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植物は劣悪環境状態になると、多数の耐性遺伝子群を働かせることによ

り劣悪環境に適応しています。モデル植物のシロイヌナズナを用いて、こ

れらの環境耐性遺伝子群の働きを調節している転写因子の遺伝子群を突

き止めました。これらの転写因子の遺伝子をシロイヌナズナ中で過剰発現

すると、得られた遺伝子組換え体はこれまでにない高いレベルの乾燥や凍

結、さらに塩害や高温等の環境ストレス耐性を示しました。さらに、この

技術はイネやダイズなど多くの作物に応用できることが示され、世界的環

境劣化に対応できる作物開発への応用が期待されます。

１．地球レベルの環境劣化と環境ストレス耐性作物の開発

近年の温暖化等による地球規模の環境劣化や開発途上地域での爆発的

な人口増加などにより、近い将来、食料の安定的な供給は人類にとって最

も重要な課題になると考えられています。このため、乾燥地帯や塩類集積

地等の劣悪環境でも多くの収穫が望める作物の開発は、食料の安定供給に

大きく貢献すると考えられます。遺伝子組換え技術を用いた農薬耐性や病

害虫耐性作物は、今日までにダイズやトウモロコシを始めとする種々な作物

で開発・実用化され、その作付面積は年々拡大しています。しかし、干ばつ

等の劣悪な環境に耐える作物の開発では、植物の持つ環境ストレスに対す

る耐性機構が複雑なことから開発が遅れているのが現状でした。しかし、

最近、種々の植物の遺伝子がゲノムレベルで明らかになり、植物の持つ環

境ストレス耐性機構が分子レベルで解明されるにつれて、種々の環境スト

レス耐性作物の開発研究に画期的な進展がみられるようになりました。

２．植物の環境ストレス耐性遺伝子群のはたらき

世界の農作物の被害状況を見ると気象被害が大きな割合を占め、その中

でも干ばつによる被害が最も大きくなっています。ダイズやトウモロコシ

やコムギ等ではその世界生産の３０％近くが、毎年干ばつによって何らか

の被害を受けていることが報告されています。また、灌漑農業では地中の

塩分が表土に移動することから塩害が問題になっており、塩ストレス耐性

の改良も重要となっています。さらに、今後は地球温暖化による高温に対

する耐性の付与も重要になってくると考えられます。我々の研究グループ



- 2 -

では、モデル植物のシロイヌナズナやイネを用いて、植物の乾燥ストレス

耐性機構で働く遺伝子群について研究を行い、マイクロアレイ等の最新の

技術によって、植物ゲノム中には３００種以上の耐性遺伝子群が存在し、

その遺伝子群の機能は非常に多様であることを明らかにしました。その遺

伝子産物には水の細胞内輸送を行う水チャネルタンパク質や変性タンパ

ク質を再生するシャペロン、細胞中の高分子物質を保護する LEA タンパク

質、適合溶質である糖やプロリンやベタインの合成酵素等多数が挙げられ

ます(図１)。ドイツや

米国には、乾燥に対し

て 特 別 な 耐 性 を 示 す

復 活 植 物 や ア イ ス プ

ラントを用いて、乾燥

時 に 働 く 遺 伝 子 の 研

究 を 行 っ て い る グ ル

ープがあります。これ

ら の 植 物 を 用 い た 場

合も、シロイヌナズナ

や イ ネ と 同 様 の 乾 燥

耐 性 遺 伝 子 群 が 単 離

されており、普遍的に高等植物が陸上化するために獲得してきた遺伝子群

であると考えられます。

これらの耐性遺伝子を植物に導入して耐性植物を作出する研究が、我々

の研究グループの他、米国やスペイン、英国やドイツ等で行われました。

