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研究成果の概要（和文）：ノンコーディング RNA はタンパク質に翻訳されないで機能する RNA

である。その代謝と遺伝子発現の調節機構を明らかにするために、ノンコーディング RNAが花

色を決める遺伝子を調節して作り出されるアサガオの模様を解析した。これまで mRNA の分解に

係わるとされてきた植物のノンコーディング RNAが、タンパク質の翻訳を阻害する機能がある

可能性を示すことができた。 

 
研究成果の概要（英文）：Non-coding RNA is a functional RNA that is not translated into 
a protein. To reveal metabolisms of non-coding RNA and their impact on gene expression 
in higher plants, we characterized the flower pigmentation patterns of the Japanese 
morning glory that are regulated by small RNA. While small RNA regulate gene expressions 
through mRNA cleavage in plants, our results suggested that small RNA also cause 
translational inhibition. 
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１．研究開始当初の背景 

 

 真核生物は膨大な数のノンコーディング
RNA を転写し、遺伝子発現の制御を介してあ
らゆる生体機能の調節に関与している。なか
でも、micro RNA などの低分子 RNA は mRNAの
転写抑制、分解などに働いて遺伝子発現を制
御することが知られ、基礎生物学におけるフ
ロンティアの一つである。植物においても、
発生や環境応答などの広範な植物機能の制

御や、植物ウイルスの防御機構でも中心的な
役割を果たすことが知られている。しかし、
低分子 RNAについて、代謝や機能の全貌の理
解には到っていない。 
 

２．研究の目的 

 

 植物におけるノンコーディング RNAの動態
と遺伝子発現の制御機構を明らかにするこ
とを最終目標として、低分子 RNA が関与して
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生じるアサガオの模様形成機構を分子レベ
ルで解明する。 
 
３．研究の方法 

 
 アサガオの「吹雪」、「車絞」、「覆輪」、「曜
白」は、優性の突然変異により生じる模様で
ある（図 1）。これまでの研究から、いずれも
花の色素であるアントシアニンの生合成に
関わるジヒドロフラボノール 4 還元酵素
（DFR）をコードする DFR-B 遺伝子の優性突
然変異が、模様形成の主要因となることが明
らかになっている。野生型では完全な構造を
した DFR-B遺伝子が１つ存在するが、「吹雪」
と「車絞」では、完全な DFR-B遺伝子に加え
て不完全な DFR-B遺伝子による繰り返し構造
が存在する。「覆輪」と「曜白」では DFR-B
遺伝子が順向きに並んだ繰り返し構造を取
っている。また、花の白い部分（非着色細胞）
では、DFR-B 遺伝子の低分子 RNA の蓄積量が
増加している。これらの非着色細胞では
DFR-B mRNAの蓄積量が低下しているが、完全
には消失しておらず着色が期待されるよう
な mRNAの蓄積が認められることから、DFR-B 
mRNA の翻訳阻害が生じていることが示唆さ
れている。そこで、この可能性を検証するた
めに色素、DFR-B mRNA、タンパク質の蓄積量
を定量などを行った。さらに、非着色細胞に
蓄積する低分子 RNAの構造を網羅的な塩基配
列の解析や、ノンコーディング RNA の代謝に
関わる RNA分解酵素の解析を行うことで、非
着色細胞と着細胞の違い、それぞれの模様の
出方の違いに関わる因子を探求した。 
 

 
 図 1 吹雪は、有色の花弁に白い縞が現れる
模様である。縞の現れ方はランダムであり、
花毎に模様が異なる。縞の形状は細胞分裂の
系譜を反映する傾向が見られる。車絞は曜の

部分から放射状に着色が薄くなる模様であ
る。覆輪と曜白は、有色花弁に白い縁取りが
現れる模様で、覆輪は縁の部分だけが白いが、
曜白は曜の部分も白い。車絞、覆輪、曜白の
模様は、細胞系譜ではなく花弁中の位置を反
映している。いずれの模様でも、優性の突然
変異により DFR-B遺伝子の発現が非着色細胞
で抑制されている。この抑制には、ノンコー
ディング RNAの一種である低分子 RNAが関与
している。 
 
