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はじめに 

 

 大気 CO2濃度は現在 400 ppm に達しようとしており，今世紀末には 700-1000 ppm

まで増加すると予測されている．この大気 CO2 濃度の上昇は地球温暖化の主要因

と考えられていることから，われわれ人類にとって大きな社会問題となっている．

また，アジア，アフリカを中心とした人口増加を考えると，将来的な高 CO2 環境

で作物の収量を増大させることは植物研究者の最重要課題である．これらのこと

から，大気 CO2 濃度の増加が植物におよぼす生理生化学的な効果について，グロ

ースチャンバー，オープントップチャンバー，FACE（free air CO2 enrichment: 開

放系大気 CO2 増加）システムなど様々な装置を用いて盛んに研究されてきた．そ

して近年では遺伝子発現変化，特にマイクロアレイを用いたトランスクリプトー

ム解析がモデル植物を中心に行われている．分子生物学的解析技術の目覚ましい

発展により，未知の遺伝子の機能解明も進んでおり，ゲノム情報の量と質が向上

することで，トランスクリプトーム解析の重要性は今後ますます高まると考えら

れる．また，トランスクリプトーム解析は生理学的に重要な新規の遺伝子を発見

することにおいても有効である．本稿では，高 CO2 環境下での植物の遺伝子発現

変化に関する研究についてレビューするとともに，イネのトランスクリプトーム

解析から見出した，高 CO2 条件で発現促進される CCT タンパク質 CRCT（CO2 

responsive CCT protein）について紹介する． 

 

高 CO2処理での遺伝子発現変化の特徴と解析における注意点 

 

 高CO2処理による遺伝子の転写産物量の変化を明らかにするための手法として，

2000 年代前半までは主に個々の遺伝子についてノーザン解析，RT-PCR 解析が行わ

れてきた．そして，2000 年代半ばから高 CO2応答においてもトランスクリプトー

ム解析が適用されるようになった．トランスクリプトーム解析には塩基配列解析

に基づいたRNA-Seq法，SAGE法やリアルタイムPCRを利用した方法などもあるが，

現在のところマイクロアレイ法が最も一般的で解析例が多い．マイクロアレイ法

はゲノム情報に基づいて作成された，数千から数万種類のオリゴ DNA を固定した

マイクロアレイ用スライドガラスを用いるため，適用可能な植物種がゲノム解析

の進んだモデル植物に限られる．しかし今後は，次世代シークエンサーを用いた
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RNA-Seq 法によるモデル植物以外のトランスクリプトーム解析例も増えることが

