
する遺伝子
（Ｆ）配列番号２で表されるアミノ酸配列と同一性が８０％以上のアミノ酸配列からなり
、且つ転写制御機能を有するタンパク質をコードする遺伝子
【請求項７】
　前記ＦＡＲ遺伝子の機能を、前記ＦＡＲ遺伝子及び/又はそのプロモーターを改変する
ことによって、欠損又は抑制し、
　前記ＰＬＥ遺伝子の機能を、前記ＰＬＥ遺伝子及び/又はそのプロモーターを改変する
ことによって、欠損又は抑制する、請求項６に記載の不稔化植物の作出方法。
【請求項８】
　前記ＦＡＲ遺伝子の機能を、前記ＦＡＲ遺伝子の発現を欠損又は抑制させる核酸を植物
に導入することによって、欠損又は抑制し、
　前記ＰＬＥ遺伝子の機能を、前記ＰＬＥ遺伝子の発現を欠損又は抑制させる核酸を植物
に導入することによって、欠損又は抑制する、請求項６に記載の不稔化植物の作出方法。
【請求項９】
　前記ＦＡＲ遺伝子の発現を抑制する核酸が、以下の（ｇ）～（ｉ）のいずれかの核酸で
あり、
　前記ＰＬＥ遺伝子の発現を抑制する核酸が、以下の（ｊ）～（ｌ）のいずれかの核酸で
ある、請求項８に記載の不稔化植物の作出方法。
（ｇ）配列番号７で表される塩基配列からなるセンス鎖又はその一部と、該センス鎖又は
その一部と二重鎖を形成可能なアンチセンス鎖と、を含む核酸、
（ｈ）配列番号７で表される塩基配列において、１～数個の塩基が欠失、置換及び／又は
付加された塩基配列からなるセンス鎖又はその一部と、該センス鎖又はその一部と二重鎖
を形成可能なアンチセンス鎖と、を含み、前記ＦＡＲ遺伝子の発現を抑制可能な核酸、
（ｉ）配列番号７で表される塩基配列と同一性が８０％以上の塩基配列からなるセンス鎖
又はその一部と、該センス鎖又はその一部と二重鎖を形成可能なアンチセンス鎖と、を含
み、前記ＦＡＲ遺伝子の発現を抑制可能な核酸、
（ｊ）配列番号８で表される塩基配列からなるセンス鎖又はその一部と、該センス鎖又は
その一部と二重鎖を形成可能なアンチセンス鎖と、を含む核酸、
（ｋ）配列番号８で表される塩基配列において、１～数個の塩基が欠失、置換及び／又は
付加された塩基配列からなるセンス鎖又はその一部と、該センス鎖又はその一部と二重鎖
を形成可能なアンチセンス鎖と、を含み、前記ＰＬＥ遺伝子の発現を抑制可能な核酸、
（ｌ）配列番号８で表される塩基配列と同一性が８０％以上の塩基配列からなるセンス鎖
又はその一部と、該センス鎖又はその一部と二重鎖を形成可能なアンチセンス鎖と、を含
み、前記ＰＬＥ遺伝子の発現を抑制可能な核酸
【請求項１０】
　アゼトウガラシ科の植物である請求項６～９のいずれか一項に記載の不稔化植物の作出
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方法。
【請求項１１】
　以下の（Ａ）～（Ｃ）のいずれかのＦＡＲ遺伝子の機能を欠損又は抑制させる核酸、及
び以下の（Ｄ）～（Ｆ）のいずれかのＰＬＥ遺伝子の機能を欠損又は抑制させる核酸を発
現可能なベクター。
（Ａ）配列番号１で表されるアミノ酸配列からなるタンパク質をコードする遺伝子
（Ｂ）配列番号１で表されるアミノ酸配列において１～数個のアミノ酸が欠失、置換及び
／又は付加されたアミノ酸配列からなり、且つ転写制御機能を有するタンパク質をコード
する遺伝子
（Ｃ）配列番号１で表されるアミノ酸配列と同一性が８０％以上のアミノ酸配列からなり
、且つ転写制御機能を有するタンパク質をコードする遺伝子
（Ｄ）配列番号２で表されるアミノ酸配列からなるタンパク質をコードする遺伝子
（Ｅ）配列番号２で表されるアミノ酸配列において１～数個のアミノ酸が欠失、置換及び
／又は付加されたアミノ酸配列からなり、且つ転写制御機能を有するタンパク質をコード
する遺伝子
（Ｆ）配列番号２で表されるアミノ酸配列と同一性が８０％以上のアミノ酸配列からなり
、且つ転写制御機能を有するタンパク質をコードする遺伝子
【請求項１２】
　前記ＦＡＲ遺伝子の機能を欠損又は抑制させる核酸が、前記ＦＡＲ遺伝子の発現を抑制
する、以下の（ｇ）～（ｉ）のいずれかの核酸であり、
　前記ＰＬＥ遺伝子の機能を欠損又は抑制させる核酸が、前記ＰＬＥ遺伝子の発現を抑制
する、以下の（ｊ）～（ｌ）のいずれかの核酸である、請求項１１に記載のベクター。
（ｇ）配列番号７で表される塩基配列からなるセンス鎖又はその一部と、該センス鎖又は
その一部と二重鎖を形成可能なアンチセンス鎖と、を含む核酸、
（ｈ）配列番号７で表される塩基配列において、１～数個の塩基が欠失、置換及び／又は
付加された塩基配列からなるセンス鎖又はその一部と、該センス鎖又はその一部と二重鎖
を形成可能なアンチセンス鎖と、を含み、前記ＦＡＲ遺伝子の発現を抑制可能な核酸、
（ｉ）配列番号７で表される塩基配列と同一性が８０％以上の塩基配列からなるセンス鎖
又はその一部と、該センス鎖又はその一部と二重鎖を形成可能なアンチセンス鎖と、を含
み、前記ＦＡＲ遺伝子の発現を抑制可能な核酸、
（ｊ）配列番号８で表される塩基配列からなるセンス鎖又はその一部と、該センス鎖又は
その一部と二重鎖を形成可能なアンチセンス鎖と、を含む核酸、
（ｋ）配列番号８で表される塩基配列において、１～数個の塩基が欠失、置換及び／又は
付加された塩基配列からなるセンス鎖又はその一部と、該センス鎖又はその一部と二重鎖
を形成可能なアンチセンス鎖と、を含み、前記ＰＬＥ遺伝子の発現を抑制可能な核酸、
（ｌ）配列番号８で表される塩基配列と同一性が８０％以上の塩基配列からなるセンス鎖
又はその一部と、該センス鎖又はその一部と二重鎖を形成可能なアンチセンス鎖と、を含
み、前記ＰＬＥ遺伝子の発現を抑制可能な核酸
【請求項１３】
　前記ＦＡＲ遺伝子の機能を欠損又は抑制する核酸が、前記ＦＡＲ遺伝子及び/又はその
プロモーターを改変するための、以下の（ｓ）の核酸であり、
　前記ＰＬＥ遺伝子の機能を欠損又は抑制する核酸が、前記ＰＬＥ遺伝子及び/又はその
プロモーターを改変するための、以下の（ｔ）の核酸である、請求項１１に記載のベクタ
ー。
（ｓ）前記ＦＡＲ遺伝子及び/又はそのプロモーターの配列から選出された塩基配列を含
むガイドＲＮＡ
（ｔ）前記ＰＬＥ遺伝子及び/又はそのプロモーターの配列から選出された塩基配列を含
むガイドＲＮＡ
【発明の詳細な説明】
【技術分野】
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【０００１】
　本発明は、不稔化植物、不稔化植物の作出方法、及びベクターに関する。
【背景技術】
【０００２】
　新たに作出した品種の栽培やその遺伝情報の拡散を制御するため、植物の不稔化が望ま
れている。不稔化方法の一例として、例えば、花粉を生産する雄ずいや、花粉を受粉する
雌ずいの形成を制御することにより植物を不稔化する方法が試みられている。
【０００３】
　トレニアは、鑑賞用として、世界中で広く栽培される有用な植物である。
　トレニアの花器官の形成制御に関して、非特許文献１には、トレニアのクラスＣ遺伝子
であるＴｆＦＡＲＩＮＥＬＬＩ（ＴｆＦＡＲ）遺伝子及びＴｆＰＬＥＮＡ１（ＴｆＰＬＥ
１）遺伝子を単離したことが報告されている。
　非特許文献２には、ＴｆＦＡＲ遺伝子の発現領域にトランスポゾンが挿入され、ＴｆＦ
ＡＲ遺伝子の発現が低下した植物体が得られたこと、この植物体では複数ある雄ずいの一
部が花弁に変換していたことが開示されている。
【先行技術文献】
【非特許文献】
【０００４】
【非特許文献１】Narumi, T. et al.“Chimeric AGAMOUS repressor induces serrated p
etal phenotype in Torenia fournieri similar to that induced by cytokinin applica
tion” Plant Biotechnology、2008年、第25巻、p.45-53
【非特許文献２】西島隆明、仁木智哉、「トレニアの易変性系統『雀斑』の自殖後代に現
れた新規変異体『八重咲』」、2013年、園芸学研究、12(別1)、p.183
【発明の概要】
【発明が解決しようとする課題】
【０００５】
　非特許文献１には、ＴｆＦＡＲ遺伝子の機能が抑制された植物体を作出したが、この植
物体は花弁の縁に切り込みが入るのみであったとの記載があり、同様に、ＴｆＰＬＥ遺伝
子の機能が抑制された植物体を作出したが、この植物体は花弁の縁に切り込みが入るのみ
であったとの記載がある。したがって、完全不稔化された植物体は得られていない。
　また、非特許文献２では、ＴｆＦＡＲ遺伝子の発現領域にトランスポゾンが挿入され、
ＴｆＦＡＲ遺伝子の発現が低下した植物体が得られているが、この植物体は交雑が可能で
あるとの記載があり、完全不稔化された植物体は得られていない。
【０００６】
　本発明は、上記事情に鑑みてなされたものであり、花器官の形態形成が制御されたこと
による不稔化植物、不稔化植物の作出方法、及びベクターを提供することを目的とする。
【課題を解決するための手段】
【０００７】
　本発明は以下の通りである。
【０００８】
［１］以下の（Ａ）～（Ｃ）のいずれかのＦＡＲ遺伝子の機能が欠損又は抑制されており
、
　以下の（Ｄ）～（Ｆ）のいずれかのＰＬＥ遺伝子の機能が欠損又は抑制されていること
を特徴とする不稔化植物。
（Ａ）配列番号１で表されるアミノ酸配列からなるタンパク質をコードする遺伝子
（Ｂ）配列番号１で表されるアミノ酸配列において１～数個のアミノ酸が欠失、置換及び
／又は付加されたアミノ酸配列からなり、且つ転写制御機能を有するタンパク質をコード
する遺伝子
（Ｃ）配列番号１で表されるアミノ酸配列と同一性が８０％以上のアミノ酸配列からなり
、且つ転写制御機能を有するタンパク質をコードする遺伝子
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（Ｄ）配列番号２で表されるアミノ酸配列からなるタンパク質をコードする遺伝子
（Ｅ）配列番号２で表されるアミノ酸配列において１～数個のアミノ酸が欠失、置換及び
／又は付加されたアミノ酸配列からなり、且つ転写制御機能を有するタンパク質をコード
する遺伝子
（Ｆ）配列番号２で表されるアミノ酸配列と同一性が８０％以上のアミノ酸配列からなり
、且つ転写制御機能を有するタンパク質をコードする遺伝子
［２］前記ＦＡＲ遺伝子の機能が、前記ＦＡＲ遺伝子及び/又はそのプロモーターに改変
部位を有することによって、欠損又は抑制されており、
　前記ＰＬＥ遺伝子の機能が、前記ＰＬＥ遺伝子及び/又はそのプロモーターに改変部位
を有することによって、欠損又は抑制されている、前記［１］に記載の不稔化植物。
［３］前記ＦＡＲ遺伝子の機能が、前記ＦＡＲ遺伝子の発現を欠損又は抑制させる核酸が
導入されることによって、欠損又は抑制されており、
　前記ＰＬＥ遺伝子の機能が、前記ＰＬＥ遺伝子の発現を欠損又は抑制させる核酸が導入
されることによって、欠損又は抑制されている、前記［１］に記載の不稔化植物。
［４］前記ＦＡＲ遺伝子の発現を抑制する核酸が、以下の（ｇ）～（ｉ）のいずれかの核
酸であり、
　前記ＰＬＥ遺伝子の発現を抑制する核酸が、以下の（ｊ）～（ｌ）のいずれかの核酸で
ある、前記［３］に記載の不稔化植物。
