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研究成果の概要（和文）：植物は様々な環境ストレスにさらされながら生育している。環境ストレスは、時に相
反的で、あるストレスに対する耐性が強いことが他のストレスに対して感受性をもたらすこともある。シロイヌ
ナズナで発見されたSTOP1転写因子は、細胞の酸耐性を正に制御し、その機構を用いて冠水耐性を正に制御す
る。一方、塩耐性を正に制御するが、乾燥耐性を負に制御する。土壌への塩集積は、乾燥地で生じやすいことも
あり、これは同一の分子が制御するストレス耐性が相反する例である。本研究では、STOP1転写因子の制御下
で、調節タンパク質や転写因子によるクロストークが、相反ストレスの解消に貢献していることを明らかにし
た。

研究成果の概要（英文）：Higher plants adapt to various environmental stresses by resistant 
mechanisms, while those are often antagonistic. For example, STOP1 transcription factor, which was 
originally discovered in Arabidopsis, positively regulates tolerance to cellular acidification, and 
uses this mechanism to positively regulate submergence tolerance which induce cellular 
acidification. On the other hand, salt tolerance is positively controlled by STOP1, but drought 
tolerance is negatively and antagonistically controlled  by STOP1. Salt accumulation in soil may be 
more likely to occur in dry areas, and this is an example of conflicting stress tolerances 
controlled by the same molecule. In this study, we revealed that crosstalk between regulatory 
proteins and/or transcription factors, which form gene family,  with STOP1contributes to alleviate 
negative antagonistic effect of STOP1 in stress tolerance.

研究分野：植物栄養学
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研究成果の学術的意義や社会的意義
植物の環境耐性の分子機構を理解することは、持続可能な食料システムを実現するために重要です。この研究で
は、陸上植物の環境ストレス耐性を制御する遺伝子であるSTOP1が、どのようにして異なるストレス耐性を制御
するか、コケやモデル植物を用いて調べました。複雑な制御機構が、調節タンパク質や転写因子などのほかのタ
ンパク質との相互作用で行われていることと、それが植物により多様であることを明らかにしました。

※科研費による研究は、研究者の自覚と責任において実施するものです。そのため、研究の実施や研究成果の公表等に
ついては、国の要請等に基づくものではなく、その研究成果に関する見解や責任は、研究者個人に帰属します。
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１．研究開始当初の背景 
 植物の環境耐性を向上させることは持続可能な農業体系を確立するために極めて重要である。
ゲノム編集等により標的遺伝子を制御することが可能となり、品種間差（耐性品種と感受性品種
の差）や、近縁種（野生種と栽培種などの差）の差に着目して、耐性遺伝子の発現量や重要なタ
ンパク質を耐性型に改変することなどによる品種改良が理論上可能となり、イネなどでは野生
種と栽培種の比較研究が盛んに取り組まれるようになった。その一方で、様々な生物種でゲノム
配列の解析が進むにつれ、系統学的には大きく離れた植物種や、特定の環境で強い耐性を示す植
物種の遺伝子情報を俯瞰・比較することが可能になってきた。この情報に基づき、例えば遺伝子
多重組換え技術を用いることで、ストレス耐性モジュールを導入することなどが可能となりつ
つある。これを実現するためには、ストレス耐性機構として重要な転写制御に関して、マスター
スイッチ転写因子と呼ばれ耐性に関与する多数の遺伝子発現を調節する経路が、ストレス耐性
に応じてどのように下流の遺伝子発現を最適化するかなど、複雑系を理解する情報が望まれて
いる状況にあった。 
 
２．研究の目的 
 申請者は、自らが発見した STOP1転写因子が、細胞内 pHの転写調節を中軸として酸性土壌
耐性のみならず、冠水・乾燥耐性も制御することを突き止めた。特に注目する点は，STOP1シ
ステムは陸上適応時点の冠水耐性獲得時に出現したと考えられること（進化的な特徴）、②
STOP1は乾燥耐性を“負”に制御をするということである。この“多面発現形質（Pleiotropy）”
の制御は、STOP1自身の制御の進化に加えて他の環境耐性システムやクロストーク機構の進化
を必要としたことは明らかである。この提案では，異なる進化を遂げた植物を材料とする情報生
物学・逆遺伝学（比較ゲノムと組み合わせる）により STOP1システム制御機構の違いを分子レ
ベルで特定し，「合成生物学育種」の基盤を構築して，作物の環境耐性を飛躍的に向上させる基
盤を確立することを目的とした。 
 これには、従来の作物の品種改良に関わる研究では対象とされていなかったコケ植物などで
の STOP1経路の解明や、複雑な経路を切り分けるために冗長性が高い調節タンパク質群の関与
を特定することなど、ゲノム情報を活用した一連の研究を実施した。 
 