期待できる．これらの方法は，いずれも転写産物のプールサイズを反映した結果

が得られるわけであり，遺伝子発現が転写後や翻訳後の段階で制御されている場

合は，トランスクリプトーム解析の結果とタンパク質含量や活性の測定結果が相

関しないこととなる．しかし，転写段階で発現調節される多くの遺伝子に関して

有用なデータが得られることから，トランスクリプトームを解析することが有意

義であることに間違いはない．高 CO2 処理した植物における遺伝子発現変化のマ

イクロアレイ解析例は多いとはいえないが，シロイヌナズナ，イネ，ポプラとい

った複数のモデル植物で行われてきた(1)．高 CO2 処理の特徴として，塩，乾燥，

オゾンのようなストレス処理に比べて有意に発現変化する遺伝子の数が少なく，

変化の程度も全般的に低いことが挙げられる(2)．基本代謝酵素では，高 CO2 処理

による発現変化は高くとも 2 倍程度である．これは高 CO2処理が植物にとって強

い処理ではないことを意味している．CO2濃度の違いよりも，グロースチャンバー

と野外の比較の方が遺伝子発現の変化が大きい例も報告されている(3)．また，野

外で行われる FACE 実験の場合は，天候や気温の変化，病害虫の接触などによるス

トレスを受けており，CO2 への反応が鈍化することが指摘されている(1)．さらに，

高CO2処理の場合は数週間から数カ月間といった長期的な処理を行うことが多く，

サンプリングする時点では転写レベルでの応答が低下することもある．また，長

期的な処理では処理間での生育のばらつきが生じることから，サンプルの発達ス

テージ，栄養状態などの条件を合わせるのが困難となる．植物の生育ステージに

よって，高 CO2 による光合成関連遺伝子の発現変化の傾向が全く逆になることも

報告されている(4)．これらのことが要因となって誤差が大きくなり，意味ある発

現変化がその中に埋もれてしまうことがある．これらのことは，今までに報告さ

れている異なるグループが行ったマイクロアレイ解析結果から，統一した発現変

化の傾向を見出すことを困難にしている．イネは生育をそろえやすく，高 CO2 処

理をしても葉の展開速度は大きくは変化しないことから，高 CO2 のトランスクリ

プトームへの効果を解析するには良い材料と考えられる．そこで次に，われわれ

が行ったイネを用いたマイクロアレイ解析結果を中心に，植物で比較的共通して

認められる遺伝子発現変化について述べることとする． 

 

高 CO2処理による代謝関連遺伝子の発現変化 
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1．光合成・基本代謝関連遺伝子 

 高 CO2 条件下では基本的に光合成が促進されるために光合成産物である糖やデ

ンプンの蓄積が起こる(5)．また，長期の高 CO2 処理では葉内の窒素含量の低下が

認められることが多い(5)．これらのことから，CO2固定，呼吸，窒素固定といった

基本代謝に関係する遺伝子の発現が高CO2処理により変化することが予想される．

われわれはイネの葉身を材料にして行ったマイクロアレイ解析の結果(6,7)を用い

て，葉身で主に発現する基本代謝関連遺伝子をピックアップし，それらの遺伝子

に対する高 CO2の効果について検討した（図 1）．まず，自然光型人工気象室（農

業環境技術研究所クライマトロン）で行った実験では，Rubisco に代表される CO2

固定に関係する遺伝子は発現抑制される傾向があった．また，Rubisco に CO2を供

給するカルボニックアンヒドラーゼ（CA）も発現抑制された．一方，カルビンサ

イクルにおいてリブロース-1,5-ビスリン酸（RuBP）の再生に関わるフルクトース

-1,6-ビスリン酸ホスファターゼ（FBPase），セドヘプチュロース-1,7-ビスリン酸

ホスファターゼ（SBPase）などは逆に発現促進される傾向があった．それらに加

えて，光合成の最終産物であるデンプン合成に関わる ADP グルコースピロホスホ

リラーゼ（AGPase），デンプン合成酵素（SS）や窒素固定に関わるグルタミン合成

酵素（GS），グルタミン酸合成酵素（GOGAT），スクロースの輸送に関わるスクロー

ス輸送体（SUT）も発現促進される傾向が認められた．C3植物の光合成のモデルに

よると(8)，光合成の律速因子は CO2濃度によって変わり，低 CO2から現在の大気条

件では Rubisco の触媒能力が光合成を律速し，高 CO2条件では RuBP の再生能力，

デンプンやスクロースの合成・輸送が関わる無機リン酸再生能力が光合成を律速

すると考えられている．つまり，イネは高 CO2 条件下では律速要因とならなくな

った Rubisco などの CO2固定に関わる遺伝子の発現を減少させて，律速要因とな

る RuBP 再生や光合成の最終産物の合成・輸送に関わる遺伝子の発現を増加させた

と考えられる．イネで見られた基本代謝関連遺伝子の発現変化は高 CO2 下で有利

に光合成を行えるようにコントロールされたものと捉えることができるかもしれ

ない．このような遺伝子発現変化は，多少の違いはあるにせよ他の植物種におい

ても認められている(9,10)．では，高 CO2で育成した植物は高 CO2条件での光合成速

度が高くなるのだろうか？答えは全く逆であり，高CO2条件で植物を育成すると，

高 CO2 条件での測定であっても，光合成速度は大気条件で育成した植物に比べて

図１
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低下することが多い．この現象は光合成のダウンレギュレーションと呼ばれてい

