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高等植物は食糧増産や環境保全，更に薬用二次代謝産物，生分解性プラスティックなどの有用
物質の生産，エネルギー生産において重要な役割が期待されている。21世紀の人口増加にとも
なう食糧危機や環境破壊，石油資源の枯渇などの地球規模問題の解決のため植物系での遺伝子操
作やバイオテクノロジーの発展が予測されている。一方，基礎生物学の面においては植物系では
光合成，外部環境への適応，さらに分化の全能性，独自の形態形成に見られるように動物の系と
は明らかに異なった植物独自の生理的現象や制御機構が存在しており，それらに関わる遺伝子群
の分子生物学的研究が精力的に進められている。
当研究室では植物系での外界からの種々の刺激（乾燥，塩濃度，温度，光等）による細胞内で
のシグナル伝達カスケード，および環境応答の遺伝情報発現制御ネットワーク，さらに植物ホル
モン応答のシグナル伝達と遺伝子発現制御システムについて分子生物学的に解析することを目的
としている。2000年にゲノム全塩基配列が決定されたモデル植物シロイヌナズナを用いて機能
ゲノム学的方法を用いて高等植物の成長，分化に関わる植物遺伝子の個体レベルでの機能解析に
も研究分野を広げている。さらに，遺伝子の機能解析によって得られた有用遺伝子を用いて植物
バイオテクノロジーへの応用をめざして，企業や他研究機関との連携を深めている。

1. 環境ストレス応答における遺伝子発現制御（篠崎
（一），関，藤田（美）＊1，太治 ＊1，梅沢 ＊2，水門 ＊1，篠
崎（和）＊1，佐藤（里）＊1，浦野＊2，春日＊1，吉羽＊1，中
島＊1，佐久間＊1，鳴坂（義）＊1，鳴坂（真）＊1；大野＊3，
亀井 ＊4，石田，中嶋，槐，飯田，櫻井（GSC ゲノム知識
ベース研究開発チーム））
植物では外部環境の変化に応答し，かつ適応しており，さ
らに環境シグナルによって成長，分化を行っている。多く
の植物遺伝子は外部環境の変化によってその発現が制御さ
れていることが明らかになった。本研究では環境ストレス
として乾燥，低温，高塩濃度を取り上げ，乾燥，低温，塩な
どのストレスによって誘導される遺伝子群の機能と遺伝子
の発現制御について分子レベルで明らかにすることを目的
としている。また乾燥，低温，塩以外の環境ストレス，例
えば病原菌の感染や傷害などのストレスが遺伝子発現にど
のような影響を与えるかも転写レベルで解析している。
約 7,000種類のシロイヌナズナ完全長 cDNAをはりつけ
たマイクロアレイ（7K RAFL cDNAマイクロアレイ）や
アジレント 22Kオリゴマイクロアレイを用いて，種々のス
トレスやホルモン処理，種々の変異体やトランスジェニッ
ク植物などにおける遺伝子発現プロファイル解析を行った。
以下に最近の研究の一例を紹介する。
塩生植物である Thellungiella halophila はシロイヌナズ
ナの近似種で，T. halophila の遺伝子は塩基配列レベル
でシロイヌナズナ遺伝子と 90-95%の相同性を有する。T.

halophilaの耐塩性のメカニズムを調べるために，7K RAFL

cDNAマイクロアレイを用いた発現解析を行った。その結
果，T.halophila はシロイヌナズナに比べて，ストレス非存
在下で塩などの Abioticストレスや Bioticストレスにより
誘導される遺伝子を高発現させていることが分かった。
アジレント 22K オリゴアレイなどを用いた低温馴化お