（ｇ）配列番号７で表される塩基配列からなるセンス鎖又はその一部と、該センス鎖又は
その一部と二重鎖を形成可能なアンチセンス鎖と、を含む核酸、
（ｈ）配列番号７で表される塩基配列において、１～数個の塩基が欠失、置換及び／又は
付加された塩基配列からなるセンス鎖又はその一部と、該センス鎖又はその一部と二重鎖
を形成可能なアンチセンス鎖と、を含み、前記ＦＡＲ遺伝子の発現を抑制可能な核酸、
（ｉ）配列番号７に記載の塩基配列と同一性が８０％以上の塩基配列からなるセンス鎖又
はその一部と、該センス鎖又はその一部と二重鎖を形成可能なアンチセンス鎖と、を含み
、前記ＦＡＲ遺伝子の発現を抑制可能な核酸、
（ｊ）配列番号８で表される塩基配列からなるセンス鎖又はその一部と、該センス鎖又は
その一部と二重鎖を形成可能なアンチセンス鎖と、を含む核酸、
（ｋ）配列番号８で表される塩基配列において、１～数個の塩基が欠失、置換及び／又は
付加された塩基配列からなるセンス鎖又はその一部と、該センス鎖又はその一部と二重鎖
を形成可能なアンチセンス鎖と、を含み、前記ＰＬＥ遺伝子の発現を抑制可能な核酸、
（ｌ）配列番号８に記載の塩基配列と同一性が８０％以上の塩基配列からなるセンス鎖又
はその一部と、該センス鎖又はその一部と二重鎖を形成可能なアンチセンス鎖と、を含み
、前記ＰＬＥ遺伝子の発現を抑制可能な核酸
［５］アゼトウガラシ科の植物である前記［１］～［４］のいずれか一つに記載の不稔化
植物。
［６］植物内において、
　以下の（Ａ）～（Ｃ）のいずれかのＦＡＲ遺伝子の機能を欠損又は抑制させ、
　以下の（Ｄ）～（Ｆ）のいずれかのＰＬＥ遺伝子の機能を欠損又は抑制させる、不稔化
植物の作出方法。
（Ａ）配列番号１で表されるアミノ酸配列からなるタンパク質をコードする遺伝子
（Ｂ）配列番号１で表されるアミノ酸配列において１～数個のアミノ酸が欠失、置換及び
／又は付加されたアミノ酸配列からなり、且つ転写制御機能を有するタンパク質をコード
する遺伝子
（Ｃ）配列番号１で表されるアミノ酸配列と同一性が８０％以上のアミノ酸配列からなり
、且つ転写制御機能を有するタンパク質をコードする遺伝子
（Ｄ）配列番号２で表されるアミノ酸配列からなるタンパク質をコードする遺伝子
（Ｅ）配列番号２で表されるアミノ酸配列において１～数個のアミノ酸が欠失、置換及び
／又は付加されたアミノ酸配列からなり、且つ転写制御機能を有するタンパク質をコード
する遺伝子



(7) JP 2017-18100 A 2017.1.26

10

20

30

40

50

（Ｆ）配列番号２で表されるアミノ酸配列と同一性が８０％以上のアミノ酸配列からなり
、且つ転写制御機能を有するタンパク質をコードする遺伝子
［７］前記ＦＡＲ遺伝子の機能を、前記ＦＡＲ遺伝子及び/又はそのプロモーターを改変
することによって、欠損又は抑制し、
　前記ＰＬＥ遺伝子の機能を、前記ＰＬＥ遺伝子及び/又はそのプロモーターを改変する
ことによって、欠損又は抑制する、前記［６］に記載の不稔化植物の作出方法。
［８］前記ＦＡＲ遺伝子の機能を、前記ＦＡＲ遺伝子の発現を欠損又は抑制させる核酸を
植物に導入することによって、欠損又は抑制し、
　前記ＰＬＥ遺伝子の機能を、前記ＰＬＥ遺伝子の発現を欠損又は抑制させる核酸を植物
に導入することによって、欠損又は抑制する、前記［６］に記載の不稔化植物の作出方法
。
［９］前記ＦＡＲ遺伝子の発現を抑制する核酸が、以下の（ｇ）～（ｉ）のいずれかの核
酸であり、
　前記ＰＬＥ遺伝子の発現を抑制する核酸が、以下の（ｊ）～（ｌ）のいずれかの核酸で
ある、前記［８］に記載の不稔化植物の作出方法。
（ｇ）配列番号７で表される塩基配列からなるセンス鎖又はその一部と、該センス鎖又は
その一部と二重鎖を形成可能なアンチセンス鎖と、を含む核酸、
（ｈ）配列番号７で表される塩基配列において、１～数個の塩基が欠失、置換及び／又は
付加された塩基配列からなるセンス鎖又はその一部と、該センス鎖又はその一部と二重鎖
を形成可能なアンチセンス鎖と、を含み、前記ＦＡＲ遺伝子の発現を抑制可能な核酸、
（ｉ）配列番号７で表される塩基配列と同一性が８０％以上の塩基配列からなるセンス鎖
又はその一部と、該センス鎖又はその一部と二重鎖を形成可能なアンチセンス鎖と、を含
み、前記ＦＡＲ遺伝子の発現を抑制可能な核酸、
（ｊ）配列番号８で表される塩基配列からなるセンス鎖又はその一部と、該センス鎖又は
その一部と二重鎖を形成可能なアンチセンス鎖と、を含む核酸、
（ｋ）配列番号８で表される塩基配列において、１～数個の塩基が欠失、置換及び／又は
付加された塩基配列からなるセンス鎖又はその一部と、該センス鎖又はその一部と二重鎖
を形成可能なアンチセンス鎖と、を含み、前記ＰＬＥ遺伝子の発現を抑制可能な核酸、
（ｌ）配列番号８で表される塩基配列と同一性が８０％以上の塩基配列からなるセンス鎖
又はその一部と、該センス鎖又はその一部と二重鎖を形成可能なアンチセンス鎖と、を含
み、前記ＰＬＥ遺伝子の発現を抑制可能な核酸
［１０］アゼトウガラシ科の植物である前記［６］～［９］のいずれか一つに記載の不稔
化植物の作出方法。
［１１］以下の（Ａ）～（Ｃ）のいずれかのＦＡＲ遺伝子の機能を欠損又は抑制させる核
酸、及び以下の（Ｄ）～（Ｆ）のいずれかのＰＬＥ遺伝子の機能を欠損又は抑制させる核
酸を発現可能なベクター。
（Ａ）配列番号１で表されるアミノ酸配列からなるタンパク質をコードする遺伝子
（Ｂ）配列番号１で表されるアミノ酸配列において１～数個のアミノ酸が欠失、置換及び
／又は付加されたアミノ酸配列からなり、且つ転写制御機能を有するタンパク質をコード
する遺伝子
（Ｃ）配列番号１で表されるアミノ酸配列と同一性が８０％以上のアミノ酸配列からなり
、且つ転写制御機能を有するタンパク質をコードする遺伝子
（Ｄ）配列番号２で表されるアミノ酸配列からなるタンパク質をコードする遺伝子
（Ｅ）配列番号２で表されるアミノ酸配列において１～数個のアミノ酸が欠失、置換及び
／又は付加されたアミノ酸配列からなり、且つ転写制御機能を有するタンパク質をコード
する遺伝子
（Ｆ）配列番号２で表されるアミノ酸配列と同一性が８０％以上のアミノ酸配列からなり
、且つ転写制御機能を有するタンパク質をコードする遺伝子
［１２］前記ＦＡＲ遺伝子の機能を欠損又は抑制させる核酸が、前記ＦＡＲ遺伝子の発現
を抑制する、以下の（ｇ）～（ｉ）のいずれかの核酸であり、
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　前記ＰＬＥ遺伝子の機能を欠損又は抑制させる核酸が、前記ＰＬＥ遺伝子の発現を抑制
する、以下の（ｊ）～（ｌ）のいずれかの核酸である、前記［１１］に記載のベクター。
（ｇ）配列番号７で表される塩基配列からなるセンス鎖又はその一部と、該センス鎖又は
その一部と二重鎖を形成可能なアンチセンス鎖と、を含む核酸、
（ｈ）配列番号７で表される塩基配列において、１～数個の塩基が欠失、置換及び／又は
付加された塩基配列からなるセンス鎖又はその一部と、該センス鎖又はその一部と二重鎖
を形成可能なアンチセンス鎖と、を含み、前記ＦＡＲ遺伝子の発現を抑制可能な核酸、
（ｉ）配列番号７で表される塩基配列と同一性が８０％以上の塩基配列からなるセンス鎖
又はその一部と、該センス鎖又はその一部と二重鎖を形成可能なアンチセンス鎖と、を含
み、前記ＦＡＲ遺伝子の発現を抑制可能な核酸、
（ｊ）配列番号８で表される塩基配列からなるセンス鎖又はその一部と、該センス鎖又は
その一部と二重鎖を形成可能なアンチセンス鎖と、を含む核酸、
（ｋ）配列番号８で表される塩基配列において、１～数個の塩基が欠失、置換及び／又は
付加された塩基配列からなるセンス鎖又はその一部と、該センス鎖又はその一部と二重鎖
を形成可能なアンチセンス鎖と、を含み、前記ＰＬＥ遺伝子の発現を抑制可能な核酸、
（ｌ）配列番号８で表される塩基配列と同一性が８０％以上の塩基配列からなるセンス鎖
又はその一部と、該センス鎖又はその一部と二重鎖を形成可能なアンチセンス鎖と、を含
み、前記ＰＬＥ遺伝子の発現を抑制可能な核酸
［１３］前記ＦＡＲ遺伝子の機能を欠損又は抑制する核酸が、前記ＦＡＲ遺伝子及び/又
はそのプロモーターを改変するための、以下の（ｓ）の核酸であり、
　前記ＰＬＥ遺伝子の機能を欠損又は抑制する核酸が、前記ＰＬＥ遺伝子及び/又はその
プロモーターを改変するための、以下の（ｔ）の核酸である、前記［１１］に記載のベク
ター。
（ｓ）前記ＦＡＲ遺伝子及び/又はそのプロモーターの配列から選出された塩基配列を含
むガイドＲＮＡ
（ｔ）前記ＰＬＥ遺伝子及び/又はそのプロモーターの配列から選出された塩基配列を含
むガイドＲＮＡ
【発明の効果】
【０００９】
　本発明により、不稔性に優れた植物を得ることができる。
【図面の簡単な説明】
【００１０】
【図１】実施例において、ＴｆＦＡＲ　ｃＤＮＡ及びＴｆＰＬＥ　ｃＤＮＡのうち、サイ
レンシングベクターに用いた領域を模式図的に示す図である。
【図２】実施例において作製された発現カセットを模式的に示す図である。
【図３】実施例において使用したベクターのマップ図である。
【図４】実施例において使用したベクターのマップ図である。
【図５】実施例における、ＴｆＦＡＲ/ＴｆＰＬＥ遺伝子の発現解析結果を示す写真であ
る。
【図６】実施例において作製された、ＴｆＦＡＲ／ＴｆＰＬＥ－ＩＲ 組換えトレニアと
コントロール植物との花の形態を比較した写真である。
【図７】実施例において作製された、ＴｆＦＡＲ／ＴｆＰＬＥ－ＩＲ 組換えトレニアと
コントロール植物との花の形態を比較した写真である。
【図８】実施例において作製された発現カセットを模式的に示す図である。
【図９】実施例において作製された発現カセットを模式的に示す図である。
【図１０】実施例において使用したベクターのマップ図である。
【図１１】実施例において作製された、TfFAR target 1&2/TfPLE target 1&2ゲノム編集
トレニアとコントロール植物との花の形態を比較した写真である。
【図１２】実施例における、ＴｆＦＡＲ/ＴｆＰＬＥ遺伝子の発現解析結果を示す写真で
ある。
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【発明を実施するための形態】
【００１１】
≪不稔化植物≫
　本発明の不稔化植物は、
　以下の（Ａ）～（Ｃ）のいずれかのＦＡＲ遺伝子の機能が欠損又は抑制されており、
　以下の（Ｄ）～（Ｆ）のいずれかのＰＬＥ遺伝子の機能が欠損又は抑制されている。
【００１２】
（Ａ）配列番号１で表されるアミノ酸配列からなるタンパク質をコードする遺伝子
（Ｂ）配列番号１で表されるアミノ酸配列において１～数個のアミノ酸が欠失、置換及び
／又は付加されたアミノ酸配列からなり、且つ転写制御機能を有するタンパク質をコード
する遺伝子
（Ｃ）配列番号１で表されるアミノ酸配列と同一性が８０％以上のアミノ酸配列からなり
、且つ転写制御機能を有するタンパク質をコードする遺伝子
【００１３】
（Ｄ）配列番号２で表されるアミノ酸配列からなるタンパク質をコードする遺伝子
（Ｅ）配列番号２で表されるアミノ酸配列において１～数個のアミノ酸が欠失、置換及び
／又は付加されたアミノ酸配列からなり、且つ転写制御機能を有するタンパク質をコード
