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研究成果の概要（和文）：本研究は、sRNA の 1 つである SgrS をモデル sRNA として用いて、

sRNA/mRNA 間の塩基対形成の詳細、および RNA 結合タンパク質である Hfq による sRNA/mRNA 間

の塩基対形成の促進モデルの解明を目的とした。研究成果として、SgrS168-181 nt 領域と ptsG 
mRNA とで形成される塩基対が機能的に十分な最小の塩基対であること、また sRNA の 3’末端に

位置する連続した U 塩基が sRNA 機能に重要であることを示した。さらに、Hfq と結合し sRNA

に標的化された mRNAを速やかに分解される RNase E と Hfq との結合領域を決定した。これらの

成果は、sRNA による mRNA 抑制機構の全容解明につながる成果である。 
 
研究成果の概要（英文）：SgrS is a well-characterized Hfq-binding sRNA. In this project, 
I tried to define the SgrS region required for translation repression of ptsG mRNA, and 
to clarify the mechanism by which Hfq promotes the base-pairing between SgrS and ptsG 
mRNA. The major findings are: 1) SgrS168-181 (14 nt) is a minimal base-pair region for 
translational repression of ptsG mRNA; 2) the polyU tail of rho-independent terminator 
is essential for Hfq action; 3) the subregion between 711 and 750 of RNase E is sufficient 
for the functional interaction with Hfq to support the rapid degradation of ptsG mRNA.  
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１．研究開始当初の背景 
 様々な生物種で、機能を持つ小分子 RNA
（sRNA）の研究が精力的に行われている。い
くつかの研究グループの系統的な解析によ
り、大腸菌においても約 70種の sRNA が発見
されている。大腸菌におけるこれら小分子
RNA の多くは、RNA 結合タンパク質 Hfq と結

合する特徴を持つ。 
 申請者らのグループは sRNA の 1 つである
SgrS をモデル sRNA として解析することによ
り、以下のことを明らかにした。SgrS は ptsG 
mRNA の翻訳開始領域を含む 31 塩基と部分的
な塩基対（23 塩基対）を形成する配列を持
つ。遺伝学的解析により、ptsG mRNA 抑制に
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SgrS/ptsG mRNAの塩基対形成が重要であるこ
と、および 23 塩基対の中の 6 塩基対が ptsG 
mRNA 抑制に主要な役割を果たすことを示し
た。また、SgrS は Hfq と協調作用し ptsG mRNA
のその領域と速やかに塩基対を形成するこ
とを in vitro の解析により明らかにした。
さらに、遺伝学的、生化学的解析から、ptsG 
mRNA 分解を担う RNase E は C末端領域で Hfq
と相互作用することにより、SgrS が作用した
ptsG mRNA の分解を誘起することを示した。
この抑制系では、翻訳開始領域がマスクされ
ることによる ptsG mRNA の翻訳阻害、および
RNase E による ptsG mRNA の速やかな分解が
起こる。RNase E をコードする rne 遺伝子の
変異により ptsG mRNA の分解が阻害された条
件下でのパルス解析などから、ptsG mRNA 抑
制系においては、ptsG mRNA の翻訳阻害が第
一義的な役割を果たすことを明らかにした。
また、in vitro 翻訳系を用いた解析から、
SgrS/ptsG mRNA 塩基対形成が ptsG mRNA の
翻訳阻害に十分であることを示した。 
 
２．研究の目的 
 これまでの研究成果をもとに、提案した課
題研究では、これらをさらに展開させ、SgrS
の作動原理の解明を目指し、具体的には、
SgrS/ptsG mRNA抑制系をモデル系として、（1）
sRNA/mRNA 間塩基対の形成を促進させる Hfq
作用メカニズムの解明、（2） sRNA 機能にお
ける sRNA/mRNA 間塩基対の最小領域の同定、
および sRNA が標的にする mRNA の位置効果の
検証を目的にした。また、これまでに遺伝子
発現制御に関与する sRNA が SgrS の他に数種
報告されている。そこで、（3）本課題研究で
得た研究成果の普遍性を、他の sRNA につい
て系統的に解析することで検証することも
合わせて目的とした。 
 
３．研究の方法 
 SgrS を含む sRNA の発現、および機能は、
sRNA、あるいは標的 mRNA のノーザンブロッ
ティング、及び標的 mRNA の翻訳産物をウエ
スタンブロッティングにより解析した。また、
sRNA と Hfq との結合は、in vivo 共沈実験、
および in vitro ゲルシフト実験により解析
した。さらに、in vitro 翻訳システムである
PURESYSTEM を用いて、標的 mRNA の翻訳を解
析した。 
 
４．研究成果 
 sRNA の 1つである SgrS sRNA/ptsG mRNA（標
的 mRNA）をモデル系として、SgrS sRNA の一
部に対応する合成 RNA を用いた in vitro 解
析を行い、SgrS 168-181 nt 領域と ptsG mRNA
とで形成される塩基対が機能的に十分な最
小の塩基対であることを明らかにした（論文
⑤）。またこれらの解析の中から、SgrS 

sRNA/Hfqの結合が SgrSの 168-181 nt 領域で
は不十分であることを示した（論文⑤）。後
者の結果は、SgrS sRNA/Hfq の結合、および
Hfq による SgrS sRNA/ptsG mRNA 間の塩基対
形成の促進メカニズムを解明する上で、重要
なポイントになると考えられる。さらに、Hfq
と結合しsRNA に標的化された mRNAを速やか
に分解させる RNase E と Hfq との結合領域の
詳細を解析し、RNase E の 710-750 アミノ酸
領域がHfqとの機能的な結合に必要であるこ
とを示した（論文③）。さらに、系統的な SgrS
点変異解析を行い、SgrS の 220-227 塩基の連
続した U 塩基が SgrS と Hfq との機能的結合
に必須であることを示した（論文①）。また、
同様に大腸菌 sRNA である RyhB の 3’末端に
位置する連続した U 塩基が RyhB と Hfq との
機能的結合に必須であることを示した（論文
①）。さらに、いくつかの sRNA においても3’
末端に位置する連続した U 塩基が sRNA 機能
に重要であることを示した（論文①）。これ
らのことは、sRNA 作動原理を理解する上で必
須である、sRNA/Hfq 結合の一般原理の解明に
直結する、重要な発見である。 
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