よび低温脱馴化過程での遺伝子発現プロファイル解析より，
低温馴化過程で発現誘導される遺伝子の多くは脱馴化過程
で発現が減少すること，および脱馴化過程で発現誘導され
る遺伝子の多くは低温馴化過程では発現誘導されないこと
が分かった。また，ラフィノースの合成に関与するガラクチ
ノール合成酵素遺伝子（AtGolS3）やマルトースの合成に
関与する β-アミラーゼ遺伝子（At4 g17090）などが植物の
耐凍性獲得に主要な役割を果たしていることが示唆された。
また，シロイヌナズナゲノムに存在すると予想される全
ての転写因子，プロティンキナーゼ，Fボックス遺伝子を
含むオリゴマイクロアレイ（転写因子 1,979個；プロティン
キナーゼ 1,060個；Fボックス因子 551個を含む）を作製し
た。この制御因子オリゴアレイを用いて，さまざまなスト
レス（乾燥，低温，塩，重金属，病原菌の感染など）やホル
モン（ABA，エチレン，メチルジャスモン酸，サリチル酸
など）処理条件下での遺伝子発現プロファイル解析を行っ
た。その結果，乾燥 2時間，低温 2時間，NaCl 2時間，重
金属（CuSO4）5時間，Pseudomonas感染 24時間，ABA

2時間，エチレン 5時間，メチルジャスモン酸 5時間，サ
リチル酸 5時間処理により 3倍以上発現誘導された転写因
子を，それぞれ 43個，13個，49個，28個，19個，50個，
21個，11個，77個同定した。このようにストレスまたは
ホルモン誘導性の転写因子を多数同定でき，我々が作製し
たシロイヌナズナの制御遺伝子オリゴアレイは，ストレス
やホルモン誘導性の転写因子を同定する有効な方法である
ことが分かった。また，同定された誘導性転写因子の中に
は，各ストレスやホルモン処理により重複して誘導される
ものも存在しており，各ストレスやホルモンのシグナル伝
達系のクロストークの存在が示唆された。

2. 植物系での外界刺激の細胞内シグナル伝達（篠崎
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（一），片桐，梅澤＊2，平山，関，篠崎（和）＊1，刑部＊1；
吉田（GSC植物ゲノム機能情報研究グループ））
植物では外界からの刺激やストレス（乾燥，塩濃度，光，
温度）によって種々の生理的あるいは遺伝子発現レベルで
の変化が引き起こされる。動物や酵母の系ではシグナル伝
達に関与するタンパク質が同定され，その cDNAや遺伝子
が精力的にクローニングされている。植物でのシグナル伝
達系を分子生物学的，生化学的レベルで解析することを目
標に，環境応答に関わるシグナル伝達因子の遺伝子単離と
トランスジェニック植物を用いた個体レベルでの遺伝子機
能について解析を行っている。
アブシジン酸（ABA）は種子休眠，気孔の開閉，浸透圧
ストレス耐性に関わる植物ホルモンであるが，ABA によ
り活性化されるシロイヌナズナ SnRK2プロテインキナー
ゼファミリー（SRK2A～J）に注目した。その 1つである
SRK2C が高浸透圧によって強く活性化することが明らか
となり，植物における乾燥ストレスのシグナル伝達に関与
している可能性が想定された。そこで，SRK2Cの過剰発現
植物を作製し，その表現型を解析してみたところ，過剰発
現株の乾燥耐性が顕著に上昇することが確認された。さら
に，SRK2C 過剰発現植物ではストレス応答に関わる遺伝
子群が大量に発現していることが判明した。このことから，
SRK2C過剰発現植物では大量に存在する SRK2Cによって
乾燥ストレスのシグナルが増幅され，植物が元来持ってい
る耐性機構を積極的に動かすことによって耐性を獲得して
いることが示唆された。RK2Cは通常条件では活性を持た
ないため，通常の植物の成育には大きな影響を与えない。
乾燥ストレス時には，SRK2C が活性化し下流の遺伝子発
現を制御するようになるため，通常時にはOFF，乾燥スト
レス時には ONとなる分子スイッチとしての側面を有する
と考えられる。このことは栽培上有利な特徴であると想定
されるため，有用な農作物や園芸植物，樹木への応用が期
待される。SnRK2ファミリーは高等植物に広く存在し，イ
ネやダイズでも浸透圧によって活性化する SnRK2 が存在
することが確認されているため，SnRK2を介したシグナル
伝達経路は高度に保存されている可能性がある。したがっ
て，本研究の成果は応用面においても訴求力が高いもので
あると考えている。
細胞膜は外界からのシグナルを受容する場と考えられ，
それを構成しているリン脂質は，外界からの種々のシグナ
ルによって特異的に代謝されることが知られている。近年，
種子の発芽時に ABAのシグナルがリン脂質の 1つである
ホスファチジン酸（PA）を介して伝達するという報告がな
され，我々は発芽過程を制御する ABAのシグナル伝達系
における PAの生理機能を遺伝子レベルで解明することを
目的に本研究を進めている。昨年までに PAの代謝酵素リ
ン酸化脂質ホスファターゼ（LPP）に注目し，発芽過程に
機能するシロイヌナズナの LPP2が発芽時の ABAのシグ
ナル伝達においてネガティブレギュレーターとして機能す
ることを示した。本年度は，LPP2のノックアウト変異体
（lpp2）が発芽時にPAを過剰な蓄積し，ABA高感受性示す
ことから内生 ABA量が蓄積していると予想し，内生 ABA