する遺伝子
（Ｆ）配列番号２で表されるアミノ酸配列と同一性が８０％以上のアミノ酸配列からなり
、且つ転写制御機能を有するタンパク質をコードする遺伝子
【００１４】
＜ＦＡＲ遺伝子、ＰＬＥ遺伝子＞
　被子植物の花の発生を説明するモデルとして、ＡＢＣモデルが知られている。ＡＢＣモ
デルでは、クラスＡ遺伝子、クラスＢ遺伝子、クラスＣ遺伝子の発現パターンによって、
花器官の発生が制御される。クラスＡ遺伝子単独の発現領域では、萼が形成され、クラス
Ａ遺伝子とクラスＢ遺伝子の発現領域では、花弁が形成される。クラスＢ遺伝子とクラス
Ｃ遺伝子の発現領域では雄ずいが形成され、クラスＣ遺伝子単独の発現領域では心皮が形
成される。クラスＣ遺伝子としてはシロイヌナズナの　ＡＧＡＭＯＵＳ　（ＡＧ）が知ら
れている。
　しかし、上記モデルはシロイヌナズナやキンギョソウ等の一部の植物種を対象とした研
究で明らかにされたものであり、他のあらゆる植物種においても上記モデルが同様に適用
できるか、また、どの遺伝子が各クラスの遺伝子として機能しているかは不明である。
【００１５】
　トレニアにおいても、これまでにクラスＣ遺伝子の一つと考えられる、ＴｆＦＡＲ遺伝
子及びＴｆＰＬＥ遺伝子がそれぞれ単離され、これらの各遺伝子の機能が抑制された植物
体が作出されたことが報告されている。しかし、観察された花の形態異常は、極めて軽微
なものであった。
【００１６】
　発明者らは、後述の実施例に示すように、トレニア（Torenia fournieri）から、ＦＡ
Ｒ遺伝子及びＰＬＥ遺伝子をクローニングした。さらに、発明者らは、トレニアのＦＡＲ
遺伝子の発現を抑制する核酸、及びトレニアのＰＬＥ遺伝子の発現を抑制する核酸が導入
された植物体では、雄ずい及び雌ずいが花弁化され、完全不稔化された植物体が得られる
ことを見出した。
【００１７】
　本発明に係るＦＡＲ遺伝子は、前記（Ａ）～（Ｃ）のいずれかの遺伝子である。
【００１８】
　一般的に、何らかの生理機能を有するタンパク質は、本来の機能を損なうことなく、１
～数個のアミノ酸が欠失、置換及び／又は付加可能なことが知られている。
　前記（Ｂ）のタンパク質において、配列番号１で表されるアミノ酸配列において１～数
個のアミノ酸が欠失、置換及び／又は付加されていてもよいアミノ酸の数は、１～３０個
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が好ましく、１～２０個がより好ましく、１～１０個がさらに好ましく、１～５個が特に
好ましい。
【００１９】
　前記（Ｃ）のタンパク質において、配列番号１で表されるアミノ酸配列との同一性は、
８０％以上１００％未満であり、９０％以上１００％未満であることが好ましく、９５％
以上１００％未満であることがより好ましく、９８％以上１００％未満であることがさら
に好ましい。
　アミノ酸配列同士の同一性は、公知の各種相同性検索プログラムを用いて求めることが
できる。本発明におけるアミノ酸配列同士の同一性は、公知の相同性検索ソフトウェアBL
ASTPにより得られた値を採用できる。本発明におけるアミノ酸配列同士の同一性は、後述
する実施例に示すように市販の遺伝情報処理ソフトウェアＧＥＮＥＴＹＸにより得られた
値を採用できる。
【００２０】
　本発明に係るＰＬＥ遺伝子は、前記（Ｄ）～（Ｆ）のいずれかの遺伝子である。
【００２１】
　一般的に、何らかの生理機能を有するタンパク質は、本来の機能を損なうことなく、１
～数個のアミノ酸が欠失、置換及び／又は付加可能なことが知られている。
　前記（Ｅ）のタンパク質において、配列番号２で表されるアミノ酸配列において１～数
個のアミノ酸が欠失、置換及び／又は付加されていてもよいアミノ酸の数は、１～３０個
が好ましく、１～２０個がより好ましく、１～１０個がさらに好ましく、１～５個がさら
に好ましい。
【００２２】
　前記（Ｆ）のタンパク質において、配列番号２で表されるアミノ酸配列との同一性は、
８０％以上１００％未満であり、９０％以上１００％未満であることが好ましく、９５％
以上１００％未満であることがより好ましく、９８％以上１００％未満であることがさら
に好ましい。
　アミノ酸配列同士の同一性は、公知の各種相同性検索プログラムを用いて求めることが
できる。本発明におけるアミノ酸配列同士の同一性は、公知の相同性検索ソフトウェアBL
ASTPにより得られた値を採用できる。本発明におけるアミノ酸配列同士の同一性は、後述
する実施例に示すように市販の遺伝情報処理ソフトウェアＧＥＮＥＴＹＸにより得られた
値を採用できる。
【００２３】
　前記（Ａ）～（Ｆ）のタンパク質は、転写制御機能を有する。転写制御機能とは、転写
因子が有する機能である。タンパク質が転写制御機能を有しているかどうかは、公知の転
写因子測定用試薬を用いた手法等により調べることができる。
　前記（Ｂ）及び（Ｃ）のタンパク質は、前記（Ａ）のタンパク質と同等の転写制御機能
を有することが好ましく、前記（Ｅ）及び（Ｆ）のタンパク質は、前記（Ｄ）のタンパク
質と同等の転写制御機能を有することが好ましい。
【００２４】
　前記（Ａ）の配列番号１で表されるアミノ酸配列からなるタンパク質は、当該アミノ酸
配列のみからなるタンパク質であってもよく、転写制御機能を有する範囲において、当該
アミノ酸配列からなるタンパク質に任意の配列が付加されていてもよい。
　前記（Ｄ）の配列番号２で表されるアミノ酸配列からなるタンパク質は、当該アミノ酸
配列のみからなるタンパク質であってもよく、転写制御機能を有する範囲において、当該
アミノ酸配列からなるタンパク質に任意の配列が付加されていてもよい。
　前記任意の配列とは、例えば、リンカー配列、タグ配列、タンパク質安定化のための修
飾配列等が挙げられる。
【００２５】
　配列番号１で表されるアミノ酸配列からなるタンパク質は、公知の手法により製造可能
である。また、配列番号２で表されるアミノ酸配列からなるタンパク質は、公知の手法に
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より製造可能である。例えば、配列番号１で表されるアミノ酸配列からなるタンパク質を
コードする塩基配列からなるポリヌクレオチドを、発現ベクターに組み込み、これを発現
させることで、これを合成してもよい。または、ポリペプチド合成装置により配列番号１
で表されるアミノ酸配列からなるタンパク質を合成してもよい。
【００２６】
　本発明に係るＦＡＲ遺伝子は、本発明に係るＦＡＲタンパク質をコードするものであり
、以下の（ａ）～（ｃ）のいずれかのポリヌクレオチドである。ここで遺伝子は、イント
ロン及びエクソンを含む概念である。なお、前記ＦＡＲ遺伝子は、DNA結合ドメインであ
るMADSボックスドメインの３’側に位置する第２イントロンにプロモーター領域が存在し
ているとされる。
（ａ）配列番号１で表されるアミノ酸配列からなるタンパク質をコードする塩基配列から
なるポリヌクレオチド
（ｂ）配列番号１で表されるアミノ酸配列において１～数個のアミノ酸が欠失、置換及び
／又は付加されたアミノ酸配列からなり転写制御機能を有するタンパク質をコードする塩
基配列からなるポリヌクレオチド
（ｃ）配列番号１で表されるアミノ酸配列と同一性が８０％以上のアミノ酸配列からなり
転写制御機能を有するタンパク質をコードする塩基配列からなるポリヌクレオチド
【００２７】
　また、本発明に係るＰＬＥ遺伝子は、本発明に係るＰＬＥタンパク質をコードするもの
であり、以下の（ｄ）～（ｆ）のいずれかのポリヌクレオチドである。ここで遺伝子は、
イントロン及びエクソンを含む概念である。なお、前記ＰＬＥ遺伝子は、DNA結合ドメイ
ンであるMADSボックスドメインの３’側に位置する第２イントロンにプロモーター領域が
存在しているとされる。
（ｄ）配列番号２で表されるアミノ酸配列からなるタンパク質をコードする塩基配列から
なるポリヌクレオチド
（ｅ）配列番号２で表されるアミノ酸配列において１～数個のアミノ酸が欠失、置換及び
／又は付加されたアミノ酸配列からなり転写制御機能を有するタンパク質をコードする塩
基配列からなるポリヌクレオチド
（ｆ）配列番号２で表されるアミノ酸配列と同一性が８０％以上のアミノ酸配列からなり
転写制御機能を有するタンパク質をコードする塩基配列からなるポリヌクレオチド
【００２８】
　前記（ａ）～（ｆ）に示されるポリヌクレオチドにおけるタンパク質としては、前記（
Ａ）～（Ｆ）に示される遺伝子において説明したタンパク質と同様である。
【００２９】
　前記（ａ）における配列番号１で表されるアミノ酸配列からなるタンパク質をコードす
る塩基配列としては、配列番号３で表される塩基配列であってもよく、配列番号４０で表
される塩基配列であってもよい。
　前記（ｄ）における配列番号２で表されるアミノ酸配列からなるタンパク質をコードす
る塩基配列としては、配列番号４で表される塩基配列であってもよく、配列番号４１で表
される塩基配列であってもよい。
【００３０】
　本発明に係るポリヌクレオチドは、公知の手法により製造可能である。本発明に係るＦ
ＡＲタンパク質をコードするＤＮＡは、例えば、取得したｃＤＮＡライブラリーを鋳型と
し、配列番号３の塩基配列等に基づいて設計したプライマーにより、本発明に係るＦＡＲ
タンパク質をコードするＤＮＡをＰＣＲ等により増幅し、得ることができる。
【００３１】
　本発明に係るＦＡＲ遺伝子及びＰＬＥ遺伝子において、「遺伝子の機能が欠損又は抑制
」されているとは、該遺伝子またはその発現を制御されることにより、該遺伝子産物の活
性が欠損又は抑制されている、或いは、該遺伝子の発現が欠損又は抑制されていることを
指す。
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　例えば、対象とする遺伝子のゲノムに人為的に改変又は変異を加えることにより、機能
的な遺伝子産物の生成が欠損又は抑制された植物体を得てもよい。例えば、突然変異誘発
剤の処理により、対象とする遺伝子の機能が欠損又は抑制された植物体をスクリーニング
して得る方法が挙げられる。また例えば、遺伝子ターゲッティング法や、ゲノム編集技術
、トランスジェニック等によって、対象とする遺伝子のゲノムに人為的に改変又は変異を
加えることにより、機能的な遺伝子産物の生成が欠損又は抑制された植物体を得てもよい
。対象とする遺伝子としては、本発明に係るＦＡＲ遺伝子及びＰＬＥ遺伝子である。
　ゲノム編集技術としては、例えば、CRISPR-Casシステムや、ジンクフィンガーヌクレア
ーゼ、TALEN、DNAの塩基配列を改変可能なその他手法が挙げられる。
　又は、対象とする遺伝子の発現を欠損又は抑制させる核酸が人為的に導入されることに
よって、遺伝子産物の生成が欠損又は抑制された植物体を得てもよい。
　本発明の不稔化植物において、本発明に係るＦＡＲ遺伝子及びＰＬＥ遺伝子のそれぞれ
について、該遺伝子産物の活性の欠損又は抑制の程度、或いは、該遺伝子の発現の欠損又
は抑制の程度は、植物体の不稔化が達成される程度であればよく、植物体の完全不稔化が
達成される程度であることが好ましい。
