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研究成果の概要（和文）：酸性土壌を中心とする酸性ストレスは、植物の生育を阻害する大きな環境要因の一つである
。この研究では、STOP1転写因子が発言を制御する遺伝子を特定することや、様々な植物が持つSTOP1の機能を確かめる
ための一連の実験を実施した。その結果、STOP1が制御する機構は、ヒメツリガネゴケを含む地上植物のすべてが保持
する機構で、植物の環境適応に重要な植物免疫にかかわることも明らかとなった。

研究成果の概要（英文）：STOP1, a zinc finger protein, regulates transcription of Al and proton tolerance g
enes in Arabidopsis. We characcterized function of orthologous genes in various plant species, including w
oody plants, grass plants, and bryophyte. All plants conserved functional protein of STOP1-orthologues, wh
ich regulate expression of various acid and Alresistant genes. It indicated STOP1-regulating system is ubi
quitus among wide range of land plant speceis.
Expression of ALMT1, encoding malate transporter, is strictly regulated by STOP1. Expression of the gene i
s activated by Al, but is also activated by bacterial elicitors. The former protects root tips from Al tox
icity, but the latter recruites veneficial bacteria that induce plant immunity. It indecated that STOP1 an
d regulating genes are likely a module that has multiple function in stress registance of higher plants.
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１．研究開始当初の背景 
 植物の環境抵抗性を強化することは，生産
性を向上させるだけでなく，世界的な食料問
題の解決と植物生産の省資源・省エネルギー
化にも貢献しうる。 例えば，酸性土壌での
作物生産には多量の石灰・燐酸肥料を投入す
る必要がある。 これは，経済的に多量の肥
料が使えないアフリカ最貧国では飢餓の原
因となるとともに（経済的に多量の肥料が使
えない），先進国が展開するプランテーショ
ンでの資源の多量消費の原因となっている。 
そのため，国連のプロジェクト研究が推進さ
れると共に各国で活発に研究されていた。  
 
 
２．研究の目的 
 申請者は，上記の背景の中でモデル植物シ
ロイヌナズナを用いて，植物の酸性土壌耐性
機構に関する研究を一貫して推進してきた。
その過程で，（１） アルミニウム耐性に重要
な遺伝子（リンゴ酸トランスポーター遺伝
子）をシロイヌナズナで特定し（PNAS 誌 2006 
年），（２）その発現・活性化がリン酸化制御
を受けること（Plant Physiol 誌 2007 年）
および，（３）発現を制御する転写因子 STOP1
（Sensitive TO Proton rhizotoxicity1）遺
伝子を発見した（PNAS 誌 2007年）。 STOP1 遺
伝子は，本来，酸感受性変異株の原因遺伝子
として単離されたが、その後の解析からアル
ミニウム耐性や、誘導抵抗を介する耐病性，
冠水ストレスなどに関わる代謝機構も発現
調節することが解かってきた（Plant Physiol 
誌 2009）。 本申請では，STOP1 が制御する遺
伝子の役割と，発現制御の仕組みを解明する
とともに，比較ゲノムアプローチによりマル
チストレス耐性作物を作出する分子育種基
盤を構築することを目的とした。 
 
 
３．研究の方法 
 最終的（4 年間）に比較ゲノムによる分子
育種基盤を構築するために，当初 2 年は①発
現制御に異常を持つ変異体の単離と高速マ
ッピング（分子遺伝学，理研・井内）及び②
濃縮シス配列による下流遺伝子群のグルー
ピング（バイオインフォマティクス，岐阜
大・山本）を実施して，制御系に関わる他の
転写制御因子やセンサー遺伝子の特定を目
指した。 また，③STOP1 変異体及び STOP1 過
剰発現シロイヌナズナのフェノーム解析
（C/N 利用効率と光合成，東北大・鈴木；代
謝マップ統合、岐阜大・小山，かずさ DNA 研・
櫻井）と，④異種植物の STOP１相同遺伝子の
単離と発現調節組換え体の作成を進め，
STOP1 制御システムの植物種比較に着手し
た。最終的には，コケを含むモデル植物でＳ
ＴＯＰ１システムの意義を実験的に評価し
た。 
 
