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ƒJƒTƒmƒŠV-ATPase ƒTƒvƒ†ƒjƒbƒgƒAƒCƒ\ƒtƒH•[ƒ€‹y ‚Ñ
V-PPase ‚ Ì • y • ê ‚ Å ‚ Ì ‹ @ ” \ ” ­ Œ »
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ƒJƒTƒmƒŠ‚Í•A—Î‘”—Þ‚É‘®‚µ•A‹•‘å‚È’P•×–E‚©‚ç•¬‚éŠC
•±‚Ì•¶•¨‘Ì ‚Å‚  ‚é•B‰ä•X‚Í•A‚±‚ÌƒJƒTƒmƒŠ‚Ì‰t–E–Œ‚É
‚à•A•‚“™•A•¨‚Æ“¯—l‚É“ñ‚Â‚Ìƒvƒ•ƒgƒ“ƒ|ƒ“ƒv•A V-ATPase
‹y‚Ñ V-PPase ‚ª‘¶•Ý‚·‚é‚±‚Æ‚ð•¶‰»Šw“I•À‚Ñ‚Éˆâ“`ŽqƒŒ
ƒxƒ‹‚Å–¾‚ç‚©‚É‚µ‚Ä‚«‚½ •B•ð”N‚Ì–{Šw‰ï‚Å‚Í•A•P•í“I‚È
ƒvƒ•ƒ‚•[ƒ^•[‚ðŽ•‚Â•y•ê”­Œ»ƒxƒNƒ^•[ (pKToATO ) ‚ð—p
‚¢‚½Œn‚Å•A V-ATPase •Cproteo1ipid subunit ‚Ì 6 Ží—Þ‚ÌƒAƒC
ƒ\ƒtƒH•[ƒ€ (VCI-6) ‚Ì‚¤‚¿ 4 Ží—Þ(VC2 •C4•C 5•C 6) ‚ª•A•y
•ê VMA3 Œ‡‘¹Š”‚Å‹@”\”­Œ»‚·‚é‚±‚Æ‚ð•ñ••‚µ‚½•B•¡‰ñ•A
V - ATPase •C proteo1ipid subunit ƒAƒCƒ\ƒtƒH•[ƒ€‚Ì‹@”\”­Œ»
‚É‚Â‚¢‚Ä•A—U“±Œ^‚Ìƒvƒ•ƒ‚•[ƒ^•[‚ðŽ•‚Â•y•ê”­Œ»ƒxƒN
ƒ̂ •[ (p Žl S2) ‚ð—p‚¢‚½Œn‚ð‘g‚Ý—§‚ÄŒŸ“¢‚µ‚½Œ‹‰Ê•A
VC1 •C3 ‚ðŠÜ‚ß‚½ 6 Ží—Þ‚·‚×‚Ä‹@”\”­Œ»‚Å‚«‚é‚±‚Æ‚ðŒ©‚¢
•o‚µ‚½•B‰t–E–Œ‰æ•ª‚ð’²•»‚µ•AƒCƒ€ƒmƒvƒ•ƒbƒg‚É‚æ‚é
V-ATPase •¡•‡‘Ì‚Ì•W•‡‚ð’²‚×‚½Œ‹‰Ê•A•ªŽq•W•‡‚É•·‚ª
‚Ý‚ç‚ê‚é‚±‚Æ‚ª–¾‚ç‚©‚Æ‚È‚Á‚½•B‚±‚Ì‚æ‚¤‚È•·‚ð‚à‚½‚ç
‚ · • \ ‘ ¢ ‚ Æ ‹ @ ” \ ‚ Ì Š Ö Œ W ‚ É ‚ Â ‚ ¢ ‚ Ä ‹ c ˜ _ ‚ · ‚ é•B•X‚É•A•y•ê
VMAll Œ‡‘¹Š”‚Ì•ì•¬•A”­Œ»‚ð•i‚ß‚Ä‚¢‚é •BV-PPase ‚É‚Â
‚¢‚Ä‚à•A—¼•y•ê”­Œ»ƒxƒNƒ^•[‚É‘g‚Ý•ž‚Ý•AŒ‡‘¹Š”‚É“±“ü
‚µ‚½Œ‹‰Ê•A pYES Œn‚Å‚Ì‚Ýƒvƒ•ƒgƒ“ƒ|ƒ“ƒv‹@”\‚ð‰ñ•œ‚Å
‚«‚é‚Æ‚¢‚¤Œ‹‰Ê‚ð“¾‚½•BŒ»•Ý•A•¶‰»Šw“I‰ð•Í‚ð•i‚ß‚Ä‚¢
‚é•B‚Ü‚½•A‰t–E“à‚Ö‚ÌŒuŒõ•F‘f‚Ì’~•Ï‹­“x‚©‚ç•A V-AT-
Pase ‚Ì opH Œ`•¬”\—Í‚ª V-PPase ‚æ‚è‚à •‚‚¢‚±‚Æ‚ªŽ¦•´
‚³‚ê‚½ •B
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(–Ú“I)‹ó•F•¼—mƒAƒTƒKƒI (J pomoea tricolor cv. heav-
en1y b1ue) ‚ÍŠJ‰Ô‚É”º‚¢•\‘w‚Ì’…•F•×–E‰t–EpH ‚ª 6.6 ‚©‚ç
7.7 ‚É•ã•¸‚µ‚Ä•F‚ª•Ô‚©‚ç•Â‚Ö‚Æ•Ï‰»‚·‚é •B‰ä•X‚Í‚±‚Ì
pH •ã•¸‹@•\‚Ì‰ð–¾‚ð–ÚŽw‚µŒ¤‹†‚ð•s‚Á‚½•B

(•û–@•AŒ‹‰Ê)‰t–E‚ÌƒAƒ‹ƒJƒŠ‰»‚ÌŒ´ˆö‚Æ‚µ‚Ä‚Ü‚¸‰t–E
–Œ•ã‚Ìƒvƒ•ƒgƒ“ƒ|ƒ“ƒv‚Ì’âŽ~‚ð•„’è‚µ•A—L•F•×–E‚Ì‰t–E
–Œ‚Ìƒvƒ•ƒgƒ“ƒ|ƒ“ƒvŠˆ•«‚ð’²‚×‚½‚ª•Í”|•ðŒ•‚É‚æ‚éŠˆ•«
•Ï“®‚ª‚Ý‚ç‚ê”äŠr‚ª•¢“ï‚Å‚ ‚Á‚½•B‚»‚±‚Å•¡‰ñ“Á‚É‚Â‚Ú
‚Ý‚©‚ç‚Ì‰t–E–Œ‚Ì’²•»–@‚ðŒŸ“¢‚µ•A‚Ù‚Ù“¯ŽžŠú‚É’²•»‚µ
‚½–Œ‚ð—p‚¢‚Ä”äŠr‚µ‚½•Bˆê•ûƒAƒ‹ƒJƒŠ‹à‘®ƒCƒIƒ“‚Ì”Z“x
•ã•¸‚à pH •ã•¸‚Ì—vˆö‚Æ‚È‚è“¾‚é‚Ì‚Å‰t–E“à‚ÌƒJƒŠƒEƒ€ƒC
ƒIƒ“”Z“x‚Ì•Ï‰»‚ð•×–E“à”÷•¬“d‹É–@‚Å‘ª’è‚µ‚½ •B‚Â‚Ú‚Ý
‚Í—L•F‰Ô•Ù•”‚Ì‚Ý‚ðƒJƒbƒg‚µ‚Ä•y‘f•ˆ—•‚â–Œ’²•»Žž‚Ì•ð
Œ•ŒŸ“¢‚ð•s‚¢•ÄŒ»‚æ‚­‰t–E–Œ‚ð“¾‚é‚±‚Æ‚ª‚Å‚«‚½•B“¾‚ç
‚ê‚½‰Ô•Ù•A‚Â‚Ú‚Ý‚»‚ê‚¼‚ê‚Ì‰t–E–Œ‚Ìƒsƒ•ƒŠƒ“Ž_ˆË‘¶•«
ƒvƒ•ƒgƒ“—A‘—Šˆ•«‚ Í0.25 (% Q! ƒ Ê g  protai n! min) ‚Æ0.10
‚Å‚Þ‚µ‚ë‰Ô•Ù‚ÌŠˆ•«‚ª•‚‚©‚Á‚½ •B‰t–E“àK+ ”Z“x‚Í‰Ô‚Å38
mM•A‚Â‚Ú‚Ý‚Å 70 mM‚Å•A‚±‚ê‚à‰Ô‚Å’á’l‚Å‚ ‚Á‚½ •BŒ»
•Ý•A ATP ˆË‘¶•«‚Ìƒvƒ•ƒgƒ“ƒ|ƒ“ƒvŠˆ•«‚ð‘ª’è‚µ•A•ÀŽ²‚â
—t‚ÌŠˆ•«‚Æ‚Ì”äŠr‚ð•s‚¢•A pH•ã •¸‚ÌŒ´ˆö“Á’è‚ð•i‚ß‚Ä‚¢
‚é •B
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‰t–E–Œ’¬ˆêATPase ‚ð•Ä•\•¬‚µ ‚½ƒvƒ•ƒeƒIƒŠƒ{ƒ\• [ƒ€–Œ
‚Å ‚ ÌƒAƒVƒ‹ƒXƒeƒŠƒ‹ƒOƒ‹ƒRƒVƒh ‚ ¨ ‚æ ‚ÑƒXƒeƒŠƒ‹ƒOƒ‹
ƒ R ƒ V ƒ h ‚ É ‚ æ ‚ éH+— A ‘ — ‚ Ì ’ ² • ß