る．光合成が低下する理由として，高 CO2 条件で植物を育成すると葉内窒素含量

が減少するため，与えられた窒素の各代謝関連酵素タンパク質への分配を最適化

させたとしてもポテンシャルとしてはマイナスとなること，遺伝子発現変化の程

度が小さいために大幅な窒素分配の変化を起こすことができていないことが考え

られる．イネに関しては，高 CO2 処理をしても二次元電気泳動による葉内タンパ

ク質の発現プロファイルに大きな変化は起こっていなかった(6)．シロイヌナズナ

においても Rubisco 量の減少は認められるが，それ以外の葉内タンパク質の発現

プロファイルの変化は少ないことが報告されている(11)．先にも述べたように，高

CO2処理による遺伝子発現変化は小さい場合が多く，ここで見られた基本代謝関連

酵素遺伝子の発現変化もほとんどが 1.5 倍以下であり大きいわけではない．つま

り，遺伝子発現変化が小さく窒素の分配が大きく変化していない状況で，葉内窒

素含量が減少するために光合成速度が低下すると考えられる．窒素含量が減少す

る分子メカニズムは不明であるが，イネにおいては基本代謝関連酵素の中で硝酸

還元酵素（NR）が他の窒素同化に関わる酵素と異なり発現抑制されていた（図 1）．

イネは窒素源として硝酸よりもアンモニウムを好んで利用するために葉の硝酸同

化が着目されることは少ないが，高 CO2 によるダウンレギュレーションを考える

上でこの現象は興味深い． 

 人工気象室と FACE での実験結果を比較すると，FACE においてもおおよその基

本代謝関連遺伝子の発現変化は類似していることがわかる（図 1）．しかしいくつ

か違いが認められ，最も大きな違いは呼吸関連酵素遺伝子の発現が FACE において

促進されたことである．FACE においては解糖系のピルビン酸キナーゼ（PK），ホ

スホエノールピルビン酸カルボキシラーゼ（PEPC）や TCA 回路のピルビン酸デヒ

ドロゲナーゼ（PDC），クエン酸合成酵素（CS）といった酵素遺伝子が発現促進さ

れた．ダイズ，シロイヌナズナ，ポプラを用いた FACE における実験結果において

も，解糖系，TCA 回路，呼吸鎖に関係する遺伝子は有意に発現促進されている

(10,12,13)．また，高 CO2 で育成した植物では呼吸活性が高くなること(12)，ミトコン

ドリアの数が増加することが報告されている(14)．高 CO2において呼吸関連遺伝子

の発現が促進されるのは，蓄積が増加した同化産物の代謝や輸送，成長の促進を

支えるための炭素骨格の供給により多くのエネルギーが必要となるためと考えら

れる．特に同化産物の師部への積み込みに使われるエネルギーは大きく，呼吸で
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得た ATP の約 30%が使われている(15)．さらに，FACE においては葉温の上昇などの