量を測定した。その結果予想に反して，発芽過程の lpp2 で
は内生 ABA量が野生型よりも減少していることが分かっ
た。このことから lpp2 が発芽時に ABA高感受性なのは，

PA の蓄積により ABA のシグナルが過剰になるため内生
ABA量を減少させるようなフィードバック制御がなされて
いると考えた。そこで種子発芽時にABAの分解に機能する
ABA8’ 位水酸化酵素である CYP707 遺伝子の発現量を調
べたところ lpp2 において，種子特異的な CYP707A2遺伝
子の発現が有意に誘導を受けていることが分かった。この
ように lpp2 では内生 ABA量が変動していることが分かっ
たので，これまでに報告のある ABAシグナル伝達に関与
する ABA非感受性変異体の abi3および abi4と lpp2 をそ
れぞれ交配して二重変異体を作製し，ABAに対する発芽時
の感受性を調べた。その結果，lpp2 abi3 二重変異体は abi3

が示すABA非感受性を減少させるが，lpp2 abi4 は abi4 単
独の変異体と顕著な差異が認められなかった。したがって，
PAのシグナルは ABI4を介している可能性が示唆された。
このような lpp2 変異体の発芽時の遺伝子発現を野生型のそ
れと比較するために，マイクロアレイを用いて網羅的遺伝
子発現解析を行った。現在，発現変動した遺伝子について
PAのシグナル伝達における検討を進めている。