　本発明の不稔化植物において、本発明に係るＦＡＲ遺伝子及びＰＬＥ遺伝子のそれぞれ
について、該遺伝子産物の活性の欠損又は抑制の生じる部位、或いは、該遺伝子の発現の
欠損又は抑制の生じる部位は、植物体の不稔化が達成される程度であればよく、植物体の
完全不稔化が達成される程度であることが好ましい。例えば、遺伝子産物の活性が花で特
異的に欠損又は抑制することで、植物の不稔化又は完全不稔化が達成されてもよい。
【００３２】
　本発明及び本明細書において、不稔化とは、植物個体が有する花器官のうち一部若しく
は全部の雄ずい及び／又は雌ずいの稔性が失われることである。雌性不稔化とは、植物個
体が有する花器官のうち一部若しくは全部の雌ずいの稔性が失われることである。雄性不
稔化とは、植物個体が有する花器官のうち一部若しくは全部の雄ずいの稔性が失われるこ
とである。完全不稔化とは、植物個体が有する花器官の全ての雄ずい及び雌ずいの稔性が
失われることである 。
　雄ずいの不稔化としては、雄ずいが正常に形成されず花粉が生産されないことによるも
の、雄ずいが他の器官に置き換わり花粉が生産されないことによるもの、花粉は生産され
たが稔性を有さないことによるもの等が挙げられる。同様に、雌ずいの不稔化としては、
雌ずいが正常に形成されないことによるもの、雌ずいが他の器官に置き換わることによる
もの、雌ずいは形成されるが稔性を有さないことによるもの等が挙げられる。
　雄ずい側の不稔は、雄ずいが花弁等の他の器官に置き換わる等を形態観察により調べて
もよく、正常個体の雌ずいとの掛け合わせにより種子が形成されるかどうかによっても容
易に調べることができる。雌ずい側の不稔は、雌ずいが花弁等の他の器官に置き換わる等
を形態観察により調べてもよく、正常個体の雄ずいとの掛け合わせにより種子が形成され
るかどうかによっても容易に調べることができる。
【００３３】
　本発明において不稔化植物とは植物体のみならず、植物体を作出した場合に不稔化され
ているものであれば、細胞を包含する意味で用いている。細胞は、組織又は器官の状態で
あってもよい。本発明において不稔化植物とは、それらの後代若しくはクローンの生物又
は細胞であってもよい。例えば、前記クローンの植物体としては挿し木または挿し芽等に
より得られた植物体が挙げられる。
【００３４】
　本発明の不稔化植物は、前記ＦＡＲ遺伝子の機能が、前記ＦＡＲ遺伝子及び/又はその
プロモーターが改変されることによって、欠損又は抑制されているものであることが好ま
しい。
　本発明の不稔化植物は、前記ＰＬＥ遺伝子の機能が、前記ＰＬＥ遺伝子及び/又はその
プロモーターが改変されることによって、欠損又は抑制されているものであることが好ま
しい。
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【００３５】
　本発明の不稔化植物は、
　前記ＦＡＲ遺伝子の機能が、前記ＦＡＲ遺伝子及び/又はそのプロモーターに改変部位
を有することによって、欠損又は抑制されており、
　前記ＰＬＥ遺伝子の機能が、前記ＰＬＥ遺伝子及び/又はそのプロモーターに改変部位
を有することによって、欠損又は抑制されているものであることが好ましい。
【００３６】
　遺伝子及び/又はそのプロモーターを改変するための核酸の一態様として、CRISPR-Cas
システムに使用される核酸が挙げられる。
　前記ＦＡＲ遺伝子及び/又はそのプロモーターを改変するための核酸として、以下の（
ｓ）の核酸が挙げられる。
（ｓ）前記ＦＡＲ遺伝子及び/又はそのプロモーターの配列から選出された塩基配列を含
むガイドＲＮＡ
　前記ＰＬＥ遺伝子及び/又はそのプロモーターを改変するための核酸として、以下の（
ｔ）の核酸が挙げられる。
（ｔ）前記ＰＬＥ遺伝子及び/又はそのプロモーターの配列から選出された塩基配列を含
むガイドＲＮＡ
【００３７】
　ガイドＲＮＡは、CRISPR-CasシステムにおけるガイドＲＮＡである。ガイドＲＮＡの一
部として連結される配列は、ＰＡＭ配列の存在、CRISPR-Casの核酸の切断活性等を考慮し
て設計可能である。
【００３８】
　前記（ｓ）の核酸において、ガイドＲＮＡの一部として連結されるＦＡＲ遺伝子及び/
又はそのプロモーターの配列は、例えば、ＦＡＲ遺伝子及び／又はそのプロモーターの配
列に基づき、１又は２以上の配列を適宜設計可能であり、１又は２つ以上の配列を適宜使
用可能である。２以上の配列を使用する場合それらは適宜組み合わせて使用できる。該配
列は、例えば、配列番号４０で表されるＦＡＲ遺伝子の配列中の連続する１７～２４塩基
の配列であってもよく、配列番号２６及び／又は配列番号２９で表される塩基配列を好ま
しいものとして例示できる。ＦＡＲ遺伝子及び/又はそのプロモーターを改変可能なもの
であれば、前記配列番号２６又は２９で表される塩基配列に代えて、配列番号２６又は２
９で表される塩基配列において１～数個の塩基が欠失、置換及び／又は付加された塩基配
列からなるものであってよい。
【００３９】
　前記（ｔ）の核酸において、ガイドＲＮＡの一部として連結されるＰＬＥ遺伝子及び/
又はそのプロモーターの配列は、例えば、ＰＬＥ遺伝子及び／又はそのプロモーターの配
列に基づき、１又は２以上の配列を適宜設計可能であり、１又は２つ以上の配列を適宜使
用可能である。２以上の配列を使用する場合それらは適宜組み合わせて使用できる。該配
列は、例えば、配列番号４１で表されるＰＬＥ遺伝子の配列中の連続する１７～２４塩基
の配列であってもよく、配列番号３２及び／又は配列番号３５で表される塩基配列を好ま
しいものとして例示できる。ＰＬＥ遺伝子及び/又はそのプロモーターを改変可能なもの
であれば、前記配列番号３２又は３５で表される塩基配列に代えて、配列番号３２又は３
５で表される塩基配列において１～数個の塩基が欠失、置換及び／又は付加された塩基配
列からなるものであってよい。
【００４０】
　ここで、ガイドＲＮＡの一部として適宜設計可能な２つ以上の配列は、遺伝子とそのプ
ロモーターあたり２～４つであってよく、２つが好ましい。
　配列番号２６、配列番号２９、配列番号３２及び配列番号３５で表される塩基配列にお
いて前記１～数個とは、１～３個であってもよく、１～２個であってもよく、１個であっ
てもよい。　　
【００４１】
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　本発明の不稔化植物は、前記ＦＡＲ遺伝子の機能の欠損又は抑制が、前記ＦＡＲ遺伝子
の発現を欠損又は抑制させる核酸が導入されることによって、欠損又は抑制されているも
のであることが好ましい。
　本発明の不稔化植物は、前記ＰＬＥ遺伝子の機能の欠損又は抑制が、前記ＰＬＥ遺伝子
の発現を欠損又は抑制させる核酸が導入されることによって、欠損又は抑制されているも
のであることが好ましい。
【００４２】
　本発明の不稔化植物は、
　前記ＦＡＲ遺伝子の機能が、前記ＦＡＲ遺伝子の発現を欠損又は抑制させる核酸が導入
されることによって、欠損又は抑制されており、
　前記ＰＬＥ遺伝子の機能が、前記ＰＬＥ遺伝子の発現を欠損又は抑制させる核酸が導入
されることによって、欠損又は抑制されているものであることが好ましい。
【００４３】
　遺伝子の発現を抑制させる核酸としては、ＲＮＡｉ誘導性核酸、アンチセンス核酸、リ
ボザイム等が挙げられる。ＲＮＡｉ誘導性核酸としては、ｓｉＲＮＡ、ｍｉＲＮＡ、ｓｈ
ＲＮＡ、これらの前駆体となる核酸等が挙げられる。
【００４４】
　本発明において核酸とは、ＲＮＡ、ＤＮＡの他、ＬＮＡ等の核酸アナログや、ペプチド
核酸（ＰＮＡ）、およびそれらの混成物も包含する意味で用いている。
【００４５】
　アンチセンス核酸としては、例えば、抑制対象となる遺伝子のｍＲＮＡの配列であるセ
ンス配列と相補的な塩基配列を有する核酸が挙げられる。
　配列番号５で表される塩基配列は、本発明に係るＦＡＲ遺伝子のｃＤＮＡの塩基配列で
ある。配列番号５で表される塩基配列のうち、７５９～１０２１番目の領域は３’ＵＴＲ
の領域である。
　本発明に係るＦＡＲ遺伝子の発現を抑制するアンチセンス核酸は、当業者であれば、配
列番号５で表される塩基配列に基づき設計可能である。
　配列番号６で表される塩基配列は、本発明に係るＰＬＥ遺伝子のｃＤＮＡの塩基配列で
ある。配列番号６で表される塩基配列のうち、７８４～９９９番目の領域は３’ＵＴＲの
領域である。
　本発明に係るＰＬＥ遺伝子の発現を抑制するアンチセンス核酸は、当業者であれば、配
列番号６で表される塩基配列に基づき設計可能である。
【００４６】
　リボザイムは、触媒活性を有するＲＮＡである。リボザイムは、標的となる核酸と反応
する活性部位、及び標的となる核酸と結合する基質結合部位を有する。リボザイムとして
は、例えば、基質結合部位として、抑制対象となる遺伝子のｍＲＮＡの配列と相補的な配
列を有するリボザイムが挙げられる。
　本発明に係るＦＡＲ遺伝子の発現を抑制するリボザイムは、当業者であれば、配列番号
５で表される塩基配列に基づき設計可能である。本発明に係るＰＬＥ遺伝子の発現を抑制
するリボザイムは、当業者であれば、配列番号６で表される塩基配列に基づき設計可能で
ある。
【００４７】
　ＲＮＡｉ誘導性核酸としては、ｓｈＲＮＡ、ｓｉＲＮＡ、ｍｉＲＮＡ、それらの前駆体
等が挙げられ、例えば、抑制対象となる遺伝子のｍＲＮＡの配列と同一の塩基配列又はそ
の部分配列を有する二本鎖構造のＲＮＡがあげられる。抑制対象となる遺伝子の発現を抑
制可能な範囲において、ＲＮＡｉ誘導性核酸は、抑制対象となる遺伝子のｍＲＮＡの配列
と同一の塩基配列又はその部分配列を有する二本鎖構造のＲＮＡであってもよい。
【００４８】
　ＦＡＲ遺伝子の発現を抑制する核酸の一態様として、以下の（ｇ）～（ｉ）のいずれか
の核酸を挙げることができる。
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（ｇ）配列番号７で表される塩基配列からなるセンス鎖又はその一部と、該センス鎖又は
その一部と二重鎖を形成可能なアンチセンス鎖と、を含む核酸、
（ｈ）配列番号７で表される塩基配列において、１～数個の塩基が欠失、置換及び／又は
付加された塩基配列からなるセンス鎖又はその一部と、該センス鎖又はその一部と二重鎖
を形成可能なアンチセンス鎖と、を含み、ＦＡＲ遺伝子の発現を抑制可能な核酸、
（ｉ）配列番号７で表される塩基配列と同一性が８０％以上の塩基配列からなるセンス鎖
又はその一部と、該センス鎖又はその一部と二重鎖を形成可能なアンチセンス鎖と、を含
み、前記ＦＡＲ遺伝子の発現を抑制可能な核酸
【００４９】
　ＰＬＥ遺伝子の発現を抑制する核酸の一態様として、以下の（ｊ）～（ｌ）のいずれか
の核酸を挙げることができる。
（ｊ）配列番号８で表される塩基配列からなるセンス鎖又はその一部と、該センス鎖又は
その一部と二重鎖を形成可能なアンチセンス鎖と、を含む核酸、
（ｋ）配列番号８で表される塩基配列において、１～数個の塩基が欠失、置換及び／又は
付加された塩基配列からなるセンス鎖又はその一部と、該センス鎖又はその一部と二重鎖
を形成可能なアンチセンス鎖と、を含み、ＰＬＥ遺伝子の発現を抑制可能な核酸、