Ž R ’ U • ± • ¶ Š}–Ñ–M•O•C('‰ª ŽR‘å•EŽ‘•¶Œ¤)

ƒCƒl (0ƒÅ za sativa L. var. Boro ) ”|—{•×–E‚©‚ç•¸•»‚µ‚½‰t
–E–ŒH+-ATPase ‚ð“œŽ‰Ž¿‚ÌƒXƒeƒŠƒ‹ƒOƒ‹ƒRƒVƒh(SO) ‚Ü‚½
‚ÍƒAƒVƒ‹ƒXƒeƒŠƒ‹ƒOƒ‹ƒRƒVƒh(ASO ) ‚ðŠÜ‚ÞƒAƒ]ƒŒƒNƒ`ƒ“
ƒŠƒ{ƒ\•[ƒ€‚É•Ä•\•¬‚µ•A H+—A‘—Š •̂«•A ATP ‰Á•…•ª‰ðŠˆ
•«•A‚¨ ‚æ‚ÑH+ “§‰ß•«‚É‘ Î ‚ · ‚é SO ‚ÆASO ‚Ì‰e‹¿‚ð ’ ² ‚×
‚½•BSO ‚ðŠÜ‚Þƒvƒ•ƒeƒIƒŠƒ{ƒ\•[ƒ€‚Å‚Í•A 10 mo1% SO ‚Å
Ht —A‘—Šˆ•«‚¨‚æ‚ÑATP ‰Á•…•ª‰ðŠˆ•«‚ªƒRƒ“ƒgƒ••[ƒ‹‚Ì–ñ
140% ‚Ü‚Å‘£•i‚³‚ê‚½ •BASO ‚ðŠÜ‚Þƒvƒ•ƒeƒIƒŠƒ|ƒ\•[ƒ€
‚Å‚Í•A 15 mo1% ASO ‚Å’¬—A‘—Šˆ•«‚¨‚æ‚ÑATP ‰Á•…•ª‰ðŠˆ
•«‚Í•AƒRƒ“ƒgƒ••[ƒ‹‚Ì 1110 ‚Ü‚ÅŒ¸•­‚µ‚½•Bˆê•û•A SO ‚Æ
ASO ‚Íƒvƒ•ƒeƒIƒŠƒ| ƒ\•[ƒ€‚ÌŽó“®“I‚È H+ “§‰ß•«‚ðŒ¸•­‚³
‚¹‚½•B

‚±‚ê‚ç‚ÌŒ‹‰Ê‚©‚ç•¶‘Ì“à‚É‚¨‚¢‚Ä SO ‚ÆASO ‚ª‰t–E–Œ
‚ð‰î‚µ‚Ä‚Ì’¬—A‘—‚ð‚»‚ê‚¼‚ê‘£•i‚¨‚æ‚Ñ—}•§‚·‚é‚±‚Æ‚É
‚æ‚Á‚Ä’²•ß‚µ‚Ä‚¢‚é‚±‚Æ‚ª•l‚¦‚ç‚ê‚½ •B ‚³‚ç‚É•A‚±‚ê‚ç
‚Ì“œŽ‰Ž¿‚Í‰t–E–Œ‚ÌH+“§‰ß•«‚ðŒ¸•­‚³‚¹‚Ä‚¢‚é‚±‚Æ‚ª•l
‚¦‚ç‚ê‚½•B

lpJll 
• ‚ “™•A• ¨Œ´Œ`Ž¿–Œ• \ •¬ • ªŽq ‚ Ì ”ñ ‘ Î • Ì •« ˆê ‚È ‚ º •…•« “ñ
‘Š•ª”z ‚Å right-side-out Œ´Œ`Ž¿–Œ•¬–E‚ª ’P—£‚Å‚«‚é ‚ Ì ‚©
• • “ c — T ˆ ê Š } – Ñ – M • O • C( '‰ªŽR‘å•EŽ‘•¶Œ¤)

ƒfƒLƒXƒgƒ‰ƒ“T500 ‚Æƒ|ƒŠƒGƒ`ƒŒƒ“ƒOƒŠƒR•[ƒ‹‚Ì•…•«
“ñ ‘Š•ª”z‚Í•A•‚“™•A•¨‘g•D‚æ‚è ri!!ht-side-out Œ´Œ`Ž¿–Œ•¬
–E(RO-PM) ‚ð•‚•ƒ“x‚É’P—£‚·‚éŠX•Ö‚È•û–@‚Æ‚µ‚Ä•L‚­
Œ¤‹†‚É—p‚¢‚ç‚ê‚Ä‚¢‚é •B ‚±‚Ì•û–@‚Í–Œ•\–Ê‚Ì‘a•…•«‚Æ‰×
“d‚Ìˆá‚¢‚ÉŠî‚Ã‚¢‚Ä‚¢‚é‚ª•A‚È‚º•A RO- PM ‚ð‘¼‚Ì –Œ‚Æ•ª
—£‚Å‚«‚é‚Ì‚©‚Í‰ð ‚Á‚Ä ‚¢‚È‚© ‚Á ‚½•B

‰ä•X‚Í‚±‚ê‚Ü‚Åƒ„ƒGƒiƒŠ”ÙŽ²‚æ‚è’P—£‚µ‚½ RO-PM ‚É
‚¨‚¯ ‚é–Œ•\•¬•ªŽq‚Ì–Œ‚Ì•\ ‚Æ— ‚Æ‚É‚¨‚¯ ‚é•ª•z‚ð‰ð•Í
‚µ•A‚»‚ÌŽå—v‚ÈƒŠƒ“Ž‰Ž¿‚Í‚Ù‚Ú‘Î•Ì“I‚É•ª•z‚µ‚Ä‚¢‚½
‚ª•A–Œ•\–Ê‚Ì•\•Ýƒyƒvƒ`ƒh—Ê‚Í”ñ•í‚É•­‚È‚¢‚±‚Æ‚ð–¾‚ç
‚©‚É‚µ‚½•B

‰º‘Š‚É•ª”z‚µ‚½“à–Œ•¬–E‚ð 1M KC1 ‚ ‚é‚¢‚ÍƒgƒŠƒv ƒV
ƒ“•Aƒvƒ•ƒeƒBƒi•[ƒ[ K ‚Å•ˆ—•‚µ•A•\•Ýƒyƒvƒ`ƒh‚ðŽæ•œ‚¢
‚½•B‚±‚ê‚ç‚Ì“à–Œ•¬–E‚ð•Ä‚Ñ“ñ‘Š•ª”z‚µ‚½‚Æ‚±‚ë•A‚¢‚¸
‚ê‚Ì•ê•‡‚àŒ¸•­‚µ‚½•\•Ýƒyƒvƒ`ƒh—Ê‚É‚Ù‚Ú”ä—á‚µ‚Ä•ã‘Š
‚Ö‚Ì•ª”z—¦‚ª•ã•¸‚µ‚½•B‘OŽÒ‚Ì•ˆ—•‚Å‚Í•\–Ê‰×“d‚ÍŒ¸•­
‚µ‚½‚ª•AŒãŽÒ‚Å‚Í‹t‚É‘•‰Á‚µ‚½ •B‚»‚Ì‚½‚ß•A•\•Ýƒyƒvƒ`
ƒh—Ê‚ÌŒ¸•­‚É”º‚¤•…˜a (•e•…•«) ‚Ì’á‰º‚ª•A•\–Ê‰×“d‚æ‚è
‚à•A‚±‚Ì•ª”z—¦•ã•¸‚É‚Í•d—v‚Å‚ ‚é‚Æ•l‚¦‚ç‚ê‚½ •B

