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1.研究実施の概要 

 本研究は、ドミナントリプレッサーを用いた新規サイレンシング技術（CRES-T法）を利

用して、個々の転写因子が制御する形質と標的遺伝子の解析をおこない、転写因子間の相

互ネットワークを明らかにすることにある。研究対象は双子葉、単子葉植物のモデル実験

植物であるシロイヌナズナとイネを用い、植物特異的な転写因子を対象として解析をおこ

なう。 

 本研究課題は、以下の３課題からなる。 

１）シロイヌナズナ転写因子研究 

シロイヌナズナ転写因子群から主に植物特異的な転写因子の主要なファミリーをCRES-T

法を用いて網羅的に解析する。同時に、本研究で用いるリプレッサードメインを介した、

転写抑制機構の解明も同時におこなう。 

２）イネ転写因子研究 

イネ転写因子の機能解析をCRES-T法を用いておこなう。特にイネの特性向上に有益であ

ると考えられる有用形質遺伝子を制御する転写因子に注目し解析をおこなう。また、シ

ロイヌナズナと比較解析することにより、単子葉と双子葉間における転写因子機能の違

いについても調査する。 

３）遺伝子発現研究 

マイクロアレイを用いた転写因子が制御する標的遺伝子の解析を行なう。また、ゲノム

情報やインフォーマティクスをもちいてシロイヌナズナおよびイネの転写因子アレイを

作成し、ゲノムベースでの網羅的な転写因子の発現プロファイリングをおこなう。 

 

2.研究実施内容 

 モデル植物であるシロイヌナズナ、イネにおいて全ゲノムの配列が決定され、現在ポス

トシークエンスにおける植物科学の課題は、個々の遺伝子の機能解析にある。特に植物で

は、転写因子が、植物の機能調節に他の因子以上に重要な役割を果たしていることから、

転写因子の機能解析が、最優先の課題となってきている。これまでに、転写因子の網羅的

な解析のため、遺伝子破壊型、アンチセンス株、過剰発現型形質転換体が作製されている。



しかしながら、転写因子の機能解析については、期待ほど進展していないのが現状である。

これは、植物ゲノムの特徴である重複遺伝子の存在によるものことが大きく、そのため、

ある転写因子に対する遺伝子破壊株やアンチセンス形質転換体を単離しても、その転写因

子の機能欠損を反映した表現型が現れない場合が多く、これらのことが転写因子の機能解

析を困難なものにしてきた。このようなことから、従来の方法とは異なる新たな解析法の

開発が待たれていた。そのため、キメラリプレッサーによる遺伝子のサイレンシング

（CRES-T法）の開発を行った。これまでの研究で、植物特異的な転写因子群であるERFフ

ァミリーの一群と、SUPERMANを含むTF-IIIAタイプのジンクフィンガー転写因子の一群が、

転写抑制因子（リプレッサー）であることを見出し、さらに、EARモチーフと名付けた配

列を含む非常に短いペプチドが強力なリプレッション効果を有するリプレッションドメイ

ンであることを見出した。そこで、このペプチドを任意の転写因子に融合させたキメラリ

プレッサーを作製し、これを植物体内で発現させたところ、内在性の転写因子だけでなく

機能重複する転写因子の転写活性能に優先して標的遺伝子の発現を抑制し、結果としてそ

のキメラリプレッサーを発現する植物体は、目的とする転写因子の欠損株(Loss-of-

function allele)と同様の表現型をドミナントで示すことを見出した。この発見によって、

遺伝子破壊やアンチセンスなど、従来の遺伝子サイレンシングシステム方法では困難であ

った重複遺伝子の機能解析が可能になった。この新規に開発したジーンサイレンシング技

術をCRES-T (chimeric repressor silencing technology)法と命名した。そのシステムの

基本概念を下図に示す。 

 

 

 このシステムは、本来植物ゲノムに存在する遺伝子を用い植物に内在する機能を利用し

た遺伝子サイレンシング法である。従来の解析方法である遺伝子破壊、アンチセンス法、

RNAi等の従来のサイレンシングシステムに比べ、多くの利点がある。このシステムを応用

し、シロイヌナズナ、イネにおいて転写因子の機能解析をおこなっている。 

 



 シロイヌナズナ転写因子研究グループ 

  シロイヌナズナゲノムには、１５００個以上の転写因子をコードする遺伝子が存在する。

これまでに植物特異的な転写因子ファミリーであるERF/AP2/DREBとNACファミリーの属す

る転写因子をリプレッサーに機能変換し、形質転換した植物体を作成した。得られた植物

体の表現型を詳細に解析し、NACドメインを有する転写因子は、胚発生ばかりではなく、

葉脈の形成、葯の開裂を制御する因子であることを明らかにした。ERF/AP2/DREBは、スト

レスシグナルの制御に重要な役割を果たしていることが明らかになった。また、MADS-box

関連遺伝子をリプレッサーに変換し、発現させ、人為的に雄性不稔、完全不稔を誘導した

植物体の作成に成功した。これらの植物は、産業的な応用が期待できる。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 イネ転写因子研究グループ 