3. 植物ホルモンによる植物核遺伝子の発現制御機構の
研究（篠崎（一），篠崎（和）＊1，藤田（美）＊1，中島 ＊1，
高橋 ＊3；吉田（GSC植物ゲノム機能情報研究グループ）；
安部（BRC実験植物開発室））
植物ホルモンは植物の成長・分化，環境ストレス適応に関
わる重要なセカンドメッセンジャーとして機能することが
知られている。近年の分子生物学の発達により，そのシグ
ナル伝達ネットワークの詳細が急速に解明されている。個々
の植物ホルモンは，それぞれ特異的な遺伝子の発現を誘導
することが知られているが，本研究では，水分ストレス適
応や種子の成熟・休眠に作用するアブシジン酸（ABA），そ
して，主に傷害や病害ストレス適応に作用するジャスモン
酸（JA）に注目し，それらの遺伝子発現に関わるシグナル
因子の分子機構を解明することを目的としている。
ABAの遺伝子発現には，多様な転写因子が介在すること
が知られているが，本研究では，NAC転写因子をコードす
るRD26に注目している。RD26は，乾燥・塩ストレスのみ
ではなく，ABAでも強く発現誘導されるが，この遺伝子の
過剰発現体を用いたマイクロアレイ解析を行った結果，多
くの ABA応答性遺伝子の発現が変動していることが明ら
かにされた。また，プロトプラストを用いた転写活性化実
験により，RD26 がこれら ABA 応答性遺伝子のプロモー
ターを活性化することを示し，植物 NAC遺伝子の直接の
ターゲットを初めて実験的に明らかにした。
シロイヌナズナの ABA非感受性変異体 abi5の原因遺伝
子（ABI5）は bZIP型の転写因子として同定され，主に種
子および発芽初期で機能することが知られている。ABI5は
AREB1同様，ABREをプロモーターに持つ遺伝子の発現
を誘導するが，この遺伝子を過剰発現させても下流遺伝子
の発現誘導が見られない。そこで，翻訳後修飾，特にタン
パク質リン酸化の可能性を検討する目的で，SnRK2プロテ
インキナーゼとの機能的な相互関係を調査した。シロイヌ
ナズナに存在する 10 個の SnRK2（SRK2A～SRK2J）遺
伝子の中で，発現の部位やタイミングにおいて ABI5と同
じ挙動を示すものをノザン解析で調査した結果，SRK2B と
SRK2I がその候補となり得ることが明らかにされた。現在，
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各 SnRK2遺伝子の機能欠損変異体および過剰発現体を用
いて，ABI5シグナリングへの影響を検討している。
MYBおよびMYC型転写因子もまた，ABA特異的な遺伝
子発現の誘導に関わることが明らかにされており，AtMYB2，
AtMYC2 の過剰発現体において実際に ABA誘導性遺伝子
の発現上昇や浸透圧ストレス耐性の獲得が認められた。ま
た，これら 2つの遺伝子は JAのシグナル伝達に強く作用
することも確認され，非生物的・生物的ストレス双方に機
能する可能性が示唆された。さらに，AtMYC2 と相互作用
する因子 AtMYC2IP1 が単離・同定され，その過剰発現体
では ABA，JAに対する感受性が変化していた。
MAPキナーゼ（MAPK）は，真核生物に広く保存される
タンパク質リン酸化酵素として知られており，植物において
も環境ストレス応答および適応に強く関与することが報告さ
れている。シロイヌナズナMAPKの活性化因子MAPKK

の研究から，AtMKK3 が JAで誘導される幾つかの遺伝子
の発現に寄与することが示唆された。JAのシグナル伝達に
タンパク質リン酸化が関わることは以前から知られていた
が，実際に関与する因子は同定されておらず，新規性が高
い。このAtMKK3 を含めた解析が，今後の JAシグナル伝
達の解明に大きく貢献するものと期待される。

4. シロイヌナズナの逆遺伝学的手法による形態形成，成
長関連遺伝子の機能解析（篠崎（一），伊藤，斉藤，平山，
関；黒森，明賀（GSC植物ゲノム機能情報研究グループ））
2000年 12月にシロイヌナズナゲノムの全塩基配列が決定
されたことを受け，我々は遺伝子の機能を体系的に解析する
Functional genomicsを推進するため，T-DNAタギング法
（遺伝子破壊型タギング法および過剰発現型 T-DNAタギン
グ法）およびトランスポゾン（Ds）タギング法による挿入
変異体ライブラリーの作製を進めてきた。さらに次の段階と
して，これらの挿入変異体を用いてフェノーム（Phenome）
解析を進めている。フェノーム解析とはノックアウト，ノッ
クダウン，過剰発現，異所的発現等植物の表現型をデータ
ベース化し，遺伝子から機能情報を，機能からそれらに関
連する遺伝子情報を引き出せるようにする一連のシステム
構築に関連する解析のことである。
パイロット実験として，Ds をホモ接合体として持つ約

3,000ラインを用いてフェノーム解析を行っている。可視的
な形態異常を中心に，表現型分類と得られたライン数の集
計を行った。強い表現型異常を示す 81ラインについてさら
に詳細に調べたところ，52ラインが表現型と Ds 挿入が連
鎖しており，かなりの割合で Ds が表現型異常の原因遺伝
子をタグしていると期待できる結果を示した。
作製した T-DNA，Ds 挿入変異体から，雄性不稔，アル
ビノ，乾燥感受性，網目状葉変異体などが多数得られてお
り，現在，機能解析を行っている。以下に研究の一例を紹
介する。
乾燥に弱くなった変異体 slh1 は，種子休眠性を欠如して
おり，また，自発的に病原体抵抗性反応を示すことが明ら
かとなった。現在，Ds でタグされていると思われる原因遺
伝子 SLH1の解析を進めている。
花粉発生機構の解明を目的に，雄性不稔変異体の 1 つ

