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研究の概要（４行以内） 
植物や動物は“自然免疫系”と総称される高度に発達した細胞ベースの防御システムを進化さ
せ、非自己であるウイルス、細菌、カビ、線虫など多種多様な病原体由来の物質を感知し、身
を守っている。植物免疫機構を司る重要タンパク質およびその複合体の同定と、それを破る病
原体の因子を、ゲノム解析等最先端技術を用いて同定し、その機能を明らかにする。 

研 究 分 野：農学・境界農学・応用分子細胞生物学 

キ ー ワ ー ド：分子間相互作用、生物間相互作用 

１．研究開始当初の背景 
植物や動物は“自然免疫系”と総称される高
度に発達した細胞ベースの防御システムを
進化させ、非自己であるウイルス、細菌、カ
ビ、線虫など多種多様な病原体由来の物質を
感知し、身を守っている。これに対し病原体
は、様々な低分子化合物やタンパク質を宿主
細胞内に多数注入することにより、この自然
免疫系を抑制し感染の確立を狙う。これらの
複雑な免疫機能に関与する多くの因子が明
らかになってきているものの、それぞれの因
子が必ずしも生化学的な機能として繋がっ
てはおらず、植物免疫システムは依然として
不明な部分が多い。また、この植物免疫シス
テムを凌駕するために多種多様に進化した
病原体は、ユニークな攻撃戦略を確立してい
るはずだが、その理解はごく一部に限られて
いる。 
 
２．研究の目的 
植物免疫機構を司る重要タンパク質および
その複合体の構成因子を同定する。また、病
原体の病原性因子を同定し、その植物ターゲ
ットを同定することで、病原性獲得の本質を
理解する。 
 
３．研究の方法 
遺伝学や質量分析器を用いた生化学的方法
を用いて、免疫受容体候補とその複合体、そ
の下流因子の同定とその遺伝学的・生化学的
機能解析をおこなう。また、病原体の多様性
から病原体因子を同定するため、各種病原体
のゲノム・トランスクリプトームをおこない、

病原体解析の分子解析基盤確立を推進する。 
 
４．これまでの成果 
主要目的の一つであった植物免疫に重要な
新規レセプターを同定し、その機能を明らか
にした。具体的には、過酸化水素およびキノ
ン化合物の認識ができなくなるシロイヌナ
ズナ変異体を 11 同定し、全ゲノムシークエ
ンス解析により原因遺伝子「CARD1」を同定
した。CARD1は受容体様キナーゼ（RLK）をコ
ードしており、過酸化水素およびキノン化合
物の認識に重要な役割を果たすと考えられ
た。CARD1 は陸上植物系統全体にわたって高
度に保存されていた。CARD1 遺伝子はシロイ
ヌナズナのほとんどの組織で発現しており、
CARD1 タンパク質は細胞膜に局在しているこ
とが明らかになった。タンパク質のアミノ酸
配列の分析により、CARD1 には細胞外ドメイ
ンの C末端に特異的な 6個のシステイン（C）
残基（C395、C405、C421、C424、C434、C436）
が含まれていた。これは、CARD1 を含む
LRR-RLKサブグループ VIII-1でのみ見られた。
これらのシステイン残基の重要性を評価す
るために、各システインを個別にセリン（S）
に 変 異 さ せ た と こ ろ 、 CARD1C395S と
CARD1C405Sのみが機能できなかった。したが
って C395 と C405 は、CARD1 による過酸化水
素とキノン化合物の認識に重要な役割を果
たすと考えられた。 
CARD1 依存性シグナル伝達の下流のイベント
を解明するために、最初に card1変異体では、
キノン化合物による MAPK の活性化が起こら
ないことを確認し、次に、過酸化水素および
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キノン化合物処理後の遺伝子発現を解析し
た結果、CARD1 依存性の発現遺伝子が傷、免
疫、ストレスへの応答に関与していることが
示された。これにより、CARD1 が植物の免疫
にとっても重要である可能性が示され、実際
に、card1 変異体ではトマト斑葉細菌による
感染の度合いが高くなっていることを確認
した。また、トマト斑葉細菌は気孔を通って
葉に侵入するため、葉の気孔の様子を観察し
ところ、野生型にキノン化合物を投与すると
気孔が閉じるのに対し、card1 変異体では気
孔は閉じないことが分かった。これらの結果
から、CARD1 は、細菌感染時に自己が発生す
る過酸化水素そしてキノン関連化合物に応
答して、防御・ストレス関連の遺伝子発現を
誘導し、さらに気孔を閉じることで、耐病性
に貢献していると考えられる。 
また、寄生植物でのキノン化合物応答による
吸器誘導を阻害するテトラフルオロ-1,4-ベ
ンゾキノン（TFBQ）をシロイヌナズナに処理
したところ、細胞内カルシウム濃度の上昇が
阻害されました。このことから、CARD1 にお
いて、TFBQは同じ結合部位を競争阻害してい
る可能性が示された。さらに、寄生植物スト
ライガとコシオガマの CARD1相同遺伝子が変
異体のキノン化合物認識機能を相補できる
ことから、寄生植物もこのタンパク質を用い
てキノン化合物を認識することが明らかに
なった。 
さらに、リン酸化定量的プロテオーム解析や、
ケミカルバイオロジー等のツールを用いて
植物免疫に重要な遺伝子を複数単離できて
おり、詳細解析をおこなっている。次世代シ
ークエンサーによるトランスクリプトーム
解析も安価で解析系を開発して、病原体応答
等の発現解析をおこなった。 
病原体側に研究においては、次世代シークエ
ンサーPacBio Sequel および Sequel2 を用い
て、多くの病原体のゲノム配列を決定した。
炭疽病菌とフザリウム菌を中心として、病原
体糸状菌の染色体レベルでの比較ゲノム解
析をおこない、病原性に関与するミニ染色体
の同定および病原性エフェクターの同定を
おこなった。この他にも卵菌、線虫、寄生植
物と多様な病原体のゲノムに関しても、高精
度のゲノムアセンブリーをすでに公開して
いる。 
 
５．今後の計画 
植物免疫に重要な遺伝子の詳細機能解析を
さらに推し進める。具体的には、変異体の作
成およびそれらの交配による多重変異体の
作成をおこない、植物免疫に関する表現型を
解析する。この分子レベルでの解析には開発
した安価なトランスクリプトーム解析をお
こなうほか、この遺伝子がコードするタンパ
ク質に対する抗体を作成し、その細胞間局在
および翻訳後修飾等の挙動を詳細に解析す

る。 
病原体に関しては、病原体のゲノムシークエ
ンスをさらに推進し、比較ゲノム解析から予
想される病原性因子を中心に本研究室で開
発した技術を用いて多重変異体を作成し、病
原性の詳細解析を進める他、 特異的抗体を
作成するなどして、その生化学的機能を明ら
かにする。      
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