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An AlaAT knock-out mutant (alaat) of rice (Oryza sativa L.) was isolated from T-DNA tagging lines
and the genotypes of its progeny were determined with AlaAT1-specific primers. The alaat phenotypes
showed decreased growth and grain yield when compared with control plants. The activity of AlaAT1
in the mutant plants was practically undetectable. The responses of alaat plants to growth under salt
stress were compared with those of control plants by measuring chlorophyll fluorescence and the ac-
tivities and mRNA expression of antioxidant enzymes. All abiotic stresses tested (salt, drought, and
chilling) caused a similar decrease in chlorophyll fluorescence in both alaat and wild type plants. The
activity of peroxidase (POX), an antioxidant enzyme, decreased following salt treatment of alaat plants,
while control plant showed an increased activity. The mRNA levels for cAPX (cytosolic ascorbate per-
oxidase), POX2, and AlaAT were determined by RT-PCR following salt stress. No AlaAT1 mRNA was
detected in alaat plants. The POX2 mRNA showed a slightly increased level in the wild type but was
not detected in alaat plants, in agreement with the activity assays. The levels of cAPX mRNA were
greatly increased in both the wild type and alaat plants. The salt stress effects on rice plant growth
are therefore proposed to reflect a loss of function of AlaAT, which alters the activity and synthesis
of antioxidant enzymes (especially peroxidases), rather than a direct effect on photosynthesis.
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서 론

Alanine aminotransferase (AlaAT)는 동·식물뿐 아니라 세

균에 이르기까지 넓게 분포되어 있는 효소로 식물의 잎, 뿌리

및 꽃 기관 등 거의 모든 식물의 조직에서 그 활성을 보이며

(Igarashi et al., 2003), 주로 아미노기 전이반응을 가역적으로

촉매하여 알라닌과 2-옥소글루타르산을 피루브산과 글루탐산

으로 전환시킨다[8, 20, 33]. 이로써 AlaAT (EC 2.6.1.2)는 탄소

와 질소 대사 모두에서 식물 대사의 핵심적인 역할을 수행한

다. AlaAT는 애기장대[26], 강낭콩[28] 등 많은 식물에서

AlaAT를 암호화하는 4개의 유전자를 내포하고 있다. 그 중

둘은 AlaAT를 암호화하는 AlaAT1와 AlaAT2로 아직 상세히

특징 지어져 있지는 않지만, AlaAT1은 시토졸에 존재하고,

AlaAT2는 미토콘드리아에 위치하는 것으로 알려져 있으며,

glutamate:glyoxylate aminotransferase (GGAT) 활성을 갖지

않는다[24]. 한편 나머지 둘은 AlaAT 활성과 GGAT 활성을

모두 가지는 GGAT (EC 2.6.1.4)를 암호화 하는 GGAT1과

GGAT2로 주로 페록시솜에 위치하여 광호흡 대사에 관여한다

[10, 17, 24].

AlaAT는 생물적 및 비생물적 여러 환경 요인에 식물이 노

출되었을 때 그 활성이 조절 받는다[32]. 특히 대부분 식물의

뿌리에서 저산소 혹은 무산소 상태에서 당의 발효 과정이 진

행되는 동안 AlaAT 유전자의 발현이 촉진되어 L-알라닌이 비

교적 많이 생성된다[9, 13. 27, 28]. AlaAT1은 저산소에 주로

뿌리에서 유도되며, AlaAT2와 GGAT는 영향을 받지 않고,

GGAT중 GGAT1은 광의존적 발현을 보이며 광호흡과 밀접한

관련이 있는 것으로 최근 보고된 바 있다[20]. 한편 애기장대의

T-DNA 돌연변이체와 보리의 AlaAT 과다발현체를 이용한 연

구에서 AlaAT1이 주된 AlaAT isozyme임을 보여주었다[26].

