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研究成果の概要（和文）：シロイヌナズナ近縁の塩生植物Eutrema salsugineumは、海水と同程度の塩濃度下でも生育
可能な耐塩性を示すほか、凍結、酸化ストレスなどに耐性を示す。本研究では、E. salsugineumが高温ストレスにも耐
性を示すことを明らかにした。E. salsugineumの完全長cDNAライブラリーを利用し、機能付加による網羅的な遺伝子探
索技術であるFOX hunting (Full-length cDNA overexpressor gene hunting)を用いて、シロイヌナズナに熱耐性を付
与する遺伝子の探索を行った。その結果、高温耐性付与遺伝子としてTsHsfA1dを同定した。

研究成果の概要（英文）：Eutrema salsugineum (also known as Thellungiella salsuginea), a species closely 
related to Arabidopsis thaliana, shows tolerance not only to salt stress, but also to chilling, freezing, 
and high temperatures. To identify genes responsible for stress tolerance, we conducted Full-length cDNA 
Over-eXpressing gene (FOX) hunting among a collection of E. salsugineum cDNAs that were stress-induced 
according to gene ontology analysis or over-expressed in E. salsugineum compared with A. thaliana. In 
this study, we identified E. salsugineum HsfA1d (TsHsfA1d) via the FOX hunting as a gene that can confer 
marked heat tolerance on A. thaliana. Transgenic A. thaliana overexpressing TsHsfA1d showed constitutive 
up-regulation of many genes in the A. thaliana AtHsfA1 regulon under normal growth temperature. We 
propose that the products of TsHsfA1d function as positive regulators of A. thaliana heat-stress response 
and would be useful for the improvement of heat-stress tolerance in other plants.

研究分野： 植物遺伝子工学
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１．研究開始当初の背景 
高温は、作物の生長や収量に大きな影響を

及ぼす重大なストレスである。地球規模では、
ここ 30 年の温度上昇により、主要穀物であ
る小麦やトウモロコシにおいて 3−5%も収量
が減少したと報告されており、作物の高温ス
トレス耐性は近年の大きな課題となってい
る。 

一般的に、至適温度から 10−15oC 上昇す
ると植物の生育阻害が起こる。植物は高温ス
トレスから身を守るために高温ストレス応
答を誘導し、タンパク質の熱変性を防ぐ Heat 
Shock Protein (HSP) などの遺伝子発現を誘導
する。HSP は高温耐性に重要な役割を果たし
ており、HSP を欠損した植物体では高温に弱
くなることや、逆に、HSP を高発現させた植
物体では高温耐性が高まることが知られて
いる。この HSP の遺伝子発現は、転写因子で
ある Heat Shock Factor (Hsf)により制御されて
おり、中でも HsfA1 グループが重要であると
考えられている。しかしながら、各 HsfA1 遺
伝子が制御する遺伝子群やその機能につい
ては不明な点が残されている。 

高塩濃度や凍結ストレスについては、シロ
イ ヌ ナ ズ ナ 近 縁 の Eutrema salsugineum 
(Thellungiella salsuginea としても知られる。以
下、E. salsugineum) が、シロイヌナズナと核
酸レベルで 90％程度の相同性を有するにも
関わらず、これらのストレスに極めて高い耐
性を示すことから、ストレス耐性植物のモデ
ルとして、ゲノムシークエンスをはじめとす
る研究基盤が整えられつつあった。 
 
２．研究の目的 

本研究では、E. salsugineum について、細
胞レベルあるいは個体レベルにおける高温
ストレス耐性について調べる。また、E. 
salsugineum の遺伝子資源を用いて、耐塩性・
高温耐性付与遺伝子の網羅的な探索、および
耐性作物の作出を試みることを目的とした。 
 
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、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（74 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 971 遺伝子
中、約 700 遺伝子について、1 遺伝子 8 ライ
ンの FOX hunting ライン（過剰発現株）の整
備が進んでいた。本課題では、900 遺伝子を

目標にトランスジェニック植物を作出し、得
られたラインから順次、耐性試験を行った。 
 
４．研究成果 
(1)  E. salsugineumがシロイヌナズナと比較
して、植物個体レベルでも、細胞レベルでも
著しい高温耐性を示すことを明らかにした。 
 
(2) ライブラリーに含まれる E. salsugineum
遺伝子の中から、高温ストレス応答への関与
が示唆される遺伝子群を 78 個選抜し、それ
ぞれの遺伝子を高発現するようにシロイヌ
ナズナへ導入後、その高温耐性を評価した。
その結果、シロイヌナズナの HsfA1d と核酸
レベルで相同性の高い遺伝子、TsHsfA1d (E. 
salsugineum/T. salsuginea HsfA1d)を導入した
植物が、野生型植物と比較して顕著な高温耐
性を示すことが明らかとなった。なお、本遺
伝子を導入した植物は、通常生育条件下にお
いては、野生型植物と同様の生育を示したこ
とから、植物の正常な生育を阻害すること無
く、顕著な高温耐性を付与することが明らか
となった。 

 

図 1 野生型植物と TsHsfA1d 植物の高温耐
性 
 

次に TsHsfA1d が制御する遺伝子群を明ら
かにする 15 ために、マイクロアレイ解析を
行った。その結果、45 個の遺伝子群が野生型
植物と比較して、4 倍以上も高発現している
ことが明らかとなった。これら遺伝子群のほ
とんどは高温ストレスによって発現が誘導
される遺伝子群であり、その中には、HSP を
コードする遺伝子群や、同じHsfであるHsfA2、
熱・乾燥・塩ストレス耐性への関与が知られ
ている MBF1c や、GolS1 が含まれていた。ま
た、hsfA1a/b/d の三重変異体において、遺伝
子発現が低下していた遺伝子群と比較した
ところ、82%の遺伝子が、TsHsfA1d 遺伝子に
よって制御されていることが明らかとなっ
た。以上の結果から、TsHsfA1d は非常に多く
の高温ストレス誘導を示す遺伝子群の発現



を誘導することにより、通常の生育に影響を
与えること無く、高温耐性を著しく強化する
ことが明らかとなった。 
 
(3) 塩ストレス関連遺伝子（433 遺伝子）を
対象にした FOX hunting により、耐塩性付与
遺伝子を１つ同定した。本遺伝子はトランス
ポーターをコードする遺伝子であったが、ス
トレス耐性などについて報告例が無く、新規
の耐塩性付与遺伝子であることが示唆され
た。 
 

E. salsugineum は、完全長 cDNA ライブラ
リー、マイクロアレイ、ゲノムシークエンス
情報などの研究ツールが整えられており、か
つ、シロイヌナズナと同様、サイズが小さく、
生活環が短く、遺伝子導入方法も確立されて
いることから、今後も、高温耐性に関わる有
用遺伝子の単離が期待される。特に研究グル
ープが有する完全長 cDNA ライブラリーは、
ストレス耐性を付与するための貴重な遺伝
子資源と言える。また、TsHsfA1d 導入植物は
植物の正常な成長に影響すること無く、顕著
な高温耐性を付与したことから、高温耐性作
物の開発が期待される。 
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