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グラム陰性菌の細胞壁構成成分であるリポ多糖(lipopolysaccharide; LPS)は動植物の自然免疫

を誘導するエリシターである。しかし、植物の LPS認識機構の詳細はほとんど分かっていない。

そこで私は、哺乳類の LPS認識機構において、LPSと直接結合し重要な役割を果たす LPS結合

タ ン パ ク 質 (LPS-binding protein; LBP) と 殺 菌 性 ／ 透 過 性 増 強 タ ン パ ク 質

(bactericidal/permeability-increasing protein; BPI)に注目した。シロイヌナズナのゲノムには 2

つの LBP/BPI関連タンパク質(LBP/BPI-related protein; AtLBR)をコードする配列が存在する。

私は 2つを AtLBR-1、AtLBR-2と名付け、LPSに対する防御応答における機能解析を試みた。 

 まず、AtLBRのN末端を組換えタンパク質として大腸菌で発現させ、精製した。その結果、

組換え AtLBR は大腸菌由来 LPS と共精製されることが分かった。そこで、LPS を取り除いた

AtLBR と精製 LPS をインキュベートし、両者が直接結合するかどうかを調べた。その結果、

AtLBRは LPSと直接結合することが分かった。LPSは構造の違いにより、ラフ型とスムース型

に分類される。AtLBR はどちらの型の LPSにも直接結合した。更に、LPSに対する防御応答の

違いを野生株(wild type; WT)と atlbr変異株間で比較した。まず、LPS処理に伴う病害抵抗性遺

伝子 1(pathogenesis-related 1 ; PR1) の発現を調べた。その結果、変異株では PR1発現上昇に

時間がかかることが分かった。他の PR遺伝子の発現上昇に、有意な差はなかった。また、LPS

処理に伴う活性酸素種の発生を調べた結果、変異株では有意に低下していた。これらの結果から、

哺乳類の LBPや BPIと同様に、シロイヌナズナの AtLBRも LPSに対する防御応答において重

要な役割を果たすことが明らかになった。 

 AtLBR-2は防御応答に重要な植物細胞のアポプラスト領域に局在し、高い LPS結合活性を示

した。そこで私は、特に AtLBR-2に注目し、より詳細な機能解明を行うため、RNA-Seqを用い

たトランスクリプトーム解析を試みた。RNA-Seq データ解析の結果、WT では、LPS 処理に伴

い 605遺伝子の発現が上昇し、1,534遺伝子の発現が低下することが分かった。更に、発現上昇

する 605遺伝子の内、65遺伝子が AtLBR-2依存的であることが分かった。遺伝子オントロジー

(Gene ontrogy; GO)解析の結果、AtLBR-2依存的に発現上昇する 65遺伝子は、特に防御応答に

関する GO termのエンリッチメントに必須であることが分かった。65遺伝子依存的な GO term

の一つに[Responses to salicylic acid stimulus]が含まれていた。実際、65遺伝子には PR1を始

めとする、多くのサリチル酸(salicylic acid; SA)誘導性の遺伝子が含まれていた。そこで私は、

WTと atlbr-2変異株に LPSを処理し、蓄積する SAと SAグルコシド(SA glucoside; SAG)の量

を比較した。その結果、atlbr-2 変異株は SAG 蓄積量が WT に比べて有意に低かった。更に、

SAを処理した atlbr-2変異株では PR1の発現が上昇した。これらの結果から、AtLBR-2は LPS

が誘導する SA(SAG)を介したシグナル伝達と防御応答関連遺伝子の発現に必要不可欠であるこ

とが明らかになった。本研究により、LPSに対する防御応答における AtLBR の重要性が証明さ

れた。 

 