저산소외에도 질소원의 고갈 역시 AlaAT의 활성에 지대한 영

향을 미치며[30], 다양한 질소원에 대해 AlaAT는 질소 동화에

효율적으로 작용함이 제시되었다[20, 27-29]. 이와 같이 AlaAT

에 대한 연구는 주로 저산소 및 질소원에 국한하여 이루어져

왔다.

식물은 자연에서 빛, 수분 그리고 온도 등과 같은 다양한

환경 요인에 의해 지속적으로 영향을 받는다. 특히, 고염에

의해 야기되는 수분 스트레스 및 독성 이온의 축적은 식물에

가장 광범위하게 영향을 주는 요인 중 하나이다. 또한 식물은

건조, 고염, 저온을 포함하는 대부분의 환경 스트레스에 대한
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Table 1. IPCR primer sequence

Direction Name Sequence

1st
Right 242R 5`-TTGGGGTTTCTACAGGACGTAAC-3`

Left hph4R 5`-CCATGTAGTGTATTGACCGATTC-3`

2nd
Right DA2R 5`-CAAGTTAGTCATGTAATTAGCCAC-3`

Left hph1R 5`-TCGTCTGGCTAAGATCGGCCGCA-3`

공통된 반응으로 singlet oxygen, superoxide, hydrogen per-

oxide와 같은 활성산소종(ROS)의 생성에 따라 식물의 생장

및 생산성의 저하를 가져온다[1, 14]. 이와 같이 식물이 이들

스트레스에 노출되면 새로이 유도되는 유전자 발현의 변화

등으로 환경 조건에 순화 및 적응하게 된다.

본 연구는 AlaAT 유전자에 T-DNA가 삽입된 벼 돌연변이

체를 이용하여 AlaAT의 기능을 상실하였을 때 생장 및 생산성

에 어떤 영향을 미치고, 또한 고염 스트레스에 노출되었을 때

그 반응을 조사하여 AlaAT의 기능을 규명하고자 하였다.

재료 및 방법

실험재료 및 스트레스 처리

실험 재료는 포항공과대학 생명과학연구소에서 분양 받은

1C-128-12 돌연변이 개체와 호남 종묘시험장에서 공급 받은

벼 종자(Oryza sativa L. cv. Dongjin)를 대조구로 사용하였다.

벼 종자는 2% sodium hypochlorite로 30분간 소독한 후 물로

10-15회 세척하였다. 세척한 종자를 300×250×25 (mm)의 plate

에 거즈를 놓고 골고루 뿌린 후, 15~20 mm 정도의 액아가

발생할 때까지 30℃ 항온조에서 3일간 발아시켰다. 발아된 벼

종자를 수도용 상토가 담겨있는 화분에 옮겨 심은 후 광：암

주기(14：10 hr)로 26℃, 200 μmol quanta m-2 s-1에서 20여

일간 생장 시킨 유식물을 논토양으로 옮겨 자연광 하에서 90

여 일간 키운 뒤 실험에 사용하였다.

90일간 온실에서 생장한 1C-128-12 개체와 wild type

(Dongjin) 벼 잎을 절단하여 각각의 스트레스에 대한 시료로

사용하였다. 염 처리는 300 mM의 NaCl 함유된 0.1%

Hoagland 용액을 사용하여 24시간 처리하였다. 건조 처리는

절단한 잎을 150Ø×20(mm) 패트리디쉬에 넣고 25℃에서 24시

간 처리하였다[4]. 저온 스트레스는 0.1% Hoagland 용액에 절

단한 잎을 띄워 4℃에서 24시간 처리하였다[22].

