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研究成果の概要（和文）：核へ転移した植物ミトコンドリア遺伝子の知見を得るためにデータベース検索を行った。ハ
クサイでは、シロイヌナズナと比べて遺伝子重複が生じていた。ダイコンでは、ハクサイと同祖なゲノム領域が分散し
ていることを確認した。
解析過程で、遺伝子上流側がリボソームタンパク質遺伝子、下流側がアミノ酸生合成酵素と相同な遺伝子を同定した。
ゲノムには類似配列が5コピー存在した（うち3つは偽遺伝子）。本遺伝子は、2つの遺伝子がイントロンで組換わって
生じたと推測された。GFPの解析から、遺伝子産物のミトコンドリア及び葉緑体への局在が示唆された。この他、リボ
ソームタンパク質遺伝子が糖代謝酵素遺伝子と融合している例を見出した。

研究成果の概要（英文）：Plant mitochondrial genes that had been transferred to the nuclei were searched in
 the database. Numerous duplications were identified in Chinese cabbage. In radish, syntenic regions were 
dispersed throughout the genome.
During the course of the analysis, the gene, showing homology to a ribosomal protein gene in the upstream 
region and to an amino acid biosynthetic gene in the downstrean region, has been found in the database. Th
ere are five paralogs in the genome, three of which are pseudogenes. It is suggested that the gene was cre
ated by a recombination via an intron. The gene products seem to be localized to mitochondria and chloropl
asts by using GFP. In addition, a case of gene fusion between a ribosomal protein gene and a sugar metabol
ic enzyme gene has been identified.
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１．研究開始当初の背景 
ミトコンドリアは、約 20 億年前、好気性細
菌が細胞内に共生したものであると考えら
れている。現在、ミトコンドリアのゲノムに
は少数の遺伝子しか残存せず、ミトコンドリ
アに必要な多くの遺伝子は核へ転移したと
推定されている。これまでの研究から、哺乳
動物等と比べて、植物ではミトコンドリアゲ
ノムの進化が遅く、核への遺伝子転移が現在
でも進行中であることが分かっているが、遺
伝子転移の詳細なプロセスは多くの謎に包
まれている。特に、細菌由来のミトコンドリ
ア遺伝子が核へ転移後に活性化するには、真
核生物型のプロモータやシグナルペプチド
等の機能配列が必要であるが、それらの由来
や獲得機構は動植物を含めて長い間ほとん
ど分かっていない。 
 
２．研究の目的 
本研究では、核へ転移した植物ミトコンドリ
アリボソームタンパク質遺伝子について、集
積しているゲノム情報を用いて、特に以下の
点に焦点を当てて研究を行った。 
①遺伝子コピーの重複およびゲノム上での
遺伝子群の分布、②コピーの重複機構と転移
後の再転移の有無、③重複コピーの機能分化
の可能性。 
 
３．研究の方法 
①遺伝子コピーの重複：ゲノム情報が得られ
ている植物種について、リボソームタンパク
質遺伝子の配列をデータベース検索し、コピ
ー数、および、各コピーの類縁関係とゲノム
内の分布を明らかにした。 
②コピーの重複機構と転移後の再転移：ゲノ
ムデータを基にして、転移遺伝子周辺の遺伝
子配置の保存性(シンテニー)を検出し、遺伝
子の転移時期、コピー数の増加とゲノム重複
との関係、再転移の可能性等を検証した。 
③ 重複コピーの機能分化の可能性：重複遺
伝子のコピー間での発現変化を RT-PCR と緑
色蛍光タンパク質(GFP)等を用いて解析した。 
 
４．研究成果 
 核へ転移した植物ミトコンドリア遺伝子
についてデータベース検索を行った。例えば
アブラナ科植物では、ハクサイ(Brassica 
rapa)のゲノム配列から相同遺伝子を検出し、
シロイヌナズナと比較してハクサイで遺伝
子重複が多数存在し、ゲノムサイズに比例し
て遺伝子重複のケースが大になる傾向が認
められた。ダイコンでは、ハクサイと同祖な
ゲノム領域が分散していることを確認した。 
 
 解析過程で、遺伝子の 5'-上流側がリボソ
ームタンパク質遺伝子、3'-下流側が芳香族
アミノ酸の生合成酵素遺伝子と相同な配列
で構成される新奇遺伝子をポプラで同定し
た。ポプラでは、類似の配列がゲノム内に計
5 コピー存在し、第 8, 10, 12, 14 染色体に

分布していた（図 1）。これらの遺伝子の cDNA
全長を 5'-RACE および 3'-RACE 法で獲得した。
その結果、5 コピーの遺伝子のうち 3 コピー
は偽遺伝子化していることが明らかになっ
た。残りの 2コピーのうち、一方は他の高等
植物で同定されている葉緑体局在型の遺伝
子であると推定され、もう一方は上記の新奇
遺伝子だった。遺伝子のエキソン・イントロ
ン構造の比較から、新奇遺伝子は、リボソー
ムタンパク質遺伝子の 5'-側配列と葉緑体局
在型の芳香族アミノ酸生合成系酵素遺伝子
の 3'-側配列とがイントロンを介して組み換
わったという可能性が示唆された。また、第
14 染色体には 2 個の偽遺伝子が約 5 Mb 離れ
て存在しており、その高い塩基配列相同性か
ら、これらは進化的に比較的最近重複したと
推定された。それらの構造上の特徴から、第
12 染色体上にある新奇遺伝子が重複して再
転移し、その後、第 14 染色体上で再重複し
た可能性が示唆された。 
 これらの遺伝子のうち機能的と推定され
るコピーの配列をGFP遺伝子と連結して植物
細胞へ導入したところ、ミトコンドリアと葉
緑体に GFP の局在が認められた。また、芳香
族アミノ酸生合成系酵素の特異抗体を作製
し精製したミトコンドリアおよび葉緑体画
分に対してウェスタン解析を行い、翻訳産物
の蓄積を確認した。 
 
 この他、cDNA データベースの解析から、別
のリボソームタンパク質がその下流に位置
する糖代謝酵素遺伝子と共転写されている
ことが推定された。全ゲノムが決定されてい
る植物についてデータベース検索を行った
ところ、このような構造は、進化的に離れた 
複数の被子植物種に広く分布していた。一方、
アブラナ科植物にはこのような構造は存在
せず、リボソームタンパク質が単独で存在し
ていた。このことから、アブラナ科植物が他
植物から分岐した後に本構造が二次的に消
失したと推定された。RT-PCR で転写産物を解
析したところ、リボソームタンパク質と遺伝
子糖代謝酵素遺伝子の融合が実験的に確認
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図1 遺伝子構造の模式図
黒色、橙色、緑色のBoxは、相同なエキソン
を示す。



された。糖代謝酵素に対する抗体を用いてミ
トコンドリア画分に対してウェスタン解析
を行ったところ、推定アミノ酸配列から予想
される分子量よりも約 10 kDa サイズの小さ
いシグナルが検出された。このことから、細
胞質で翻訳された遺伝子産物がミトコンド
リアへ輸送された後にプロセシングを受け
る可能性が示唆された。 
 
 以上の結果から、核へ転移したミトコンド
リア遺伝子の重複が、これまで知られていな
かった生合成や代謝経路に関わる可能性を
示した。 
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