（ｌ）配列番号８で表される塩基配列と同一性が８０％以上の塩基配列からなるセンス鎖
又はその一部と、該センス鎖又はその一部と二重鎖を形成可能なアンチセンス鎖と、を含
み、前記ＰＬＥ遺伝子の発現を抑制可能な核酸
【００５０】
　配列番号７で表される塩基配列に対応するアンチセンス鎖が発現するだけでもアンチセ
ンス核酸となり、ＦＡＲ遺伝子の発現を抑制し得る。配列番号７で表される塩基配列から
なるセンス鎖又はその一部と、該センス鎖又はその一部と二重鎖を形成可能なアンチセン
ス鎖と、を含む核酸が発現することで、２本鎖ＲＮＡが形成され、ｓｉＲＮＡの形成など
により、植物体内でサイレンシングが効率よく引き起こされる。
　同様に、配列番号８で表される塩基配列に対応するアンチセンス鎖が発現するだけでも
アンチセンス核酸となり、ＰＬＥ遺伝子の発現を抑制し得る。配列番号８で表される塩基
配列からなるセンス鎖又はその一部と、該センス鎖又はその一部と二重鎖を形成可能なア
ンチセンス鎖と、を含む核酸が発現することで、２本鎖ＲＮＡが形成され、ｓｉＲＮＡの
形成などにより、植物体内でサイレンシングが効率よく引き起こされる。
【００５１】
　一般的に、何らかの生理機能を有する核酸は、本来の機能を損なうことなく、１～数個
の塩基配列が欠失、置換及び／又は付加可能なことが知られている。
　前記（ｈ）の核酸において、配列番号７で表される塩基配列において、１～数個の塩基
が欠失、置換及び／又は付加されていてもよい塩基の数は、１～３０個が好ましく、１～
２０個がより好ましく、１～１０個がさらに好ましく、１～５個がさらに好ましい。
【００５２】
　前記（ｉ）の塩基において、配列番号７で表される塩基配列との同一性は、８０％以上
１００％未満であり、９０％以上１００％未満であることが好ましく、９５％以上１００
％未満であることがより好ましく、９８％以上１００％未満であることがさらに好ましい
。
　塩基配列同士の同一性は、公知の各種相同性検索プログラムを用いて求めることができ
る。本発明における塩基配列同士の同一性は、公知の相同性検索ソフトウェアBLASTによ
り得られた値を採用できる。本発明における塩基配列同士の同一性は、後述する実施例に
示すように市販の遺伝情報処理ソフトウェアＧＥＮＥＴＹＸにより得られた値を採用でき
る。
【００５３】
　一般的に、何らかの生理機能を有する核酸は、本来の機能を損なうことなく、１～数個
の塩基配列が欠失、置換及び／又は付加可能なことが知られている。
　前記（ｋ）の核酸において、配列番号８で表される塩基配列において、１～数個の塩基
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が欠失、置換及び／又は付加されていてもよい塩基の数は、１～３０個が好ましく、１～
２０個がより好ましく、１～１０個がさらに好ましく、１～５個がさらに好ましい。
【００５４】
　前記（ｌ）の塩基において、配列番号８で表される塩基配列との同一性は、８０％以上
１００％未満であり、９０％以上１００％未満であることが好ましく、９５％以上１００
％未満であることがより好ましく、９８％以上１００％未満であることがさらに好ましい
。
　塩基配列同士の同一性は、公知の各種相同性検索プログラムを用いて求めることができ
る。本発明における塩基配列同士の同一性は、公知の相同性検索ソフトウェアBLASTによ
り得られた値を採用できる。本発明における塩基配列同士の同一性は、後述する実施例に
示すように市販の遺伝情報処理ソフトウェアＧＥＮＥＴＹＸにより得られた値を採用でき
る。
【００５５】
　前記（ｇ）～（ｌ）に示される核酸において、センス鎖又はその一部と二重鎖を形成可
能なアンチセンス鎖は、該センス鎖又はその一部と完全に相補する配列からなるものが好
ましいが、植物内でセンス鎖又はその一部と二重鎖を形成可能で、抑制対象となる遺伝子
の発現を抑制可能なものであれば、該センス鎖と部分的に相補する配列からなるものであ
ってもよい。
【００５６】
　前記（ｇ）～（ｉ）に示される核酸において、配列番号７で表される塩基配列からなる
センス鎖の一部とは、配列番号７で表される塩基配列中の連続する１９個以上の塩基から
なるものを例示できる。
　前記（ｇ）～（ｉ）に示される核酸において、センス鎖の一部となる配列番号７で表さ
れる塩基配列中の連続する１９個以上の塩基長としては、抑制対象となる遺伝子によって
適宜定めればよく、一例として１９～４９３塩基程度、１００～４９３塩基程度、３００
～４９３塩基長程度、１９～４００塩基程度、２０～１００塩基程度、２１～５０塩基程
度とすることができる。
　前記（ｇ）～（ｉ）に示される核酸において、センス鎖の一部となる配列番号７で表さ
れる塩基配列中の連続する１９個以上の塩基は、配列番号７で表される塩基配列中の３６
６～４９４番目の塩基配列からなる領域の一部（連続する１９個以上の塩基）又は全部を
含むものが好ましい。配列番号７で表される塩基配列中の３６６～４９４番目の塩基配列
からなる領域は、配列番号５で表される塩基配列のうちの３’ＵＴＲの領域に対応する。
【００５７】
　前記（ｊ）～（ｌ）に示される核酸において、配列番号８で表される塩基配列からなる
センス鎖の一部とは、配列番号８で表される塩基配列中の連続する１９個以上の塩基から
なるものを例示できる。
　前記（ｊ）～（ｌ）に示される核酸において、センス配列の一部となる配列番号８で表
される塩基配列中の連続する１９個以上の塩基長としては、抑制対象となる遺伝子によっ
て適宜定めればよく、一例として１９～５０６塩基程度、１００～５０６塩基程度、３０
０～５０６塩基程度、１９～４００塩基程度、２０～１００塩基程度、２１～５０塩基程
度とすることができる。
　前記（ｊ）～（ｌ）に示される核酸において、センス鎖の一部となる配列番号８で表さ
れる塩基配列中の連続する１９個以上の塩基は、配列番号８で表される塩基配列中の４５
０～５０７番目の塩基配列からなる領域の一部（連続する１９個以上の塩基）又は全部を
含むものが好ましい。配列番号８で表される塩基配列中の４５０～５０７番目の塩基配列
からなる領域は、配列番号６で表される塩基配列のうちの３’ＵＴＲの領域に対応する。
【００５８】
　前記（ｇ）～（ｉ）の核酸は、ＦＡＲ遺伝子の発現を抑制する活性を有する。（ｇ）～
（ｉ）の核酸が、ＦＡＲ遺伝子の発現を抑制する活性を有しているかどうかは、常法によ
り調べることができる。例えば、後述する実施例において例示するように、（ｇ）～(ｉ)
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のいずれかの核酸が導入された植物と、（ｇ）～(ｉ)のいずれかの核酸が導入されていな
い植物とを比較し、（ｇ）～(ｉ)のいずれかの核酸が導入された植物で、ＦＡＲ遺伝子の
発現量が有意に減少している場合に、（ｇ）～(ｉ)のいずれかの核酸が、ＦＡＲ遺伝子の
発現を抑制する活性を有していると判断できる。
【００５９】
　前記（ｊ）～（ｌ）の核酸は、ＰＬＥ遺伝子の発現を抑制する活性を有する。（ｊ）～
（ｌ）の核酸が、ＰＬＥ遺伝子の発現を抑制する活性を有しているかどうかは、常法によ
り調べることができる。例えば、後述する実施例において例示するように、（ｊ）～（ｌ
）のいずれかの核酸が導入された植物と、（ｊ）～（ｌ）のいずれかの核酸が導入されて
いない植物とを比較し、（ｊ）～（ｌ）のいずれかの核酸が導入された植物で、ＰＬＥ遺
伝子の発現量が有意に減少している場合に、（ｊ）～（ｌ）のいずれかの核酸が、ＰＬＥ
遺伝子の発現を抑制する活性を有していると判断できる。
【００６０】
　前記（ｇ）～（ｉ）に示される核酸は、ＦＡＲ遺伝子の発現を抑制可能なものであれば
、前記各センス鎖又はその一部、及び前記各アンチセンス鎖又はその一部の他に、任意の
核酸が付加されていてもよい。
　前記（ｊ）～（ｌ）に示される核酸は、ＰＬＥ遺伝子の発現を抑制可能なものであれば
、前記各センス鎖又はその一部、及び前記各アンチセンス鎖又はその一部の他に、任意の
核酸が付加されていてもよい。
【００６１】
　前記ＦＡＲ遺伝子及びＰＬＥ遺伝子の発現は、前記ＦＡＲ遺伝子及びＰＬＥ遺伝子の発
現を抑制可能な核酸が導入されることによって、欠損又は抑制されてもよい。
　ＦＡＲ遺伝子及びＰＬＥ遺伝子の発現を抑制可能な核酸の一態様として、以下の（ｍ）
～（ｏ）のいずれかの核酸を挙げることができる。
（ｍ）配列番号７で表される塩基配列からなるセンス鎖又はその一部と、該センス鎖又は
その一部と二重鎖を形成可能なアンチセンス鎖と、
　配列番号８で表される塩基配列からなるセンス鎖又はその一部と、該センス鎖と二重鎖
を形成可能なアンチセンス鎖又はその一部と、を含む核酸、
（ｎ）配列番号７で表される塩基配列において、１～数個の塩基が欠失、置換及び／又は
付加された塩基配列からなるセンス鎖又はその一部と、該センス鎖又はその一部と二重鎖
を形成可能なアンチセンス鎖と、
　配列番号８で表される塩基配列において、１～数個の塩基が欠失、置換及び／又は付加
された塩基配列からなるセンス鎖又はその一部と、該センス鎖又はその一部と二重鎖を形
成可能なアンチセンス鎖と、を含み、前記ＦＡＲ遺伝子及び前記ＰＬＥ遺伝子の発現を抑
制可能な核酸、
（ｏ）配列番号７で表される塩基配列と同一性が８０％以上の塩基配列からなるセンス鎖
又はその一部と、該センス鎖又はその一部と二重鎖を形成可能なアンチセンス鎖と、
　配列番号８で表される塩基配列と同一性が８０％以上の塩基配列からなるセンス鎖又は
その一部と、該センス鎖又はその一部と二重鎖を形成可能なアンチセンス鎖と、を含み、
前記ＦＡＲ遺伝子及び前記ＰＬＥ遺伝子の発現を抑制可能な核酸、
　が挙げられる。
【００６２】
　前記（ｍ）～（ｏ）に示される核酸において、センス鎖、該センス鎖の一部、アンチセ
ンス鎖としては、前記（ｇ）～（ｌ）に示される核酸において説明したものと同様である
。
【００６３】
　前記（ｍ）～（ｏ）に示される核酸は、ＦＡＲ遺伝子及びＰＬＥ遺伝子の発現を抑制可
能なものであれば、前記各センス鎖又はその一部、及び前記各アンチセンス鎖の他に、任
意の核酸が付加されていてもよい。
【００６４】
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　前記ＦＡＲ遺伝子及びＰＬＥ遺伝子の発現を抑制可能な核酸の一例として、以下の（ｐ
）～（ｒ）のいずれかの核酸を挙げることができる。
（ｐ）配列番号９で表される塩基配列からなるセンス鎖又はその一部と、該センス鎖又は
その一部と二重鎖を形成可能なアンチセンス鎖と、を含む核酸、
（ｑ）配列番号９で表される塩基配列において、１～数個の塩基が欠失、置換及び／又は
付加された塩基配列からなるセンス鎖又はその一部と、該センス鎖又はその一部と二重鎖
を形成可能なアンチセンス鎖と、を含み、ＦＡＲ遺伝子及び前記ＰＬＥ遺伝子の発現を抑
制可能な核酸、
（ｒ）配列番号９で表される塩基配列と同一性が８０％以上の塩基配列からなるセンス鎖
又はその一部と、該センス鎖又はその一部と二重鎖を形成可能なアンチセンス鎖と、を含
み、前記ＦＡＲ遺伝子及び前記ＰＬＥ遺伝子の発現を抑制可能な核酸
【００６５】
