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研究成果の概要（和文）：植物では、mRNA 上でリボソームが停滞した場合に mRNA 品質管理機構

による mRNA 分解が誘導されるかどうかは不明であった。本研究では、上流 ORF にコードされる

ペプチドによってリボソームの停滞が引き起こされると考えられる３つの遺伝子を用いて解析

を行い、３つのうち２つの uORF でペプチド配列依存的な翻訳抑制と共役して

nonsense-mediated mRNA decay NMD による mRNA 分解が起こることを示した。 

 
 
研究成果の概要（英文）：In plants, it has not been known whether mRNAs with stalled ribosomes are 

subject to mRNA surveillance. In this study, using Arabidopsis upstream open reading frames, we found 

that ribosome stalling caused by the uORF-encoded peptides promotes mRNA degradation by the 

nonsense-mediated mRNA decay pathway in Arabidopsis.  
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１．研究開始当初の背景 
 我々のグループはこれまでに、シロイヌナ

ズナの２つの代謝酵素遺伝子の転写後制御

において、代謝産物に応答して翻訳の途中段

階でリボソームが停止してmRNA上で停滞し、

それに伴ってmRNA分解が誘導されることを

見いだした。 

 その一つは、シロイヌナズナのメチオニン

生合成の鍵段階を触媒する酵素をコードす

るCGS1遺伝子である。CGS1 mRNAが翻訳され
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る際に、メチオニンの代謝産物であるS-アデ

ノシルメチオニン(SAM)に応答して、新生ポ

リぺプチド鎖の特定の領域が自身を翻訳し

たリボソームに作用して翻訳伸長を停止さ

せる。この翻訳伸長アレストが起きた後、そ

れに引き続いてmRNAの分解が誘導される。 

 もう一つは、ポリアミン生合成に関わる

SAM脱炭酸酵素をコードするSAMDC1遺伝子で

ある。SAMDC1遺伝子の5'非翻訳領域には51ア

ミノ酸の短いぺプチドをコードする上流

ORF(uORF)が存在し、細胞内ポリアミン濃度

が高い場合にはこのuORFにコードされる新

生ぺプチドの働きによって、翻訳終結段階に

おいてリボソームが解離せずにmRNA上で停

滞する。停滞したリボソームによって他のリ

ボソームの主要なORFへの到達が妨げられ、

その結果、主要なORFの翻訳が抑制されると

考えられる。SAMDC1遺伝子においても、リボ

ソームの停滞に伴ってmRNA分解が促進され

ることを見いだした。 

 
２．研究の目的 
 上述の２つの遺伝子において翻訳アレス

トと共役してmRNA分解の誘導がみられたこ

とから、植物細胞にはリボソームがmRNA上で

停滞した場合に、そのようなmRNAを分解する

ための機構が存在するのではないかと考え

た。酵母では、リボソームが停滞したmRNAの

分解にmRNA品質管理機構が関与することが

知られている。その一つは  nonsense- 

mediated mRNA decay (NMD) 機構であり、uORF

にコードされる新生ぺプチドによってuORF

の終止コドンにおいてリボソームが停滞し

た場合にNMDによるmRNA分解が促進される。

もう一つは no-go decay (NGD) 機構であり、

翻訳伸長中のリボソームがmRNAの２次構造

などによって停止した場合にNGDによるmRNA

分解が誘導される。一方、植物では、リボソ

ームが停滞したmRNAを分解するためのmRNA

品質管理機構の存在は知られていない。本研

究では、シロイヌナズナにおいてそのような

mRNA品質管理機構の存在を検証し、そのメカ

ニズムを解明することを目的とする。 

 

３．研究の方法 
(1) mRNA 分解速度の測定 

 カルス培養した形質転換植物細胞を転写

阻害剤であるアクチノマイシン D で処理し、

経時的に抽出した RNA に対してノーザン解析

を行った。ノーザン解析によって検出された

レポーター遺伝子の mRNA のバンドを定量し、

その経時変化を調べることによって mRNA 分

解速度を測定した。 

 

