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研究成果の概要（和文）： 
  モデル作物であるトマトにおいて、DNA アレイ、成熟不全変異体および形質転換技術を駆

使して成熟制御における鍵因子を解析した。12000 遺伝子の DNA アレイを用いて、成熟前後に

顕著に変化する 428 個の成熟関連遺伝子を特定し、内 244 個は完全にエチレンの制御下にある

ことを示した。新規成熟関連転写・シグナル因子として GRAS,SAHH,b-Zip および BTB 因子を見

いだした。また、成熟および花弁離脱を顕著に抑制される EIL 抑制形質転換トマトを作成し、

成熟エチレン生成の開始は発育段階的によって決定されていることを示した。これらの知見を

基にキウイフルーツ果実の成熟機構を解析し、エチレン信号伝達系とは独立した低温誘導成熟

機構があることを明らかにした。 

 
研究成果の概要（英文）： 
We screened ripening key genes using tomato DNA macroarray consisted of 12,000 
clones, ripening-impaired mutants and transgenic technology. Ripening-regulated 428 
genes were isolated and 244 genes were regulated under ethylene signaling. As 
ripening-regulated novel transcription factor or signaling factor, GRAS, SAHH, b-Zip 
and BTB genes were identified, suggesting their involvement in regulation of fruit 
ripening at the downstream of ethylene signaling. Transgenic tomatoes with all known 
LeEILs suppressed, exhibited non-ripening phenotype and indicated that onset of 
ripening-ethylene is regulated by developmental factors. Based on information in 
tomato, low-temperature induced ripening in kiwi fruit was analyzed and it was shown 
to be independent of ethylene signaling.  
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１．研究開始当初の背景 

果実の成熟機構解明は、貯蔵・流通技術の

開発・改善の鍵であるとともに、園芸生理研

究の焦点の一つである。トマトは果実のモデ

ル作物として取り上げられ、国際協力の下に

ゲノム計画が進展しつつある。国内では筆者

らも協力した変異体集団の作成やDNAアレイ

の整備、完全長cDNA収集、データベースの整

備などが行われ、多様な研究基盤が整ってき

た。一方、キウイフルーツでは高品質新品種

が開発されたが、成熟機構の理解が不十分で

長期貯蔵技術開発が模索されていた。 

 

２．研究の目的 

本研究は、(1)トマト果実成熟に関わる遺

伝子を網羅的に解析し、その制御機構の全体

像を把握すること、(2)成熟の引き金となる

最初のエチレン生成を誘導する鍵因子を決

定すること、(3)成熟進行における信号伝達

系の系統整理と主要転写制御因子を決定す

ることを目的とする。本研究の特徴は、筆者

らが独自に作出したエチレン不感受性形質

転換体（エチレン信号伝達因子EIN3/EIL遺伝

子をノックアウト）、変異体集団およびDNA

アレイなどの新技術を駆使して、多数の候補

の中から成熟の鍵因子を検索し、形質転換技

術を用いて決定することにある。本研究では

トマト果実の成熟機構解析で得られた知見

を他の園芸作物（キウイフルーツ）に応用し、

果実成熟機構における一般性と特殊性の解

析を進めるとともに、応用技術に結びつけよ

うとする点にある。本研究の成果は、果実生

理研究における新局面を開くとともに、実用

面でも果実品質の向上、流通・貯蔵技術の改

善、高品質・長寿命品種の育成に繋がる。 

 

３．研究の方法 
(1)筆者らが作出したエチレン不感受性形質

転換体、成熟不全突然変異体 （rin,nor）の

果実および1-MCP処理した野生型果実につい

て、DNAアレイ技術を用いて１万種以上の遺

伝子発現を網羅的に解析し、初期エチレン誘

導因子、成熟制御因子の候補を抽出する。 

(2) 抽出された候補因子について、VIGS法お

よび抑制形質転換技術を作成し、その果実の

成熟特性（エチレン生成、軟化特性、呼吸活

性、着色度）、成熟関連成分（糖、有機酸、

色素組成、香り成分）の分析を行う。さらに、

DNAアレイ技術を用いて成熟関連遺伝子の発

現特性の変化を解析し、各制御候補因子の支

配範囲を確定する。 

(3) トマト果実の解析で得られた知見を基

に、1-MCPおよびMA技術を利用してキウイフ

ルーツ果実の成熟制御機構を解析し、長期貯

蔵技術開発の基礎を確立する。 

 これらを総合して、果実成熟の全体像を把

握し、関連信号伝達系の系統整理を行うとと

もに、最初のエチレン生成を誘導する鍵因子

と成熟制御重要転写制御因子を決定する。 
(4) トマト果実での知見を基にキウイフル

ーツ果実の成熟制御機構を解析し、’さぬきゴ

ールド‘種の貯蔵期間が短い分子機構を解析

する。 
 
４．研究成果 

 1-MCP 処理した野生型トマトおよび成熟

不全変異体トマトについてマクロアレイを

用いて成熟関連遺伝子を網羅的に調査した。

その結果、12284 個の遺伝子のうち成熟関

連遺伝子として 428 個（全体の約 5％）が

同定された。成熟に伴い発現が増加した遺

伝子は 240 個、減少した遺伝子は 216 個あ

った。そのうち Turning 段階の 1-MCP 処理

によって、発現レベルが MG 段階のレベルに

戻るエチレン依存性遺伝子は、成熟に伴っ

て発現が増加する遺伝子のうち 231 個

(96%)、減少した遺伝子のうち 67 個(35%)、

合計 298 個であった。 

エチレン依存性成熟関連遺伝子のうちRIN

依存性の遺伝子は、213個存在し71％の割合

を占めた。NOR依存性の遺伝子は、264個存

在し89％の割合を占めた。RINとNOR両方に

非依存性を示した遺伝子は、僅か16個でエ

チレン応答性遺伝子の多くは、RIN,NORに依



存していた。信号伝達経路においてNORは

RINの上流に位置し，より多くの遺伝子を制

御していると推測されており，今回の結果

はその見解に一致した．また、成熟に伴っ

て増加するエチレン依存性転写因子として

TDR4, TDR6などのMADS因子に加えてGRAS因

子が抽出され、エチレン信号伝達系とGA信

号伝達系のクロストークが示唆された。ま

た、成熟に伴って減少する転写因子として

はbZip、BTB、TF-other因子などが抽出され

た。さらに、抽出された転写因子について、

VIGS法および形質転換技術を用いて、果実

成熟における役割と制御範囲の解析を進め

た。GRASについては約２０系統の形質転換

体が得られ、表現型解析を進めている。エ

チレン信号伝達系下流に位置するEIL因子

については、４つのEIL遺伝子全てが強く抑

制された組換え系統が得られ、果実成熟、

花弁の離脱、３重反応、不定根形成が強く

抑制されていた。ところが、この系統でも

開花４０日前後にエチレン生成が見られ、

成熟開始に関与する成熟のトリガーとなる

エチレン生合成は発育段階的に制御されて

いることが示された。 

 これらの知見を基に、キウイフルーツ果実

の成熟制御機構について解析したところ、エ

チレンシグナルとは独立した低温による成熟

誘導機構が働いていることを明らかにした。 
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