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論 文 の 内 容 の 要 旨 
 
 酸性問題土壌は世界に広く分布し，植物生産を著しく阻害するため，その土壌環境

ストレス耐性機構は重要な農業形質である．酸性土壌では，可溶化するアルミニウム

イオン（Al3+）に加えて過剰なプロトン（H+）がストレスとなる．本研究では，様々

な土壌環境に生育適応するシロイヌナズナの野生系統群を用いたゲノムワイド関連

解析から，Al および H+ストレスに対する耐性について，異なる遺伝的構造および原

因遺伝子を明らかにし，考察したものである． 
 
１．シロイヌナズナ野生系統を用いた Al および低 pH 耐性のゲノムワイド関連解析 
エコタイプ約 200 系統の Al 及び低 pH（H+）耐性を水耕系での相対根長を用いて

評価した．遺伝構造解析から，主な Al 耐性は生息地が異なる各分集団内で共通の変

異，低 pH 耐性は集団間で共通の変異により獲得されたことが示唆された．一方，

GWAS と Genomic-prediction 解析から変異の約 70%を説明できる 100 以上の SNP
を同定した．さらに，Al 耐性は低 pH 耐性に比べて GWAS で検出できないレア変異

が寄与していることが推定された．関連 SNP 近傍の遺伝子群の GO 解析や遺伝子発

現ネットワーク解析からも両者は異なる遺伝的構造であり，各耐性特異的な生理的プ

ロセスにより得られていることが示された．さらに遺伝子破壊株の網羅的解析からは，

耐性に影響をおよぼす既知耐性遺伝子に加え，新規遺伝子群の同定に成功した．その

中でも発現量多型を示したリンゴ酸トランスポーター遺伝子 AtALMT1 や酸化還元

関連遺伝子は，プロモーター多型が Al 耐性バリエーションに寄与することを明らか

にした． 
 



２．Al 耐性遺伝子の遺伝子発現量多型の解析 
先に明らかにしたように，遺伝子発現量多型は耐性バリエーションと関連すること

がある．そこで，28 系統のトランスクリプトームデータを RNA Sequence で獲得し，

30 の Al 耐性遺伝子の発現量と Al 耐性の関連解析を行った．その結果，中央アジア

地域の分集団において，クエン酸トランスポーターAtMATE 遺伝子の発現量が Al 耐
性と高い正の相関を示した．そのため分集団を用いた AtMATE 発現量 GWAS により

擬陽性を低下させ，シス領域と発現量の強い関連性を検出できた．AtMATE プロモー

ター領域へのトランスポゾンの挿入が低発現量の原因であることを明らかにした．そ

の遺伝子型系統が生息する中央アジアは，比較的アルカリ土壌であり Al ストレスに

よる影響は大きくないため，根圏 Al の無毒化は AtALMT1 が担い AtMATE 機能は

退化した可能性が考えられた．これらの有機酸輸送体遺伝子などのプロモーター領域

の変異による Al 耐性獲得は，作物でも確認されており，シス因子の変異による遺伝

子発現調節は耐性機構に重要な役割を果たしていると考えられた． 
 

審 査 結 果 の 要 旨 
 
 申請者中野友貴氏は，シロイヌナズナの野生集団（アクセッション）を用い，酸性

土壌ストレス耐性に関してトランスクリプトーム解析を統合させたゲノムワイド関

連解析を行なった．その結果，植物の酸性土壌適応に関わる新規遺伝子群や遺伝的構

造を明らかにした．そこでは，耐性バリエーションの生じる遺伝的原因や，主要スト

レスである Al ストレスと酸ストレスに対する耐性の遺伝的特徴や差異を明らかにし

た．これらの知見は，これは学術的に価値のある発見である一方，育種等に応用する

ことで世界の農耕地で問題となっている酸性土壌での持続可能な農業生産に寄与す

る重要なものであることを認める． 
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