 イネのERF/AP2/DREB, NAC, WRKY等の転写因子遺伝子群の発現をマイクロアレイやリア

ルタイムPCR法により解析し、イネの特性向上に有益であると考えられる乾燥、塩害、低

温、病傷害などのストレス耐性の獲得、伸長成長や種子形成などの器官形成に関与すると

推定される転写因子遺伝子を選抜した。これらの遺伝子の完全長cDNAを用いてCRES-Tシス

テムによるドミナントネガティブ型植物と過剰発現型植物を作成し、得られた形質転換体

の解析を行った。また、シロイヌナズナへの遺伝子導入も行い、比較解析することにより、

単子葉と双子葉植物での機能の違いについても解析を行っている。一方、イネ中での解析

においてこれまでアクチンプロモーターを用いてきたが、十分な発現量を確保するためユ

ビキチンプロモターを用いたコンストラクトも作成し、イネへの導入に用いている。これ

までにリプレッションドメイン(RD)を用いたOsNAC2のドミナントネガティブ型シロイヌナ

ズナがカップ状の子葉を形成することを示し、イネのOsNAC2がシロイヌナズナのCUCと同

様の機能を持つことを明らかにした。また、花のABCモデルにおけるクラスB遺伝子として

機能しているSPW1にRDを付加させたキメラ遺伝子を導入したイネの花では、葯が発達すべ

き部位に雌蕊のような器官が形成され、雄性不稔となることを示した。さらに、選抜した

遺伝子群に関してドミナントネガティブ型植物と過剰発現型植物の作成を継続すると共に、

得られた形質転換体の形質の解析やマイクロアレイやメタボローム解析を行いイネの転写

因子群の機能を明らかにする。 
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図1．OsNAC2-RD導入シロイヌナズナで観察されたカップ型子葉 

A: 野生型（Control）とOsNAC2RD導入シロイヌナズナT1世代。B-D: OsNAC2RD導入シロイ

ヌナズナで見られた子葉の融合。E:野生型シロイヌナズナの子葉の付け根に見られる茎頂

分裂組織。F-G: OsNAC2RD導入シロイヌナズナでは茎頂分裂組織が見られない。 

図 2．A: SPW1 の C 末端にリプレッションドメインを付加したキメラ

遺伝子形質転換イネの表現型。B: 形質転換イネにおける SPW1 遺伝

子と導入遺伝子の RT-PCR による発現解析。
変異の生じた花の出現頻度は、line#1, #4, #5, #6, #7 では 100%、

line#16,#17 では約 50%であった。

VLine #1 Line #4 Line #6 

 

 

遺伝子発現研究グループ 

  植物特異的ERF/AP2/DREB, NAC, WRKY転写因子、ストレス誘導性転写因子の機能、およ

び転写因子の標的遺伝子を含めた機能ネットワークを解析するために、下記の研究を分担

した。 

ａ．シロイヌナズナ転写因子オリゴアレイの作製：ゲノム情報やインフォマティクスを用

いてシロイヌナズナ転写因子遺伝子をリストアップした。各遺伝子特異的な３‘非コード

領域を用いてオリゴヌクレオチドを設計し、アレイを作製した。このアレイを用いて発現



解析を開始した。 

ｂ．ストレス誘導性転写因子の強発現型、および、ドミナントネガティブ型トランスジェ

ニックシロイヌナズナの作製：シロイヌナズナ完全長cDNAマイクロアレイを用いて乾燥・

低温・塩・植物ホルモンアブシジン酸誘導性転写因子のトランスジェニックシロイヌナズ

ナを系統的に作製した。また、産総研高木グループのトランスジェニックシロイヌナズナ

作製を一部分担し、102系統の形質転換を行った。 

ｃ．ｂで作製されたトランスジェニックシロイヌナズナのマイクロアレイによる発現解析

：乾燥誘導性NAC遺伝子(RD26)の強発現型、および、ドミナントネガティブ型トランスジ

ェニックシロイヌナズナについて表現型解析を行った。その結果、野生型植物と比較して

強発現型では、葉柄の長さが短くなり、葉身の大きさが大きくなるのに対し、ドミナント

ネガティブ型では逆の表現型が認められ、リプレッションドメインの効果が示唆された。 

 

vector

Vector

1 3 6 16 17 18 19 ve 1 2 4 152 5 7
SRDX OX

35S ? NosT

RD26OX-1

RD26OX-15

35S:RD26
35S ? RD26 NosT

Gain-of-Function

RD26ReD-1

RD26ReD-2

RD26ReD-18

35S:RD26SRDX
35S ? RD26 NosT

Loss-of-Function

Morphological Changes in RD26 Transgenic Plants

 

 

3.研究実施体制 

シロイヌナズナ転写因子研究グループ 

①研究分担グループ長：高木 優（産業技術総合研究所、研究チーム長） 

②研究項目：シロイヌナズナ転写因子機能解析、および転写抑制機構の研究 

 

イネ転写因子研究グループ 

①研究分担グループ長：篠崎和子（国際農林水産業研究センター、特定研究主査） 

②研究項目：イネ転写因子の機能解析 



 

遺伝子発現研究グループ 

①研究分担グループ長：篠崎一雄（理化学研究所、主任研究員） 

②研究項目：マイクロアレイを用いた転写因子および標的遺伝子の解析 
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