　配列番号９で表される塩基配列は、配列番号７で表される塩基配列及び配列番号８で表
される塩基配列が連結したものであるので、前記（ｐ）～（ｒ）に示される核酸において
、センス鎖、該センス鎖の一部、アンチセンス鎖としては、前記（ｇ）～（ｌ）に示され
る核酸において説明したものと同様である。
【００６６】
　前記（ｐ）～（ｒ）に示される核酸は、ＦＡＲ遺伝子及びＰＬＥ遺伝子の発現を抑制可
能なものであれば、前記各センス鎖又はその一部、及び前記各アンチセンス鎖の他に、任
意の核酸が付加されていてもよい。
【００６７】
　前記（ｐ）の核酸としては、配列番号１０で表される塩基配列からなるポリヌクレオチ
ドを例示できる。
　なお、配列番号１０で表される塩基配列において、１～１００１番目の塩基からなる部
分は、アンチセンス鎖の部分であり、１００２～１９２０番目の塩基からなる部分は、ス
ペーサー部分であり、１９２１～２９２１番目に塩基からなる部分はセンス鎖の部分であ
る。
　後述する≪不稔化植物の作出方法≫及び実施例において示すように、配列番号１０で表
される塩基配列からなるポリヌクレオチドを植物体に導入することで、前記ＦＡＲ遺伝子
及びＰＬＥ遺伝子の発現を抑制可能である。
【００６８】
　本発明の不稔化植物は、被子植物であることが好ましく、アゼトウガラシ科（Linderni
aceae）の植物であることがより好ましい。アゼトウガラシ科の植物としては、ツルウリ
クサ属・トレニア属（Torenia）に分類される植物が好ましく、トレニア（Torenia fourn
ieri）が好ましい。
【００６９】
　本発明の不稔化植物が、
　前記ＦＡＲ遺伝子の機能が、前記ＦＡＲ遺伝子の発現を欠損又は抑制させる核酸が導入
されることによって、欠損又は抑制されており、
　前記ＰＬＥ遺伝子の機能が、前記ＰＬＥ遺伝子の発現を欠損又は抑制させる核酸が導入
されることによって、欠損又は抑制されているものである場合、これらの核酸は少なくと
も花において発現していることが好ましい。
　当該核酸を花において発現させる場合、花において特異的に核酸を発現させる転写調節
領域によって、核酸を発現させてもよく、花を含む植物体全体で核酸を発現させる恒常的
プロモーター等の転写調節領域によって、核酸を発現させてもよい。
　恒常的プロモーターとしては、CaMV35S（カリフラワーモザイクウイルス35S）プロモー
ターが挙げられる。
【００７０】
≪不稔化植物の作出方法≫
　本発明の不稔化植物の作出方法は、
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　植物内において、
　以下の（Ａ）～（Ｃ）のいずれかのＦＡＲ遺伝子の機能を欠損又は抑制させ、
　以下の（Ｄ）～（Ｆ）のいずれかのＰＬＥ遺伝子の機能を欠損又は抑制させる。
（Ａ）配列番号１で表されるアミノ酸配列からなるタンパク質をコードする遺伝子
（Ｂ）配列番号１で表されるアミノ酸配列において１～数個のアミノ酸が欠失、置換及び
／又は付加されたアミノ酸配列からなり、且つ転写制御機能を有するタンパク質をコード
する遺伝子
（Ｃ）配列番号１で表されるアミノ酸配列と同一性が８０％以上のアミノ酸配列からなり
、且つ転写制御機能を有するタンパク質をコードする遺伝子
（Ｄ）配列番号２で表されるアミノ酸配列からなるタンパク質をコードする遺伝子
（Ｅ）配列番号２で表されるアミノ酸配列において１～数個のアミノ酸が欠失、置換及び
／又は付加されたアミノ酸配列からなり、且つ転写制御機能を有するタンパク質をコード
する遺伝子
（Ｆ）配列番号２で表されるアミノ酸配列と同一性が８０％以上のアミノ酸配列からなり
、且つ転写制御機能を有するタンパク質をコードする遺伝子
【００７１】
　本発明に係るＦＡＲ遺伝子及びＰＬＥ遺伝子としては、上記の≪不稔化植物≫において
説明したものと同一であるため、説明を省略する。
【００７２】
　遺伝子の機能を欠損又は抑制させる方法としては、例えば、対象とする遺伝子のゲノム
に人為的に改変又は変異を加えることにより、機能的な遺伝子産物の生成が欠損又は抑制
された植物体を得てもよい。例えば、突然変異誘発剤の処理により、対象とする遺伝子の
機能が欠損又は抑制された植物体をスクリーニングする方法が挙げられる。また例えば、
遺伝子ターゲッティング法や、ゲノム編集技術、トランスジェニック等によって、対象と
する遺伝子のゲノムに人為的に改変又は変異を加えることにより、機能的な遺伝子産物の
生成が欠損又は抑制された植物体を得てもよい。対象とする遺伝子としては、本発明に係
るＦＡＲ遺伝子及びＰＬＥ遺伝子である。
　又は、対象とする遺伝子の発現を欠損又は抑制させる核酸を植物に導入することによっ
て、遺伝子産物の生成が欠損又は抑制された植物体を得てもよい。
　本発明の不稔化植物において、本発明に係るＦＡＲ遺伝子及びＰＬＥ遺伝子のそれぞれ
について、該遺伝子産物の活性の欠損又は抑制の程度、或いは、該遺伝子の発現の欠損又
は抑制の程度は、植物体の不稔化が達成される程度であればよく、植物体の完全不稔化が
達成される程度であることが好ましい。
【００７３】
　本発明の不稔化植物の作出方法は、前記ＦＡＲ遺伝子の機能を、前記ＦＡＲ遺伝子及び
/又はそのプロモーターを改変することによって、欠損又は抑制するものであることが好
ましい。
　本発明の不稔化植物の作出方法は、前記ＰＬＥ遺伝子の機能を、前記ＰＬＥ遺伝子及び
/又はそのプロモーターを改変することによって、欠損又は抑制するものであることが好
ましい。
【００７４】
　本発明の不稔化植物の作出方法は、前記ＦＡＲ遺伝子の機能を、前記ＦＡＲ遺伝子及び
/又はそのプロモーターを改変することによって、欠損又は抑制し、
　前記ＰＬＥ遺伝子の機能を、前記ＰＬＥ遺伝子及び/又はそのプロモーターを改変する
ことによって、欠損又は抑制するものであることが好ましい。
【００７５】
　本発明の不稔化植物の作出方法は、植物に前記ＦＡＲ遺伝子の機能を、前記ＦＡＲ遺伝
子及び/又はそのプロモーターを改変するための核酸を導入することによって、欠損又は
抑制するものであることが好ましい。
　本発明の不稔化植物の作出方法は、植物に前記ＰＬＥ遺伝子の機能を、前記ＰＬＥ遺伝
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子及び/又はそのプロモーターを改変するための核酸を導入することによって、欠損又は
抑制するものであることが好ましい。
【００７６】
　本発明の不稔化植物の作出方法は、植物に
　前記ＦＡＲ遺伝子の機能を、前記ＦＡＲ遺伝子及び/又はそのプロモーターを改変する
ための核酸を導入することによって、欠損又は抑制し、
　前記ＰＬＥ遺伝子の機能を、前記ＰＬＥ遺伝子及び/又はそのプロモーターを改変する
ための核酸を導入することによって、欠損又は抑制することが好ましい。
【００７７】
　前記ＦＡＲ遺伝子及び/又はそのプロモーターを改変するための核酸としては、上記の
≪不稔化植物≫において説明したものと同様であるため、説明を省略する。
　前記ＰＬＥ遺伝子及び/又はそのプロモーターを改変するための核酸としては、上記の
≪不稔化植物≫において説明したものと同様であるため、説明を省略する。
【００７８】
　本発明の不稔化植物の作出方法は、植物に前記ＦＡＲ遺伝子の発現を欠損又は抑制させ
る核酸を導入することによって、前記ＦＡＲ遺伝子の機能を欠損又は抑制するものである
ことが好ましい。
　本発明の不稔化植物の作出方法は、植物に前記ＰＬＥ遺伝子の発現を欠損又は抑制させ
る核酸を導入することによって、前記ＰＬＥ遺伝子の機能を欠損又は抑制するものである
ことが好ましい。
【００７９】
　本発明の不稔化植物の作出方法は、植物に
　前記ＦＡＲ遺伝子の発現を欠損又は抑制させる核酸を導入することによって、前記ＦＡ
Ｒ遺伝子の機能を欠損又は抑制し、
　前記ＰＬＥ遺伝子の発現を欠損又は抑制させる核酸を導入することによって、前記ＰＬ
Ｅ遺伝子の機能を欠損又は抑制するものであることが好ましい。
【００８０】
　本発明の不稔化植物の作出方法は、植物に
　前記ＦＡＲ遺伝子及び前記ＰＬＥ遺伝子の発現を欠損又は抑制させる核酸を導入するこ
とによって、前記ＦＡＲ遺伝子及び前記ＰＬＥ遺伝子の機能を欠損又は抑制するものであ
ることが好ましい。
【００８１】
　前記ＦＡＲ遺伝子の発現を抑制する核酸としては、上記の≪不稔化植物≫において説明
したものと同様であるため、説明を省略する。
　前記ＰＬＥ遺伝子の発現を抑制する核酸としては、上記の≪不稔化植物≫において説明
したものと同様であるため、説明を省略する。
　前記ＦＡＲ遺伝子及び前記ＰＬＥ遺伝子の発現を抑制する核酸としては、上記の≪不稔
化植物≫において説明したものと同様であるため、説明を省略する。
【００８２】
　本発明の不稔化植物の作出方法は、公知の遺伝子組み換え技術によっても実施可能であ
り、本発明に係るＦＡＲ遺伝子及び本発明に係るＰＬＥ遺伝子の発現を抑制可能な核酸を
植物内へ導入する方法が挙げられ、一例として、本発明に係るＦＡＲ遺伝子及び本発明に
係るＰＬＥ遺伝子の発現を抑制可能な核酸を植物内で発現可能ベクターを、植物内へ導入
する方法が挙げられる。他の一例として、本発明に係るＦＡＲ遺伝子の発現を抑制可能な
核酸を植物内で発現可能なベクター、及び、本発明に係るＰＬＥ遺伝子の発現を抑制可能
な核酸を植物内で発現可能なベクターを、植物内へ導入する方法が挙げられる。導入され
た遺伝子の発現を抑制させる核酸は、ゲノム上に導入されていてもよく、ゲノム上に導入
されていなくてもよいが、ゲノム上に導入されることが好ましい。
【００８３】
　遺伝子の発現を抑制する核酸を導入する対象の植物としては、植物体、植物細胞、植物
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培養細胞、カルス等が挙げられる。
【００８４】
　ベクターを用いて形質転換体を作出する方法は、特に限定されず、当技術分野で通常行
われている方法により行うことが可能である。当該方法としては、例えば、アグロバクテ
リウム法、パーティクルガン法、エレクトロポレーション法が挙げられ、アグロバクテリ
ウム法が好ましい。
【００８５】
　本発明において不稔化植物とは植物体のみならず、細胞から植物体を作出した場合に植
物体が不稔化されているものであれば、その由来となる細胞を包含する意味で用いている
。細胞は、組織又は器官の状態であってもよい。本発明において不稔化植物とは、それら
の後代若しくはクローンの生物又は細胞であってもよい。例えば、前記クローンの植物体
としては挿し木または挿し芽等により得られた植物体が挙げられる。
【００８６】
　植物内に、前記ＦＡＲ遺伝子の発現を抑制する核酸を導入することによって、前記ＦＡ
Ｒ遺伝子の機能を欠損又は抑制させ、前記ＰＬＥ遺伝子の発現を抑制する核酸を導入する
ことによって、前記ＰＬＥ遺伝子の機能を欠損又は抑制させる場合、これらの核酸は少な
くとも花において発現されることが好ましい。
　当該核酸を花において発現させる場合、花において特異的に核酸を発現させる転写調節
領域によって、核酸を発現させてもよく、花を含む植物体全体で核酸を発現させる恒常的