（ms1-8）の機能解析を進めている。この変異体は胞子体型
変異体で，減数分裂後の小胞子およびタペート層に異常が

見られた。小胞子分離直後の花粉外壁の蓄積が認められず，
成熟花粉が形成されなかった。Ds でタグされている原因
遺伝子（MS1）を単離したところ，Znフィンガーモチーフ
と核移行シグナルを持つタンパク質をコードしており，転
写制御遺伝子であることが示唆された。また，MS1 mRNA

はタペート層で四分子期に一過的に発現していることから，
花粉外壁に必要な物質の生産または輸送を制御しているこ
とが示唆された。
葉緑体形成や光合成機能に関与する遺伝子に注目し，ア
ルビノ変異体の探索および解析を行っている。9,425 Ds ラ
インから 87アルビノ突然変異体を単離した。そのうち，Ds

でタグされているラインは 39ラインで，約 45%のタグ効率
であった。これら遺伝子がコードするタンパク質には，プ
ラストキノンのメチル化に関与するタンパク質，チラコイ
ド内へ葉緑体タンパク質の輸送に関与するタンパク質，葉
緑体の翻訳終結因子，リボゾーム結合因子，斑入り表現型
を示す PSIIコンポーネント，熱ショックタンパク質，ミト
コンドリアのタンパク質輸送に関与する因子等が含まれて
いる。
網目状葉（reticulate）変異体は，葉緑体形成が不完全な
変異体で，Ds 挿入変異体ライブラリーから 2種を単離し
た。一方はチロシン生合成酵素の 1つ（TyrAAT2）が欠失
したことによるもので，チロシン投与により形質が回復す
る。このとき，葉緑体も正常に成熟することから，葉緑体
形成過程における葉緑体タンパク質の動態解析に応用でき
るものと期待している。

5. 植物ホルモン生合成，分解系の解析（篠崎（一），梅
澤 ＊2，浦野 ＊2）
植物ホルモンABAは，種子の成熟過程および植物が乾燥
状態におかれたときにその量が増大し，種子の休眠性およ
び植物の乾燥耐性獲得に関与している。さらに近年の分子
遺伝学的研究によってネオザンチン開裂酵素（NCED）が
単離され，ABA生合成の律速酵素であることが示されてい
る。これまでの研究より，我々はシロイヌナズナの NCED

遺伝子ファミリーの解析を進め，乾燥ストレスによって発
現が誘導される AtNCED3遺伝子や，種子で発現している
AtNCED2遺伝子を同定した。AtNCED3を欠失した nced3-

1 遺伝子の変異体の乾燥ストレス処理時の蒸散量を測定し
たところ，nced3-1 変異体は ABA欠損株である aba2-1変
異体よりも野生型に近い値を示した。この結果は，nced3-1

変異体に含まれる程度のABA量でも気孔の閉鎖には十分で
あることを示唆している。さらに乾燥処理時におけるABA

誘導性遺伝子の発現を調べたところ，nced3-1 変異体では
aba2-1変異体と同様に ABA誘導性遺伝子の発現が見られ
なかった。したがって，気孔の閉鎖は ABAの新規な合成
を介さないが，ABA誘導性遺伝子の発現には新規の ABA

