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研究成果の概要（和文）：　越冬性の植物は，秋の温度低下とともに「低温馴化」と呼ばれる過程を経て耐凍性を獲得
して越冬の準備をし，越冬後は気温の上昇を感知して「脱馴化」と呼ばれる過程を経て耐凍性を解除し生長を再開させ
る．本研究では，低温馴化と脱馴化の分子メカニズムを解明するため，モデル植物であり越冬性のシロイヌナズナを使
用して遺伝子とタンパク質それぞれの網羅的な発現解析を行った．その結果，越冬の準備期間である低温馴化時に遺伝
子を発現し，気温の上昇を感知するまで保存して，越冬後にタンパク質発現を行うという特別な転写後制御が機能して
おり，植物が低温ストレス時に通常とは異なる発現メカニズムにより応答していることを明らかにした．

研究成果の概要（英文）： Overwintering plants exhibits high levels of cold tolerance, which is acquired 
through the process of cold acclimation (CA). This acquired cold tolerance is rapidly reduced during cold 
de-acclimation (DA) and plants resume growth after sensing warm temperatures. In order to better 
understand plant growth and development, it is important to decipher the functional mechanisms of the CA 
and DA process.
 In this study, it is demonstrated that many cold-inducible genes were transcribed and translated, 
however a similar number of cold-inducible genes were not translated during the CA and were translated at 
a later stage, DA. Due to the disjunction between the up-regulation of specific genes and the lack of 
corresponding protein accumulation during CA, is likely that the translation of proteins during DA was 
primed with stored mRNA. This data imply that these are likely regulated by translational regulation, 
which alters protein expression patterns in response to environmental alterations.

研究分野： 農学
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１．研究開始当初の背景 
 移動手段を持たない植物は日々様々なス
トレスに曝されている．乾燥，高塩，高温，
低温ストレスは植物の生育や生産に大きな
影響を与える要因であり，環境ストレスと呼
ばれる．世界的な食糧問題の解決には，植物
の環境ストレス応答機構の理解が必須であ
り，その応答機構の解明は，作物の生育範囲
の広がりと生育時期の改善につながる重要
な研究である． 
 越冬性植物は凍らない程度の低温に曝さ
れることにより耐凍性を獲得し越冬可能と

なり，この過
程は低温馴化
と呼ばれる．
一方，越冬後
は春の温度上
昇を感知し，
脱馴化と呼ば
れる過程を経
て成長を再開
させる(図 1)． 

 この低温馴化，脱馴化過程の研究は，植物
の低温耐性機構を解明する上で非常に重要
である．近年の研究では網羅的な遺伝子発現
解析により低温馴化過程における低温誘導
性遺伝子の発現制御メカニズムが明らかに
なってきている 1)．さらに，植物のストレス
応答機構には，遺伝子発現制御だけでなく，
スプライシング制御，small RNA による制御，
mRNA の分解や安定化に関与する制御など
様々な RNA 制御機構が機能しており，新た
なメカニズムとして注目されている 2)． 
 本研究は，mRNA の転写後・翻訳制御に着
目し，その機構を解明することにより，植物
のストレス応答制御の新たなメカニズムを
明らかにすることを目的としている． 
 
＜引用文献＞ 
1) Matsui A, et al., (2008) Plant Cell 
Physiol 49: 1135-49 
2) Nakaminami K, et al., (2011) Biochim. 
Biophys. Acta 1819: 149-53 
 
２．研究の目的 
 mRNA 発現とタンパク質発現が一致しな
いという現象は，ストレス応答時だけでなく
様々な状況で非常によく見られる現象であ
り，非常に重要な機構であると考えられる．
それにも関わらず，詳細なメカニズムは未だ
明らかになっていない．トランスクリプトー
ム解析は網羅的な解析として有用な方法で
あり，ゲノム解析の進んだ現在では非常に多
くの情報が得られ，様々な研究で実施されて
いる．一方プロテオーム解析やメタボローム
解析は，解析が難しく情報が有効に活用でき
ないのが現状であるが，最近の研究ではこれ
らオーム解析の比較が行われ，多角的に統合
解析することで新たな知見が得られてきて
いる．本研究は，トランスクリプトームとプ

ロテオームの統合解析を基に，植物の環境ス
トレス応答時の転写後・翻訳制御メカニズム
を明らかにするものである．また，転写後・
翻訳制御に関与するタンパク質の機能を解
析することで，植物の環境ストレス応答のメ
カニズム解明を目指す．この研究は，植物の
ストレス応答にとどまらず生物共通の転写
後・翻訳制御機構の解明に貢献する研究であ
る． 
 
３．研究の方法 
 本研究では，植物のストレス処理を施した
サンプルを用いて mRNA の安定化に関与する
翻訳制御タンパク質の機能を明らかにする
ために，以下の研究を行った． 
 
(1)低温ストレス時に特別な転写後・翻訳制
御を受ける遺伝子・タンパク質の解析 
 材料には，越冬性植物のシロイヌナズナを
用い，無処理（22℃で 2 週間生育），低温馴
化処理（22℃で生育後 2℃で７日間低温処理），
及び脱馴化処理（低温馴化処理した植物を
22℃で 1日間生育）した 3種類の植物におけ
る遺伝子とタンパク質の網羅的解析と，その
遺伝子・タンパク質の発現パターンを比較解

析するこ
とで，ど
のような
制御によ
り 遺 伝
子・タン
パク質が
発現して

いるか調べた（図 2）．網羅的遺伝子解析には
マイクロアレイ解析を，網羅的タンパク質解
析にはショットガンプロテオミクス法をそ
れぞれ用いた．遺伝子とタンパク質の低温ス
トレス時の発現パターンの相関解析から，遺
伝子発現とタンパク質発現の一致するもの
と一致しないものに大別することで，ストレ
ス時に一時保存される RNA の同定を行い，転
写後・翻訳制御を受ける遺伝子・タンパク質
を同定することを目指した． 
 