複合的なストレスが生じることから，呼吸からのエネルギーがより多く必要とな

るのかもしれない．このように，FACE におけるトランスクリプトームの変化とし

ては呼吸が促進されていることを示唆する結果が多く，その要因も理に適ってい

るわけであるが，実際の呼吸活性に関しては高 CO2 で育成した植物で低下すると

いう報告も多くある(14,16)．われわれのトランスクリプトーム解析の結果も人工気

象室と FACE で異なっており，呼吸関連遺伝子の発現と実際の呼吸速度についてさ

らなる詳細な解析が必要である． 

 基本代謝関連遺伝子の中ではデンプン合成・代謝に関係する遺伝子の発現変化

が顕著である場合が多い(4,6,12)．なかでもデンプン合成の鍵酵素である AGPase や

SS 以外に，グルコース-6-リン酸輸送体（GPT）が複数の植物において高 CO2によ

り発現促進されることが報告されている(10,12)．Leakey ら(12)によると，ダイズの高

CO2処理においては代謝関連遺伝子の中で GPT が最も大きく発現促進されている．

イネにおいても GPT はデンプン蓄積が促進される低窒素条件で高 CO2により顕著

に発現促進された．GPT は細胞質から葉緑体へのグルコース-6-リン酸の取り込み

に働くと考えられる(17)．よって，高 CO2条件ではカルビンサイクルを介した経路

だけでなく，細胞質由来のグルコース-6-リン酸をも利用して，デンプン合成を促

進させている可能性が考えられる．興味深いことに，弱光下で育成したシロイヌ

ナズナの生育光強度を増加させた際に，最も発現促進されるのも GPT であること

が報告されている(18)．また，生育光強度を増加させると野生型では数日の間に光

合成能力の増加が認められるが，GPT 欠損変異体ではそのような光強度に応答し

た光合成能力の増加が認められない(18)．これらの結果から，GPT は高 CO2 のよう

に光合成が促進されるような環境変化への適応に重要な役割を担っている可能性

がある． 

 基本代謝関連遺伝子の高 CO2 応答の中で予想外なのは，光呼吸に関係する遺伝

子の挙動である．高 CO2 条件で光呼吸が抑制されることは自明であることから，

光呼吸に関わる遺伝子の発現抑制が起こることが予想されるが，それらは特に大

きな発現変化を示さないことが多い(19,20)．高 CO2処理において Rubisco の発現量

の減少は多くの植物で認められるが，その減少も植物種により認められない場合

がある(19)．トランスクリプトームへの効果を考えると光合成関連遺伝子の発現抑

制よりも，デンプン合成・分解や呼吸といった CO2 固定の後の炭素代謝に関係す
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る遺伝子の発現変化の方が顕著である(12)．このような基本代謝関連遺伝子の挙動

を見ると，高 CO2 条件で過剰となったタンパク質の発現を抑制するよりも，必要

となる蓄積した糖の利用を促進するような遺伝子発現の応答が起こりやすいよう

に思われる．また，高 CO2 条件では葉内窒素含量の低下も起こるが，窒素よりも

糖の方が遺伝子発現に与える効果が大きいことも報告されており(21)，このことも

糖の利用に関係する遺伝子の発現変化が見られやすい要因となっていると考えら

れる． 

 

2．二次代謝関連遺伝子 

 二次代謝に関係する遺伝子が高 CO2 処理により発現促進されることは多く報告

されている(4,13,22)．特に，ポプラにおいては高 CO2条件下でアントシアニン合成に

関わる遺伝子の多くが発現促進される(13)．アントシアニン合成関連遺伝子はスク

ロースによって特異的に発現促進されることがシロイヌナズナにおいて報告され

ている(23)．また，スクロース輸送能力の低下したシロイヌナズナ pho3 変異体で

は葉におけるスクロースの蓄積が起こり，アントシアニン合成に関係するロイコ

アントシアニジンジオキシゲナーゼ(LDOX)とジヒドロフラボノール還元酵素

(DFR)が顕著に発現促進される(24)．ポプラの高 CO2処理においても類似した応答が

認められ，LDOX と DFR が 20-40 倍と大きく発現促進される(13)．これらのことから

高 CO2 の効果により光合成が促進されて細胞内でスクロースが蓄積し，それによ

ってアントシアニン合成関連遺伝子が発現促進されると考えられる．さらに，ポ

プラではアントシアニンの蓄積が増加することにより，葉の光阻害，酸化ストレ

スに対する耐性が高まり，落葉が遅延するようである．将来の高 CO2 環境では紅

葉が今よりも美しく，長期間楽しめることになるかもしれない． 

 

3．スクロースに応答する遺伝子は高 CO2応答において発現変化が大きい？ 

 高 CO2 で顕著に発現促進されたアントシアニン合成やデンプン合成に関係する

遺伝子は，グルコースよりもスクロースで効果的に発現促進される(23,25)．また，

GPT についてもシロイヌナズナ pho3 変異体において約 40 倍に発現量が増加する

ことから(24)，発現にスクロースが関与していることが予想される．これまでの高

CO2応答の遺伝子発現解析についての報告を総合的に見ると，窒素よりも糖，そし

て糖の中でもグルコースよりもスクロースで制御されていると考えられる遺伝子
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の方が高 CO2 に対する応答が大きい傾向があるように思われる．細胞内でグルコ

