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要約（和文 2000字程度） 
Thesis Summary （approx.2000 Japanese Characters ） 

 

本論文は「大腸菌 RNase G の mRNA 認識機構の解析」と題し、6 章よりなっている。 

大腸菌のエンド型リボヌクレアーゼの一種である RNase G は、16S rRNA の成熟に関与する他、アルコールデヒドロゲナ

ーゼ（AdhE）やエノラーゼをはじめとする主要な糖代謝酵素の発現量を制御することが知られている。RNase G 変異株

ではこれらの mRNA の半減期が増大し、タンパク質発現が増加する。中でも AdhE は RNase G 変異株において非常に高

い発現を示す。adhE mRNA の 5′末端側非翻訳領域 (5′-UTR)を lacZ に融合した adhE-lacZ 融合遺伝子でも RNaseG 変異株

において過剰発現が見られたことから、RNase G は adhE mRNA の 5′-UTR を認識し mRNA を切断することが予想された。

そこで本研究では、遺伝子発現の RNA レベルでの制御を解明することを目的として、RNase G の選択的基質である adhE 

mRNA に着目し、RNase G の切断部位、基質 RNA のどのような構造を認識しているかを調べた。 

第 2 章「RNase G による切断点の同定および切断点認識の解析」では、adhE 5′-UTR の切断点をプライマー伸長法により

同定した。その結果、翻訳開始点から−18 に RNase G の切断点が存在し、翻訳開始点から−32 に RNase III の切断点があ

ることが確認できた。さらに切断点変異型の adhE 5′-UTR における切断点を同定した。その結果、切断点変異の有無にか

かわらず、染色体由来 adhE mRNA と同様の位置を RNase G が切断することが明かとなった。このことから RNase G は

adhE 5′UTR を切断する上で、切断点周辺の塩基配列を認識していないことが明かとなった。 

第 3 章「RNase G の mRNA 認識部位の解析」では、adhE 5′-UTR にランダムな欠失を導入した、6 種の欠失型 adhE 5′-UTR

を用いて解析を行った。得られた 6 種の欠失型 adhE 5′-UTR の内、RNase G 依存的な制御を受けないものを 3 種類発見し

た。この RNase G 依存的な制御を受けない 3 種の欠失型 adhE 5′-UTR では、共通して−145~−125 の配列を欠失していた。

このことから RNase G は adhE 5′-UTR の−145~−125 の配列を認識していることが予測された。 

第 4 章「RNase G の認識における二次構造の重要性」では、二次構造予測プログラム mfold を用いて、Mini 5′-UTR ver. 1

と ver. 2 を構築した。Mini 5′-UTR ver. 2 についても、染色体由来の adhE mRNA と同様、翻訳開始点から−18 に RNase G

の切断点が存在し、翻訳開始点から−32 に RNase III の切断点があることが確認できた。つまり adhE mRNA に係る転写

後制御には、Mini 5′-UTR ver. 2 のようにごく一部の二次構造さえあれば良いことが明らかとなった。 

第 5 章「adhE 5′-UTR を利用した目的タンパク質の生産系構築」では、adhE 5′-UTR と目的タンパク質の融合遺伝子を用

いて、生産系の構築を行った。 

第 6 章「総括」では、本研究の総括とともに、今後の展望を考察した。 

以上、本研究により以下のような成果が得られた。 

(1) adhE 5′-UTR は−18 に RNase G の切断点が、−32 に RNase III の切断点があることを明らかにした。 

(2)RNase G と RNase III の切断点を含むステム・ループ構造が adhE mRNA の RNA レベルでの発現制御に必要であること

が明かとなった。 