(2)転写後・翻訳制御タンパク質の機能解析 
 さらに， RNA の一時保存に関与するタンパ
ク質の機能解析を行うことで，ストレス時に
おける転写後・翻訳制御メカニズムの解明を
試みた．ストレス時における細胞内局在解析，
標的遺伝子解析，及び，標的遺伝子の発現パ
ターンとストレス応答時の mRNA 一時保存・
安定化について解析を行った． 
 
４．研究成果 
(1) 低温ストレス時に特別な転写後・翻訳制
御を受ける遺伝子・タンパク質の解析 
 無処理，低温馴化処理，及び脱馴化処理し
た 3種類のシロイヌナズナの耐凍性（凍結に
対する耐性）を調べたところ，本実験条件に
おいては，無処理植物は-10℃で大きなダメ



ージを受け生存できないが，低温馴化処理植
物は-16℃という低温でも生存可能であった．

これに対し脱
馴化処理植物
では，低温馴
化で獲得した
耐凍性をわず
か 1 日間で失
った（図 3）． 
 そこで，こ

れらの 3種類の無処理，低温馴化処理，脱馴
化処理植物を用いて，網羅的な遺伝子の発現
解析とタンパク質の発現解析を行い，その両
者を比較して，どのようなタイミングで遺伝
子およびタンパク質が発現するかを解析し
た．その結果，(a)低温馴化時に耐凍性を獲
得するために発現する遺伝子群（199 遺伝子），
(b)低温馴化時に遺伝子を発現させて脱訓化
時の準備をし，脱馴化時にタンパク質発現を
上昇させる，生長再開の初期に必要な遺伝子
群（226 遺伝子），(c)脱馴化時に発現が上昇
する遺伝子群（286 遺伝子），の大きく 3種類
のタイプの遺伝子群が存在することが明ら
かとなった（図 4）． 

 これまでの研究では，(a)と(b)の遺伝子群
はともに低温馴化時に遺伝子が発現し，同時
にタンパク質も発現していると考えられて
いた．しかし，今回の解析で，脱馴化時に発
現が上昇するタンパク質があることが明ら
かとなった．つまり，(b)の遺伝子群は低温
馴化時に遺伝子は発現しているが，次の脱馴
化のステップまで保存され，脱馴化時に特異
的にタンパク質を発現するという，特別な転
写後制御を受けている可能性が示された． 
 また，(b)の特別な転写後制御を受ける遺
伝子群の中には，新しいタンパク質合成に関
わる，翻訳開始因子（EIF4A-2, EIF3C）やリ
ボソームタンパク質をコードする遺伝子だ
けでなく，エネルギー生成に関わるような遺
伝子（リンゴ酸脱水素酵素，MDH1）が含まれ
ていた．これは，越冬後に気温の上昇を感知
した植物が，すぐに生長を再開させるように
プログラムされた遺伝子発現，タンパク質発
現を制御するメカニズムを持つ可能性を示
している．この成果は，米国の科学雑誌
『Molecular & Cellular Proteomics』に掲
載された（5．主な論文発表，雑誌論文②）． 
 

(2) 転写後・翻訳制御タンパク質の機能解析 
 これまでの研究で，植物のストレス応答時
に特別な転写後・翻訳制御を受ける遺伝子の
同定に成功した．現在，それら遺伝子を用い
た転写後・翻訳制御に関与するタンパク質の
単離・同定を進めている． 
 これと並行して，植物のストレス応答時に
mRNA の一時保存に関与すると考えられてい
る RNA 結 合 タ ン パ ク 質 で あ る UBP1b 
(oligoUridylate Binding Protein 1b)の解
析を行った． 
 UBP1b タンパク質を GFP 蛍光タンパク質と

融合させ，細
胞内局在を確
認したところ，
高温ストレス
に 応 答 し て
GFP シグナル
が細胞質に顆
粒状に観察さ
れた（図 5）．

そこで，UPB1b タンパク質を過剰発現させた
植物を用いて高温ストレス耐性試験を行っ
た結果，UBP1b を過剰
発現させている植物
ではコントロール植
物と比較して高い耐
性を示すことが明ら
かとなった（図 6）．
さらに，UBP1b によっ
て制御され，高温耐
性に関与していると
考えられる遺伝子を同定するために，マイク
ロアレイを用いた網羅的な遺伝子解析を行
った．その結果，高温ショックタンパク質の
ひとつをコードする mRNA が UBP1b 過剰発現
植物で高い発現を示し，UBP1b の標的遺伝子
である可能性が示された．そこで，この高温
ショックタンパク質遺伝子の安定性を調べ
るため，mRNA の分解速度を調べた結果，コン
トロールと比較してUBP1b過剰発現植物では，

このmRNAの分解速
度が遅くなってお
り，UBP1b 過剰発現
植物において安定
していることが示
された（図 7）． 
この成果は，現在
論文投稿中である． 

 
 以上の結果から，低温ストレス応答時には
季節の変化に対応するようなプログラムさ
れた遺伝子とタンパク質の発現制御を機能
させ，短時間の高温ストレス時には一時的に
mRNA を保存することで応答していることが
明らかとなった．このように，植物は RNA 制
御を介して環境ストレスに応答・適応してい
おり，転写後・翻訳制御機構の重要性が示さ
れた．また，これまでの研究では，マイクロ
アレイや次世代シーケンサーによる網羅的



な遺伝子発現解析が主流であったが，遺伝子
だけでなく遺伝子から合成されるタンパク
質の発現解析も重要な研究であることが示
された． 
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