プロモーター等の転写調節領域によって、核酸を発現させてもよい。
　恒常的プロモーターとしては、CaMV35S（カリフラワーモザイクウイルス35S）プロモー
ターが挙げられる。
　転写調節領域によって核酸を発現させる方法は公知であり、例えば、発現させるべき核
酸をコードする塩基配列からなるポリヌクレオチドに、転写調節領域を作動可能に連結さ
れることが挙げられる。
　「作動可能に連結されている」とは、前記転写調節領域が核酸の発現を調節可能である
ことを意味する。
　「転写調節領域」としては、転写開始や転写効率を制御可能な配列であり、プロモータ
ー、エンハンサー、応答配列が挙げられる。
　「花において転写調節可能な転写調節領域」とは、花を構成する細胞において核酸の転
写を調節可能であることを意味する。より詳しくは、花において転写調節可能な転写調節
領域とは、前記核酸が雄ずい及び／又は雌ずいの形成に作用可能なように転写調節可能な
転写調節領域であり、花において特異的に遺伝子の発現をもたらし得る転写調節領域が好
ましく、雄ずい及び雌ずいにおいて特異的に核酸の発現をもたらし得る転写調節領域がよ
り好ましい。
【００８７】
　本発明の不稔化植物の作出方法で作出される植物は、被子植物であることが好ましく、
アゼトウガラシ科（Linderniaceae）の植物であることがより好ましい。アゼトウガラシ
科の植物としては、ツルウリクサ属・トレニア属（Torenia）に分類される植物が好まし
く、トレニア（Torenia fournieri）が好ましい。
【００８８】
≪ベクター≫
　本発明のベクターは、以下の（Ａ）～（Ｃ）のいずれかのＦＡＲ遺伝子の機能を欠損又
は抑制させる核酸、及び以下の（Ｄ）～（Ｆ）のいずれかのＰＬＥ遺伝子の機能を欠損又
は抑制させる核酸を発現可能である。
（Ａ）配列番号１で表されるアミノ酸配列からなるタンパク質をコードする遺伝子
（Ｂ）配列番号１で表されるアミノ酸配列において１～数個のアミノ酸が欠失、置換及び
／又は付加されたアミノ酸配列からなり、且つ転写制御機能を有するタンパク質をコード
する遺伝子
（Ｃ）配列番号１で表されるアミノ酸配列と同一性が８０％以上のアミノ酸配列からなり
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、且つ転写制御機能を有するタンパク質をコードする遺伝子
（Ｄ）配列番号２で表されるアミノ酸配列からなるタンパク質をコードする遺伝子
（Ｅ）配列番号２で表されるアミノ酸配列において１～数個のアミノ酸が欠失、置換及び
／又は付加されたアミノ酸配列からなり、且つ転写制御機能を有するタンパク質をコード
する遺伝子
（Ｆ）配列番号２で表されるアミノ酸配列と同一性が８０％以上のアミノ酸配列からなり
、且つ転写制御機能を有するタンパク質をコードする遺伝子
【００８９】
　前記ＦＡＲ遺伝子の機能を欠損又は抑制させる核酸としては、上記の≪不稔化植物≫に
おいて説明したものと同様であるため、説明を省略する。
　前記ＰＬＥ遺伝子の機能を欠損又は抑制させる核酸としては、上記の≪不稔化植物≫に
おいて説明したものと同様であるため、説明を省略する。
【００９０】
　本発明のベクターは、前記ＦＡＲ遺伝子及び/又はそのプロモーター並びに前記ＰＬＥ
遺伝子及び/又はそのプロモーターを改変するための核酸を発現可能なものであることが
好ましい。
【００９１】
　前記ＦＡＲ遺伝子及び/又はそのプロモーターを改変するための核酸としては、上記の
≪不稔化植物≫において説明したものと同様であるため、説明を省略する。
　前記ＰＬＥ遺伝子及び/又はそのプロモーターを改変するための核酸としては、上記の
≪不稔化植物≫において説明したものと同様であるため、説明を省略する。
【００９２】
　本発明のベクターは、前記ＦＡＲ遺伝子及び前記ＰＬＥ遺伝子の発現を抑制する核酸を
発現可能なものであることが好ましい。
【００９３】
　前記ＦＡＲ遺伝子の発現を欠損又は抑制させる核酸としては、上記の≪不稔化植物≫に
おいて説明したものと同様であるため、説明を省略する。
　前記ＰＬＥ遺伝子の発現を欠損又は抑制させる核酸としては、上記の≪不稔化植物≫に
おいて説明したものと同様であるため、説明を省略する。
　前記ＦＡＲ遺伝子及び前記ＰＬＥ遺伝子の発現を欠損又は抑制させる核酸としては、上
記の≪不稔化植物≫において説明したものと同様であるため、説明を省略する。
【００９４】
　本発明のベクターにおいて、
　前記ＦＡＲ遺伝子の発現を抑制する核酸が、以下の（ｇ）～（ｉ）のいずれかの核酸で
あり、
　前記ＰＬＥ遺伝子の発現を抑制する核酸が、以下の（ｊ）～（ｌ）のいずれかの核酸で
あることが好ましい。
（ｇ）配列番号７で表される塩基配列からなるセンス鎖又はその一部と、該センス鎖又は
その一部と二重鎖を形成可能なアンチセンス鎖と、を含む核酸、
（ｈ）配列番号７で表される塩基配列において、１～数個の塩基が欠失、置換及び／又は
付加された塩基配列からなるセンス鎖又はその一部と、該センス鎖又はその一部と二重鎖
を形成可能なアンチセンス鎖と、を含み、前記ＦＡＲ遺伝子の発現を抑制可能な核酸、
（ｉ）配列番号７で表される塩基配列と同一性が８０％以上の塩基配列からなるセンス鎖
又はその一部と、該センス鎖又はその一部と二重鎖を形成可能なアンチセンス鎖と、を含
み、前記ＦＡＲ遺伝子の発現を抑制可能な核酸、
（ｊ）配列番号８で表される塩基配列からなるセンス鎖又はその一部と、該センス鎖又は
その一部と二重鎖を形成可能なアンチセンス鎖と、を含む核酸、
（ｋ）配列番号８で表される塩基配列において、１～数個の塩基が欠失、置換及び／又は
付加された塩基配列からなるセンス鎖又はその一部と、該センス鎖又はその一部と二重鎖
を形成可能なアンチセンス鎖と、を含み、前記ＰＬＥ遺伝子の発現を抑制可能な核酸、
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（ｌ）配列番号８で表される塩基配列と同一性が８０％以上の塩基配列からなるセンス鎖
又はその一部と、該センス鎖又はその一部と二重鎖を形成可能なアンチセンス鎖と、を含
み、前記ＰＬＥ遺伝子の発現を抑制可能な核酸
【００９５】
　本発明のベクターにおいて、
　前記ＦＡＲ遺伝子の機能を欠損又は抑制する核酸が、前記ＦＡＲ遺伝子及び/又はその
プロモーターを改変するための、以下の（ｓ）の核酸であり、
　前記ＰＬＥ遺伝子の機能を欠損又は抑制する核酸が、前記ＰＬＥ遺伝子及び/又はその
プロモーターを改変するための、以下の（ｔ）の核酸であることが好ましい。
（ｓ）前記ＦＡＲ遺伝子及び/又はそのプロモーターの配列から選出された塩基配列を含
むガイドＲＮＡ
（ｔ）前記ＰＬＥ遺伝子及び/又はそのプロモーターの配列から選出された塩基配列を含
むガイドＲＮＡ
【００９６】
　ベクターとしては、例えば、プロモーター配列を有するＤＮＡ、ＦＡＲ遺伝子の発現を
抑制するＤＮＡ、ＰＬＥ遺伝子の発現を抑制するＤＮＡ、ターミネーター配列を有するＤ
ＮＡを含むベクターが挙げられ、これらが上流から順に連結されてなるＤＮＡを含むベク
ターが好ましい。本発明のベクターは、本発明に係るＦＡＲ遺伝子の発現を欠損又は抑制
させる核酸、及び本発明に係るＰＬＥ遺伝子の発現を欠損又は抑制させる核酸の他に、薬
剤耐性配列等の配列を有していてもよい。
【００９７】
　本発明のベクターは、周知の遺伝子組み換え技術を用いて、本発明に係るＦＡＲ遺伝子
の発現を欠損又は抑制させる核酸、及び本発明に係るＰＬＥ遺伝子の発現を欠損又は抑制
させる核酸を、ベクターに組み込むことで製造可能である。当該核酸を組み込む際には、
市販の発現用ベクター作製キットを用いてもよい。
【実施例】
【００９８】
　次に実施例を示して本発明をさらに詳細に説明するが、本発明は以下の実施例に限定さ
れるものではない。
【００９９】
１．遺伝子の単離
　まず、トレニア（Torenia fournieri）の雄蕊および雌蕊から抽出した総ＲＮＡからＲ
Ｔ－ＰＣＲによりｃＤＮＡを得た。
　プライマー：５’‐ATGGAGATTCAAAGCGATCAATC‐３’（配列番号：１１）とプライマー
：５’‐TATAATATAGCAGCAATCGAAGG‐３’（配列番号：１２）を用いて前記ｃＤＮＡから
配列を増幅し、配列番号５で表される塩基配列を含むポリヌクレオチドを得た。
　プライマー：５’‐ATGGATTTTCCTAATGATGAATCCG‐３’（配列番号：１３）とプライマ
ー：５’‐GTTTTCTTCTAGACACTTAATAACG‐３’（配列番号：１４）を用いて前記ｃＤＮＡ
から配列を増幅し、配列番号６で表される塩基配列を含むポリヌクレオチドを得た
【０１００】
　得られた配列番号５で表される塩基配列を含む配列からオープンリーディングフレーム
を推定し、それらをアミノ酸配列に変換し、配列番号１で表されるアミノ酸配列を得た。
配列番号１で表されるアミノ酸配列からなるタンパク質をコードする遺伝子は、本発明に
係るＦＡＲ遺伝子である。
【０１０１】
　得られた配列番号６で表される塩基配列を含む配列からオープンリーディングフレーム
を推定し、それらをアミノ酸配列に変換し、配列番号２で表されるアミノ酸配列を得た。
配列番号２で表されるアミノ酸配列からなるタンパク質をコードする遺伝子は、本発明に
係るＰＬＥ遺伝子である。
【０１０２】
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　GENETYX（Ver．８）を使用して同一性を算出したところ、配列番号１で表されるアミノ
酸配列と、配列番号２で表されるアミノ酸配列との同一性は６３％であった。なお、塩基
配列では、GENETYX（Ver．８）を使用して同一性を算出したところ、サイレンシングに利
用した配列部分での相同性は、TfFAR（配列番号７で表される塩基配列）とTfPLE（配列番
号８で表される塩基配列）との相同性は６６％であった。サイレンシングに利用していな
い全体も含めると、TfFAR（配列番号３で表される塩基配列）とTfPLE（配列番号４で表さ
れる塩基配列）との相同性は６９％であった。
【０１０３】
２－１．トレニア形質転換体の作出
　図１に示すように、上記で得た配列番号５（TfFAR cDNAの配列）に基づき、MADS domai
nを含まないように、配列番号５の部分配列である配列番号７で表される494bの塩基配列
を選出した。
　図１に示すように、上記で得た配列番号６（TfPLE cDNAの配列）に基づき、MADS domai
nを含まないように、配列番号６の部分配列である配列番号８で表される507bの塩基配列
を選出した。
【０１０４】
　35S promoterの下流に、配列番号８で表される塩基配列と相補的な塩基配列からなるＤ
ＮＡ（TfPLEのアンチセンス鎖の部分配列）と、配列番号７で表される塩基配列と相補的
な塩基配列からなるＤＮＡ（TfFARのアンチセンス鎖の部分配列）と、スペーサーとして
配列番号１５で表される塩基配列からなるＤＮＡ（GUS遺伝子の配列）と、配列番号７で
表される塩基配列からなるＤＮＡ（TfFARのセンス鎖の部分配列）と、配列番号８で表さ
れる塩基配列からなるＤＮＡ（TfPLEのセンス鎖の部分配列）と、ＨＳＰterとを、この順