•‚“™•A•¨‚Å‚Í•×–E•\–Ê‚Ì•\•Ýƒyƒvƒ`ƒh‚ª”ñ•í‚É•­‚È
‚­•A‚»‚Ì‚½‚ß RO-PM ‚ª•ã‘Š‚É•ª”z‚µ‚â‚·‚­‚È‚é‚Æ•l‚¦
‚ç‚ê‚é•B



lpJ12 
オウレンにおける MDR 様 ABC トランスポータ
CjMDRlのベルペリン輸送機能

士反伸和団一幸 IngridBazin2， Cyrille Forestie~ ， 
佐藤文彦¥矢崎一史J (1京大院・生命， 2CEAI 
Cad紅ache，France) 

アルカロイドは植物二次代謝における主要な化合物群
の一つである。キンポウゲ科多年生草本のオウレンにお
いて、主アルカロイドのベルペリンは根茎に蓄積され
る。しかし、その生合成酵素は根において発現してお
り、本アルカロイドは根から根茎に輸送され蓄積してい
ると考えられる。我々は、ベルペリン高生産性オウレン
培養細胞からアルカロイド輸送体の候補として
MDR (multi-drug resistance)タイプのABCトランスポータ
CjMDRlをクローニングしたJ)。実際にCjMDRlがベルペ
リン輸送機能を持つことを、 Xenopusoocytesで発現させ
確認した結果を報告する。CjMDRl発現oocytesはコント
ロールよりも高いベルペリン取込み能を示し、この取込
みは ABC トランスポータ阻害剤である vanadateや
nifedipine、glibenclamideにより顕著に抑制された。これ
らの結果は、CjMDRlがベルペリンの組織特異的蓄積に
関与していることを示唆している。
J) Yazaki， K.， et札 (2∞1)J. Exp. Bot.， 52: 877-879. 

lpJ13 
タバコBY-2細胞の細胞周期進行に伴う液胞膜の動態
の観察

朽名夏麿馳j峯盛一郎J (1東京大・院新領域・先端
互否了一

高等植物細胞の液胞はさまざまな機能を持ち，形態も
多様である.近年，ひとつの細胞内において，液胞の機
能が分化に伴って変換することや機能の異なる複数の液
胞が共存しうることが示されている.一方，細胞の形態
変化や細胞分裂といったイベントに液胞がどのように関
与しているかについてはまだ不明な点も多い.
我々は，脂溶性の蛍光色素である日!l4-64によるパル
スラベルを行ない，タバコBY-2細胞の細胞周期各期に
おける液胞膜の動態を可視化した.また， GFPとチュー
プリンの融合タンパク質を恒常的に発現するBY-2の形
質転換株価Y-GTI6)を用いて，液胞膜の動態を微小管の
構造とあわせて検討した.
これらの観察の結果，(1)仏期の終わりよりフラグモ
ソーム中にチューブ状の液胞が連なったネット吹ークが
分裂装置をとりまくように生じること， (2)M期後期以
降において，類似の液胞構造が赤道面付近に出現し，フ
ラグモプラスト近傍でも見られるようになること，
(3)GJ期初期において，細胞板と娘核の間にある液胞構
造は，核が細胞板から離れていくにつれて体積を増して
大きな液胞へと生長すること等の現象が見出された.
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lpJ14 
溶質吸収速度のステ ップ状時間変化に対する，Stand-

ing Osmosisの過度応答の代数的解析

水野昇治水野暁子J (1日本福祉大 ・情報社会)

動物の小腸上皮細胞による栄養吸収や胆嚢での分泌
(Diamond & Bossert 1967)や植物の伸長成長時の一見能動
的な吸水(Katou& Furumoto 1986)に際しては、水吸収と
溶質吸収のcoupling現象が見られる。これらの系には、
上皮細胞の微繊毛や細胞壁のアポプラスト・カナルのよ
うな、 standingosmtic gradientを発生させる細長い構造が
必要である。植物のカナルに関する定常状態の場合の代
数的解析を昨年度の本大会で報告した。今回は、溶質吸
収速度が時間的にス ッテプ状に変化する場合について検
討した。xを位置、 tを時間としたとき、カナルの環境が
一定に保たれる場合、カナル内の溶質濃度Ca(x，t)が従う
非線形偏微分方程式(Katou& Furumoto 1988)を摂動法に
より代数的に解いた。これから、水吸収速度Iv(t)の近似
解を代数的に得た。

Iv(t) = Ivs (t -exp (-t1τ) ) 
ここで、 Ivsは定常状態のときのIv(t)、時定数rは、

T δ/2LpRTK 
である。ここで、 8はカナルの厚さ、 Lpは細胞膜の水の
透過性、 Rは気体定数、 Tは絶対温度、

K=Ci-(Pi-Pa)/RT 
で、 Ciはシンプラスト内の浸透濃度、 Piは膨圧、 Paはカ
ナル内の静水圧である。本報告は、権物のカナルにおけ

るstandingosmosisに関し、その非定常解を代数的に求め
た最初のものである。

lpJ15 
点変異セリンアセチル転移酵素遺伝子高発現シロイ
ヌナズナにおける硫黄同化系の制御機構の解析

野路征昭落合智子斉藤和季J (1千葉大院・薬)

セリンアセチル転移酵素 (SATase)は、システイ ン生
合成の重要な中間体である0-アセチルセリン (OAS)を
生成する酵素である。OASは硫黄同化系酵素遺伝子の発
現誘導物質としての役割も果たしていると考えられてい
る。そこで硫黄同化能の高効率化とOASの硫黄同化系の
調節物質としての役割を解明するため、 SATase遺伝子を
導入した形質転換植物の作製と解析を行った。細胞質局
在性であるスイカSATaseはシステインによりフィード
パック阻害を受けるが、阻害を受けない点変異SATase遺
伝子 (SATG277C)が既に作製されている。これらの遺
伝子およびそれらに葉緑体への輸送配列を融合したキメ
ラ遺伝子を導入したトランスジェニツクシロイヌナズナ
のOAS、システイン、グルタチオン含量を測定した。そ
の結果、 SATG277Cを高発現しているトラ ンスジェニ ッ
ク植物では、スイカSATasegeneを高発現しているトラン
スジェニック植物や野生型植物に比べOAS、システイン
含量が顕著に増加していた。OAS含量が増加している形
質転換植物では、硫黄同化系酵素遺伝子の発現が増加し
ている可能性が考えられるため、硫黄同化系酵素遺伝子
の発現量の変化について検討中である。



lpJ16 
シロイヌナズナ種子発芽過程におけるイノシトール
リン酸代謝の解析

三橋尚登1.2 三村徹郎1.2(1奈良女子大・理科技団-

E高石了

イノシトーJレ6リン酸すなわちフィチン酸は，種子の
形成過程において大量に合成され，植物細胞内に最も豊
富に存在する有機リン酸化合物である.しかし，発芽時
のリン酸供与体として以外その生理機能および合成・代
謝のメカニズムに関しては，ほとんど解明されていな
い.私達は，イオンクロマトグラフィーを用いることに
よって，生体内の微量なイノシトールリン酸を検出し，
定量的に解析する方法を確立している.
本研究では，この高感度定量法を用いてシロイヌナズ
ナ種子発芽過程のイノシトールリン酸化合物の変動を測
定した.発芽種子におけるフィチン酸分解過程におい
て，リン酸欠乏下では発芽後4日固までイノシトール2リ
ン酸が一過的に蓄積すること，またpho2突然変異体で
は，その蓄積が著しく増加することが判明した.しかし
野生型では，リン酸欠乏下で蓄積したイノシトール2リ
ン酸が，発芽後4日目から6日目の間に消失した.イノシ
トール5リン酸および4リン酸は，発芽後に減少する傾向
がみられたが， ABA存在下ではほとんど変化しなかっ
た.イノシトール3リン酸は， ABA存在下でのみ発芽後
に増加する傾向がみられた.今後，発芽過程における内
生のフイチン酸分解酵素(フイターゼ)活性について解
析を進めていく予定である.

