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研究成果の概要（和文）：葉緑体では同義コドンの使用頻度と翻訳効率が必ずしも一致しない。

また、葉緑体 rps2 mRNA には翻訳効率の高いコドンが、rps16 mRNA には翻訳効率の低いコ

ドンが多く含まれるように進化してきたと考えられる。このようなコドンの嗜好性が mRNA

の翻訳効率にどのような影響を与えるのかについて、葉緑体 in vitro 翻訳系を用いて解析した。

その結果、（１）rps16 の 5’非翻訳領域はほとんど翻訳活性を持たない、（２）rps16 mRNA の

タンパク質コード領域は rps2 よりも約３倍速く翻訳される、（３）この翻訳効率はコドン変換

によりさらに高まることが明らかになった。 

 
研究成果の概要（英文）：In chloroplasts, the translation efficiencies of synonymous codons 

are not always correlated with their codon usage.  Tobacco chloroplast rps2 mRNA 

contains many codons having efficient translation activity, whereas rps16 mRNA has a lot 

of inefficient codons.  To elucidate whether the codon preference affect the translation 

efficiencies of these mRNAs, I analyzed the translation efficiencies of rps2 and rps16 
mRNAs using the in vitro translation system from tobacco chloroplasts.  I found that (1) 

5’UTR of rps16 mRNA has less translation activity, (2) protein coding region of rps16 

mRNA was translated about 3-times faster than that of rps2 mRNA, and (3) codon 

substitutions increased that translation efficiency of protein coding region of rps16 mRNA. 
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１．研究開始当初の背景 

 

 葉緑体はランソウ様の原核生物が宿主細
胞に共生して生じた植物固有のオルガネラ
で、独自のゲノムを持つ。葉緑体遺伝子の発
現調節は転写レベル以外にも翻訳レベルで

行われている。葉緑体の翻訳装置は原核生物
の大腸菌と似ているが、大腸菌には無い葉緑
体固有のリボソームタンパク質が数種存在
し 、 大 腸 菌 で は 翻 訳 に 必 須 で あ る
Shine-Dalgarno（SD）配列が、葉緑体では、
SD 様配列を持っているのが 30％以下である。
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このように、葉緑体の翻訳機構は進化の過程
に伴って原核生物から変化してきたことが
明らかになった。 

 我々の研究室では、葉緑体固有の翻訳機構
を生化学的に解析するため、世界に先駆け葉
緑体 in vitro（無細胞）翻訳系を開発し、最
近、大幅な改良を加え翻訳速度を測定できる
系にまでした。 

 研究代表者はこの in vitro 翻訳系を基に、
同義コドンの翻訳効率を測定する手法を開
発し、葉緑体ではコドン利用頻度とコドン翻
訳効率が必ずしも一致しないことを真核生
物で初めて示した。 

 葉緑体 30S リボソームには、Ｓ2 タンパク
質（236 アミノ酸）とＳ16 タンパク質（85

アミノ酸）が等モル比で存在する。これらの
タンパク質をコードする mRNA（ rps2 

mRNA と rps16 mRNA）中の同義コドンを
比較すると、ランソウから高等植物の葉緑体
へと進化する過程で、rps2 mRNA は翻訳効
率の高いコドンを、rps16 mRNA は翻訳効率
の低いコドンを急激に増加させていること
がわかる。これは、サイズの大きい rps2 

mRNA の翻訳を早く、サイズの小さい rps16 

mRNA の翻訳を遅くすることで、大きさの異
なるＳ2タンパク質とＳ16タンパク質が同量
できるように進化してきたと考えられる。 

 これらのことから、葉緑体 mRNA は翻訳
効率の大きく異なる同義コドンを積極的に
選択することにより、タンパク質コード領域
の翻訳速度を変化させ、翻訳産物量の調節を
行うように進化してきたと考えるに至った。 

 

 

２．研究の目的 

 

 葉緑体遺伝子は進化の過程で、翻訳効率の
異なる同義コドンを選択することによって、
タンパク質コード領域の翻訳速度を大きく
変化させ、タンパク質合成量の調節を行って
いることを明らかにするため、葉緑体 mRNA

のタンパク質コード領域の翻訳速度を実験
的に測定する。 

 

 