４．研究成果 

 本研究の成果は最終年度に報告した5つの
論文に集約されている。その成果を中心に説
明する。 
 
（１） リンゴ酸トランスポーターの複雑制
御（論文４に該当） 
 

 シロイヌナズナのリンゴ酸トランスポー
ター遺伝子は，ＳＴＯＰ１が制御する主要遺
伝子で，様々なストレス耐性の機能を担って
いる。これは，植物ホルモンや微生物由来の
シグナル誘導物質に反応する複雑な制御を
受けるものであることを遺伝子組換え体な
どを用いて明らかにした。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 図１ シロイヌナズナＡｔＡＬＭＴ１遺
伝子プロモーターで駆動するＧＵＳ遺伝子
は，Ａｌだけでなく鞭毛タンパク質にも応答
することが明らかとなった。 
 
 
（２）リンゴ酸トランスポーター遺伝子の発
現は細胞膜表面のＡｌ活動度で説明できる
(論文７に相当) 
 ＳＴＯＰ１制御がどのように制御される
かを，細胞膜表面のアルミニウムイオン活動
度で議論した。その結果，その遺伝子の発現
は極めて低濃度のアルミニウムで誘導され
ることや，細胞膜表面電荷がアルミニウム耐
性を支配する要因であることなどを含めて，
実験的に証明することに成功した。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
図２．ＳＴＯＰ１変異体のアルミニウム溶液
中の生育は，細胞膜表面のアルミニウムイオ
ン濃度で説明できる。 
 
（３）リンゴ酸トランスポーターの過剰発現

 

 



体の解析（論文５に該当） 
 シロイヌナズナのAtALMT1はアルミニウム
耐性ばかりでなく，有用菌の根表面へのリク
ルートにも関係する。シロイヌナズナで作成
した過剰発現体では，両方の特性が改善され
ることが明らかとなった。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
図３．シロイヌナズの AtALMT1 過剰発現体の
アルミニウム耐性 過剰発現体では生育が
向上している。 
 
 
 
（４）ＳＴＯＰ１が発現制御する転写因子Ｓ
ＴＯＰ２は酸耐性遺伝子の発現を制御する。 
 
 シロイヌナズナのゲノム上にはＳＴＯＰ
１遺伝子のホモローグであるＳＴＯＰ２が
存在する。この遺伝子を破壊したり，過剰発
現したりすることによりその機能を調べた
ところ，アルミニウム耐性には影響を及ぼさ
ないが，酸耐性遺伝子の発現を制御すること
が明らかとなった。尚，STOP2 自身の発現は
STOP１に制御されている。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
図４．STOP2 を STOP1 に変異を持つ植物に導
入すると，低ｐH 耐性が回復する様子を示し
ている。 
 
 
 

（５）STOP1 遺伝子とそれを制御する仕組み
は陸上植物は全て保存しているらしい（論文
１、２、６） 
 
 シロイヌナズナSTOP1と相同性を持つ遺伝
子は，様々な植物が保存している。この遺伝
子を単離して，シロイヌナズナ STOP1 変異体
に遺伝子導入した場合，低ｐH 耐性に関して
は全ての植物のタンパク質で相補すること
が確認できた。一方，遺伝子を破壊すると，
コケ(ヒメツリガネゴケ)や，タバコでは耐性
を喪失することが分かった。つまり，この遺
伝子は陸上植物の酸耐性を制御する共通の
遺伝子であることが実験的に証明できた。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
図５ コケを含む植物でSTOP1相同遺伝子が
確認され(上)，その遺伝子を破壊するとアル
ミニウム感受性になった(下)。 
 
 これらの結果から,STOP1 が制御する遺伝
子は多くの植物でアルミニウム，低ｐH 耐性
を制御することが明らかとなった。分子育種
では，STOP1 遺伝子を破壊して制御を受ける
遺伝子を探索することが有効であると，結論
した。 
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