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	概要　ＥＡ　(600字～800字程度にまとめてください。)

モデルマメ科植物ミヤコグサの根粒形成ができなくなった変異体の原因遺伝子として発見したSym3遺伝子が酵母およびヒトで相同性の確認できたヌクレオポリンNUP133かどうかを調べるために、蛍光タンパクeYFPとNUP133の融合タンパクを用いた局在解析を行った。共焦点レーザー顕微鏡を用いた解析により核膜に局在していることを確認した。さらに根粒形成に関わる遺伝子か確認するために、Sym3遺伝子のゲノム領域(プロモーター領域１.8kおよび3’領域の3.6kbを含む)を用いて組み換え毛状根を作製し、相補テストを行ったところ根粒形成能が回復したため、NUP133が根粒形成に必須なヌクレオポリンであることを明らかにした（Kanamori et al., PNAS, 2006）。ヌクレオポリンは核膜に存在する核膜孔を形成するタンパク質であるが、植物－微生物共生には微生物からのシグナルを植物の核へと情報伝達し、植物の核で共生相手として認識、共生器官である根粒の形成を誘導することが考えられた。

さらに単離・同定に成功したNUP133と結合するタンパクを酵母two-hybridスクリーニング法を用いて単離を試みた。別のヌクレオポリンであるNUP107, SEC13, SEH1と結合を示す以外にも、転写制御に関わると予測される遺伝子、AAAトランスポーター、クロモソームリモデリング関連遺伝子、機能未知タンパク質など複数単離することに成功した。これらのmRNAやタンパク質が根粒形成時に核内外に輸送されるかについて、および根粒形成に必須な遺伝子かに関しては現在解析中である。
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	欧文概要　ＥＺ

Sequencing of gene regions corresponding to the homologue of the yeast and human nucleoporin NUP133 identified the Nup133 gene. All four mutant alleles were complemented by the cloned Nup133 using Agrobacterium rhizogenes to generate transgenic roots. The wild type gene including a 1.8 kb promoter region and a 3.6 kb 3´ region was introduced into nup133 mutant plants via A. rhizogenes and the nodulation phenotype scored after inoculation with M. loti. All mutants were complemented with high efficiency for nodulation. 
An eYFP-NUP133 N-terminal fusion protein was clearly localized to the nuclear rim. Analysis of confocal stack images of consecutive sections of nuclei shows nuclear rim localization of the fusion protein in the complete nuclear sphere. Altogether, protein sequence conservation in NUP133 comparable to the general level of conservation in the NUP133 protein family, presence of only one gene copy in plant genomes and the nuclear rim localization of eYFP fusion proteins makes it most likely that NUP133 and its orthologs are components of the nuclear pore complex in plants. I expect that further studies of this pathway will provide new insight into eukaryotic processes coordinating nuclear trafficking activities as well as a better understanding of plant-microbe interactions.

To identify the counter parts of NUP133, I tried yeast two-hybrid screening. I isolated nucleoporin interacting proteins such as NUP107, SEC13, SEH1, transcriptional regulation genes, AAA transporter, chromosome remodeling gene. Now I continue to study whether these candidate genes regulate nodulation and traffic via nuclear pore complex
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