T-DNA가 삽입된 유전자의 동정

pGA2707 vector가 삽입된 아그로박테리아를 감염시켜 형

질전환 된 1C-128-12 돌연변이 개체에서 약 0.2 g 잎을 채취하

여 MM301 Mixer Mill (Retsch, Hann, Germany)로 마쇄한

후, genomic DNA를 추출하였다[5]. 추출된 DNA는 pst1으로

절단하여 T4 ligase로 ligation한 후 IPCR을 수행하였다. 첫

번째 IPCR (95℃ 1분, 54℃ 1분, 72℃ 2분, 35 반복)은 primer

242R과 hph4R (Table 1)를 이용하여 수행하였고, 첫 번째 PCR

산물을 이용한 두 번째 IPCR (95℃ 30초, 55℃ 1분, 72℃ 2분,

35 반복)은 primer DA2R과 hph1R (Table 1)을 이용하여 수행

하였다[15, 18, 19]. 2차 PCR 산물은 1.2% agarose gel에서 전기

영동 후 Geneclean Ⅱ kit (Q-Biogene, Carlsbad, CA)로 DNA

를 분리하여 서열 분석을 하였다.

Genotype 및 phenotype 분석

1C-128-12 돌연변이 개체의 서열 분석을 통해 alanine ami-

notransferase (AlaAT) 유전자에 T-DNA가 삽입되었음을 확인

하였으며, 유전자형을 분석하기 위해 genomic DNA를 추출하

였다. AlaAT 서열에 특이적 primer를 제작하고 PCR (95℃

1분, 58℃ 1분, 72℃ 2분, 35 반복)를 수행하여 1.2% agarose

gel에서 전기영동 한 후 염기서열 분석하였으며, 야외 온실에

서 90여 일간 키운 1C-128-12 돌연변이 개체의 생장, 잎의 크

기, 종자 크기 등을 대조구와 비교하였다.

엽록소 형광 분석

엽록소에서 방출되는 형광은 Plant Efficiency Analyser

(PEA, Hansatech; U.K.)와 pulse amplitude modulation fluor-

ometer (PAM-2000, Walz GmbH, Effeltrich, Germany)를 사

용하여 측정하였다. 형광을 유도하기 전, 엽 절편을 30분간

암 적응시킨 후 실험에 사용하였다. 최소형광값(initial fluo-

rescence, Fo)은 0.1 μmol quanta m–2 s–1을 처리하여 측정하

였고, 최대형광값(maximal fluorescence, Fm)은 700 μmol

quanta m
–2

s
–1
의 포화광으로 측정하여, 최대형광변이값

(variable fluorescence, Fv)을 Fm - Fo로 구하였다. 이에 따라

광화학반응에 대한 광계 II 양자수율의 최대치로 Fv/Fm 값를

구하였다[16, 21].

효소 활성 측정

AlaAT 활성측정을 위하여 잎 1g을 4℃에서 완충용액(50

mM Tris-HCl pH 7.5, 1 mM DDT) 5 ml을 사용하여 마쇄한

후, 10,000× g에서 20분간 원심분리하여 효소를 추출하였다.

10 mM L-alanine, 5 mM oxoglutarate, 0.1 mM NADH를 포함

한 50 mM Tris-HCl (pH 7.5) 완충용액에 5 units lactate de-

hydrogenase (700 units/mg)와 효소추출액 50 μl를 첨가하여

최종 volume 3 ml을 30℃에서 30분간 incubation 시킨 후,

효소 활성은 spectrophotometer (shimazu U.V 2501)를 이용
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Fig. 1. Diagram showing the gene structure of Alanine aminotransferase (AlaAT) and the position of the T-DNA.

하여 340 nm에서 30초 마다 측정하였다[31].

