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研究成果の概要（和文）：植物を取り巻く光環境は時空間的に不均一であり、その最たる例が木もれ日である。
固着生活を営む植物が、木もれ日のような不均一でダイナミックレンジの大きな光環境変動を受け止め、それに
適応するためには、転写開始点変化を介したプロテオーム多様化による環境適応能力の拡大が必要であること
を、研究代表者は近年明らかにした（Cell 2017）。本研究では、不均一な光環境変動に対する植物の適応機構
を支える植物独自のプロテオーム多様化機構として、光環境刺激依存的な転写開始点制御に着目し、その分子機
構の概要を明らかにした。

研究成果の概要（英文）：The light environment surrounding plants is spatiotemporally heterogeneous, 
with sunflecks representing a prime example. To cope with such heterogeneous and highly dynamic 
fluctuations in light conditions, sessile plants must expand their adaptive capacity through 
diversification of the proteome mediated by transcription start site (TSS) changes. We have 
previously demonstrated the importance of this mechanism in environmental adaptation of plants 
(Cell, 2017). In this study, we focused on TSS regulation in response to light environmental stimuli
 as a plant-specific proteome-diversification mechanism during adaptation to heterogeneous light 
conditions, and we successfully elucidated its molecular framework.

研究分野：植物分子生理学
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  １版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
同規模の転写開始点変化は、光環境刺激に限らず、その他の多様な環境刺激やシグナルに応じて、真核生物にお
いて共通の分子機構で起こるものである可能性が高いと考えられるため、本研究によって明らかとなったその分
子機構は、1つの遺伝子から機能の異なる複数のタンパク質を生み出す普遍的な仕組みを世界に先駆けて明らか
にすることとなり、生物学上の大きな進歩となることは間違いない。また、本基礎研究の成果は、「遺伝子発現
制御」という一般的な概念に新たな次元をもたらすことで、将来的には教科書に記載されるなどして、科学的啓
発という観点から社会・国民に広く還元されるものと考えられる。

※科研費による研究は、研究者の自覚と責任において実施するものです。そのため、研究の実施や研究成果の公表等に
ついては、国の要請等に基づくものではなく、その研究成果に関する見解や責任は、研究者個人に帰属します。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１（共通） 
 