lpJ17 
生体外異物であるナフトールの代謝に関与すると考

えられるタバコの配糖化酵素の解析

田口悟朗中村美奈子産形峰久林田信明岡

崎光雄1.2(1信州大・遺伝子信州大・繊維・応生)

配糖化はその対象物の物性を大きく変化させる。植物
における配糖化の役割として、物質の蓄積、生理活性物
質の活性調節、解毒、生合成の中間産物の供給などが考
えられているが、その生理的な意義には不明な点が多
い。我々がタバコから単離した配糖化酵素遺伝子
NtGTla/lb及びNtGT3の異種発現酵素は、生体内に存在す
るフェノール性低分子化合物の他、生体内には含まれて
いないと考えられる細胞毒性の高い化合物も配糖化する
ことが明らかになっている。これら配糖化酵素の生体内

での役割について解明する目的で、タバコ細胞における
ナフトールの代謝について検討を行った。
タバコ細胞にト及び2ナフトールをそれぞれ投与し、
20時間振塗培養したところ、 lmMでは細胞が生存できな
かった。一方0.25mM以下で、は、細胞は生存し、投与し
たナフトールのほとんどが配糖体として細胞内に蓄積さ
れていた。この時の細胞内のナフトールに対する配糖化
活性を測定したところ、投与したナフトールの濃度に応
じて2-5倍に増大していた。RT-PCR解析を行ったとこ
ろ、ナフトールの投与によってNtGTla/lb及び、NtGT3の発
現が誘導されていることが明らかとなった。これらの結
果は、これらの配糖化酵素が生体外異物であるナフトー
ルの代謝・蓄積に関与していることを強く示唆してい
る。

152 

lpJ18 
樹木葉におけるトコフエロール中間体大量蓄積につ
いて

高見常明小倉あゆみ柴田勝1(1長岡高専・物質
士事了一

葉緑体に存在する脂溶性αートコフエロール (αーTω)
は、高い活性酸素消去能を有することから、生合成経路・
機能などについて数多くの研究が行われてきた。 Sollらは
キュウリ、ホウレンソウなどの革本植物の葉緑体を用い
て、 αーT∞生合成が経路 1(homogentisate→ 2-me由yl-6-
benzoquinol (MMPQ)→2，3-dime白yl-6-phytylbenzoquinol→ 
y -Toc→ αーToc)により行われていることを明らかにして
いる。しかし、当研究室において樹木業片のToc分析を
即 LC，GC-Mass，分光光度計により行ったところ、多くの
樹種において草本植物の完全展開業にはほとんど見られ
ない αーToc前駆体 (o，y 加 d s-Toc)が見い出され
た。特にヤツデの葉片には大量の前駆体が蓄積されてお
り、会Toc類合計の50%以上がa-T，ω前駆体であった。樹木
業の αToc中間体種から、 Toc合成経路は経路-1以外に経
路-11(homogentisate→MMPQ→ o -11ω→ y -Toc→ αToc) 
および経路-III (homogentisate→MMPQ→ o-Toc→ s-Toc 
→ αーTω)が存在すると考えられる。
また、これらの中間体含量および蓄積比率が季節的に
変化していたことから、生育温度とToc中間体蓄積・生理
的意義との関係について考察する。

lpKOl 
タバコのEIN3ホモログ，TEIL遺伝子を過剰発現させた
タバコの解析

日比忠晴l円.2ペ2乙，小杉俊一 1 .へ岩井孝尚 1.ペ光原一E郎~1.2
大橋祐子lは.2(ド1農業生物資源研究所，2CRE回ST/.川JST町) 

タバコ酸性PRlプロモーターに特異的に結合する因子
としてタバコから単離されたTEIL(Tobacco E町3-Like)
は，シロイヌナズナのEIN3(Ethylene-Insensitive3)ホモロ
グであり，アミノ酸配列上60%の相同性を有する.EIN3 
は，エチレン応答性遺伝子群の転写因子ERFl(E出lene-
Responsive-Factor1 )遺伝子のプロモータ ー領域に結合
し、その発現を制御することが報告されている。我々
は、 TEIL結合配列が多くの傷害誘導性の塩基性PR遺伝子
のプロモーター領域に含まれることを明らかにした
(Kosugi and Ohasru， 2∞0)。そこで、 CaMV35Sプロモー
ターの支配下にTEIL遺伝子を過剰発現させたタバコを作
成し、 3系統についてその当代、後代におけるPR遺伝子
の発現を解析した.このうち2系統では、健全植物では
通常発現していないはずの傷害誘導性遺伝子、塩基性
PRl，2および5遺伝子の発現が観察された。TEIL遺伝子
自身の発現は傷害誘導性であり、非形質転換体では傷害
により、これら塩基性PR遺伝子群の発現に先立つてその
転写産物が蓄積した。形質転換体の目立った形態異常は
なかったが，花器の雌蕊の長さの増大が観察された。



lpK02 
ERFドメイン転写因子の機能解析:遺伝子発現におけ
る転写制御因子の役割

松井恭子平津圭一郎太田賢高木優1(l産総
研・ジーン)

ERFドメインを有する転写因子は、植物に特異的に存
在し、大きなジーンファミリーを形成している。シロイ
ヌナズナには、約120個のERFドメインを持つタンパク
質因子が存在する。ERFは、種々のストレス、およびエ
チレン、 ABA，JAなど、ストレス応答関連ホルモンに
よって誘導される遺伝子の発現制御に関与している事が
明らかにされてきた。当研究室では、これらのERFファ
ミリーのうち、クラス11に属するものは転写抑制因子と
して機能することを明らかにした。これらの転写抑制ド
メインを同定するために、タバコERF3転写抑制因子の
様々な欠失変異クローンを作成してその転写抑制活性を
測定した。その結果、転写抑制ドメインはC末端領域に
あることが明らかになった。他のERF転写抑制因子との
相向性検索の結果、 C末端領域に、両親媒性の6アミノ
酸残基の相同配列がみられた。また、この配列は植物特
異的なzincfingerタンパクの中にも存在し、これらのタ ン
パク質も転写抑制活性があることが確認された。現在、
転写抑制ドメインのさらに詳細な機能解析を行ってお
り、その結果もあわせて報告する。

lpK03 
MBFl Mediates Ethylene Responses in Dark-grown Seed-
lings of Arabidopsis thaliana 

Yuji Tanaka1， Masamichi Nanba1， Ken-ichi Yamazaki1 

('Graduate Schoo1 of Environmental Earth Science. Hokkaido 
University) 

MBFls (multiprotein bridging factor 1) have been de-
scribed as an evolutionary conserved transcriptiona1 coactiva-
tor in yeasts， insects， and marnma1ian including human. How-
ever， physio10gica1 role of plant MBFl has been poor1y 
understood. 
We found the existence of three mbf1 genes 台omthe ge-
nome-database of Arabidopsis thaliana. One of them， we 
called mbf1a loca1ised on chromosome 11 and other mbf1 genes 
(mbf1b and mbf1c) 10ca1ised on chromosome 111. The deduced 
amino acid sequence of MBFla appeared more sirnilar to that 
of MBFlb than MBFlc: MBFlb (93% arnino acid identity) 
and MBFlc (48% arnino acid identity). For better understand-
ing of physiologica1 role of MBFls， we constructed mbf1a-
overexpression line and mbf1a-antisense overexpression line. 
R巴ductionof inhibition of hypocotyl elongation by the addition 
of ACC (l-arnino-l-cyclopropane-carboxylic acid) on dark 
grown seedlings was observed in both lines. These observa-
tions suggested that MBFla could be addressed as a novel 
component of ethylene responsive pathway. 
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lpK04 

形質転換系を用いたイネOsD阻 B遺伝子の機能解析

伊藤裕介1.2 桂幸次¥篠崎一雄九篠崎和子1 (l国際

農林水産業研究センター科学技術振興事業団科学

技術特別研究員理化学研究所植物分子生物学研究

室)