POX 활성측정을 위해 잎 1 g을 효소추출액(50 mM KPi

buffer pH 7.0, 1% Triton X-100, 7 mM β-mercaptoethanol)

3 ml에 넣어 마쇄한 후, 4℃에서 14,000 rpm으로 15분 간 원심

분리하여 추출하였다. 효소추출액 100 μl, 0.3 mM guaiacol

10 μl에 10 mM H2O2 30 μl (최종 농도 0.1 mM), 100 mM

potassium phosphate buffer (pH 7.0)에 첨가하여 최종 vol-

ume 3ml를 spectrophotometer (shimazu U.V 2501) 436 nm에

서 3분 동안 흡광도의 변화를 측정하였다. 활성은 1 mol의

H2O2가 1 mol의 guaiacol을 산화시켜 최종적으로 guaiacol 탈

수소 산물형성에 의한 흡광도 변화로 나타내며 ε436nm=6.39

cm2/μM로 계산하였다[2].

RT-PCR 분석

대조구 및 스트레스 처리구의 total RNA는 Tri reagent

(Molecular Research Center, USA)를 이용하여 추출하였다.

cDNA 합성은 Total RNA 3 μl, 5x RT buffer 5 μl, 2 mM dNTP

mix 2 μl, oligo dT (500 μg/ml) 1 μl, RNase inhibitor (40 u/μl)

1 μl, ddH2O 12 μl를 혼합하여 실온에서 10분 incubation한

후 RTase (200 u/μl) 1 μl를 첨가하여 37℃에서 1.5 hr 동안

incubation 하여 합성했다. RT-PCR은 합성된 cDNA (5 μg/μl)

와 AlaAT, cytosolic APX (NCBI, D40423)와 POX2에 특이적

으로 작용하는 sense primer와 GUS primer를 각각 사용하여

PCR (95℃에서 1분, 58에서 1분, 72℃에서 2분 동안 30 cycle)

를 수행하여 1.2 (w/v)% agarose gel에 전기영동 하여 확인하

였다.

결과 및 고찰

T-DNA 삽입 유전자 분석

동진 벼에 pGA2707 vector를 이용하여 T-DNA가 삽입된

돌연변이체(1C-128-12)의 genomic DNA를 추출하여 pst1으로

특정부위를 절단하고 이어서 IPCR를 수행한 후, 서열분석을

하였다. 서열 분석을 한 결과 벼의 3번 염색체 57,176 염기

서열부터 역방향으로 AlaAT의 6번째 엑손에 1,007개의 염기

가 삽입되었다(Fig. 1). T-DNA가 삽입된 AlaAT의 분석된 염기

서열을 아미노산 서열로 전환하여 동정한 결과, osAlaAT1의

경우 252개의 아미노산 서열 중 251개가 일치하여 99.6%의

상동성을 보였으며, osAlaAT2는 82%, pmAlaAT와는 85%, 그

리고 atAlaAT와는 83%의 상동성을 보였다(Fig. 2). 이 결과로

1C-128-12는 T-DNA가 3번 염색체의 osAlaAT1에 삽입되어

cytosolic AlaAT의 기능이 상실된 돌연변이체일 것으로 여겨

진다[24].

AlaAT 돌연변이체의 생장

T-DNA가 삽입된 AlaAT knock-out mutant (alaat) line의

유전자형은 AlaAT 유전자 서열분석에 따라 특이한 primer인

P1 primer (5`-CTAGGTCATCAGAGCGAACG-3`)와 P2 pri-

mer (5`-TCAGCATCCCTAGCACTTCA-3`), 그리고 T-DNA

내의 GUS primer인 P3 primer (5`-CAAGTTAGTCATGT

AATTAGCCAC-3`)를 사용하여 PCR을 수행하여 조사하였다

(Fig. 3A). PCR 후 전기영동 결과 T1 개체 중 4, 7번 개체는

homozygote, 5번 개체는 wild 그리고 2, 6, 8, 9, 11, 12, 13,

15번 개체는 hetero로 분석되었다(Fig. 3B). 이에 따라 alaat에

관한 실험은 4, 7번과 같은 homozygote 개체를 이용하여 대조

구와 비교분석하였다.