３．研究の方法 

 
 翻訳速度の測定にはタバコ葉緑体in vitro
翻訳系を、またモデルmRNAとしてタバコrps2 
mRNA および rps16 mRNA を用いる。まず、（１）
rps2 および rps16 の野生型 mRNA の翻訳速度
の比較、（２）野生型 mRNA のタンパク質コー
ド領域のみの翻訳速度の比較、（３）5’非翻
訳領域のみの翻訳効率の比較、を行い、rps2
および rps16 mRNA のタンパク質コード領域
の翻訳速度を解析する。次いで、rps2と rps16
のコドンを改変した mRNA を用いて同様の実

験を行い、同義コドン変換による翻訳速度調
節について解析する。 
 
 
４．研究成果 
 
（１）野生型 mRNA の翻訳速度の比較 
 葉緑体 in vitro 翻訳系を用いて、タバコ
葉緑体 rps2 mRNA と rps16 mRNA の翻訳速度
を比較したところ、rps2 mRNA は十分な翻訳
活性を有したのに対し、rps16 mRNA は全く翻
訳されなかった。 
 
（２）野生型 mRNA のタンパク質コード領域
のみの翻訳速度の比較 
 タバコ rps2 mRNA と rps16 mRNA のタンパ
ク質コード領域に、rps2，rps16、T7gene10
由来の 5’非翻訳領域（5’UTR）を結合した
キメラ mRNA を作成し、rps2 mRNA と rps16 
mRNA のタンパク質コード領域の翻訳速度を
比較した。rps16由来の5’UTRを用いた場合、
S2およびS16タンパク質を検出するのは困難
であった。一方、rps2 および T7gene10 由来
の 5’UTR を用いた場合には、S2 タンパク質
も S16 タンパク質も検出することができ、い
ずれの場合においても、S16 タンパク質が S2
タンパク質より約 3倍多く検出することがで
きた。 
 
（３）5’UTR のみの翻訳速度比較 
 上記（１）、（２）の結果から、rps16 由来
の 5’UTR は、非常に低い翻訳活性がある、
もしくは、ほとんど翻訳活性がないことが示
唆された。そこで、rps16 と rps2 の 5’UTR
に緑色蛍光タンパク質（GFP）のコード領域
を結合させたキメラ mRNA を作成し、rps16 と
rps2 の 5’UTR の翻訳活性を比較した。その
結果、rps16 の 5’UTR は rps2 より約 500 倍
以上低い翻訳活性しか持たないことが明ら
かとなった。 
 
（４）同義コドン変換によるコード領域の翻
訳活性の比較 
 上記（３）の結果より、前年度の結果より、
rps16 mRNA の 5’UTR が非常に低い翻訳活性
しか持たないことが明らかになったため、
T7gene10 由来の 5’UTR を用いてコドン改変
による翻訳速度の変化を解析した。rps2 mRNA
に含まれる翻訳効率の高いアルギニンコド
ンを翻訳効率の低いコドンに、rps16 mRNA に
含まれる翻訳効率の低いアルギニンコドン
を翻訳効率の高いコドンに改変した。コドン
改変型の rps2 mRNA と rps16 mRNA の翻訳速
度の比較を行ったところ、rps2 mRNA の翻訳
速度がほとんど変化しなかったのに対し、
rps16 mRNA の翻訳速度は約 1.5 倍に上昇した
（下図）。 



 

 
 
 
 
 
 
 
 
（５）今後の展望 
 
 これらの研究成果からは、当初の仮説（葉
緑体 mRNA は翻訳効率の大きく異なる同義
コドンを積極的に選択することにより、タン
パク質コード領域の翻訳速度を変化させ、翻
訳産物量の調節を行うように進化してきた）
を証明するには至らなかった。しかし、本研
究により、タバコ葉緑体の rps16 mRNA がほ
とんど翻訳していないことが明らかとなっ
た。また、葉緑体内には rps16 mRNA が多く
蓄積していることや、EST データベース検索
により、rps16 遺伝子がタバコ核ゲノムにも
存在することが明らかになった。これらのこ
とは、葉緑体ゲノムに存在する rps16 遺伝子
が偽遺伝子である可能性や本来のリボゾー
ムタンパク質としてではなく、RNA レベルで
の全く新たな機能を持つ可能性が示唆され、
今後これらの可能性について解析していく
予定である。 
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