(2) 形質転換植物のレポーター遺伝子の発

現解析 

 uORF をつないだβ-グルクロニダーゼ

(GUS)遺伝子を導入した形質転換植物の GUS

活性は、4-MUG を用いた GUS アッセイにより

測定した。また、GUS レポーター遺伝子の mRNA

量は定量 PCR 解析によって定量した。 

 

(3) 一過的発現解析 

 NMD因子の変異株におけるuORF遺伝子の発

現解析は、葉肉プロトプラストを用いた一過

的発現解析によって行った。 

 

４．研究成果 

(1) SAMDC1 uORF ペプチドが介する mRNA 分解

に NMD 経路が関与する可能性の検討 

 以前の解析により、SAMDC1 uORF の下流に

GUS レポーター遺伝子をつないで導入した形

質転換シロイヌナズナにおいて、ポリアミン

に応答して mRNA 分解が促進されることを見

いだした。この mRNA 分解の促進は SAMDC1 

uORF のペプチド配列に依存するため、uORF

ペプチドによる翻訳抑制と共役して mRNA 分

解が誘導されたと考えられる。また、SAMDC1

では uORF にコードされるペプチドの作用に

よって uORF の終止コドンにおいてリボソー

ムが停滞することが示されているため、uORF

ペプチド配列依存的な mRNA 分解に NMD 経路

が関与する可能性が考えられた。その可能性

を検証するために、SAMDC1 uORF の下流につ

ないだ GUS レポーター遺伝子を、交配により

NMD 因子の欠損変異株に導入した。この植物

から調整したカルスをポリアミン存在下お



 

 

よび非存在下でそれぞれ液体培養し、mRNA 分

解速度を解析したところ、NMD 因子の欠損変

異株では野生型株でみられたようなポリア

ミンに応答した mRNA 分解の強い促進は観察

されなかった。このことから、SAMDC1遺伝子

の uORF のペプチド配列依存的なポリアミン

に応答した mRNA 分解の促進に NMD 経路が関

与することが示唆された。 

 この研究成果は、終止コドンにおけるリボ

ソームの停滞が NMD 経路による mRNA 分解を

促進することを、植物において初めて示した

ものである。 

 

(2) 新たに同定した uORF によるペプチド配

列依存的な翻訳抑制 

 我々はこれまでに、ペプチド配列依存的に遺

伝子発現抑制を起こすuORFをシロイヌナズナ

から新たに５つ同定した。植物における翻訳

アレストとmRNA分解の共役の普遍的性につい

て検討する目的で、まずこのうちの２つの

uORFについて、遺伝子発現抑制が翻訳段階で

起きているどうかを検討した。そのために、

それらのuORFについて、野生型uORF配列と機

能欠損変異型uORF配列の下流にそれぞれGUS

レポーター遺伝子をつなぎ、それらを導入し

た形質転換シロイヌナズナを作出した。これ

らの植物のGUSレポーター遺伝子のmRNA量と

GUS活性をそれぞれ解析した。その結果、いず

れのuORFも通常条件で栽培した場合に、変異

型uORF配列を導入した植物と比較して野生型

uORF配列を導入した植物において、GUS mRNA

量に対するGUS活性の比が相対的に低い値と

なった。この結果から、それらのuORFのペプ

チド配列は、通常の栽培条件において翻訳段

階で遺伝子発現抑制を引き起こすことが示さ

れた。 

 

(3) 新たに同定した uORF ペプチドが介す発

現制御に NMD 経路が関与する可能性の検討 

 上述の２つの uORF についても、uORF ペプ

チドによる翻訳抑制と共役して NMD 経路に

よる mRNA 分解が誘導されるか否かを検討し

た。そのために、各 uORF をつないだレポー

ター遺伝子を NMD 因子の欠損変異株に導入し

た。その結果、２つの uORF のうちの１つで

は、uORF ペプチド配列依存的なレポーター遺

伝子の発現抑制が、NMD 因子の欠損変異によ

って緩和された。一方、もう１つの uORF で

は、NMD 因子の欠損変異によるレポーター遺

伝子の発現への影響はみられなかった。これ

らの結果から、uORF の種類によって、uORF

ペプチド配列依存的な翻訳抑制と共役して

NMD経路によるmRNA分解が誘導される場合と

されない場合があることが示唆された。 
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