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531 クラ ミ ドモ ナス 葉緑体 における翻訳機構

○伊 藤浩 司 、 小林茎、加 藤晃 、新 名惇彦 （奈良先端大 ・バ イオ）

【目的】　本研 究で は 葉緑体で の 外来 遺伝 子高発現系の 構築 を 目指 し． クラ ミ ドモ

ナス 葉緑体に おける翻訳機構の 解析 、 並 びに翻訳効率の 高い 5 ’− UTR （untransiated

region ）を取 得する こ とを 目的 とした 。

【方法 及び結果】　RuBisco 大サ ブ k＝ ッ トを x 一 ドする遺伝子 （rbcL ） の プロ

モ ー タ ー領 域 及 び構造 遺伝子 の 一 部 （81bp ） と ，8　
− glucronidase （GUS ） を コ

ー一

ドする遺伝子 （uidA ） の 間に 6 種類 （クラ ミ ドモ ナス rbcL ，
　 psbA ， ρsbD ；タバ コ

rbcL ；ランソ ウ rbcL，
　rbcS ）の S ’− WTR を組 み込ん だ発現系を構築 した 。 こ れ らで

ク ラミ ドモ ナ ス 葉緑体 を形質 転換 し 、 GUS 活性を測定 した 。 その 結黒 ク ラ ミ ド

モ ナス rbcL 及び ρsbD 　5“−UTR を用 いた場合の み に GUS が翻訳 され 、他の 5
’− UTR

で は翻訳 されなか っ た 。 また tS
　 rbcL の 5LUTR が とる二 次構造 を予 測 し、 ス テ ム

構造を とる部分 に欠失 （51側 か らそれ ぞれ 7bp 、 40　bp 、 69　bp 、 92　bp の 欠失）及

び、塩基置換 （5
「
側 か らそれぞれ 1 〜 4bp 、8〜11　 bp、 38〜 42　bp の 位置） を導入

した 。 その 結 果 、 40bp 以上 の欠 失及び、8’− 11　bp、38〜42　bp の位 置 に塩基置換

を導入 した 形質転換体は GUS 活性が消失 した 。
こ れ らの こ とか ら、葉緑 体 におけ

る翻訳 にお い て は 5
’一一UTR の 二 次構造が重要で あるこ とが予想 された 。
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532 シ ロ ｛ ヌ ナ ズナお よびタバ ⊇ の HAL3 ホ モ ロ グ遺伝子の 単離 と機能解析
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【目的】　 酵母 （Saccharomyces　cerevisiae）に お い て 、
　fferl3は 陽イ オ ン恒 常性 に 重要 な役割

を担 っ てお り、HaA3が プ ロ テイ ン フ ォ ス フ ァ タ
ー

ゼ Ppz1の活性 を抑制する こ とに よ り、Na†

排出 を促進 する こ とが明 らか に されて い る 。 植物の 陽イ オ ン恒常性の 分子機構に つ い て は 不

明 であ るが、酵母 と同様な機構の存在 を示 唆するデー
タが得 られて い る 。 そこで本研究では 、

植物の 陽イ オ ン恒常性 の 分子機構の 解明 を目的に 、 植物の HAL3 ホ モ ロ グ遺伝子の 単離 と機

能解析を行 っ た。

【方法 及 び結 果】　 デ ータ ベ ース に 登録 され て い る シ ロ イ ヌ ナズ ナ （Arabidoρsis　thaliana）の

HAL3 ホ モ ロ グ遺伝子 AtHAL3 の 部分塩基配列情報 をもとに 、シ ロ イ ヌ ナ ズナ の mRNA を鋳

型 とす る RT −PCR に よ っ て 603　bp の AtHAL3 部分 DNA 断片を得 た。こ の DNA 断片 をプロ

ーブ と し て 、シ ロ イ ヌ ナ ズ ナ か ら AtHAL3 　 cDNA （991　 bp）、タ バ コ 培養細胞 （Nicotiana

tabacum ，
　BY2 ）か ら NtNAL3 （1246　bP）を単離 した 。　AtHAL3 と NtHAL3 の ア ミノ酸配列は

互 い に 72％ の 相同性 であ り、どち らも酵母 Hal3との保 存領域 を有 し て い る が 、酵母 Hae3に

特徴的 な C 末端酸性領域は 存在 しな い 。また、AtHAL3 は 、染色体上 に単コ ピ
ー存在 し 、 塩

の 有無に か か わ らず構成的 に発現 し て い る こ とがわ か っ た。現在 、酵母 の hal3 破壊変 異 に対

する相補 能 を調 べ る こ と に よ っ て 、AtHAL3 の 機能解析 を行 っ て い る 。
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