ースのレベルが高まるには，光合成によって蓄積されたスクロースが液胞に存在

する酸性インべルターゼの働きにより分解されるスクロース・サイクリングが必

要となる(19)．つまり，高 CO2によって起こる代謝的変化の順序からすると，グル

コースよりもスクロースの蓄積の方が先となる．また，酸性インべルターゼの活

性には種間差があり，活性の低い種ではグルコースの蓄積によって発現抑制され

るとされる Rubisco 量の減少が起こらない(19)．高 CO2応答において主に働いてい

るシグナル伝達系が何なのかという問題も重要であるが，このような代謝的な側

面から考えると，スクロースによって制御される遺伝子の発現変化が高 CO2 処理

において認められやすいことは妥当な結果といえる． 

 

高 CO2応答における遺伝子発現調節メカニズム 

 

1．高 CO2応答のシグナル伝達は複雑 

 高 CO2 による遺伝子発現変化を引き起こす最も重要なシグナルは糖と考えられ

る．糖を感知するメカニズムは複数存在すると考えられるが，ヘキソキナーゼを

介するシグナル伝達が最も知られている．高 CO2 条件では光合成が促進されるた

めに光合成組織において糖が蓄積し，そのうちのグルコースやフルクトースとい

ったヘキソースをヘキソキナーゼが感知して光合成関連遺伝子を発現抑制する

(19)．また糖レベルの低下が起こった場合には，プロテインキナーゼ SnRK1 が基本

代謝を含めた多くの遺伝子の発現調節に働くことが報告されている(26)．その際，

トレハロース-6-リン酸が SnRK1 の活性調節に働くこと(27)，デンプン合成を制御

することも知られている(28)．さらに，スクロースに対する応答に関係する Arm リ

ピートタンパク質様 ISI1 や MYB 転写因子 PAP1 なども報告されている(23,29)．C/N

バランスの感知に関係するユビキチンリガーゼCNI/ATL31や転写因子GNCも高CO2

応答に関係する可能性がある(30,31)．また，高 CO2 条件下で変化する可能性のある

無機リン酸，窒素代謝，レドックスもシグナルとして重要かもしれない(32,33,34)．

さらに，高 CO2 シグナル伝達ではオーキシン，サイトカイニン，アブシジン酸，

エチレンといった植物ホルモンも関係していると考えられている(35)．このように

高 CO2 応答においては多様なシグナルが複雑に絡み合っている可能性がある．こ

れらのうち GNC，トレハロース-6-リン酸合成酵素，アブシジン酸関連遺伝子など
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は高 CO2条件で発現変化することが報告されているが(9,12)，植物に共通した応答で

あるのかは不明である．一般的に最も高 CO2 応答に関係すると考えられているヘ

キソキナーゼを介したシグナル伝達でさえも，ヘキソース含量と光合成関連遺伝

子の発現変化に相関が見られない場合があること(36)，高 CO2により発現変化する

遺伝子の多くがヘキソースに応答しないことから(4)，実質的に高 CO2 応答におい

て機能しているのかについては疑問視されている．つまり，実際の植物の高 CO2

応答において個々のシグナル伝達系がどの程度関係しているのかについては，現

在のところ全く情報が不足しているといえる． 

  

