
   
 

菜の花の自己と非自己を識別するしくみを解明 
～自家不和合性の自他識別機構を三次元構造から明らかに～ 
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２．発表のポイント：  
◆アブラナ科植物の自家不和合性（注 1）において、花粉拒絶反応を誘導するリガンド（注 2）・
受容体の立体構造とそれらの相互作用について調べました。 

◆自他の識別を行うリガンドと受容体のアミノ酸が特定され、自己と非自己を区別するしくみ

が理解できるようになりました。 
◆自家不和合性の花粉拒絶反応を人為的にオンやオフにする人工リガンドの設計が可能にな

ります。 
 
３．発表概要：  
東京大学大学院農学生命科学研究科の村瀬浩司特任准教授・高山誠司教授らの研究グループ

は、アブラナ科植物の自家不和合性に関わるリガンド・受容体の複合体構造を決定し、コンピ

ューターシミュレーション技術を用いて自家不和合性の自他識別機構（注 3）を解明しました。 
 植物の多くは自己の花粉を拒絶して、非自己の花粉で受粉する自家不和合性と呼ばれる性質

をもっています。アブラナ科植物の自家不和合性においては多数の遺伝子型をもつ受容体 SRK
とリガンド SP11 が、それぞれ同じ遺伝子型のパートナーのみを認識することにより、花粉拒

絶反応を誘導することが知られていました。しかしながら、これらの分子がどのようにして自

己と非自己を識別しているのかについての詳細は不明でした。 
本研究では SRK-SP11 複合体の 3 次元構造を、X 線結晶構造解析（注 4）の手法を用いて原

子レベルの解像度で決定することに成功し、SRK がどのようにして SP11 を認識しているのか

を明らかにしました。また、計 11 種類の遺伝子型について、SRK と SP11 の相互作用を MD シ

ミュレーション（注 5）によって調べたところ、SRK は自己の SP11 とのみ安定して相互作用

できることがわかりました。 
これらの結果は、植物の自他識別のしくみをタンパク質構造レベルで初めて明らかにした成

果であり、受精の人為的制御を介した優良品種の開発・生産に繋がりうる成果であることが期

待されます。 
 



４．発表内容： 
植物の花の多くは 1 つの花におしべとめしべがある両性花であり、自己の花粉で受精しやす

い性質があります。多くの植物は種の遺伝的な多様性を確保するために、自己の花粉を拒絶し

て、非自己の花粉を受け入れる自家不和合性と呼ばれる性質を進化させてきました。アブラナ

科植物の自家不和合性は多数の S 遺伝子型（S1, S2, …, Sn）によって制御されており、めしべと

花粉のもつ S 遺伝子型が一致すると、その花粉は拒絶されます。これまでの研究から自家不和

合性の決定因子として、めしべ側の受容体 SRK と花粉側のリガンド SP11 が発見されています。

また、めしべに存在する SRK は花粉から放出された同じ遺伝子型（自己）の SP11 のみと結合

して、花粉拒絶反応を引き起こすことが知られています。SRK と SP11 は S 遺伝子型によって

アミノ酸配列が異なることから、この SRK と SP11 による自他識別はアミノ酸配列の相違によ

って制御されていると説明されてきましたが、その詳細なしくみは不明でした。 
 本研究では菜の花（Brassica rapa）由来の S8型 SRK と S8型 SP11 のタンパク質複合体を発現・

