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Avr タンパク質は、サプレッサー活性をも持つ。Avr 結合する分子を２分子特定して、これ
らの分子間の相互作用を解析することによって、Avr が抵抗性誘導とその抑制のどちらの活
性を示すかが決定されること、テロメレースが必要であることを発見した。これらの知見
をもとに、新しい耐病性植物作出の基本的戦略を示すことができた。 
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１．研究開始当初の背景・動機 ４．これまでの成果 
Apl1 の結合タンパク質が、カンキツ Pectin 
Methyl esterase (PME)であることを発見
した。PME は、長いペプチドとして翻訳
された後、その中央部でプロセッシングを
受け、N 末端側の PME インヒビターが切
り離されて、成熟 PME になる事が知られ
ている。そこで、Apl1 とそのホモログ、及
びカンキツの PME の前駆体、インヒビタ
ー、成熟タンパク質のそれぞれについて、
異なる励起波長を持つ蛍光タンパク質
GFP又はDsRedをN末端又はC末端に融
合させたコンストラクトを作成した。これ
らをカンキツ細胞内で一過的に発現させて、
両者の間の結合による局在性の変化を共焦
点レーザー顕微鏡によって解析した。その
結果、Apl1 は、カンキツの PME には結合
するが、タバコ、トマトの PME とは結合
しなかった。また、カンキツの PME は、
Apl1と相同性を示す他のAvrBs3ファミリ
ーとは、結合しなかった事から、厳密な特
異性がこの結合段階で存在する事が明らか
になった。また、Apl1 が前駆体 PME に結
合する事によって、プロセッシングを防ぎ、
それぞれの局在性が変化する事が明らかに
なった。即ち、図 1 に示すように、
DsRed::Apl1 と GFP::PME を同時に発現
させると、夫々を発現させた時の局在性と
異なり、図 1 その結果、Apl1 では、修飾
後に C 末端側から断片化に導くプロセッ
シングを受けることが明らかになった。 

病原細菌は、エリシターを生産して、非宿
主抵抗反応を誘導するが、細菌側の非病原
力遺伝子の多くが、実は、この非宿主抵抗
反応を抑制するサプレッサー活性をもつこ
とを発見していた。また、カンキツかいよ
う病菌では avrBs3 遺伝子ファミリーと高
い相同性を示しながら、かいよう形成に導
く遺伝子の機能構造の研究実績が十分にあ
った。即ち、新しい耐病性植物作出戦略を
思い立つに至った。 
２．研究の目的 
植物は元来病原菌の侵略に耐性を示す事が
でき、発病に至るのは、病原菌が特定の宿
主植物内のみである。これは、抵抗性の誘
導が抑えられるためであるケースを見つけ
た。このサプレッサー機能を司るのが、非
病原力遺伝子である事が分かったので、サ
プレッサー機能の分子機構を解明して、耐
病性植物作出のための戦略を構築する事を
目的とした。 
３．研究の方法 
Avr 等のエフェクター分子は、植物の因子
と相互作用をして、種々植物反応に導くが、
この結合分子を、現有の生体分子間相互作
用解析装置等の解析をもとに単離精製し、
これらの生産遺伝子をクローニングし、そ
れぞれに蛍光色素融合となるように接続し
て、これらのコンストラクトを一過的発現
後の共焦点顕微鏡による解析を中心とする。
申請した設備は、これらの研究のため、核
酸、タンパク質をルーチンで解析するため
に用いた。 

 
 



図１。Apl1 と各種植物の PME のカンキツ
細胞内における反応の特異性 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
○ 他の Avr と結合することが知られてい
るシロイヌナズナの第三の因子 RIN4 タ
ンパク質遺伝子のクローニングを行い、
AvrBs3 ファミリーと RIN4 との結合に
ついて、双方の純化タンパク質を用いて、
生体分子間相互作用解析装置（AffnixQ）
で解析した所、これらが確かに RIN4 に
結合するだけではなく、RIN4 の分子量
が低下する、即ち、プロセッシングを受
ける事が示唆された。 

○ 独立した実験から、カンキツかいようが
形成される際、病徴発現の直前にテロメ
レースの活性が上昇する事が明らかにな
った（図２）。このことから、(1)~(3)の反
応を経た後、種々遺伝子群が誘導を受け
た後、テロメレースの活性を上昇させる
ことが考えられた。RNAi によるジーン
ノックダウンすると、かいよう形成が抑
えられる事が確認され、テロメレースが
かいよう形成に関与する事が示唆された。
しかし、かいよう形成の際、TERT 遺伝
子の転写レベルでの誘導は見られず、こ
の活性の上昇は、転写後の制御によるも
のと考えられた。 

○ トランスポゾンタッギング変異株の解
析から、タイプ II 分泌機構（特に、out
システム）が、病原性発現に深く関わる
事が判明した。そこで、これらの制御機
構を調べた所、hrp 遺伝子群の制御因子
hrpG, hrpX の制御下にある事が明らか
になった。この事より、この制御系をコ
ントロールして病害抵抗性に導く戦略の
有効性が明らかになった。 

○ 軟腐病菌において、二分子制御機構の一
つ PhoP-PhoQ システムが病原生活史に
入るための植物環境察知システムとなっ
ている事が明らかになり、あらたな耐病
性植物作出のための標的が明らかになっ
た。また、本システムの変異株と野生型
のマイクロアレー解析から、この
PhoP-PhoQ システムが低濃度マグネシ
ウム、低糖類、低 pH が植物の環境要因
を判定する条件となっており、この下流
に多くの既知病原性関連遺伝子の他、未

知病原性関連遺伝子を捉える事ができた。
また、細胞膜局在性のプロテオミクス解
析から、病原性発現の条件下で、生産さ
れるようになる、又は、修飾されるタン
パク質も特定する事ができ、より深く病
原性を捉える事ができ、耐病性植物作出
の新たな標的分子も明らかになった。 

 

５．これまでの進捗状況と今後の計画 
以上のように、Avr がサプレッサー活性を
持つという発見から、このサプレッサー活
性の分子機構がわかれば耐病性植物が作出
できると期待できるが、これに関与する病
原菌側と植物側の因子を特定することがで
きた。今後は、これらの分子の結合様式を
明らかにしながら、具体的な耐病性付与の
ための遺伝的改変方法を遺伝子ノックダウ
ンと、過剰発現によって明らかにする。 
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