合成が必要であることが明らかとなった。
内生 ABA量の調節には，生合成系だけではなく分解系
も重要な働きをしている。最近，ABA 分解の第一段階を
触媒する ABA8’ 位水酸化酵素が CYP707A1～4 と呼ばれ
るチトクロム P450であることが報告された。我々は，そ
のうちの 1 つである CYP707A3が乾燥後の再吸水時に誘
導されることを見いだしていたことから，CYP707A3の機
能解析を進めた。CYP707A3の過剰発現植物は ABAに対
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する感受性が弱まり，乾燥ストレス耐性が顕著に低下する。
また，cyp707a3 変異体は栄養生長時の ABA感受性が増加
し，乾燥ストレス耐性は有意に上昇していることが明らか
となった。これらのことから，CYP707A3は栄養成長期の
ABA分解に関わっており，乾燥耐性に有意な影響を持つ酵
素であることが示された。

＊1共同研究員，＊2協力研究員，＊3ジュニア・リサーチ・ア
ソシエイト，＊4 基礎科学特別研究員

Plants have unique systems for signal transduction and
gene expression during development which are different
from those of animal systems, such as totipotency, plant-
hormone-mediated regulation, responses against various
environmental stresses and light regulation of gene expres-
sion. The Laboratory of Plant Molecular Biology studies
gene structure and regulation of gene expression in higher
plants. Researchers here are interested in plant nuclear
genes involved in stress response and signal transduction.

This laboratory uses Arabidopsis thaliana, a model
plant in molecular biology, as a plant material. Ever since
its establishment in 1989, this laboratory has directed its
research activities towards (i) control of gene expression by
plant hormones and environmental stresses, (ii) functional
analysis of plant genes involved in signal transduction, (iii)
functional analysis of Arabidopsis genes involved in devel-
opment.

1. Regulation of gene expression by environmen-
tal stress

We have studied the expression profiles of Arabidopsis
genes under various stress and hormone treatment condi-
tions, in various plant tissues, and in various mutants and
transgenic plants using 7K RAFL cDNA microarray and
Agilent 22K oligomicroarray.

We applied the 7K RAFL cDNA microarray to reveal
the differences in the regulation of salt tolerance mech-
anisms between Arabidopsis and a halophyte, salt cress
(Thellungiella halophila). The expression profiling stud-
ies showed that a large number of known abiotic- and
biotic-stress inducible genes were expressed in salt cress
at high levels even in the absence of stress. Under normal
growth conditions, salt cress accumulated proline at much
higher levels than did Arabidopsis, and this corresponds to
a higher expression of AtP5CS, a key enzyme of proline
biosynthesis, in salt cress.

We also prepared Arabidopsis regulatory gene oligo mi-
croarray containing 1979 transcription factor genes, 1060
protein kinase genes and 551 F box protein genes. Using
the regulatory gene oligo microarray, 43, 13, 49, 28, 19,
50, 21, 11 and 77 genes, respectively, were identified as
drought-, cold-, high-salinity-, CuSO4-, pathogen (Pseu-
domonas) stress-, ABA, ethylene-, MeJA (methyl jasmonic
acid)-, and SA (salicylic acid)-inducible transcription fac-
tor genes. The expression profiling studies indicated the
existence of crosstalk between these signal transduction
pathways.

2. Molecular analysis of signal transduction in
plants

Protein phosphorylation/dephosphorylation are major
signaling events induced by osmotic stress in higher plants.
We showed that a SNF1-related protein kinase 2 (SnRK2),
SRK2C, is an osmotic-stress-activated protein kinase in

Arabidopsis thaliana that can significantly impact drought
tolerance of Arabidopsis plants. Knockout mutants of
SRK2C exhibited drought hypersensitivity in their roots,
suggesting that SRK2C is a positive regulator of drought
tolerance in Arabidopsis roots. Microarray analysis re-
vealed that their drought tolerance coincided with up-
regulation of many stress-responsive genes, for example,
RD29A, COR15A, and DREB1A/CBF3. From these re-
sults, we concluded that SRK2C is capable of mediating
signals initiated during drought stress, resulting in appro-
priate gene expression. Our present study reveals new in-
sights around signal output from osmotic-stress-activated
SnRK2 protein kinase as well as supporting feasibility
of manipulating SnRK2 toward improving plant osmotic-
stress tolerance.