 
１．研究開始当初の背景 
植物を取り巻く環境は、例えば木もれ日のように時空間的に不均一であるが、生存に適した環境
を求めて移動することができない植物は、芽生えたその地で、この大きなダイナミックレンジの
光環境変動を受け止め、適応せざるを得ない。では植物はどのような分子機構によって、そのよ
うな適応を実現させているのだろうか？  
生物の適応能力はプロテオームの多様さに依存するが、ある 1 つの生物種が持つ遺伝子の数に
は限りがある。したがって、木もれ日のような広いダイナミックレンジの光環境変動に対して植
物が示す高度な適応能力を実現させるためには、機能の異なる複数のタンパク質を 1 つの遺伝
子から生み出す仕組みが必要になると考えられる。 
我々は最近、光環境変化に応答して 2,000を超える遺伝子の転写開始点が変化することで、1つ
の遺伝子から細胞内局在の異なる複数のタンパク質が生じ、それらが細胞内の異なる場所で異
なる機能を果たすことが、植物の様々な光環境への適応に必要であることを明らかにした（Cell 
2017）。具体的には、植物が木陰に入ると、木もれ日による不均一・不規則な光環境変動を予測
し、特定の遺伝子の転写開始点を変化させることによって、光呼吸経路の細胞内での進路を切り
替え、光阻害の予測回避を行うことを示した。この機構を欠損した植物は木もれ日のような変動
光環境に対して適応できなくなることから、転写開始点変化を介したプロテオーム多様化が、木
もれ日のような不均一な光環境変動に対するレジリエンスに不可欠な分子機構であることが示
された。 
転写開始点選択は、1つの遺伝子内に存在する異なる転写開始点から、長さの異なるmRNA分
子が転写される現象であり、選択的スプライシングと並んで、プロテオームの拡大に貢献しうる
機構として知られている（Davuluri et al., 2008; Landry et al., 2003）。しかしながら、殆どの
ケースで 5’ UTRの変化しか生み出さず、プロテオームに対するインパクトは小さいと考えられ
ていたため、その重要性はこれまで軽んじられてきた。 
フィトクロムは、植物の主要な光情報受容体であり、赤色光依存的に PIF と呼ばれる転写因子
を阻害し、その 2,000ほどの標的遺伝子の転写量を変化させることで、植物の様々な光応答を引
き起こすと考えられている。 
このような背景のなか、我々は最近、キャップ構造を持つmRNA 5’末端の配列だけを解読する
TSS シークエンス解析により、転写開始点の位置と発現量をシロイヌナズナにおいて網羅的に
解析した。その結果、光刺激がフィトクロムを介して、ゲノムワイドに 2,000を超える遺伝子の
転写開始点を変化させ、1,600以上の遺伝子それぞれから長さと機能の異なる複数のタンパク質
が生じること、そしてコードするタンパク質の N 末端に存在するシグナルペプチドの有無が変
化することで、何百ものタンパク質の細胞内局在が光環境に応じて変化することを発見した
（Cell 2017）。 
これらの結果は、この転写開始点制御という現象が、真核生物に共通の普遍的な現象でありなが
ら、特に植物においてプロテオームに対するインパクトが大きく、進化の中で植物が独自に発達
させてきたプロテオーム多様化機構であることを示している。このことは、動き回らないが故に
環境変動から逃避できず、動物に比べてはるかに大きいダイナミックレンジの環境変化に適応
せざるを得ない植物の生き様を反映するとともに、転写開始点制御がセントラルドグマにおけ
る植物ならではの新たなプロテオーム多様化機構として、植物の環境応答に普遍的に関わる機
構であることを示唆している。 
ここで驚くべき事に、フィトクロムによる転写量制御（mRNA 総量の制御）と転写開始点制御
をそれぞれ受ける標的遺伝子群は、互いに殆どオーバーラップしないことが判明した。この結果
は、フィトクロムによる転写開始点制御を受ける遺伝子のほとんどが、転写量（mRNAの総量）
を一定に保ったまま、フィトクロムシグナルに応じて転写開始点を変化させることを示す。これ
まで遺伝子の発現量変化は主にマイクロアレイを用いて解析されてきたが、マイクロアレイに
おいては一般に遺伝子の 3’UTR上にプローブが設計されることが多く、それ故に転写開始点制
御によるプロテオーム変化はこれまで検出されることなく見逃されてきたのだと考えられる。 
 
２．研究の目的 
ダイナミックレンジの大きな不均一環境変動への適応を可能とする多層的なプロテオーム多様
化機構の一つとして転写開始点制御を取り上げ、TSS シークエンス技術を領域内で共有するこ
とによって、植物環境応答におけるその普遍性を検証する。また、光受容体フィトクロムを介し
た光刺激による転写開始点制御をモデルケースとして、真核生物に共通であると考えられる転
写開始点選択の分子機構を解明することで、セントラルドグマに新たな一過程を付け加え、生物
の教科書を書きかえることを目指す。そして、木もれ日に晒された植物が不均一かつ不規則な光
環境変動情報を時空間的に統合し対処する分子機構を解明することで、「環境の空間的不均一性
に対するレジリエンス機構」や「環境の不規則な経時変動に対するレジリエンス機構」における
転写開始点制御の具体的な貢献を明らかにすることを目指す。 
 



３．研究の方法 
(1) 植物環境応答における転写開始点制御の普遍性の検証 
総括班の研究支援センター・TSS シークエンス部門による TSS シークエンス解析技術を領域内の
全ての計画研究班および多くの公募研究班と共有することにより、この転写開始点制御による
プロテオーム多様化機構が光刺激以外の多様な環境刺激に対する応答においても普遍的に働く
ことを検証する。そしてさらに、植物以外の真核生物についても解析の対象を広げることで、転
写開始点選択が真核生物に共通のセントラルドグマの普遍的一過程であることを示す。 
 