精製して、0.2–0.3 mm のタンパク質結晶を作製しました。大型放射光施設（Spring-8、フォト

ンファクトリー）にて、この複合体結晶に X 線を照射して回折データを収集し、2.6 Å の分解

能（注 6）で SRK-SP11 複合体の立体構造を決定しました。SRK と SP11 はそれぞれ 2 分子ずつ

の 4 量体を形成しており、V 字型に配置した SRK の隙間に SP11 が入り込んで SRK がお互いに

離れないよう架橋していました（図 1）。SRK には S 遺伝子型間で特にアミノ酸配列が異なる

領域が 3 か所あり、これらの領域が主に SP11 と相互作用していました。この S8型の構造をす

でに構造が報告されている S9型の SRK-SP11 複合体と比較したところ、タンパク質の全体的な

骨格はよく似ているにもかかわらず、SRK と SP11 が相互作用している領域は全く異なる形を

していることがわかりました。 
 次に、これらの構造を元に 9 つの S 遺伝子型について新たに SRK と SP11 の立体構造を再構

築し、計 11 の S 遺伝子型について自己と非自己の組み合わせで複合体を作製しました。次に、

これらの複合体を用いて MD シミュレーションを行ったところ、自己の組み合わせでは安定な

複合体を維持できるのに対し、非自己の組み合わせでは複合体を維持できず SP11 が SRK から

離れていく様子が観察されました（図 2）。各 SRK-SP11 相互作用にかかる結合自由エネルギ

ー（注 7）を測定したところ、SRK と SP11 のハプロタイプが自己の組み合わせのとき、最も

安定であることがわかりました。また、これまでに SRK については SP11 の認識に関わる領域

が特定されているのに対して、SP11 では SRK の認識に関わる領域が不明でしたが、今回、ア

ミノ酸レベルで結合自由エネルギーを解析することにより、SP11 の SRK 認識領域を同定する

ことができました。さらに、SRK による SP11 の認識方式を分類すると、これらの S 遺伝子型

は 3 つのグループに分かれることも発見しました。 
 これら一連の解析結果から、SRK と SP11 の S 遺伝子型間を識別するアミノ酸の同定にも成

功しました。例えば S32と S36型間では SP11 の 62 番目のアミノ酸が識別に関わっていると予測

され、S36型 SP11 について 62 番目のアミノ酸を S32型のアミノ酸に置き換えると S36型としての

SP11 活性が消失することがわかりました。これらの結果は MD シミュレーションによる自他識

別機構の予測が高い精度で行われていることを示しています。 
 アブラナ科植物の自家不和合性は雑種強勢を利用した F1ハイブリッド品種（注 8）の作製に

使われていますが、自家不和合性における自他識別のしくみはよくわかっていませんでした。

今回の研究では、実際に行われている自他識別の瞬間を X 線結晶構造解析と MD シミュレーシ

ョンにより、高い精度で再現することに成功しました。また、MD シミュレーションによる観

察から、様々なハプロタイプで SRK や SP11 の自他識別に関わるアミノ酸の同定もできました。



これらの情報を利用すれば、自家不和合性を人為的に誘導もしくは阻害を起こすような SP11
の設計が可能になり、優良品種の開発や生産に繋がることが期待されます。 
 この成果は英科学誌 Nature のオンライン姉妹誌 Nature Communications で 2020 年 10 月 1

日に掲載されます。 
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８．用語解説：  
（注 1）自家不和合性 
 花をつける植物では、めしべに花粉が付着すると花粉から伸びた花粉管がめしべの中に侵入

して受精し、種子をつくる。多くの植物は自己の花粉を拒絶して、非自己の花粉で受精する自

家不和合性と呼ばれるしくみを使って自殖を防いでいる。多くの場合、自家不和合性は複数の

遺伝子型をもつ S 遺伝子座によって制御されており、花粉とめしべがもつ S 遺伝子型が一致す

ると花粉の拒絶反応が起こる。 
 
（注 2）リガンド 
細胞に存在する様々な受容体は多くの生体反応のスイッチとなっている。これらの受容体に

はそのスイッチをオン／オフするための鍵穴があり、それぞれの受容体に特異的に結合する鍵

分子がある。これらの鍵分子はリガンドと呼ばれ、受容体と結合することにより、受容体が制

御する生体反応にオン／オフの切り替えを行っている。 
 
（注 3）自他識別機構 
 自家不和合性を制御する S 遺伝子座には花粉とめしべでそれぞれ自己と非自己を区別するた

めの因子がある。アブラナ科植物では S 遺伝子座由来のめしべ側因子として受容体の SRK が、

花粉側因子としてリガンドの SP11 が発見されており、S 遺伝子型によって異なるアミノ酸配列

をもつことが知られている。SRK と SP11 は同じ S 遺伝子型の相手とのみ結合して花粉拒絶反

応を誘導することが知られているが、これらの分子がどのようにして自己と非自己を区別して

いるのかは不明であった。 
 
（注 4）X 線結晶構造解析 

X 線が結晶を通過する際に起こる回折現象を利用して、結晶中の分子構造を決定する方法。

回折のパターンは結晶格子の形状と格子内の電子密度に依存するため、回折像を収集すること

により、格子内の電子密度、すなわち分子構造を決定することができる。Spring-8 などの大型

放射光施設で高エネルギーの放射光を結晶に照射することにより、微小な結晶から分子の立体

構造を決定できるようになった。 
 
（注 5）MD シミュレーション 

Molecular Dynamics（分子動力学）の頭文字をとって MD シミュレーションと呼ばれる。自

然界で起こる物質の運動をコンピューター上に再現して、解析する手法の一つ。ここでは、タ

ンパク質複合体の周囲に水分子やイオンを配置してタンパク質が実際に機能している場を再現

した上で、分子を構成する 1 つ 1 つの原子について周囲の原子との間にかかる力を計算し、ニ

ュートンの運動方程式を微小な時間刻みで数値的に解くことにより、分子の運動をシミュレー

ションした。 
 
（注 6）分解能 
物体をどの程度細かく見ることができるかの指標として用いられ、2 つの点を視認できる最

小の距離で表される。1 Å（オングストローム）は 0.1 ナノメートル（1 ナノは百万分の 1 ミリ

メートル）。 
 
 



（注 7）結合自由エネルギー 
分子と分子が相互作用するのに伴う自由エネルギーの変化を意味する。結合自由エネルギー

が負で絶対値が大きいほど高い親和性で結合できる。 
 
（注 8）F1ハイブリッド品種 
遺伝的な背景が異なる株を掛け合わせた子世代は雑種強勢と呼ばれる旺盛な生育を示すこと

が知られている。この雑種強勢を利用して作製された F1種子は F1ハイブリッド品種と呼ばれ

る。F1種子の生産には自己の花粉で種子を作らないように、多くの場合、自家不和合性が利用

されている。 
 
９．添付資料：  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 

図 1  S8型の SRK-SP11 複合体 
 
 
 



 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

図 2 MD シミュレーションによる SRK-SP11 相互作用の観察 
自己では複合体構造が維持されるのに対して、非自己では SRK と SP11 の間の親和性が低いた

め SP11 が解離していく様子が観察された。 
 


