
病原体ストレスに応答した植物プロテアソームの機能変換 

 

細菌やウィルスといった病原体から身を守ることは生物に必須の能力です。私たち人間

と同じように，植物もまた病原体の攻撃に対する優れた防御応答機構を備えています。そ

うした環境ストレス応答において，ユビキチン・プロテアソームシステム（UPS）は，タ

ンパク質の能動的分解を制御することで，様々な細胞機能を制御しています。面白いこと

に，プロテアソームを構成するサブユニットをコードする遺伝子に多くの重複が見られ，

酵母やヒトに比べて複雑なサブユニット構成をもつこと，そして何らかの特別な機能制御

機構が存在する可能性が示唆されていました。 
 

 私たちは，最新のプロテオミクス解析技術を駆使することで，これまで困難であった植

物プロテアソームのアフィニティー精製および詳細なサブユニット構成の実態を明らかに

することに成功しました。さらに，病原体感染のシグナル物質となる Flg22 を処理した植

物から精製したプロテアソームでは，通常型に比べてサブユニット構成が変化し，プロテ

アソームのペプチダーゼ活性が上昇していることを発見しました。これらの結果は，植物

の病原体応答では，何らかの翻訳後制御により植物のプロテアソーム機能変換が起こって

いることを示唆しています。哺乳類のプロテアソームは病原体感染時の抗体産生に重要な

関与することが知られていますが，植物ではそれとは異なる独自のプロテアソーム機能が

防御応答に貢献している可能性があり，より詳細な制御メカニズムの解明が期待されます。 
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図．環境ストレスに応答したプロテアソームサブユニット機能の翻訳後制御 

モデル（左）とアフィニティー精製/2 次元電気泳動/MS 解析結果（右） 