Phosphatidic acid (PA) functions as a lipid signaling
molecule in plants. Physiological analysis showed that
PA triggers early signal transduction events that lead to
responses to abscisic acid (ABA) during seed germina-
tion. We measured PA production during seed germina-
tion and found increased PA levels during early germi-
nation. To investigate the role of PA during seed ger-
mination, we focused on the PA catabolic enzyme lipid
phosphate phosphatase (LPP). LPP catalyzes the sequen-
tial conversion of diacylglycerol pyrophosphate (DGPP)
to PA and PA to DAG. Two AtLPP2 T-DNA insertional
mutants (lpp2-1 and lpp2-2 ) showed hypersensitivity to
ABA and significant PA accumulation during germination.
Furthermore, double-mutant analysis showed that ABA-
insensitive 4 (ABI4 ) is epistatic to AtLPP2 but ABA-
insensitive 3 (ABI3 ) is not. These results suggest that PA
is involved in ABA signaling and that AtLPP2 functions
as a negative regulator upstream of ABI4, which encodes
an AP2-type transcription factor, in ABA signaling during
germination.

3. Role of plant hormones in gene expression
and plant development

Plant hormones play important roles in plant growth,
development and also in the adaptation to various envi-
ronmental stresses. Each hormone induces own specific
gene expressions through activating a number of transcrip-
tion factors. In this study, we have focused on the factors
that specifically involved in the regulation of Abscisic acid
(ABA)- and Jasmonic acid (JA)-inducible genes.

Over-expression of NAC-, MYB- and MYC-type tran-
scription factors significantly promoted the expression of
ABA-inducible genes in Arabidopsis plants. MYB and
MYC were also shown to targeted to the regulation of
JA-inducible genes. We have identified novel factor that
interact with Arabidopsis MYC. Recently, we have found
that one of the Arabidopsis MAPKK gene may positively
controlling the expression of JA-inducible genes.

ABI5 is known as one of the bZIP transcription factors
and function during seed maturation and early germina-
tion stages that must be needed for ABA signaling. We
are focusing on SnRK2 as a candidate for ABI5-activating
protein kinase.

4. Analysis of Arabidopsis genome function
To promote functional genomics, which analyze gene

functions systematically, we have constructed a large col-
lection of insertion mutants by using T-DNA and trans-
poson (Ds). As a next step, we are promoting ’phenome
analysis’, which constructs a database connecting pheno-
types and all of the genes.

By screening the mutant collection, various phenotypic
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mutants including male sterility, albino, drouoght sensitive
and reticulate, have been obtained. We are now analyzing
these mutants.

5. Molecular analysis of plant hormone biosyn-
thesis

The phytohormone abscisic acid (ABA) has two major
roles which are known as plant’s response to environmen-
tal stress and acquisition of seed dormancy. We have pre-
viously shown that the AtNCED3 is a drought-inducible
gene, and AtNCED2 is expressed in silique during seed
maturation and embryo in seeds. We analyzed the func-
tion of ABA in vegetative plants using AtNCED3 knockout
mutant (nced3-1 ). Under drought stress, stomata were
closed in wild type and nced3-1, but it kept opening in
aba2-1. ABA-inducible genes were expressed in wild type,
but not in the nced3-1 or aba2-1. These results indicated
thatde novo ABA biosynthesis was not required for stom-
atal closure, but it was required for the expression of ABA
inducible genes.

As well as ABA biosynthesis, ABA metabolism has
important roles to regulate endogenous ABA level in
plants. Recently, a cytochrome P450 subfamily, named
asCYP707A1-4, was identified as ABA 8’-hydroxylase
genes. We found that CYP707A3 is highly induced dur-
ing rehydration process after drought conditions. We pre-
pared transgenic plants overexpressing CYP707A3, and
found that the transgenic plants exhibited reduced ABA
sensitivity and drought tolerance. In contrast, cyp707a3
knockout mutants exhibited strong ABA sensitivity at veg-
etative stage and higher drought tolerance than wild-type.
We concluded that CYP707A3 is one of ABA metabolic
enzymes in vegetative tissues of Arabidopsis, and it can
participate with drought tolerance.
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