2．高 CO2で顕著に発現促進される CCT タンパク質 CRCT 

 われわれは高 CO2 応答で実際に働いているシグナル伝達因子を明らかにするた

めに，イネで行ったトランスクリプトーム解析の結果から候補遺伝子を探索する

ことにした．この場合，できる限り CO2 の効果のみを反映した結果を用いたいと

考え，人工気象室における結果のみを用いることとした．候補遺伝子を絞り込む

に当たり，以下の 4 つの条件を設定した．1）高 CO2による発現変化が顕著である，

2）窒素のみに応答していない（図 2 の L-M 区），3）マイクロアレイにおけるシグ

ナル強度の平均値が高い，4）遺伝子のアノテーションが遺伝子発現調節やシグナ

ル伝達に関係する可能性がある．これら 4 つの条件全てを満たす遺伝子は，高 CO2

条件で発現促進されるものが 4 個と発現抑制されるものが 4 個の合計 8 個のみで

あった（図 2）．さらに異なる高 CO2処理期間，異なる発達段階の葉を用いて再現

性の確認を行った結果，CRCT と M-PK（マレクチンドメインを持つ受容体型プロテ

インキナーゼ）の 2個の遺伝子に絞り込むことができた．CRCT は窒素が十分にあ

る条件では高 CO2による発現変化は少ないが，低窒素条件で顕著に高 CO2により発

現促進された．この窒素に対する応答性から，CRCT の方が光合成のダウンレギュ

レーションを含めた高 CO2応答に関係する可能性が高いと考え，CRCT の生理機能

解析から着手することとした(37)． 

 CRCT は CONSTANS や TOC1といった転写因子に共通する CCTドメインを持つタン

パク質である．CCT タンパク質は CCT ドメイン以外に B-box や tify といった Zn

フィンガードメインを持つものが多いが，CRCT はそのようなドメインを持たない．

CCT ドメインのアミノ酸配列を他の CCT タンパク質と比較すると，シロイヌナズ

ナで糖誘導されることが報告されている ASML2(38)と比較的相同性が高いことがわ

図 2 
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かった．しかし ASML2 は CRCT のオーソログではなく，シロイヌナズナにはアミノ

酸配列の相同性の高い CRCT のオーソログと思われる別の遺伝子が 2 個存在する．

CRCT は単子葉植物と双子葉植物が分岐する前から存在する高等植物に保存され

た重要な遺伝子であると考えられる． 

 CRCT は高 CO2だけではなく糖（特にスクロース）によっても発現が促進される．

しかし，2-デオキシグルコース，3-O-メチルグルコースといった代謝できない糖

は発現に効果を与えなかった．2-デオキシグルコースはヘキソキナーゼの基質と

なることから CRCT の発現変化にヘキソキナーゼは関与しないことが示唆される．

また，CRCT は葉身，葉鞘，茎の維管束の師部周辺で発現し，葉身においては明期

の終わりにピークとなるような発現の日変化を示した．これらのことから，CRCT

は光合成によって蓄積された糖を維管束で感知して発現調節されるものと考えら

れる（図 3）．次に，CRCT の生理機能を明らかにするために，CRCT を過剰発現ま

たは発現抑制した形質転換イネを作出し，CRCT の発現量がイネの生長におよぼす

効果を解析した．その結果，形態的な違いとして CRCT 過剰発現イネにおいて分げ

つ角度(株元の開帳度)が大きくなることがわかった．分げつ角度に関しては，分

げつ角度の異なるイネ品種を用いた QTL 解析が行われており，最も主要な QTL で

ある TAC1 が同定されている(39)．また，重力屈性に関わる LAZY1 が欠失すると株

が開帳し分げつ角度が大きくなることもわかっている(40)．しかし，CRCT の発現量

は TAC1 や LAZY1 の発現に影響をおよぼさなかった．また，CRCT の遺伝子座は報

告されている TAC1 以外の分げつ角度を制御する QTL とも一致しない(41)．これら

のことから CRCT は品種による分げつ角度の違いには関係していないが，環境条件

により変動する光合成産物の蓄積量に応じて分げつ角度の調節に働くものと考え

られる． 

 現在，CRCT の生理機能についてさらなる解析を進めており，CRCT はデンプン合

成に関係する遺伝子の発現調節を担っていることが明らかとなりつつある．特に

CRCT はデンプン合成における鍵酵素である AGPase の発現調節に関係している可

能性があり，CRCT の発現量と葉鞘のデンプン蓄積量に正の相関が認められている．

植物の高CO2応答において最も明確な代謝的変化はデンプン蓄積量の増加であり，

トランスクリプトーム解析の結果もそれを裏付けるものであった．イネにおいて

葉鞘はデンプンの一次貯蔵組織として機能しており，出穂前の葉鞘のデンプン蓄

積量が最終的な収量の約 30%を決定するといわれている．よって CRCT はイネの高

図 3 
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CO2応答，さらには収量の決定において重要な役割を担うタンパク質である可能性