適合溶質のベタインやプロリン等の生合成の鍵となる酵素の遺伝子をタ

バコやシロイヌナズナやイネ等に導入して、乾燥や塩ストレスに対する耐

性植物が得られました。適合溶質であるトレハロースやオリゴ糖の合成酵

素の遺伝子を用いた研究でも乾燥や低温ストレスに対する耐性の向上が

観察されました。この他、LEA タンパク質の遺伝子をコムギやイネに導入

して乾燥耐性が向上した例やシャペロンの機能を持つ HSP 遺伝子をタバ

コやシロイヌナズナに導入して乾燥や高温に強くなることも示されまし

た。しかし、これらの遺伝子組換え植物の耐性度の向上はわずかなものであ

り、実際に劣悪環境地帯で栽培可能な耐性度の高い植物を作出するためには、

耐性機構に関与する多くの遺伝子の発現を複合的に変化させることが有効で

あると考えられました。

３．環境ストレス耐性遺伝子群の働きを制御する転写因子

植物の乾燥耐性の獲得には多くの耐性遺伝子群が関与しており、一つの遺
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伝子を導入しただけでは十分な耐性を付与できないことが明らかになり、耐

性機構に関与する多くの遺伝子の発現を複合的に変化させることが有効

であると考えられました。転写因子は DNA である遺伝子に直接結合して、

その働きを活性化する制御タンパク質であり、ストレス耐性を獲得するた

めに働く複数の遺伝子の働きを同時に改変することができます。環境スト

レス応答では３００以上のストレス耐性遺伝子の働きを、数種の転写因子

が制御していると考えられ、これらの転写因子の遺伝子は耐性植物の開発

に特に有効であると期待されます(1)。

我々の研究グループは、乾燥や塩や高温や低温等の多様な環境ストレス

応答で働く転写因子である DREB を単離しました(2)。DREB には DREB1 と

DREB2 とがあり、最初 DREB1 に関して多くの研究が行われました。DREB1

は植物の低温ストレス耐性機構で働く転写因子であり、植物の低温耐性遺

伝子群の働きを活性化します。DREB1 によって活性化される耐性遺伝子は

乾燥や塩ストレス耐性の向上にも働くので、DREB1 遺伝子を強く働くよう

に改変すれば、制御している複数の耐性遺伝子の働きを同時に強化するこ

とが可能になり高い耐性を植物に付与できると考えられます。そこで、

DREB1 遺伝子をストレス誘導性のプロモーターと組み合わせてシロイヌ

ナズナに導入すると、得られた遺伝子組換え植物はこれまでにない高いレ

ベルの乾燥・塩・低温耐性を示しました(3)。マイクロアレイやメタボロ

ーム解析法を用いて，得られた組換えシロイヌナズナを解析すると、この

植物中では、ストレス時に５０種以上の耐性遺伝子群が強く働いているこ

とや適合溶質として耐性の獲得に働くことが示されている糖やアミノ酸

が高いレベルで蓄積されていることが明らかになりました(4)。植物は進

化の過程において陸上化したときに環境ストレスに対する耐性機構を獲得し

たと考えられ、

どの陸上植物

も類似した耐

性機構を持っ

ていると考え

られます。そ

こで、タバコ

やイネ中でシ

ロイヌナズナ

の DREB 遺伝

子を過剰発現

させてみまし

た。得られた
図２ 転写因子 DREB1 の過剰発現による植物のストレス

耐性獲得のモデルと DREB 組換えイネの乾燥耐性
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組換え植物はシロイヌナズナと同様に、乾燥・塩・低温ストレスに対して高

