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3. 研究成果 

フィトクロムによる転写開始点制御系を酵母や動物細胞で再構成するためには、まずその分子機構を解明し、

当該制御の構成に十分な、タンパク質性因子とDNAシス配列における要素をそれぞれ明らかにする必要がある。

そのために我々は、フィトクロムによる転写開始点制御に必要な因子の順遺伝学的・逆遺伝学的同定、および当

該制御に必要十分なプロモーター領域の同定を進めた。そしてその結果、逆遺伝学的解析により、当該制御に

おいて中心的な役割を担う転写因子の同定に至った。 

また変異体スクリーニングによる順遺伝学的解析では、当該制御に必要な因子の候補を複数得た。一方、標

的遺伝子のプロモーター解析では、タバコ植物を用いた Agrobacterium infiltration 法による一過的発現系にお

いて、当該制御に必要なプロモーター上の特定の領域を同定し、また当該制御に十分なプロモーター領域を大

幅に狭めることに成功した。そしてそれらの結果を、シロイヌナズナの形質転換植物を用いた安定発現系におい

て確認することに成功した。 

さらに、フィトクロムによる転写開始点制御に必須の因子として同定した特定の転写因子が、通常とは異なるし

くみで標的遺伝子のプロモーター領域に結合していることを発見したが、その詳細な分子機構を解明するまでに

は至らず、当該制御を受けるのに十分なプロモーター最小断片を同定したものの、当該制御の酵母細胞内での

再構成を果たすことはできなかった。 

 

4. 今後の展開 

本研究で解明される転写開始点制御の分子機構は、真核生物に共通に備わる機構である可能性が高く、し

たがって本研究で開発する技術は全ての真核生物に応用可能な、極めて汎用性の高い技術として、基礎・応用

の両面から様々な場面で活用されると考えられるため、本技術を開発後は、直ちに特許を取得し知的財産を確

保する必要がある。 

同規模の転写開始点変化によるタンパク局在制御は、植物のフィトクロムシグナルに限らず、真核生物におけ

るありとあらゆるシグナルによっても引き起こされると考えられる。よって、今後動物でも、様々なシグナルによる同

規模のタンパク局在制御が発見されると思われるが、その際、それらの生命現象の解析には、本研究で得られる

知識と技術が不可欠となるであろう。 

技術的には、プロモーターライブラリーを、1) タンパク質の局在変化のパターン、そしてその変化の 2) 方向

と、3) タイムコース、の 3点について、さらに選択肢を増やして充実させる必要がある。そのためには、まずはフィ

トクロムによる制御系において、さらに様々なタイムコースで TSS-seq を行い、より多くの標的遺伝子を同定する

必要があるだろう。そして将来的には、それらの何千という数の標的遺伝子を解析することで、転写開始点変化

の方向やタイムコースを規定する分子機構も解明されるものと思われる。 

本技術がすぐに応用されることが想定される用途の一例として、酵母などにおける人工代謝経路設計による有

用物質の効率的な生産などが挙げられる。本技術により、ある代謝経路上の全ての酵素の細胞内局在を、他の

任意細胞内区画に一気に変化させることが可能となる。その際、本技術の特徴である、赤色光／遠赤色光の強

度比によるアナログ可変操作と、個々の遺伝子の total mRNA量を一定に保ったままの転写開始点制御によって、

これまで困難であった内在性代謝経路からバイパス経路への状況に応じた精密な切り換え制御が可能となる。こ

れはあくまでも応用の一例に過ぎず、同様の繊細かつ大胆な光操作は、真核生物におけるありとあらゆる系に応

用可能であると考えられる。 
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