AlaAT는 탄소와 질소 대사 모두에서 식물 대사의 핵심적인

역할을 수행한다고 보고되었다[20, 33]. 본 실험 결과 역시

Alaat의 생장 및 종자 생성 등을 대조구와 비교한 결과 분얼의

수, 잎 생장 그리고 줄기 생장에서 대조구보다 현저히 떨어지

는 생장률을 보였다. 돌연변이 개체의 분얼 수는 9개로 대조구

에 비해 약 1/2 정도이고, 잎과 줄기의 생장은 대조구의 1/2

내지 2/3로 매우 저조한 생장을 보였다(Fig. 4A). 종자 역시

alaat의 경우 대부분이 속이 비어있었고, 대조구에 비해 크기가

작았다(Fig. 4B). 이와 같은 결과는 AlaAT의 기능이 소실된

alaat는 기본적으로 대사에 장애를 가져와 생장에 영향을 가져

온 것으로 사료된다.

AlaAT 효소활성

식물 세포에서 AlaAT는 피루브산을 알라닌으로 전환시킨

다. 일반적으로 AlaAT의 활성은 뿌리 조직에서 무산소 상태일

때 유도되는 것으로 알려져 있으며[12], 녹색 잎 조직에는 주로
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Fig. 2. Sequence alignment of the most highly conserved region of the OsAlaAT1 homologues. The alignment was done using

'Genetyx'.

A

B

Fig. 3. The Comparison of AlaAT knock-out mutant genotype

and GUS expression. (A) Schematic diagrams of geno-
typing; P1, forward primer in AlaAT; P2, reverse primer

in AlaAT; P3, forward primer in T-DNA. (B) Eleven

plants at T1 generation were showed their genotype by
P1 and P2 primers (upper panel), or P1 and P3 primers

(lower panel).

A B

WT MT WT MT

Fig. 4. Phenotypes of growth(A) and seed (B) in alaat and wild

type.



Journal of Life Science 2013, Vol. 23. No. 4 491

미소체에 그 활성이 나타남이 보고된 바 있다[3]. 본 실험에서

는 AlaAT 유전자가 T-DNA 삽입에 의해 깨어졌음에 따라 돌

연변이체의 AlaAT의 활성이 잎 조직에서 어떻게 나타나는 가

를 보기 위하여 효소 활성을 측정하였다. 애기장대의 T-DNA

돌연변이체와 보리의 AlaAT 과다발현체를 이용한 연구에서

AlaAT1이 주된 AlaAT isozyme임을 보고된 바 있다[26]. Fig.

5의 결과에서 보듯이 대조구의 활성에 비하여 alaat에서는 거

의 활성을 보이지 않았다(Fig. 5), 이와 같은 결과는 Fig. 2의

결과와 함께 T-DNA가 cytosolic AlaAT 유전자인 osAlaAT1에

삽입되어 AlaAT의 기능을 상실한 것으로 볼 수 있다.

엽록소 형광 변화

식물은 여러 가지 스트레스에 의해 유전자 발현 양상의 변

화와 대사활동에 변화를 주어 생장과 생산에 영향을 미친다[6,

23]. 일반적으로 엽록소의 함량, 잎의 두께, 엽령에 따라 다소

차이는 있으나, 식물이 스트레스에 노출되면 광계Ⅱ의 광화학

적 활성이 저해되고 엽록소 a의 형광 kinetics가 변화되므로

형광값은 스트레스의 지표로 이용될 수 있다. AlaAT의 기능을

상실하였을 때 다양한 스트레스에 어떻게 적응하는지를 조사

하기 위하여 90일간 재배한 alaat에 대하여 고염, 저온 및 건조

스트레스에 대한 광합성 효율의 변화를 엽록소 형광으로 대조

구와 비교 측정하였다.