３．研究の方法 
１）ゼニゴケ STOP1 相同遺伝子破壊株の作成と解析 
 ゲノム配列に対する相動性検索により、ゼニゴケは２コピーの STOP1 を持つと考えられた。こ
の両者を STOP1a 及び STOP1b と名付け、それぞれをゲノム編集（Crisper 法）で破壊した組換え 
体を作成した。両組換え体を、イオンストレス（アルミニウム及び低ｐH）や低酸素ストレスに
暴露して生育阻害を調べるとともに、トランスクリプトーム解析を実施した。シロイヌナズナゲ
ノム情報をリファレンスとして、機能推定などを行った。 
 
２）冗長性がある転写因子とのクロストークの検討 
 シロイヌナズナ STOP1 の転写制御を受ける冗長性が高い転写因子（ジーンファミリーを形成
している転写因子）や、調節タンパク質について機能解析を実施した。機能解析では、遺伝子破
壊株、遺伝子過剰発現体などを作成して、表現型解析と同時にプロモーターの構造解析、タンパ
ク質相互作用の解析などを実施した。 
 
４．研究成果 
１）ゼニゴケ遺伝子破壊株の機能解析 
 相動性検索により、ゼニゴケは２コピーの STOP1 様転
写因子を持つことがわかった（図１）。これらの相同遺伝
子は、Zinc Finger 部位の保存性は極めて高く、さらに
それ以外の領域の相同性も高いことから、遺伝子重複
（もしくはゲノム重複）により生じたものと考えられ
た。これらは、ともにシロイヌナズナ STO1 と同じ系統樹
に区分された。 
 
 
 

 

 

  

 

 

図１ ゼニゴケを含む STOP1 の相同タン
パク 赤点を付したものはゼニゴケ
STOP1 



 これらの転写因子を破壊したところ、アルミニウム

に関しては、STOP1a のみが感受性を示し、低酸素に

関しては STOP1b のみが感受性を示した。過去の研究

からは、シロイヌナズナやタバコでは、それらのスト

レスが単一の分子で制御されていることが明らかと

なっていたが、コケではコピー数を増加させたうえで

独立に形質を進化させたと考えられる（図２）。 

 シロイヌナズナなどでは、タンパク質ドメインの獲

得によりアルミニウム耐性を、低酸素耐性コアに付加

したと考えられるが、これが、植物に一般的な環境適

応進化様式でないと考えられる。 

 一方、STOP1a 及び b が転写制御する遺伝子は、ト

ランスクリプトームの結果から、明確に異なることも

わかった。これは、上記のタンパク変異（ドメイン獲得）が、1a と 1b のタンパクに起きている

ことを示すもので、植物のストレス耐性獲得の一端を知るために、注目される結果といえる。 

 

２）シロイヌナズナＳＡＵＲにおける機能分化 

 ＳＡＵＲ（Small Auxin Up RNA）はオーキシン誘

導により、PP2 タンパクの制御を介してアブシジン

酸応答経路を遮断する調節タンパク質である。その

ほとんどがオーキシン誘導発現するが、シロイヌナ

ズナでは遺伝子ファミリーを作り異なるシグナルで

誘導されるものも存在する。この研究では、そのう

ちの１つが STOP1 により誘導され、細胞質の pH ホメ

オスタシスを介して、アルミニウム耐性に貢献する

ことが分かった。この遺伝子は、遺伝子重複により獲得したもので、プロモーターに STOP1 制御

部位が挿入（もしくは形成）されたものと考えられた。 

 

３）冗長性がある転写因子系とのクロストーク等の進化 

 冗長性がある転写因子のモデルとして、シロイヌナズナ STOP1 制御系に関しては、オーキシン

輸送活性も担う NRT1.1 の TPC20 との共制御を明らかにした。これは、窒素応答による根の形状

変化にも STOP1 が関わることを明らかにしたもので、進化的には、高等植物とコケ植物の分岐後

に生じたものと考えられた。その一方で、乾燥耐性が強い Cowpea では、シロイヌナズナタンパ

ク質では生じる Growth Penalty を回避するタンパクレベルの変化を伴って、コピー数が増加し

ていることが明らかとなった。これらは、マスタースイッチ転写因子が制御する、相反する耐性

形質に起因する負の側面を解消するための戦略と考えられる。 

 

  

 

 

図２ゼニゴケ STOP１破壊によるアルミニ

ウム耐性の省長 

 

図３ SUUR の STOP1 経路における貢献

モデル 
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