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概要 ＥＡ (600字～800字程度にまとめてください。) 

 

遺伝子が存在していないと考えられていた領域で、形態を著しく変化させる新規短い遺伝子群が見出された。その

中で過剰発現によって、植物ホルモンを欠損させた表現形質と類似した遺伝子に着目した。この遺伝子は、細胞外に

分泌するペプチドをコードしていると予測された。そこで、本研究では、①ペプチドの細胞内局在を明らかにする、②植

物ホルモンのシグナルを遮断させているかを明らかにする、③ペプチドと相互作用をしているタンパク質の探索、をそ

れぞれ行った。 

 

① GFP を遺伝子に融合させることで、細胞外分泌を明らかにすることを試みた。短い遺伝子の N 末端には、細胞外

分泌シグナルが存在するため、C 末端に GFP を融合させた形質転換体を構築した。形質転換体では、GFP が検

出できなかったため、タバコの葉でGFPに融合してある遺伝子を一過的に発現させ、遺伝子の局在を蛍光顕微鏡

で観察した。その結果、対象遺伝子の細胞外分泌を確認した。 

② 植物ホルモンの特異的なシグナルとして、シグナルの下流にあるタンパクのリン酸化が挙げられる。そこで、遺伝

子を過剰に発現させた形質転換体と、対象タンパクと GFP を融合しているタンパクが発現されている形質転換体

を掛け合わせた。その形質転換体でリン酸化と脱リン酸化の割合を調べた。その結果、遺伝子を過剰に発現させ

ると植物ホルモンのシグナルが抑制されていることを明らかにした。 

③ 対象の遺伝子と相互作用を示すタンパクは、植物ホルモンのシグナル伝達を担うタンパクであることが予想でき

る。そこで、植物ホルモンの伝達を担うタンパク質に GFP、FLAG 等のタグを融合させ、それぞれの GFP あるいは

FLAG の抗体を利用して免疫沈降法で Pull-Dowb を行った後に、プロテオーム解析を行いペプチドが相互作用を

しているタンパク質を見出した。 
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欧文概要 ＥＺ 
 

Novel small coding genes were identified in the intergenic regions. Such the small coding genes are associated with 

morphogenesis. Among such the small coding genes, we focus on a small coding gene associated with deficient 

morphology of plant hormone. In-silico software predicts that the small coding gene encodes a secreted peptide. 

Therefore, we try to address following contents. 1. Cellular localization of the peptide encoded by the small coding 

gene. 2. Interference of plant hormone signaling by the peptide encoded by the small coding gene, 3. Searching of 

protein interacted with the peptide encoded by the small coding gene. 

 

1. We constructed a transgenic plant overexpressing GFP fused peptide in the C terminal of peptide. However, the 

plant does not have any GFP signal. Therefore, we generated tabacco leaf overexpressing the GFP fused peptide. 

The secreted signaling was identified by Fluorescence microscope in transgenic tabacco leaf.  

 

2. Plant hormone has a phosphorylation in a target protein. Therefore, we generated a transgenic plant expressing the 

protein fused with GFP. The transgenic plant was crossed with transgenic plant overexpressing the peptide encoded 

by the small coding gene. We identified that overexpression of peptide strongly affected the phosphorylation of 

protein associated with the plant hormone signaling.  

 

3. Proteins interacted with the peptide may be associated with the member of plant hormone signaling. Therefore, we 

fused either GFP or FLAG tag fussed with proteins associated with plant hormone. After immunoprecipitation by 

GFP or FLAG, we identified proteins bind with the peptide by LC-MS/MS analysis. 
 

 