が考えられる．ここで疑問となるのが，CRCT 過剰発現イネで認められた分げつ角

度の変化とデンプン蓄積量との因果関係である．近年，葉鞘と稈におけるデンプ

ン蓄積量が低下したイネの AGPase 欠損変異体では，おそらく重力屈性に不具合を

生じることで分げつ角度が増加することが報告されている(42)．今後さらなる解析

が必要であるが，CRCT 過剰発現イネで認められた分げつ角度の変化も，デンプン

蓄積量への効果で説明できるかもしれない．  

 

おわりに 

 

 高 CO2 環境に高度に適応可能な植物を開発するには，どうすれば良いのだろう

か？そのヒントは，トランスクリプトーム解析の結果が示してくれているように

思われる．光合成・基本代謝については，高 CO2 条件において過剰となった CO2

固定系の酵素，特に C3植物において葉内窒素の約 30%を占めている Rubisco を減

少させ，律速要因となる RuBP 再生，デンプン合成，窒素固定に関係する酵素を増

加させることが重要であろう．植物は高 CO2 に適応しようとトランスクリプトー

ムを変化させているが，その程度が十分ではないために高 CO2 条件下において光

合成を有利に行うことができていないと考えられる．高 CO2 応答における基本代

謝酵素の発現変化の制御において重要な役割を担う遺伝子を特定し，遺伝子組換

え技術により適切にコントロールすることができれば，高 CO2 環境での光合成能

力の改良に結び付けることができるはずである．CRCT はその有力な候補遺伝子の

一つと考えられる．さらにわれわれは，高 CO2環境に適した C4植物の活性の高い

Rubisco を利用したイネの光合成能力の改良も進めている(43)．これまでにイネの

Rubisco の触媒回転速度を 50%増加させることに成功しており，現在，Rubisco 含

量の最適化（適切な量に減少）を行っている．これらの戦略が功を奏すれば，高

CO2 条件下での光合成能力の改良，そして収量の増加も可能となると考えられる．

将来，現在よりも美しい紅葉を眺めながら，豊作となったコメを味わいたいもの

である． 
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図 1■高 CO2処理がイネの基本代謝関連遺伝子の発現におよぼす効果 

 自然光型人工気象室（農業環境技術研究所クライマトロン）または FACE（岩手

県雫石町）においてイネ（人工気象室，日本晴；FACE，あきたこまち）を異なる

CO2濃度（人工気象室，大気条件 380 ppm と高 CO2条件 680 ppm；FACE，大気条件

376 ppm と高 CO2条件 568 ppm）で育成し，葉身における遺伝子発現をマイクロア

レイ解析した(6,7)．大気条件に対して発現促進された遺伝子を赤，発現抑制された

遺伝子を青，発現変化が認められなかった遺伝子を黒で示した． 
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図 2■高 CO2で発現変化が顕著であったシグナル伝達関連遺伝子の発現変化 

 自然光型人工気象室において異なる CO2濃度（大気条件 380 ppm，高 CO2条件 680 

ppm）と異なる窒素供給量（Low N, O g N; Med. N, 0.6 g N; High N, 1.2 g N）

でイネ（日本晴）を育成し，葉身における遺伝子発現をマイクロアレイ解析した

(6)．大気条件に対する高 CO2条件での遺伝子発現変化（L-M は大気条件での Med. N

に対する Low N の発現比較）の log2 値を用いてヒートマップを作成した．高 CO2

条件で有意に発現変化した遺伝子の中で，アノテーションが遺伝子発現調節やシ

グナル伝達に関係する可能性のある 8個の遺伝子の結果を示した． 
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図 3■CRCT の予想される機能 

 CRCT は葉身，葉鞘，株元などの維管束で主に発現する（図の背景は CRCT のプ

ロモーターGUS 解析おける葉身の横断切片の顕微鏡写真）．また，CRCT は光合成産

物である糖の蓄積によって発現促進されると考えられる．CRCT はデンプン合成関

連遺伝子の発現調節，株の開帳度の制御に関係すると考えられる． 

 