に連結し、配列番号１０で表される塩基配列からなるDNAを得た（図２）。
【０１０５】
　この図２に模式的に示す発現カセットを、ベクター（P35SSRDXG-HSPter）上のSmaI/Sal
Iサイト（図３）の位置と置換し、LR反応にてpBCKKベクター（図４）に導入したバイナリ
ーベクターを、アグロバクテリウムに導入し、次いでこのアグロバクテリウムを用いて、
アグロバクテリウム法によりトレニアに導入し、形質転換体（TfFAR/TfPLE-IR 組換えト
レニア）を作製した。
【０１０６】
２－２．発現解析
　野生型のトレニアの葉、花弁、雄蕊、雌ずいから抽出した総ＲＮＡ、TfFAR/TfPLE-IR 
組換えトレニアの葉、花弁、雄蕊（花弁化）、雌ずい（花弁化）から抽出した総ＲＮＡに
対し、それぞれＲＴ－ＰＣＲを行った。TfFAR遺伝子とTfPLE遺伝子の発現解析を次に示す
プライマー[TfFAR;プライマー：５’‐ATGGAGATTCAAAGCGATCAATC‐３’（配列番号：１６
）とプライマー：５’‐GACAAGGTGAAGAGATGTCTGG‐３’（配列番号：１７）および、TfPL
E; プライマー：５’‐ATGGATTTTCCTAATGATGAATC‐３’（配列番号：１８）とプライマー
：５’‐CACGAGCCGAAGGGGTGTTT‐３’（配列番号：１９）]を用いて行った。GUS遺伝子の
発現解析を次に示すプライマー[５’‐GTCGTCATGAAGATGCGGAC‐３’ （配列番号：２０）
と５’‐CCCTGCTGCGGTTTTTCACC‐３’ （配列番号：２１）]を用いて行った。TfACT3遺伝
子の発現解析（ポジティブコントロール）を次に示すプライマー[５’‐AAATACAGTGTTTGG
ATCGGAGGTTC‐３’ （配列番号：２２）と５’‐GAATAGCACACAGAGAATAGCAAACC‐３’ （
配列番号：２３）]を用いて行った。
　図５に、ＲＴ－ＰＣＲの結果を示す。導入遺伝子（スペーサー部分）の確認にＧＵＳの
発現を確認し、TfFAR/TfPLE-IR 組換えトレニアでのサイレンシングベクターの導入が確
認された。TfFAR/TfPLE-IR 組換えトレニアでは、TfFAR遺伝子とTfPLE遺伝子の発現が、
ほぼサイレンシングされていることが確認された。
【０１０７】
２－３．トレニア形質転換体の形質
　得られた形質転換体（TfFAR/TfPLE-IR 組換えトレニア）の花の形態を図６に示す。形



(25) JP 2017-18100 A 2017.1.26

10

20

30

40

50

質転換体（TfFAR/TfPLE-IR 組換えトレニア）の花は、コントロールのトレニア（野生型
）の花と比較して、雌蕊が完全に花弁化しており、また雄蕊が完全に花弁化していた。そ
の結果、形質転換体（TfFAR/TfPLE-IR 組換えトレニア）は完全不稔化されていた。
　このように、本発明に係るトレニアは、トレニア特有の花の姿が持つ鑑賞性の高さと完
全不稔性とを兼ね備えた非常に有用な植物体であった（図７）。
【０１０８】
３－１．トレニア形質転換体の作出
　配列番号５（TfFAR cDNAの配列）に基づき、プライマー：５’‐ attgCAAGAGAAATCTCGC
CGCAG‐３’（配列番号：２４）とプライマー：５’‐ aaacCTGCGGCGAGATTTCTCTTG‐３’
（配列番号：２５）をアニールし、TfFAR target1（CAAGAGAAATCTCGCCGCAG、配列番号：
２６）で表されるオリゴヌクレオチドを作製および選出した。同じく、配列番号５（TfFA
R cDNAの配列）に基づき、プライマー：５’‐ attgCGAGAACACGACGAATCGAC‐３’（配列
番号：２７）とプライマー：５’‐ aaacGTCGATTCGTCGTGTTCTCG‐３’（配列番号：２８
）をアニールし、TfFAR target２（CGAGAACACGACGAATCGAC、配列番号：２９）で表される
オリゴヌクレオチドを作製および選出した。
【０１０９】
　配列番号６（TfPLE cDNAの配列）に基づき、プライマー：５’‐ attgCCTGAAGGAACTCAA
GAACA‐３’（配列番号：３０）とプライマー：５’‐ aaacTGTTCTTGAGTTCCTTCAGG‐３’
（配列番号：３１）をアニールし、TfPLE target1（CCTGAAGGAACTCAAGAACA、配列番号：
３２）で表されるオリゴヌクレオチドを作製および選出した。同じく、配列番号６（TfPL
E cDNAの配列）に基づき、プライマー：５’‐ attgGCCAGGACCAAACACCCCTT‐３’（配列
番号：３３）とプライマー：５’‐ aaacAAGGGGTGTTTGGTCCTGGC‐３’（配列番号：３４
）をアニールし、TfPLE target2（GCCAGGACCAAACACCCCTT、配列番号：３５）で表される
オリゴヌクレオチドを作製および選出した。
【０１１０】
　配列番号５（TfFAR cDNAの配列）に基づいたオリゴヌクレオチド配列であるTfFAR targ
et1（配列番号：２６）をpMR217_pDONR_AtU6gRNAベクター（図８）上のBbsIサイトの位置
に導入し、新たにpMR217_pDONR_AtU6gRNA-TfFAR_target1ベクターを作製した(図９)。TfF
AR target２（配列番号：２９）で表される塩基配列を、pMR219_pDONR_AtU6gRNAベクター
（図８）上のBbsIサイトの位置に導入し、新たにpMR219_pDONR_AtU6gRNA-TfFAR_target２
ベクターを作製した（図９） 。これにより、AtU6promoterの下流に、TfFAR target1（配
列番号：２６）で表される塩基配列と、sgRNA scaffold配列とをこの順序に連結し、TfFA
R target２（配列番号：２９）で表される塩基配列と、sgRNA scaffold配列とをこの順序
に連結した（図９）。
【０１１１】
　配列番号６（TfPLE cDNAの配列）に基づいたオリゴヌクレオチド配列であるTfPLE targ
et1（配列番号：３２）をpMR204_pDONR_AtU6gRNAベクター（図８）上のBbsIサイトの位置
に導入し、新たにpMR204_pDONR_AtU6gRNA-TfPLE_target1ベクターを作製した。TfPLE tar
get２（配列番号：３５）で表される塩基配列を、pMR205_pDONR_AtU6gRNAベクター（図８
）上のBbsIサイトの位置に導入し、新たにpMR205_pDONR_AtU6gRNA-TfPLE_target２ベクタ
ーを作製した。これにより、AtU6promoterの下流に、TfPLE target1（配列番号：３２）
で表される塩基配列と、sgRNA scaffold配列とをこの順序に連結し、TfPLE target２（配
列番号：３５）で表される塩基配列と、sgRNA scaffold配列とをこの順序に連結した（図
９）。
【０１１２】
　この図９に模式的に示す発現カセットを、LR反応にてpDeCas9_Kanベクター(pDeCas9；F
auser et al. 2014、の選抜マーカーがハイグロマイシンからカナマイシンに改変された
ベクター。Fauser F, Schiml S, Puchta H (2014) Both CRISPR/Cas-based nucleases an
d nickases can be used efficiently for genome engineering in Arabidopsis thalian
a. Plant J 79: 348-359)（図１０）に導入し、pDeCas9-TfFAR_target-1&2/TfPLE_target
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ナリーベクターをアグロバクテリウムに導入し、次いでこのアグロバクテリウムを用いて
、アグロバクテリウム法によりトレニアに導入し、形質転換体（TfFAR target 1&2/TfPLE
 target 1&2ゲノム編集トレニア）を作製した。形質転換体では、TfFAR遺伝子ゲノムの塩
基配列が６０塩基ほど短くなっており、TfPLE遺伝子ゲノムの塩基配列が４６０塩基ほど
短くなっていることが確認された。
【０１１３】
３－２．トレニア形質転換体の形質
　上記のpDeCas9-TfFAR_target-1&2/TfPLE_target-1&2バイナリーベクターをアグロバク
テリウム法によりトレニアに導入した。得られた形質転換体（TfFAR target 1&2/TfPLE t
arget 1&2ゲノム編集トレニア）の花の形態を図１１に示す。形質転換体（TfFAR target 
1&2/TfPLE target 1&2ゲノム編集トレニア）の花は、コントロールのトレニア（野生型）
の花と比較して、雌蕊が花弁化しており受精に必要な柱頭が存在せず、花弁化が確認され
た。また雄蕊が消失または、完全に花弁化していた。その結果、形質転換体（TfFAR targ
et 1&2/TfPLE target 1&2ゲノム編集トレニア）は完全に不稔化されていた。
　このように、本発明に係るトレニアは、トレニア特有の花の姿が持つ鑑賞性の高さと完
全不稔性とを兼ね備えた非常に有用な植物体であった（図１１）。
【０１１４】
３－３．発現解析
　野生型のトレニアの雌ずいから抽出した総ＲＮＡ、ゲノム編集トレニアの雌ずい（花弁
化）から抽出した総ＲＮＡに対し、それぞれＲＴ－ＰＣＲを行った。TfFAR遺伝子とTfPLE
遺伝子の発現解析を次に示すプライマー[TfFAR;プライマー：５’‐TGGAGATTCAAAGCGATCA
ATCAAG‐３’（配列番号：３６）とプライマー：５’‐aaacCAGCATCACAAAGCACAGAC‐３’
（配列番号：３７）および、TfPLE; プライマー：５’‐ATGCCCCTGAAGGAACTCAAG‐３’（
配列番号：３８）とプライマー：５’‐TTGTTTGTAGCAAGCTAGTTATATC‐３’（配列番号：
３９）]を用いて行った。TfACT3遺伝子の発現解析（ポジティブコントロール）を次に示
すプライマー[５’‐AAATACAGTGTTTGGATCGGAGGTTC‐３’ （配列番号：２２）と５’‐GA
ATAGCACACAGAGAATAGCAAACC‐３’ （配列番号：２３）]を用いて行った。
　図１２に、ＲＴ－ＰＣＲの結果を示す。ゲノム編集トレニアの花弁化した雌ずいでは、
野生型トレニアで見られるTfFAR遺伝子とTfPLE遺伝子の発現が見られなかった。
【０１１５】
　以上で説明した各実施形態における各構成及びそれらの組み合わせ等は一例であり、本
発明の趣旨を逸脱しない範囲で、構成の付加、省略、置換、およびその他の変更が可能で
ある。また、本発明は各実施形態によって限定されることはなく、請求項（クレーム）の
範囲によってのみ限定される。
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