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「二酸化炭素資源化を目指した植物の物質生産力強化と 

生産物活用のための基盤技術の創出」 

 平成 25 年度採択研究代表者 
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エピゲノム制御ネットワークの理解に基づく 

環境ストレス適応力強化および有用バイオマス産生 

 

 

 

§１．研究実施体制  

 

（１）関グループ 

① 研究代表者：関 原明 （（独）環境資源科学研究センター、チームリーダー） 

② 研究項目 

・環境ストレス耐性に関与するシロイヌナズナのエピゲノム制御因子の同定および機能解析 

・エピゲノム操作や酢酸などの化合物の活用などによるストレス耐性植物作出法の開発 

 

 

（2）土生グループ 

① 主たる共同研究者：土生 芳樹 （（独）農業生物資源研究所農業生物先端ゲノム研究セン

ター、 主任研究員） 

② 研究項目 

・ストレス耐性関連エピゲノム因子のイネホモログの機能解析 

・シロイヌナズナで見出されたストレス耐性植物作出法のイネでの検証 

 

（3）松永グループ 

① 主たる共同研究者：松永 幸大 （東京理科大学理工学部、教授） 

② 研究項目 

・エピゲノム制御のイメージング定量解析 

・環境ストレス耐性植物の定量評価解析 
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§２．研究実施の概要  

 

環境ストレス適応におけるエピジェネティックな制御機構の解明を通して環境ストレス適応力や物

質生産力に関与する新規な制御ネットワークを発見する事、さらにそのネットワークを活用すること

により環境変化に強く有用バイオマスを産生する植物の創出法を開発する事を目的として以下の

項目を実施した。 

 

(1) 環境ストレス耐性に関与するシロイヌナズナのエピゲノム制御因子の同定および機能解析 

・塩ストレス耐性付与に有効なヒストン脱アセチル化阻害剤を新たに 5個同定した。 

・ストレス耐性に関与する新規なエピゲノム制御因子の同定を目指して、シロイヌナズナのエピ

ゲノム制御因子（ヒストン脱メチル化酵素など）のホモ破壊株（合計 152遺伝子分）を作出し、ホ

モ破壊株を用いた塩ストレス耐性試験を進めた。 

 

(2) エピゲノム操作や酢酸などの化合物などの活用による環境ストレス耐性植物作出法の開発 

・酢酸による乾燥ストレス耐性付与がシロイヌナズナ、イネ以外にコムギ、ナタネにおいても有

効であることを実証した。興味深いことに乾燥ストレス耐性付与に有効な酢酸濃度は異なる植

物種間で保存されており、酢酸による乾燥ストレス耐性付与に共通した分子機構の存在が強く

示唆された。 

・シロイヌナズナのヒストン脱アセチル化酵素 HDA6の直接の標的遺伝子である Pyruvate 

Decarboxylase 1(PDC1)および Acetaldehyde Dehydrogenase 2B7 (ALDH2B7)遺伝子

を乾燥ストレス誘導性遺伝子プロモーターの下流につないだトランスジェニックシロイヌナズナ

植物を作出した。 

 

(3) イネにおけるストレス耐性関連エピゲノム制御因子の機能解析およびストレス耐性植物作出法

の検証 

・酢酸による乾燥ストレス耐性付与がジャポニカイネのみならず、インディカイネおよびアフリカ

陸稲においても有効であることを実証した。また、トウモロコシにおいても酢酸処理により乾燥

耐性を誘導できることを示した。 

・酢酸に加えて酢酸カリウムでも乾燥耐性が誘導されることを示した。 

・野生型イネを酢酸処理することで（１）蒸散量・根圧（導管液流量）の低下が見られること、（２）

乾燥応答として知られている導管液 pH の上昇が見られることなどを見出し、酢酸処理が部分

的な乾燥応答反応を誘導している可能性を示した。 

・乾燥処理により発現上昇するイネ酢酸生合成系遺伝子を同定した。 

・イネHDA6遺伝子ホモログのホモ変異体を確立した。 

 

(4) エピゲノム操作等によるストレス耐性植物のイメージング解析およびバイオマス定量評価解析 

･シロイヌナズナ hda6 の native promoter に蛍光タンパク質を連結させたベクターを作成し

形質転換して、HDA6の時空間特異的発現パターンを明らかにした。 
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･ヒストン修飾の変動と細胞内 pHの関係を知るために、細胞内 pHをイメージングするラインと

ヒストン修飾の変動をイメージングするラインを確立した。 

･シロイヌナズナのモニタリング解析の準備が完了し、イネの乾燥ストレス耐性の定量評価方法

を開発した。 
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