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研究成果の概要（和文）：本研究では、植物の器官再生を制御する新たな分子機構の解明を目指し、遺伝子発現
制御の要であるRNA（リボ核酸）の生合成と代謝に着目した研究を行った。その結果、植物の器官再生に関わる
新たな転写因子（RNAの生合成を担うタンパク質）としてCPNDを見出すことに成功し、これまで報告されてきた
RNA代謝異常による器官再生阻害が、このCPNDを介して起こっていることを明らかにした。これは、特定の転写
因子を介した転写－RNA代謝のカップリング制御が植物の器官再生に重要であることを初めて示す重要な成果で
あった。

研究成果の概要（英文）：The high organ regeneration ability of plants is an industrially important 
trait that has long been used for clonal propagation of useful plants (cuttings, grafts, etc.). To 
elucidate new molecular mechanisms that control organ regeneration in plants, in this study, we 
focused on the biosynthesis and metabolism of RNA (ribonucleic acid), which is the key molecule for 
gene expression regulation. As a result, we successfully identified a new transcription factor 
(responsible for RNA biosynthesis), named CPND. Our data suggested that the inhibitory effects of 
abnormal RNA metabolism on organ regeneration would be occurred via an overexpression of CPND. 
Together, this work provided the big achievement to show that the coupling control of 
transcription-RNA metabolism through a specific transcription factor is crucial for organ 
regeneration in plants.

研究分野： 植物分子遺伝学
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研究成果の学術的意義や社会的意義
本研究成果は、植物の器官再生の分子機構において、これまで想定されてこなかった転写―RNA代謝のカップリ
ング制御という全く新しい視座をもたらすという点で、学術的に非常に意義高いものとなった。さらに、クロー
ン増殖技術向上につながる分子育種ターゲットを多く見出すことに成功しており、産業技術開発への高い貢献が
見込まれることから、社会的にも一定以上の意義をもつ研究成果となったと考えている。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９、ＣＫ－１９（共通） 
１．研究開始当初の背景 
 植物の高い器官再生能力は、有用植物のクローン増殖等に利用される産業的にも重要な形質
である。研究開始当初の知見として、器官再生は通常発生プログラムの柔軟な運用によって達
成されていることが分かり始めていたが、しかしながら、なぜ植物がこうしたプログラムを状
況に合わせて部分的に開始・停止しうるのか、その基盤となっている分子機構の実体について
は、理解が十分とはいえなかった。 
 一方で、研究代表者は、脱分化（カルス形成）や器官
再生に温度感受的異常を示すシロイヌナズナ変異体
（srd2-1 や rid1-1; 右図）を用いた研究を行っていた。
研究成果として、既に SRD2 は snRNA（small nuclear RNA）
と呼ばれる低分子 RNA の転写因子を、RID1 は RNA ヘリカ
ーゼをコードしていることを突き止め、snRNA と RID1 の
共通分子機能である pre-mRNA スプライシング制御こそ
が、植物細胞の脱分化や器官再生が正常に起こるために
重要な素過程であることを明らかにしていた（Ohtani 
and Sugiyama, 2005; Ohtani et al., 2013）。さらにこうした活性の要求度は植物発生過程に
よって異なっており、とくに側根形成や葉の形態形成、生殖などで必要とされること（Ohtani et 
al., 2008, 2011）、脱分化で必要とされる活性は芽生えの発生で必要とされる活性よりも高い
こと（Ohtani et al., 2015）、も明らかにし、植物における RNA 代謝制御の重要性を示すこと
に成功していた。 
 こうした研究の中で、スプライシング異常変異体を用いた脱分化過程におけるゲノムワイド
トランスクリプトーム解析の結果から、変異体中で発現レベルが異常亢進する興味深い転写因
子を見出していた。この発現異常は RNA 代謝制御異常からは直ちに説明できない現象であり、
植物の柔軟な細胞増殖・分化制御に関わる転写と RNA 代謝の新たなカップリング制御機構の存
在を示唆するデータであった。 
 