Fo(초기 형광 값)의 변화는 24시간 고염, 건조 및 저온 처리

시 대조구나 alaat 모두에서 시간이 지남에 따라 Fo의 증가를

보여주었으며(Fig. 6A), 광합성적 전자전달 능력의 척도로 PS

Ⅱ의 양자수율과 직접적으로 연관되어 있는 Fv/Fm 값은 대조

구나 alaat 모두에서 동일하게 감소하는 양상을 보여주었다

(Fig. 6B). Fv/Fm의 감소는 스트레스 처리 시 광계Ⅱ의 광수확

엽록소-단백질 복합체의 손상에 의한 Fo의 증가나 광계Ⅱ 복

합체의 손상에 의한 Fv (가변 형광값)의 감소 때문이다. 그러

나 대조구와 alaat의 비교에서 생장의 경우는 큰 차이(Fig. 4)를

보여 주었으나, 스트레스에 대한 Fo 및 Fv/Fm 값의 상대적인

Fig. 5. AlaAT activities of wild type and alaat mutant.

차이를 보여주지 못하였다. 최근 GGAT 중 GGAT1은 광의존

적 발현을 보이며 광호흡과 밀접한 관련이 있는 것으로 보고

된 바 있다[20]. 따라서 alaat의 AlaAT 불활성이 광합성 능의

변화에 영향을 미치기 보다는 광호흡과 같은 다른 대사에 영

향을 미쳐 생장에 관여할 가능성을 보여준다.

POD의 활성측정 및 RT-PCR 분석

식물은 다양한 스트레스에 의해 유전자 발현 양상의 변화를

가져올 뿐만 아니라 대사활동에 장애를 받아 생장과 생산에

영향을 받는다[6, 25]. Lee 등[23]은 고염 스트레스에 식물이

처했을 때 많은 항산화 효소들아 유도되는 것을 보고한 바

있다. 또한 스트레스에 의한 광합성능의 감소는 광계의 활성

저하에 따라 들뜬 에너지 처리능력이 저해되고, 이어서 활성

산소의 생성을 촉진하는 산화적 스트레스를 유도한다고 보고

된 바 있다[7]. 고염, 건조 및 저온 스트레스에서는 Fv/Fm이

감소하는 것(Fig. 6B)으로 보아 대조구와 alaat 둘 다 노화가

진행되고 있다고 볼 수 있다[11]. 본 연구에서는 AlaAT의 기능

이 상실되었을 때 고염 스트레스에서 항산화 효소 중 하나인

peroxidae (POX)의 활성 변화 및 RT-PCR을 통해 발현 변화를

ascorbate peroxidase (APX)와 함께 조사하였다. NaCl을 처리

하지 않은 무처리구에서의 POX 활성은 alaat에서 대조구의

60% 정도의 활성을 보였으며, NaCl 300 mM 처리 시 대조구

에서는 무처리구에 비해 POD의 활성이 증가하나, alaat에서는

무처리구 보다 오히려 POD의 활성의 감소를 보였다(Fig. 7).

A

B

Fig. 6. (A) Changes of minimal fluorescence, F0 in detached

leaves of rice exposed to salt, chilling and drought

stresses. (B) Changes of photochemical quantum yield,

Fv/Fm in detached leaves of rice exposed to salt, chill-

ing and drought stresses.
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Fig. 7. POX activities of wild type (WT) and alaat mutant (MT)

upon salt stress.

이 같은 결과는 AlaAT 기능의 상실이 대사장애를 일으킬 뿐만

아니라 항산화 효소 중 하나인 POD의 활성을 저해함으로써

생장의 억제(Fig. 4)에 기인할 것으로 생각할 수 있다.

또한 RT-PCR의 결과에서도 대조구에 비해 POD의 발현이

alaat에서는 고염 처리에서 거의 나타나지 않은 반면, 식물의

시토졸, 스트로마, 틸라코이드, 미소체에 존재하면서 H2O2를

분해하는 또 다른 항산화 효소인 APX[1]의 경우 대조구나

alaat 모두 고염처리에서 크게 증가하는 동일한 양상을 보여주

었다(Fig. 8). 또한 AlaAT mRNA 수준은 alaat에서는 AlaAT

활성(Fig. 5)에서 나타난 결과와 마찬가지로 거의 검출되지 않

았으나 대조구에서는 큰 폭으로 증가 하였다(Fig. 8). 이는 고

염 스트레스가 AlaAT의 발현을 촉진시킬 수 있음을 보여준다.