我々はこれまで、シロイヌナズナの乾燥・塩・低温応
答性の遺伝子の発現調節に関わる転写因子D阻 Bについ
ての解析を行い、さらにイネのDREBのホモログを同定
した。このイネのDREBホモログ(OsDREB)がシロイヌ
ナズナのDREBと同様の機能を持つことを、シス因子
(DRE)との結合能や転写活性化能について、ゲルシフト
法やプロトプラストを用いたtransactJvatJonの実験により
確認してきた。さらにOsDREBIA遺伝子を導入したシロ
イヌナズナでは、 DREBIAタンパク質の標的遺伝子の転
写産物の蓄積及び塩耐性の向上を確認した。本発表で
は、イネ植物体においてOsDREBがストレス応答に関与
していることを確認するため、このOsDREB遺伝子をイ
ネに導入した形質転換体を解析した。
OsDREBIA，lB遺伝子、シロイヌナズナのDREBIB，IC
遺伝子を、トウモロコシのユピキチン遺伝子のプロモー
ターを用いて恒常的に発現させたところ、導入した
D阻 B遺伝子が発現している形質転換体では、イネの乾
燥 ・高塩・低温ストレス誘導性の遺伝子が過剰発現して
いた。このストレス誘導性遺伝子のプロモーターには
DREBが結合するDREが存在していた。現在この形質転
換体の乾燥・高塩・低温ストレス耐性について解析して
いる。

lpK05 
低温誘導性転写因子D阻 BAlの標的遺伝子の検索

園山恭之進春日美江関原明篠崎一雄篠崎
布芋了下盲際農林水産業研究センター理研・植物
分子)

DREBIA遺伝子は、低温、乾燥及び塩ストレスによる
遺伝子発現を制御するシス領域、 D阻 (DehydrationRe-
sponsive Element) に結合するタ ンパク質をコードする
cDNAとして単離された。このDREBIA遺伝子は、低温
ストレス条件下において特異的にmRNAが蓄積し、
DREBIAタンパク質は詳細なゲルシフト分析によりAJ
GCCGAC配列に結合することが示されている。
CaMV35SプロモーターをもちいてD阻 BIA遺伝子を恒常
的に過剰発現させた形質転換体は、低温、乾燥、塩スト
レスに対する耐性能が向上した。この形質転換体から調
製したmRNAを用いて1300マイクロアレー解析を行った
結果、 12種類の遺伝子がDREBIAの制御下にあることが
あることが明らかになった。本研究では、さらに7000マ
イクロアレー及びAffymetrix社製GeneChipを用いて網羅
的にD阻 BIA遺伝子の下流に存在する遺伝子を検索し、
ストレス処理後の経時的なノーザン解析およびプロモー
ター領域の解析によってD阻 BIAの標的遺伝子を検討し
た。これらの解析により得られた遺伝子は、適合溶質合
成酵素、膜タンパク質、 RNA結合タンパク質、 LEAタン
パク質、転写因子、リン脂質代謝関連酵素等をコードす
る遺伝子群であった。DREBIA遺伝子はストレス耐性に
関係する種々の遺伝子を制御することが示唆された。



lpK06 
The ISHl locus encodes a novel nuc¥ear protein involving 
in positive light signalling in Arabidopsis 

Zhao Lil， Miki Nakazawal， Tak:anari Ichikawal， Masatomo 
Kobayashi2ぺMotoはiSeぜぺ KazuoShinozaki

3ぺMinami
M山 uil(1即KENGSC PLant Function Exploration，知阻N
BRC Experimental plant Div.， 3R1KEN Plant Molec. Biol.， 
4RI阻 NGSC Plant Mutation Exploration) 

By screening 4000 Arabidopsis activation-tagged T2 lines， 
one mutant line showing enhanced response to light was ob-
tained， which is named as Ishl-D for light dependent shorter 
hypocotyl and dominant phenotype . The genomic DNA 
adjacent to the borders of the T -DNA was cloned. A candidate 
gene ( (named as LSHl) near the border of恥 insertionwas 
predicted . The LSHl gene encodes a protein with no signifi-
cant sequence similarity to any proteins of known function and 
defines a new multigene family. The LSHl protein contains a 
predicted nuclear localization signal and is targeted to the nu-
cleus by GFP-LSHl fusion transgenic analysis. Northem blot-
ting revealed that the expression of LSHl in Ishl-D mutant 
was indeed highly enhanced than in wild type. As Ishl-D， 
35S::LSHl transgenic plants also showed shorter hypocotyl 
than wild type in light， which confirmed出at出eenhanced re-
sponse to light is conferred by over-expr凶sionof LSHl. 

lpK07 
Identification of a Novel cis-Regulatory Element Involved 
in ABA-Responsive Gene Expression in the AREB G巴nein 
Arabidopsis thaliana 

Moharnmad M. Parvezl，降旗敬篠崎-1ijF，篠崎和子l
(1国際農研・生物資源理研 ・植物分子生物)

全BA-!:esponsive~Iement binding proteins -AREBI and 
AREB2 act as transcriptiona1 activators in ABA-inducible ex-
pression of th巴 rd29Bgene. Promoter regions of the AREBl 
and AREB2 genes were ana1yzed. A 5' UTR exist in the 
AREB1. The AREBl promoter construct with 5' UTR had a 
high GUS activity under dehydration s汀essin transgenic to-
bacco， and also in dehydration， high-sa1t and exogenous ABA 
conditions in transgenic Arabidopsis. Histochemica1 ana1ysis 
of Arabidopsis showed a strong GUS staining in whole plant 
5' deletion of the AREBl promoter showed a drastic decrease 
in GUS activity at -150 to -108bp. The AREBl promoter con-
tains two 9bp repeat sequences (AATTAGfAA) within -169 
and -148bp. Base substitution revea1ed that two 9bp repeat se-
quences act additive1y， and at least one of the AATTAGfAA is 
essentia1ly required for the expression of th巴AREB;indicating 
that AATTAGfAA function as a nove1 cis-regulatory element 
in dehydration and ABA specific expression of AREB gene. 
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lpK08 

形質転換植物体によるABA誘導性受容体型キナーゼ
RPKlのABAシグナル受容機構の解析

刑部祐里子 1.2 関原明篠崎一雄九篠崎和子1 (1独

存在了盲藤農研セ ・生物資源部科技特理研 ・積

物分子)

アブシジン酸 (ABA)は乾燥、低温ストレスの応答及
び耐性の獲得、種子の成熟や休眠、発芽などの様々な過
程に関わる植物ホルモンである。近年、高等植物に存在
するレセプター裂キナーゼが、頂芽分化、病原菌抵抗
性、ブラシノステロイド受容体BRIlに示されるホルモン
シグナル伝達等様々な過程に関与することが示された。
本報告は、 ABAシグナル伝達に機能する制御因子の候補
として、 ABAにより転写誘導がおこるシロイヌナズナ受
容体型キナーゼRPKlに着目した。 RPKl遺伝子発現に与
える数種類の植物ホルモンの効果について解析を行った
ところ、即Kl遺伝子はABA処理により発現誘導される
が、その他のホルモン処理では発現誘導は起きないこと
が明らかとなった。また、タンパク質レベルでもABAに
よる発現誘導が起きた。次に、 RPKlのアンチセンス形
質転換シロイヌナズナを作製しABA感受性について解析
した。その結果、形質転換体は発芽及び成長の両過程に
ABA非感受性を示した。 RPKlアンチセンス形質転換け
ん濁培養細胞を用いた場合も、増殖におけるABAの抑制
効果が減少していた。さらに、いくつかのABA誘導性遺
伝子がアンチセンス植物体で抑制されていることが、
ノーザン解析により示された。 RPKlがABAシグナル伝
達に重要な役割を持つこと が明らかとなり、現在RPKl
に制御される遺伝子についてマイクロアレイを用いて解
析を進めている。

lpK09 
ABA誘導d性遺伝子rd29Bプロモーターを用いたABA関
連変異体の単離

中島一昨， Mohammad M. Parvez 1，大河原依久子山
末莫恵1 篠崎一雄三篠崎和子1(1国際農研 ・生物資
源理研 ・植物分子生物)