２．研究の目的 
 上記の背景をもとに、本研究では、「植物の柔軟な細胞増殖制御を可能にしている転写−RNA
代謝のカップリング機構の解明」を目的として研究を行った。具体的には、 
- 植物細胞は mRNA 代謝異常をどのように情報化しているのか 
- 転写−RNA 代謝カップリングは細胞増殖制御とどのようにリンクしているのか 

について、シロイヌナズナ突然変異体と RNA 代謝阻害剤を材料とした RNA 代謝および転写制御
解析を軸とし、転写—RNA 代謝制御のカップリング機構について、分子レベルの新規知見の獲得
を目指した。 
 
３．研究の方法 
 研究目的達成のため、RNA 代謝に関わるシロイヌナズナ変異体やスプライシング阻害剤を用
いて、以下の解析を行った。 
(1) RNA 代謝異常のセンシングと分子情報化の実態解明: RNA 代謝異常誘導剤による mRNA プロ
セシング異常の解析、および、RNA 代謝異常シグナリングに関わると推定される転写因子 CPND
（CELL POTENCY-RELATED NAC DOMAIN)の機能解析 
(2) 転写−RNA代謝カップリング制御と細胞増殖制御のリンクの解析: CPND下流ターゲット遺伝
子の同定とその機能解析 
 
４．研究成果 
(1) RNA代謝異常のセンシングと分子情報化の実態解明 
 pre-mRNAスプライシング阻害剤添加実験によって、スプライシング阻害がシロイヌナズナ胚軸
の脱分化を濃度依存的に阻害することを明らかにした。さらに、スプライシング異常応答性転写
因子CPNDの機能欠損変異体cpndを用いた実験から、こうしたスプライシング阻害剤による脱分化
阻害効果がCPNDを介して起こっていることを遺伝学的に突き止めた。 
 pre-mRNAスプライシング阻害剤を含む各種細胞ストレス誘導剤をシロイヌナズナ芽生えに添
加し、スプライシング動態を調べた結果、NO代謝やATP代謝、また葉緑体の機能をかく乱する薬
剤がスプライシングパターンに強い影響をもたらすことが明らかになった。さらに、こうした異
常の一部は、重要なスプライシング制御分子である小分子ノンコーディングRNA、snRNAの蓄積量
の変化と連動していることも分かり、細胞ストレスがsnRNA(あるいは snRNP)レベルを介して
mRNA代謝に影響する可能性を示すことに成功した。 
 
(2) 転写-RNA代謝カップリング制御と細胞増殖制御のリンクの解明 
 スプライシング異常応答性転写因子CPNDの誘導的過剰発現体を用いたRNA-seq解析を行い、
CPND下流因子候補を多数単離した。さらにsrd2-1 cpnd およびrid1-1 cpnd二重変異体を作製し、
これらを用いたqRT-PCR解析から、これら下流因子遺伝子の発現異常を実験的に確かめた。これ
によって、srd2-1およびrid1-1における細胞増殖再開異常が、CPNDを介して起こっているという
仮説が改めて支持された。さらにCPNDホモログ転写因子であるCPNL（CPND-like)もスプライシン 



グ阻害によって発現誘導されることを明らかにし、スプライシング異常の下流ではCPNDやCPNL
といった複数の転写因子による転写調節が起こった結果、細胞増殖が阻害される可能性を見出し
た。 
 
 以上の結果から、本研究成果によって、植物の細胞増殖・分化能を制御する新たな分子メカ
ニズムとして、転写−RNA 代謝制御フィードバック機構が存在していることを示すことに成功し
た。これは植物生理学的に重要な新規知見であるだけでなく、植物クローン増殖技術向上につ
ながる新たな分子育種ターゲットとしても非常に有用な成果であった。すなわち、本研究成果
は将来的なクローン増殖をベースとした各種産業の活性化に繋がるシーズとなることが期待さ
れ、社会的にも一定以上の貢献を果たしたと考えている。 
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