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（５）研究成果の概要（公開） 
高等植物において、RNA サイレンシングは形態形成、環境応答、防御機構などの生命現象に広く関わる。

サイレンシング RNA 増幅機構は 22 塩基小分子 RNA と ARGONAUTE1(AGO1)を含む RISC 複合体に切断された

RNA から新たに siRNA を生成する経路である。RNA サイレンシングは小分子 RNA が配列特異的な標的 RNA の

抑制に役割を果たす。この植物の小分子 RNA は、miRNA と siRNA に分かれている。Trans-acting 

siRNA(tasiRNA)は、シロイヌナズナの栄養成長期の相転換に異常を示す変異体の解析から見出した植物に

特異的な内在性 siRNA の一種である。tasiRNA は、TAS２RNA を標的とする 22 塩基 miRNA と AGO1 に切断さ

れて生成が始まる。この過程において、SDE5、SGS3、RDR6、DCL4 が生成経路に関わる遺伝子として同定さ

れている。これらの分子のうち RDR6 や DCL4 はそれぞれ RNA 依存的 RNA ポリメラーゼおよび RNA ヘリカー

ゼとして作用することが知られている。一方、SDE5 や SGS3 は RNA に結合して作用することは知られてい

るが、具体的にどのような構造で、どのように作用するか不明である。 

最近の植物の再構成系を利用した研究より、SDE5 や SGS3 は RNA サイレンシング機構に必須で、AGO1 と

の複合体形成や RDR6 および RNA との複合体形成に重要な役割を果たすことが知られている。今年度は立

体構造解析、生化学的解析、機能解析を目指して全長および構造ドメインの組換タンパク質発現系構築に

取り組んだ。その結果、全長 SDE5 と SGS3 組換えタンパク質に関しては、量は少ないものの再構成系での

機能解析に使用可能な精製タンパク質を得ることに成功した。しかし、どちらも長い天然変性領域が存在

するため、収量が悪く、容易に分解された。一方、構造ドメインコンストラクトは収量も高く、より安定

であるため、構造解析に適していることがわかった。現在これらのコンストラクトの結晶化を行うととも

に生化学的、機能解析を行っている。 