(2) 光環境刺激依存的な転写開始点制御の分子機構解明 
植物の不均一環境変動への適応を支える植物独自のプロテオーム多様化機構として転写開始点
制御に着目し、その分子機構を、植物の主要な光受容体であるフィトクロムを介した光環境刺激
による転写開始点制御をモデルケースとしてシロイヌナズナにおいて解明する。 
また、上記(1)の解析を行うなかで、光刺激以外の様々な環境シグナルによっても、同規模のゲ
ノムワイドな転写開始点変化が引き起こされることを確認した上で、それらの制御に関わるシ
ス配列とトランス因子をそれぞれ同定し、比較することで、異なる環境シグナルによる転写開始
点制御機構の間に存在する共通点と共に、それらの間の特異性を生み出すための機構を解析す
る。 
まずシス配列については、それぞれの環境刺激に応じて転写開始点変化を示す遺伝子群におい
て、有意に濃縮される配列を解析することにより同定を進める。一方トランス因子については、
ある環境刺激による転写量制御に関わる転写因子が、同じ刺激による転写開始点制御にも関与
する可能性が考えられるため、その可能性を検証することで同定を試みる。それに加えて、同定
したシス配列に結合するタンパク性因子の探索を試みる。そして同定したシス配列とトランス
因子を比較することで、様々な環境刺激による転写開始点制御機構における共通性と特異性を
解析する. 
 
４．研究成果 
(1) 植物環境応答における転写開始点制御の普遍性の検証 
TSS シークエンス解析技術を領域内の全ての計画研究班および多くの公募研究班と共有するこ
とにより、この転写開始点制御によるプロテオーム多様化機構が、モデル植物であるシロイヌナ
ズナにおいて、光刺激以外の多様な環境刺激に対する応答においても普遍的に働くことを明ら
かにした。そしてこれらのデータを解析することで、転写開始点変化を示す遺伝子の顔ぶれは基
本的に環境刺激特異的であること、そして転写開始点制御の主目的の一つは、代謝酵素の細胞内
局在を変化させることで、様々な環境変動に応じて代謝経路の細胞内区画を切り換えることで
あることが明らかとなった。 
我々は、TSS シークエンス解析技術を領域内でさらに共有することにより、この転写開始点制御
によるプロテオーム多様化機構が、シロイヌナズナのみならず、その他の系統的に離れた複数の
植物種、さらには緑藻や酵母、そしてヒトに至まで多様な真核生物種において、様々な環境刺激
に応答して普遍的に働くことを明らかにした。これによって、転写開始点選択が真核生物に普遍
的なプロテオーム多様化機構であり、セントラルドグマの新たな一過程であることが示された。 
 
 
(2) 光環境刺激依存的な転写開始点制御の分子機構解明 
フィトクロムが従来より知られる転写量制御を行う際には、標的遺伝子のプロモーター上に存
在する G-box 配列に、bHLH 型の転写因子である PIF が直接結合することが知られているため、
PIF が光刺激による転写開始点制御にも関与する可能性を検証した。その結果、フィトクロムに
よる転写量制御と転写開始点制御のいずれにおいても、PIF が本質的に関与すること、しかしな
がら標的遺伝子に対するその結合様式が２つの制御間で異なり、転写量制御では従来より知ら
れている通り G-box 依存的に結合するのに対して、転写開始点制御においては G-box 非依存的
に結合することを明らかにした。 
さらに、フィトクロムによる PIF を介した転写開始点制御に本質的に関わる下流因子を、逆遺伝
学的手法により同定し、その下流因子と PIF が標的遺伝子のプロモーター上で直接相互作用し、
協調して当該制御に関わることを明らかにした。 
以上により、光環境刺激依存的な転写開始点制御の分子機構の概要が明らかにされた。 
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