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明らかとなり、それら遺伝子のシス領域の変異が遺伝子発現量の変化を引き起こし Al 耐性に

影響していることが示唆された。AtALMT1プロモーターの系統間比較解析から、AtALMT1

の遺伝子発現量多型はトランスポゾンの挿入を含むプロモーター多型に起因することが明ら

かとなった。さらに、高発現型の AtALMT1 プロモーターを保有する野生系統は西ヨーロッ

パの比較的酸性土壌が広がる地域に分布しており、それらの系統は AtALMT1 の発現量を上

昇させることで酸性土壌地帯に適応した可能性が示された。また、GWAS と GP の統合解析

により、H+耐性と比較し Al 耐性のバリエーション形成においてはレアバリアントなどの

GWASでは検出できない遺伝要因による影響が大きいことが示唆された。実際に、GPによる

耐性予測値から大きく異なる Al 耐性を示した系統の 1 つである Voeran-1 は、AtALMT1 の

ナンセンス変異体であることが明らかとなった。 

 

2) 既知Al耐性遺伝子の発現量多型の解析 

 獲得した28系統のRNAseqデータを用いて、既知の30個のAl耐性遺伝子に関して、系統

間での遺伝子発現量多型と Al 耐性の相関解析を行った。その結果、系統全体もしくはいずれ

かの分集団内においてAl耐性と関連した遺伝子発現量多型を示す19遺伝子を同定した。それ

ら遺伝子の中で、Al応答性クエン酸トランスポーターをコードするAtMATE (multidrug and 

toxic compound extrusion) は系統全体においてはAl耐性と相関した発現量多型は観察され

なかったものの、中央アジアの集団においては Al 感受性系統は耐性系統と比較して顕著に低

いAtMATE発現量を示した。異なる遺伝的背景をもつ49系統に関してAtMATE発現量を測

定し、遺伝子発現量と系統間の遺伝的および地理的距離との関連を解析した。その結果、

AtMATE 発現量のヒストグラムは二峰性を示し、中央アジアに属する 18 系統のうち 11系統

が著しく低い AtMATE 発現量を示すことが明らかとなった。中央アジアの全 18 系統を用い

て Al 条件下での AtMATE 発現量の GWAS を行った結果、AtMATE 遺伝子座に顕著に高い

関連を示す SNP が検出された。この SNP を低発現型で持つ系統群は高発現型の系統群と比

較して約 1/5 のAtMATE 発現量を示し、コントロール条件においても低い発現量を示した。

さらに、低発現型系統は高発現型系統と比較して有意に低い Al 耐性を示した。高発現型系統

および低発現型系統間でAtMATEのプロモーター配列を比較した結果、低発現系統には開始

コドンから 1.2 kb 上流に約 8.5 kb のトランスポゾンの挿入があることが明らかとなった。

GUS レポーター遺伝子を用いた AtMATE プロモーター活性の解析から、トランスポゾンの

挿入位置より上流のプロモーター配列がAtMATEの遺伝子発現に重要な役割を持つことが明

らかとなった。さらに、トランスポゾンの挿入が見られた中央アジアの11系統を除き、38の

野生系統を用いて再度AtMATE発現量のGWASを行った。その結果、AtMATE遺伝子座以

外のゲノム領域で関連するSNP が検出され、その近傍に位置した候補遺伝子の破壊株の解析

からAtMATEの発現制御に関与する新規制御遺伝子を同定した。 

 本研究により、AlおよびH+耐性の系統間差の大部分を説明する耐性候補遺伝子を同定した。

さらに、一部の遺伝子に関しては耐性と関連した発現量多型を明らかにし、その原因となって

いるシス領域の変異および発現制御遺伝子を同定した。また、GWASとGPの統合解析から、

両耐性バリエーションは遺伝的に異なるパターンにより形成されていることが示唆された。 

 