我々 は、 ABAによるシグナル伝達機構を明らかにする
ことを目的に、 ABA誘導性遺伝子rd29Bの発現に異常が
見られる変異体の単離と解析を行っている。すなわち、
水ストレスを受けた植物体や成熟種子においてABA依存
的に発現する rd29Bプロモーターとルシフエラーゼ
(WC)遺伝子を融合してシロイヌナズナに導入した。
これにアクテイベーションタギング用ベクタ-
pPCVICEn4HPTあるいはpSKI015をもっアグロノtクテ リ
ウムを感染させることにより、アクティベーションT-
DNAタグラインをイ乍成した。 f専られたタグラインの中か
ら、発芽時の植物体、あるいは成熟植物体において非ス
トレス条件下でも発現する変異体、あるいはABA処理時
にLUCの発現が異常になる変異体をスクリーニングして
いる。その結果、いくつかのラインにおいてrd29B::LUC
遺伝子の異常な発現が見られた。得られた変異体のうち
4HPf755系統は、 非ストレス時においても高いLUC活性
を示した。現在、変異体のスクリーニングを続ける一方
で、得られた変異体の生理学的、分子生物学的、および
遺伝学的解析を行っている。



lpKlO 
ブラシノステロイドが誘導する抵抗性の機構の解析

安田美智子lペ仲下英雄長谷川賢新田貴子浅
克志芙1一吉田茂男'.2山口勇'.2('理研埼玉大院・
理工)

最近我々は、ブラシノステロイドがイネおよびタバコ
に幅広い病原微生物に対する抵抗性を誘導する ことを示
してきた。タバコおよびアラピドプシスにおけるこの抵
抗性誘導機構を、活性本体と考えられるプラスノライド
(BL)を用いて解析した。 BL処理はPR-l遺伝子の発現お
よびサリチル酸(SA)合成を誘導しなかったことから、こ
の抵抗性は全身獲得抵抗性(SAR)とは異なる機構による
ことが明らかとなった。また、BLによる抵抗性とSARI土
病原菌に対して相加的に作用し、 互いに抑制する現象は
見られなかった。 BLはジャスモン(JA)酸生合成を誘導
することが示唆されているが、 JA非感受性のアラピドプ
シスi訂 1株においてもBLは抵抗性を誘導していた。これ
は、 non-pathogenicrhizobacteriaが誘導する抵抗性(ISR)
とも異なる抵抗性であることを示しており、 BLはSA、
JAを介して誘導される抵抗性とは異なる抵抗性を誘導に
関わる植物ホルモンであることが示唆された。

lpKll 
His-to-Asp Phosphorelay And Cytokinin Signa1i昭:[1] 
AHK2/3/4 His-Kinase Are Cytokinin-Bindding Receptors. 

石川邦子"Kazunori Terada'， Tomorni Suzuki'， Hisarni 
Yamada'， Tak白血Yamashino'，Takeshi Mizuno' ('名大 ・
農)

During the last three decades， intensive eぽ'ortshave been 
made to find a cytokinin-binding protein出atplays a crucial 
role in the horrnone-mediated signal transduction. Recently， 
two papers， including ours， independently suggested白紙出e
Arabidopsis AHK4 (or CREl) His-kinase functions as a sen-
sor for cytokinins， suggesting出ata His-to-Asp phosphorelay 
is implicated in the cytokinin-signaling pathway. Nevertheless， 
the results did not necessarily prove that血eyare the prim紅y
receptors that directly bind the plant horrnone. Here we show 
that this is indeed the case. Furtherrnore， by employing E. coli-
mediated and AHK2/3/4-dependent cytokinin-responsive sys-
tems， we succeeded in isolating a set of mutant AHKs that 
function independently of cytokinins. These results will be dis-
cussed with special reference to the AHK2/3/4-dependent and 
cytokinin-mediated signal transduction in higher plants 
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lpK12 
His-ω-Asp Phosphorelay And Cytokinin Signaling: [11] 
Characterization of可pe-AARRs Implicated In AHK4 
(C阻I)-Media削 Cytokini吋 ignaling
Ekatoshi阻ba'，Takeshi Mizuno' ('Oraduate School of 
Bioagricultural Science， Nagoya Univ.) 

Recently， two papers， inιluding ours， independently sug-
p 凶 that山 A'rabidopsisAHK4 (or CREI) His-kina回
向nctionsas a sensor for cytokinins， suggesting血ata His-to-
Asp phosphorelay is implicated in出ecytokinin-signaling 
pathway. It was thus assumed that certain downstream His-to-
Asp phospho問laycomponents ¥such as ARRs) must also be 
implicated. Indeed， we previously demonstrated that expres-
sion of type-A ARR genes are rapidly induced by cytokinins. 
Here we extensively characterized a null-mutant of AHK4， 
named crel-l， in th氾 hopeof finding downs佐eamphosphore-
lay-components of出直 AHK4-mediated signal transduction， 
with sp巴cialreferenαto cytokinin-inducible type-A ARRs. 
We found that expression of c巴rtainARRs were specifically 
(two out of ll) down-r巴gulatedin roots， suggesting白紙they
most likely function at down直treamof the AHK4-mediated cy-
tokinin-signaling pathway in roots. Therefore， natures of these 
P也氏icularARRs were characterized extensively. 

lpK13 
His-to-Asp Phosphorelay And Cytokinin Signa1-
ing: [m] Characterization Of A Type-B Response Regula-
tor， ARRll 
Aya Imamura'， Toshimasa Yamaz広i2，Takeshi Mizuno' 
('Oraduate School of Bioagricultural Science， Nagoya Univ.) 

Recently， two papers， including ours， independently sug-
gested that the Arabidopsis AHK4 (or CREl) His-凶 ase
functions as a sensor for cytokinins， suggesting白ata His-to 
Asp phosphorelay is implicated in出ecytokinin-signaling 
pathway. It was thus reasonably assumed that certain down-
stream components of His-to-Asp phosphorelay ¥such as 
ARRs) must also be implicated i目白ecytokinin-signali時・
Based on由民e，here we extensively characterized certain rep-
resentatives of type-B ARRs， which presumably act as a tran司
scriptional regulator. ARRI0 and ARRll thus characterized in-
deed show巴d叩 abilityto specifically bind to DNA， and to 
enter into nuclei. The 3D-structure of the DNA-recognition 
domain of ARRI0 has been deterrnined. Furtherrnore， trans-
genic plants出atexpress an ARRll C-terminal domain en-
compassing its DNA-binding and gene-activating domains 
were constructed， and then， th巴irimpressive phenotypes were 
extensively characterized with special reference to出巴cytoki-
nin-signaling in pl組 ts.



lpK14 
緑藻ドナリエラのクロロフィル・アンテナサイズの光
強度適応機構における情報伝達機構の解明

増田建1，2 田中歩1，3 (1カリフォルニア州立大学パー

クレー校東京工業大学院・生命理工北海道大・
低温科学研究所)

We investigated出emechanism of irradiance-dependent ad-
justments the chlorophyll antenna size of photosyn出esisin 
Dunaliella salina. Among the chlorophyll biosynthetic enzyme 
tested， only the chlorophyll a oxygenase (CAO) gene re-
sponded to changes in irradiance with steady state levels and 
kinetics of changes similar to those of the Lhcb genes. Evi-
dence is pr官sentedto suggest that a canonical signal transduc-
tion pathway involves a hetero住imericG-protein activation， 
phopholipase-C activation to Ca2+ release， and activation of a 
downstream Ca"+/CaM-dependent protein kinase， through 
which the light intensity signal is transmitted for the rapid and 
significant induction of both CAO and Lhcb gene exp問ssion.
The redox-state of批 plastoquinonep∞1 also regulates both 
genes expression as long-terrn photoacclimation. It is proposed 
出atirradiance-dependent adjustment of chlorophyll antenna 
size in D. salina is regulated by coordinate expression of CAO 
and Lhcb genes via a shared signal transduction pathway in 
photosynthetic organisms. 

lpK15 
ダイズ光独立培養細胞SB-Pにおける光合成関連遺伝
子の光発現誘導に関わるホスホリバーゼD

条容子西村浩二¥牟田孝洋地阪光生長屋
哀1布団一成1(1島根大・生物資源)

