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研究成果の概要（和文）：Thellungiella salsuginea は、シロイヌナズナと近縁種にも関わらず、
海水程度の塩濃度下でも生育可能な他、凍結や高温にも高い耐性を示すことから、植物のスト
レス耐性を研究する上で非常に優れた遺伝子資源である。本研究では、Thellungiella 由来の完
全長 cDNAsを用い、機能獲得型スクリーニングとして開発された FOX huntingにより、耐塩性
あるいは高温耐性を付与する遺伝子の同定を試みた。塩・高温ストレス関連遺伝子群、転写因
子、トランスポーターの計 450 遺伝子について耐性評価を行った結果、3 個の耐性付与遺伝子
の単離に成功した。 
 
研究成果の概要（英文）：Thellungiella salsuginea (previously Thellungiella halophila) is used as a 
model system for understanding abiotic stress tolerance. It shows tolerance not only to extreme salinity 
stress, but also to chilling, freezing, and ozone stresses. In this study, we identified salt or heat tolerance 
genes from T. salsuginea full-length cDNAs via FOX hunting, a novel gain-of-function gene hunting 
system. 
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１．研究開始当初の背景 
 
近年、オーストラリアをはじめ世界中で局所
的な旱魃の被害が相次いでいる。これに食糧
のエネルギー資源としての利用が重なり、作
物の価格高騰など、環境問題が私たちの実生
活にも影を落としてきた。今後安定した食糧
供給を望む上でも、植物の環境ストレス耐性
の解明、耐性植物の作出が植物科学の重要な
課題になると予想される。なかでも旱魃や灌
漑に伴う農耕地の塩類集積は深刻で、その被
害は 100カ国以上に及ぶ。 (Rengasamy, 2006 J. 

Exp. Bot.)。 
これまでに多くの植物生理に関する分子レ
ベルでの知見が、モデル植物の Arabidopsis 
thaliana（シロイヌナズナ）を中心に明らかと
なってきた。塩ストレス応答に関しては、耐
塩性に必須の遺伝子群の他、耐塩性を付与す
ることの出来る遺伝子も明らかとなり、近年、
申請者らの研究を含みいくつかの耐塩性植
物が作出されている(Taji et al., 2002 Plant J., 
Taji et al., 2006 Subcellular Biochemistry 
review)。しかしながら、これらの成功例は、
特に耐性を示さない Arabidopsis の耐塩性メ
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カニズムに関与する遺伝子を導入すること
によるものがほとんどであり、「（弱い）野生
型と比較して」というレベルにとどまってい
るのが現状である。 
一方、自然界には塩に対して極めて高い耐性
を示す植物が存在する。特に海水程度の高塩
濃度でも生育可能な植物を塩生植物といい、
マングローブなどが知られている。このよう
な実際に高い耐性を示す植物の耐性メカニ
ズムが、モデル植物より明らかとなってきた
耐性メカニズムを用いて得られているのか、
あるいは独自のメカニズムによって得られ
ているのか非常に興味深い。 
これまでにも塩生植物を用いた研究はなさ
れているものの、その形態や生活環から、分
子レベル、ゲノムレベル、あるいは遺伝学を
利用した研究は非常に困難であった。ところ
が最近、Arabidopsis に近縁の塩生植物、
Thellungiella salsugineaが発見された。 
Thellungiellaは Arabidopsisと同様に、植物体
が小さい、生活環が 3ヶ月と短い、種子多産
と遺伝学に向く形質を示すほか、Arabidopsis
と核酸レベルで 90％以上の相同性を示し、
Arabidopsis と同じく、非常に簡便な floral 
dipping 法によって遺伝子導入を行うことが
できる。 
Thellungiella は、多くの塩生植物で見られる
塩腺のような形態的な特性が無いにもかか
わらず、海水程度の塩濃度下でも生育可能な
程の著しい耐塩性を示すほか、極めて高い凍
結耐性、オゾンストレス耐性、さらに私たち
の研究によって高温ストレスにも耐性を示
すことが明らかとなってきた  (Taji et al., 
2004 Plant Physiol; Inan et al., 2004 Plant 
Physiol; Li et al., 2006 Plant Cell Environ; 挿入
図参照)。これらの事実は Thellungiellaが植物
の非生物ストレス耐性を研究する上で、非常
に優れた遺伝子資源であることを示してい
る。 
これまでに申請者らは、Thellungiella の様々
な組織、あるいは塩・低温・凍結ストレス、
および植物のストレス応答において重要な
役割を担っている植物ホルモン、ABAを処理
した植物を用いて、完全長 cDNAライブラリ
ーを作製した。20,000クローンについて両端
読みシークエンスを行い、そのアノテーショ
ン情報を日本 DNAデータバンク（DDBJ）に
登録し（申請者が first author）、2008年 10月
より情報公開した（Taji et al., 2008 BMC Plant 
Biology）。 
 