４．研究成果 
 
（１）翻訳抑制の解析 
 
 吹雪と車絞の着色細胞と非着色細胞を切
り分けて、アントシアニン色素、RNA、タン
パク質、それぞれを抽出して解析した。 
 
①アントシアニンは抽出液の吸光度を測定
することで濃度の比較を行った。その結果、
着色細胞に比べて非着色細胞ではアントシ
アニンの蓄積が低下していた。 
 
②DFR-B mRNA の蓄積量を qPCR 法により定量
した。その結果、着色細胞に比較すると非着
色細胞では DFR-B mRNA の蓄積量は低下して
いたが、相当量の mRNA が蓄積していること
からアントシアニン蓄積量の低下を説明で
きないことが明らかになった。 
 
③DFR-B mRNAの構造を塩基配列を解析するこ
とで調べた。その結果、非着色細胞で蓄積し
ている DFR-B mRNA も完全な構造をしている
ことを明らかにした。 
 
④DFR-B タンパク質の蓄積量を、ウェスタン
ブロット法により解析した。非着色細胞では
着色細胞に比べて蓄積量が極端に低下して
いた。 
 
 以上の結果より、吹雪と車絞の非着色細胞
では mRNA の分解と同時に、翻訳抑制が生じ
ることで DFR-B遺伝子の発現が抑制されてい
ることが強く示唆された。 
 
（２）低分子 RNAの解析 
 
 吹雪、車絞、覆輪の着色細胞と非着色細胞
を切り分けて、それぞれから RNA を抽出し、
次世代型シークエンサーにより低分子 RNAの
配列を網羅的に解析した。 
 
①いずれの模様でも、着色細胞に比べて非着
色細胞でより多くの DFR-B遺伝子に由来する
低分子 RNAが蓄積していた。 
 



 

 

②「吹雪」と「車絞」では、非着色細胞で完
全な DFR-B mRNA が代謝されて低分子 RNA が
生じていた。 
 
③「吹雪」と「車絞」では蓄積する低分子 RNA
の量とサイズ分布に違いが見られた。さらに
「吹雪」では、着色細胞と非着色細胞で蓄積
する低分子 RNAのサイズ分布も異なっていた。 
 
 以上の結果より、低分子 RNAが DFR-B 遺伝
子を抑制することで模様が生じ、低分子 RNA
の代謝の違いにより、着色細胞と非着色細胞
の違い、あるいは模様の違いが制御されてい
ることが示唆された。 
 
（３）RNA分解酵素の解析 
 
 花弁で発現し、低分子 RNA の代謝に関わる
ことが予測された 3種類の RNA分解酵素の遺
伝子 cDNAクローンを得た。また、そのうち 2
つについて、ゲノム上の遺伝子を保持する
BAC クローンを単離し、全長配列を新学術領
域「ゲノム支援」のサポートを受けることで
解読した。その結果、RNA 分解酵素の構造や、
ゲノム上の遺伝子構造を明らかにできた。こ
れらの発現解析も行ったが、現在までに模様
との関連を示す結果は得られていない。 
 
（４）国内外における位置づけ、インパクト 
 
 これまで植物の低分子 RNA は mRNA の分解
を介して遺伝子発現の制御を行うと考えら
れてきた。本研究では、自然突然変異により
形成された繰り返し構造を持つ遺伝子に由
来する低分子 RNAが翻訳抑制に関わることを
初めて明らかにすることができた。最近にな
って、miRNAや tasiRNAと呼ばれる低分子 RNA
が mRNA の分解だけでなく翻訳抑制にも関わ
ることが報告されたが、これらの報告と共に、
普遍的に植物に存在すると思われるノンコ
ーディング RNA による翻訳抑制という、遺伝
子発現制御の新しいモデルを提供できた。 
 
（５）今後の展望 
 
 本研究では模様を構成する着色細胞と非
着色細胞の違いや、それぞれの模様の違いが、
低分子 RNAの代謝制御により生じていること
が示唆された。これらの代謝制御に関わる因
子は、古典遺伝学的な解析から見いだされた
模様の違いに関わる優性遺伝子座がコード
されている可能性がある。これらの遺伝子座
を解析することで、低分子 RNAの代謝制御に
関する独創的な知見が得られ、生物の複雑さ
の源としても注目されているノンコーディ
ング RNA研究の発展に貢献できると思われる。 
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