高等植物の光合成関連遺伝子の光発現誘導には、光受
容体やCa2+、cGMPなど種々の細胞内情報伝達因子の関
与が報告されているが、光照射後のホスホリバーゼC
(PLC)によるイノシトール脂質代謝の活性化も報告さ
れており、植物の光情報伝達経路において脂質性情報伝
達因子の関与が想定された。本研究では、植物の様々な
細胞内情報伝達においてPLC経路と相互作用することが
報告されているホスホリバーゼD (PLD)経路につい
て、光合成関連遺伝子の光発現誘導における関与を調べ
た。
ダイズ光独立培養細胞 SB-Pを3日間暗所適応させた
後、明所で培養を続けた。暗所適応終了1時間前にPLD
阻害剤である1-ブタノール (I-BuOH)を添加し、細胞
を明所にシフトさせたときの光合成関連遺伝子の光発現
誘導に及ぼすI-BuOHの効果をノーザンプロット解析に
より調べた。その結果、 I-BuOHによりクロロフィルa/b
結合タンパクをコードするcab遺伝子やマグネシウムキ
ラターゼIサブユニットをコードするchl遺伝子の光発現
誘導の抑制が見られた。このとき細胞内のクロロフィル
含量も減少していた。以上から、 SB-P細胞において、光
合成関連遺伝子の光発現誘導にPLDが関与している事が
示唆された。
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lpK16 
Thermosynechococcus elongatusの走光性変異株の波長
依存的性質の解析

近藤陽一真鍋勝司1(1横市大院 ・総合理)

走光性は光の方向を認識し、運動性を示す現象であ
る。ラン藻の走光性に関する研究は古くから行われてお
り、近年単細胞性のSynechocystisPCC6803を用いた分子
遺伝学的研究により、この現象に関与している幾つかの
遺伝子が同定されている。しかし走光性の光受容系に関
しては、未だ解っていない事が多い。我々は好熱性ラン
藻であるThermosynechococcuselongatus (1日名:Synechoc・
occus elongatus)においても走光性が見られる事を発見
し、詳細な作用スペクトルを測定する事により、幾つか
の異なる光受容系が存在する事を生理学的に明らかにし
た。そこで個々の光受容系の性質を詳細に解析するため
に、波長依存的に走光性能に変異が生じた突然変異株を
単離した。
突然変異を誘発するための薬剤l処理を行ったT. elonR 
atusにコロニーを形成させ、緑色光により走光性を誘導
させた後、照射方向を直角に変え赤色光を照射し、野生
型と異なる反応を示す株の単離を試みた。その結果、波
長依存的な走光性突然変異株M32を単離した。M32は緑
色光に対しては野生型様に反応するが、赤色光に対して
は野性株に比べて感度が低下している。さらにこの突然
変異株の詳細な生理的解析を行う事により、工 elonRatus
の走光性の個々の光受容系の特徴の解明を目指す。

lpK17 

イネGA非感受性変異体GAinsensitive dwaゲ1(gidl)の
解析 (3)

上口(田中)美弥子芦苅基行伊藤博紀小林正
智北野英EL松岡信1(1名古屋大・生物分子応答
研究センター理研名古屋大・生命農学研究科)

gidlは、ジベレリン (GA)非感受性で極媛性を示す新
しいイネの変異体である。すでに我々は、 GlDlが、 GA
シグナル伝達の抑制因子である SLENDERRlCElβ'LRl) 
の上流に位置し、核内に存在するSLR1のGAシグナル依
存的分解に必須であることを明らかにしている (昨年度
本大会)。今回は、 GID1の機能をさらに明らかにするた
めに、変異体の原因遺伝子のポジショナルクローニング
を行ったので報告する。
その結果、 gidl変異体の原因遺伝子は、 5番染色体長
腕に位置し、 serinhydrolaseをコードしている可能性が示
唆された。そこで、この領域を含む6.7kbのゲノム断片を
用いて相補性試験を行ったところ、この領域は、 Ridl変
異を完全に相補した。さらに、 gidlの4つのアリルめシー
クエンスを行い、すべてのアリルがこの酵素遺伝子に変
異が起きていることを明らかにした。以上のことより
GlDlは、 serinhydrola却をコードしていると結論した。
一方、 yeasttwo hybrid の結果は、 GIDlがSLRIと直接、作
用することを示唆した。従って、 GIDlがSLR1を基質と
して加水分解反応を行うことにより核内SLRlのGAシグ
ナル依存的分解を引き起こすというモデルが考えられ
た。現在、 invitroにおけるGIDIのSLRIに対する反応性
を検討中である。
本研究の一部は、生研機構基礎推進事業の支援で行わ
れた。



lpK18 
シアノノTクテリアSynechococcuselongatus s甘ainPCC 
7942の概日時計リセットに異常を持つ突然変異体の
検索

片山光徳冨田i享清原洋太中平洋一 近藤孝
芳「下否古屋大・理)

シアノバクテリアの概日時計は他の生物と同様、 24時
間周期で変動する光や温度などの環境変化に同調する機
構を持つ。この機構に関わる因子はほとんど同定されて
いないが、唯一パクテリオフイトクロームをコードする
CikAが暗パルスによる概日時計のリセットに関わる因
子として同定されている。我々は概日時計のリセットに
関わる新しい因子を同定するするため以下の実験を行っ
た。約7kbのゲノムDNAを含むプラスミドライブラリー
にinvitroによるトランスポゾン導入反応を行い、これ
を用いて発光レポーターを持つ Synechococcuselongatus 
strain PCC 7942を形質転換した。続いて概日時計の位相
シフトを引き起こす5時間の暗パルスを与え、これに対
する応答に異常を示す突然変異体をスクリーニングし
た。その結果3種類の突然変異体が得られた。これらは
それぞれ糖の輸送に関わると恩われる ABC輸送体のATP
結合サブユニット、 Na←ATPaseのJサプユニットおよ
び機能不明のタンパク質 SI10624をコードする遺伝子に
それぞれトランスポゾンが挿入されていた。

lpL01 

塩生植物由来 eEFIAの機能解析

野崎亜沙美山田晃世 三村徹郎小関良宏， ('農

工大・工奈良女子大・理)

当研究室では大腸菌を利用した耐塩性因子の機能スク
リーニング法を用いてマングロープの cDNAライブラ
リーから耐塩性因子をコードする cDNAの探索を進めて
きた。その結果、伸長因子 elongationfactor IA (eEFIA) 
をコードしていると考えられる cDNAの単離に成功して
いる。eEF1Aはタンパク質の合成に関与し、全ての真核
生物において保存されているタンパク質である。本研究
ではマングロープ以外の高い耐塩性を有する植物とし
て、アカザ科の塩生植物(オカヒジキ，シチメンソウ)に
着目し、それらのeEF1AcDNAのクローニングとその機
能解析を試みた。オカヒジキ及びシチメンソウのcDNA
ライブラリーを作成し、大腸菌を用いた機能スクリーニ
ングを行ったところ、それぞれのcDNAライブラリーか
ら共通して高等植物の eEFIAcDNAと高い相同性を示す
cDNAが単離された。よって、アカザ科植物の有する
eEF1AもマングロープのeEF1Aと同様に大腸菌の耐塩性
を強化する機能を有することが明らかになった。これら
のcDNAを導入した大腸菌のNaCI及びソルピトール耐
性を比較したところ、特にマングロープeEF1Aにおい
てその機能が明らかに高いことが確認された。また、酵
母を宿主として用いた実験においてもマングロープ
eEFIAに高い耐塩性強化機能が見い出された。本研究で
はこれらの形質転換体のキャラクタリゼーションを行う
ことでeEF1Aの有する耐塩性強化機能の解明を目指し
た。

157 

lpL02 

大腸菌を用いたシチメンソウの耐塩性に関与する
cDNAのクローニング

山田晃世 GroriaNozawa' ，谷本静史小関良宏I

('農工大・工佐賀大 ・農)