２．研究の目的 
 
Thellungiella 完全長 cDNAライブラリーを利
用 し て 、 Full-length cDNA Overexpressor 
mutant hunting (FOX hunting)を行う。FOX 
hunting はライブラリーが完全長 cDNA であ

ることを利用して、cDNA カセット部分を恒
常的に強い遺伝子発現を誘導するプロモー
ターの下流に繋ぎ換え、目的の表現型（本研
究では塩および高温ストレス耐性）を指標に、
機能獲得型変異株を得る方法である
（Ichikawa et al., 2006 Plant J. 図参照）。本研
究では FOX huntingを、Arabidopsisおよび、
モデル作物であるMicro-Tom（極矮性トマト）
を対象に行い、耐塩性および高温耐性を付与
することの出来る遺伝子を単離すると同時
に、耐性作物の作出を試みる。 
 
３．研究の方法 
 
20,000クローンを用いた両端読みシークエン
スの結果、この 20,000クローンに関しては、
9,569の独立したクローンを含むことが明ら
かとなった。そこで、FOX huntingの高速化・
効率化を図るため、これまでに報告されてい
る Thellungiellaのストレス応答に関する論文
（主にマイクロアレイより得られたデータ）
を中心に、以下の遺伝子群を抽出した。 
(1) 塩ストレス関連遺伝子（433遺伝子） 
(2) 高温ストレス関連遺伝子（264遺伝子） 
(3) 転写因子（374遺伝子） 
(4) トランスポーター（90遺伝子） 
先行研究において、上記の合計 1,161遺伝子
のうち、450遺伝子について、1遺伝子 8ラ
インの FOX huntingラインの整備が終了して
いた。そこで本研究では、全遺伝子のライン
整備を進める一方、得られたラインから順次、
耐性試験を行った。 
 
４．研究成果 
 
平成 22 年度内に、耐塩性付与遺伝子と高温
耐性付与遺伝子を１個ずつ、FOX hunting に
より同定することに成功した。1 個の高温耐
性付与遺伝子については、転写因子をコード
しており、マイクロアレイ解析の結果、高温
誘導生遺伝子群が顕著に発現誘導されてい
ることが明らかとなった。乾燥耐性に関わる
ことが知られている遺伝子が顕著に高発現
していたことから、乾燥耐性に供したところ、
顕著な乾燥耐性も示すことが明らかとなっ
た。論文に必要なデータが出そろったため、
現在投稿準備中である。耐塩性付与遺伝子に
ついても、転写因子であったことから、本遺
伝子が遺伝子発現制御している下流遺伝子
群を明らかにするために、マイクロアレイ解
析を行った。しかしながら、非ストレス条件
の野生型植物とトランスジェニック植物を
比較したところ、大きな違いは認められなか
ったことから、ストレス処理により活性化さ
れる転写因子であることが示唆された。実際
にいくつかの遺伝子についてストレス条件
下における野生型とトランスジェニック植



 

 

物の発現解析を行ったところ、違いが認めら
れた。さらに平成 23 年度に行ったスクリー
ニングにより、耐塩性および高温耐性の両方
を付与する遺伝子を 1個見いだすことに成功
した。 
本課題で得られた高温・乾燥耐性付与遺伝子
は、極めて高い耐性を付与することが明らか
となった。これは不慣れな実験者が試験に供
しても差が認められるほどで、非常に応用が
期待される。現在、論文作成とともに特許申
請を進めている。また当該遺伝子については
モデル作物であるMicro-Tomに遺伝子導入し
ており、高温・乾燥耐性作物の作出が期待さ
れる。 
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