또한 cAPX 역시 고염 스트레스에 의해 발현이 촉진될 수 있음

을 보여주나 AlaAT와는 무관함을 보여준다. POX2는 고염 처

리 시 식물체내 생성이 증대되는 활성산소를 제거하기 위해

그 활성이 증가한다. 대조구에서 POX2 활성은 고염 처리 시

증가하였으나, alaat에서는 오히려 그 활성이 감소(Fig. 7)하였

을 뿐 아니라, RNA 발현에서도 거의 검출되지 않았다(Fig.

8). 이는 AlaAT의 기능 결핍이 POX2의 발현에 영향을 미친다

고 할 수 있을 것이다.

이상의 결과를 종합해 보면, AlaAT의 기능이 상실된 벼 돌

연변이체는 생장의 저해뿐 아니라 생산성의 감소를 초래하였

는데, 고염 스트레스에 대해 엽록소 형광 지표를 통한 광합성

능의 변화는 대조구와 차이를 보이지 않았으며, 황산화 효소,

특히 POX의 활성 및 합성을 크게 감소시켰다. 따라서 벼 유식

물에서 AlaAT 유전자 기능의 상실은 광합성능의 변화에 기인

하기 보다는 광호흡이나 항산화 효소, 특히 POX 활성 및 합성

의 저해와 같은 다른 대사에 영향을 미쳐 생장 및 생산성의

저하에 관여할 가능성을 보여준다.

Fig. 8. Expression pattern of cytosolic APX, POX2 and AlaAT
in wild type and alaat by salt treatment.
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초록：알라닌 아미노기전이효소가 상실된 벼(Oryza sativa L.) 돌연변이체의 고염 스트레스에 대한

반응

임경남․이진범*

(동의대학교 분자생물학과)

T-DNA가 표지된 집단에서 AlaAT 유전자가 깨어진 돌연변이체(alaat)를 분리하고, AlaAt1 특이 프라이머를 이

용하여 유전자형을 결정하였다. Alaat의 표현형은 대조구와 비교해서 생장의 감소를 보였고, 종자 역시 작고 생산

성의 감소를 보였다. 돌연변이체의 AlaAT 활성은 거의 검출되지 않았다. 고염 스트레스 하에서 alaat의 반응을

엽록소 형광과 항산화 효소들의 활성 및 RT-PCR을 이용하여 대조구와 비교하였다. 고염, 건조 및 저온과 같은

모든 비생물적 스트레스에 대한 Fv/Fm은 대조구와 alaat 둘 다 감소를 보였으며, 비생물적 스트레스에 대한 엽록

소 형광은 거의 유사하였다. 항산화 효소인 peroxidase (POX)의 활성은 고염 스트레스에 의해 대조구는 증가하나

alaat에서는 오히려 감소하였다. RT-PCR에 의한 cAPX, POX 및 AlaAT mRNA의 수준을 분석한 결과, 효소 활성

과 마찬가지로 AlaAt mRNA는 alaat에서 나타나지 않았고, POX2 mRNA는 대조구는 약간의 증가를 보이나 alaat

는 거의 검출할 수 없었다. cAPX mRNA는 대조구와 alaat 모두 고염 스트레스에 의해 크게 증가하였다. 이 같은

결과는 AlaAT 유전자 기능의 상실은 염 스트레스 하에서 벼 식물의 생장에 대해 광합성능 보다는 항산화 효소,

특히 POX 활성 및 합성을 변화시킬 수 있음을 제안한다.