当研究室では、大腸菌を用いた機能スクリーニング法
によりマングロープ植物の耐塩性に関与する遺伝子
(cDNA)の探索を進めてきた。本研究では新たに有明海
の海岸に生息するアカザ科の塩性植物の一種であるシチ
メンソウに着目した。スクリーニングの結果、全長 1778
bp、ホウレンソウのホスホエタノールアミン N-メチル
トランスフエラーゼ (PEAMT)とアミノ酸レベルで85%
の相向性を有するタンパク質をコードしていると考えら
れるcDNAが得られた。このcDNAを導入した大腸菌形
質転換体はベクターのみを導入したコントロールと比べ
明らかに高いNaCI耐性、ソルピトール耐性を有するこ
とが明らかになった。一般にPEAMTはシチメンソウが
有する浸透圧調節物質の1つであるグリシンベタインの
前駆体であるコリンの合成系に関与していることが知ら
れていることから、シチメンソウPEAMTの発現は大腸
菌においてグリシンベタインの合成系になんらかの影響
を与えているものと考えられた。シチメンソウの懸濁培
養細胞を用いたノーザンブロット解析の結果、 PEAMT
mRNA量はNaCI，ソルピトール、アプシジン酸の添加に
より急激に増大することが確認された。これらの結果か
らPEAMTはシチメンソウの耐塩性を決定する重要な
キーエンザイムのlつであると考えられた。更に、本研
究ではPEAMTをタバコ培養細胞 (BY2)に導入し、得ら
れた形質転換体の耐塩性を評価した結果を報告する。

lpL03 
塩生植物Atriplexnummulariaの高塩時転写遺伝子のク
ローニングとその特徴

多i胤知樹東哲司南森隆司安田武司， ('神戸大
官?百烹科学)

アカザ科の塩生植物Atriplexnummulariaを材料に用
い、耐塩能力に関わる遺伝子のクローニングを行った。
パーミキュライトを用いて育成し、生長がほとんど阻害
されない塩処理区 (NaCI500mM)の個体の葉よりcDNA
ライブラリーを作成した。同塩処理区とコントロール区
の葉からRNAを抽出し、そのライブラリーからデフェレ
ンシャルハイブリダイゼーションにより塩ストレス下で
mRNA発現量が増加する7つのクローンを得た。このう
ちの 3つは耐塩性に強く関わると考えられる choline
monooxygenase、S-adenosylmethionin巴 synthetase、lipid
transfer proteinと非常に高い相向性があった。また別の2
つはこれまでに報告されているタンパク質と高い相同性
があるが、それらのタンパク質は機能が未知である。残
りの3つは相向性のあるタンパク質すら報告されていな
い。これらの遺伝子のmRNAとタンパク質の各種ストレ
スやホルモンに対する応答性の解析を行っている。



lpL04 
オオムギの根における塩ストレス誘導性遺伝子群の
同定と機能解析

上田晃弘施衛明山本祐子高倍鉄子2 (I名大・
互有穿芋応答研究センター名大院・生命農学)

塩ストレスは浸透圧ストレスと塩分の蓄積により植物
の生産性に影響を及ぼす.根は塩ストレスを最初に感知
する器官であるために，根における塩への適応を理解す
ることは重要である.我々は塩ストレスにより発現が誘
導される遺伝子を同定するために，塩ストレス処理を
行ったオオムギの根を用いてデイファレンシャルディス
プレイを行った.その結果，全220遺伝子断片を得るこ
とができた.ノーザン解析を行った遺伝子のうち86%は
葉ではなく根において塩誘導性遺伝子であることが示さ
れた.このことは塩への応答・適応が根と葉で異なるこ
とを示唆している.またPIP5kinaseやprolinetransporter， 
trehalose-6-phosphate synthase， aIdehyde oxidase， oxaIate 
oxidase， proline rich protein等は塩ストレスにより強く誘
導されていた.そのうちproline回 nsporter(HvProT)はプ
ロリン特異的トランスポーターであり，その発現は根冠
で強いことが示された (Uedaet al.， 200 1) .さらに我々は
新たな塩誘導性遺伝子としてAMSH，splicing factor， ap-
optosis protein， EPS15等を得ることができた.得られた
遺伝子の機能解析は現在進行中である.

lpL05 
低リン酸耐性ニンジン培養細胞のクエン酸輸送特性

大野隆史小山博之原徹夫I(1岐阜大・農)

酸性土壊におけるA1毒性及び低リン酸に対する有効的
な対策のひとつとして、土壌への有機酸の放出が注目さ
れている。我々が選抜した低リン酸耐性ニンジン培養細
胞 (LPT細胞)は、クエン酸を多量に合成、放出するこ
とによりリン酸Al培地中でも良好に生育することができ
る。我々は、その放出が短時間で急速に起こることを突
きとめ、これは代謝以外に細胞膜における輸送システム
が有意に関与していると推測した。そこで本研究では、
細胞膜上における放出面の特性について詳細な解明を
行った。
LPT細胞のクエン酸放出はアニオ ンチャンネルブロッ
カーのひとつであるniflumicacidにより強く阻害され、ま
た細胞膜上のW-ATPaseを阻害するパナジン酸によって
も減少した。つまり、 LPT細胞のクエン酸放出はアニオ
ンチャンネルを介しており、アニオ ン放出時の随伴イオ
ンとしてH+が放出されていることが示唆された。実際、
定量的なH+の放出がL町細胞でのみ認められ、またP-
typeHにATPaseの活性、タンパク量及び転写量もLPT細胞
で野生型より増加していた。
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lpL06 
異なる植物種における有機酸代謝のリン酸欠乏応答

木原智仁小山博之¥原徹夫I (1岐阜大・農)

不良土壌における植物の生育阻害要因のlつは間接的
に起こるリン酸欠乏である。その回避機構として根から
の有機酸放出が注目されており、有機酸放出能力強化に
よる不良土壌耐性作物の作出が望まれている。我々が選
抜したクエン酸放出能力が極めて高いニンジン細胞は、
クエン酸を余剰に生産するのに有利な酵素活性変動を起
こしていた。また組換え体を用いた研究から、有機酸放
出にはその代謝が大きく貢献していることが明らかに
なってきている。これらのことから、有機酸代謝を操作
することにより高有機酸放出能を付与できると恩われ
る。しかし様々な植物種にこれを適用するためには、
個々の植物の有機酸代謝について理解しておくことが重
要である。そこで、ルービン、イネ、コムギ、シロイヌ
ナズナにおける有機酸代謝のリン酸欠乏応答を調べた。
イネ及びコムギの根部においてリンゴ酸含量が減少し
た。それ以外の植物種ではリン酸欠乏によりリンゴ酸と
クエン酸の含量が増加した。しかし、リンゴ酸含量に対
するクエン酸含量の比を比較したところ、シロイヌナズ
ナの根部においては比が減少したがイネの根部及びルー
ピンのプロテオイド根では増加した。コムギの根部及び
ルーピンプロテオイド根においてリン酸欠乏による顕著
な酵素活性変動が認められ、 NADP-ICDH活性の低下が
両者に共通していた。

lpL07 
クラミドモナスのヒ酸耐性株AR3ではリン酸トランス
ポーター遺伝子ホモローグが欠損している

土並盈藤原祥子貝瀬利一 臼田秀明都筑幹
夫下河原治介2 (1東京薬科大学・生命科学j帝京
大・医)

クラミドモナスヒ酸耐性株AR3は、遺伝子タギング法
により作製された劣性変異株で、この株では、リン酸と
ヒ酸の取り込みが野生型と異なっており、野生株に比べ
10倍以上ヒ酸に対する耐性が高まっている。今回、遺伝
子タグを手がかりに、このヒ酸耐性株AR3の変異の原因
遺伝子のクローニングに成功した。野生株のゲノ ムライ
ブラリより得られた12.9kbpのフラグメントは、この変異
株の変異形質を完全に相檎した。cDNAライブラリより
得られたこの遺伝子に対応するcDNAクローンは全長約
6kbpであり、 1666のアミノ酸残基よりなる、分子量
172kDaのポリペプチドをコードしていた。相向性検索の
結果、このポリペプチドは、酵母のNa+lPico-transDorter 
Pho89pと有意の相向性を示すが、中央部分にグルダミン
とグリシンに富む大きな挿入領域があることがわかった
(PTBlと命名)。クラミドモナスからは、この遺伝子の
ホモローグとして、中央部分の挿入領域を持たない遺伝
子(PTB2)もクローニングされた(前演者)。これら2つの
遺伝子および以前に我々がクローニングしたタイプA遺
伝子 (PTA1，PTA2， PTA3)の遺伝子発現調節とヒ酸耐性
耐性との関係について論ずる。