い耐性を獲得していました（図２）。このように、DREB1 遺伝子は、多くの種

類の植物が共通に保持する環境ストレスに応答する耐性獲得系であることが

明らかになりました。

一方、DREB2 はシロイヌナズナの乾燥、塩、高温ストレス耐性機構で働

く転写因子であり、植物の多くのストレス耐性遺伝子の働きを活性化しま

す。しかし、この遺伝子を植物中で高発現しても植物には何の変化も起こ

りませんでした。このため、この遺伝子の耐性作物開発への利用は DREB1

の様には進みませんでした。しかし最近、DREB2 タンパク質には非活性化

領域があり、ストレスがないときはこの領域が DREB2 の働きを抑えている

ことが明らかになりました(5)。この非活性化領域はタンパク質の安定化

に関与していることが示されたので，この領域を取り除いて DREB2 をシロ

イヌナズナに導入すると乾燥、塩、高温ストレスに対する高い耐性が観察

されました(6,7)。この組換え植物中では多くのストレス耐性遺伝子の働

きが強められていました。DREB2A は地球温暖化による干ばつや高温スト

レス環境に対応した作物の開発に重要な遺伝子と考えられます。

環境ストレス応答ではこの他、数種の転写因子遺伝子が働いており、

我々の研究グループはこれらの遺伝子に関しても統合的に研究を行って

います(1)。この中でシロイヌナズナの AREB はストレス下で合成される植

物ホルモンのアブシジン酸(ABA)によって制御されている転写因子であり、

シロイヌナズナ中で強く発現すると乾燥や塩耐性を高めることを明らか

にしました(8-10)。また最近、ABA の受容から AREB の活性化に至るシグ

ナル伝達機構の研究を行い、その機構を分子レベルで明らかにしました

(11)。

４．環境耐性作物の開発のための国際共同研究の推進

DREB 遺伝子についての成果を報告すると、DREB 遺伝子を環境耐性作物

の開発に利用したいという共同研究の申し込みが世界中から殺到しまし

た。現在、これらの中から国際農業研究協議グループ（CGIAR）などの研

究機関と１０件以上の共同研究を行っています（図３）。これらの共同研

究では、イネやコムギ、トウモロコシ、マメ、イモ、牧草等への DREB 遺

伝子の導入やストレス誘導性プロモーターの利用を試みています。

特に、世界の食糧を支えるイネやコムギなどでは、国際イネ研究所（IRRI、

イネ：インディカ）や国際トウモロコシコムギ改良センター（CIMMYT、コ

ムギ）や国際熱帯農業研究センター（CIAT、南米産イネ）と共同で、それ

ぞれ作物を取り決めて応用研究を行っています。これらの機関ではこれま

で従来の交配技術等を用いて高収量品種の開発を行い、単位面積あたりの
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収 穫 高 を 上 げ る こ と

で 開 発 途 上 地 域 の 食

糧 増 産 に 寄 与 し て き

ました。DREB を用い

た 遺 伝 子 組 換 え 技 術

は、新たな農業技術革

新 へ の 発 展 性 を 秘 め

て い る と 期 待 さ れ て

います。また、マメ科

作 物 は 開 発 途 上 地 域

の タ ン パ ク 質 源 と し

て 重 要 な 作 物 で あ る

ため、国際半乾燥熱帯作物研究所（ICRISAT、ピーナッツ、ピジョンピー）

やブラジル農牧研究公社（EMBRAPA、ダイズ）などとの共同で環境ストレ

ス耐性なマメ科作物の開発を推進しています。これらの共同研究を通じて

差し迫った開発途上国の食糧問題解決への貢献が期待されています。

５．おわりに

我々は現在、他の研究グループと共同でシロイヌナズナの DREB 等の転

写因子遺伝子を作物に応用しようと研究を推進する一方で、それぞれの作

物の相同性遺伝子の探索やその作物に応じたプロモーターの選択なども行っ

ています。これらの転写因子の遺伝子が様々な植物における強力なストレス

耐性獲得機構の中心的役割を担うものとして期待しています。一方、シロイ

ヌナズナやイネを用いてさらに多くの植物が持つ環境ストレス耐性の制

御機構を明らかにしようと基礎研究を続けています。近年、様々な植物の

全ゲノム配列が着々と決定されつつあり、これらの情報をもとに植物の持

つ環境ストレス耐性機構をゲノム全体で解析することが可能になり、研究

の急速な進展が見込まれています。こうした研究が人類の食糧問題を解決

し、地球環境の修復のために役立つことを願っています。
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