
植物の開花の始まりを抑える未知の遺伝⼦制御の仕組みを解明 
―植物特異的 Dof 転写因⼦は DNA 上の近接した結合配列のタンデムリピートに 

効率的に集積する― 
 

概要 
被⼦植物の実験モデルであるシロイヌナズナにおいては、遺伝⼦の 5%を超える 1,500 以上の遺伝⼦が転写

因⼦をコードし、そのうちの 45%は植物特異的なファミリーに属していると推計されています。DNA-binding 
with one-finger（Dof）転写因⼦は、Dof ドメインと名付けられた独特な zinc finger（ZF）型 DNA 結合ドメ
インを分⼦内に 1 つだけもつ植物特異的な転写因⼦ファミリーであり、植物の多岐にわたる⽣理過程の遺伝⼦
発現調節において重要な役割を担っています。しかし、Dof ドメインの結合配列は AAAG（またはその逆相補
配列 CTTT）であり、限られた標的遺伝⼦のプロモーターをこの 4 塩基の配列認識でどのようにして特異的に
制御できるのか、その分⼦機構は⼗分に理解されていませんでした。 
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下隼⼈ 助教、辻明宏 博⼠課程学⽣、阿部真之 教授らの共同研究グループは、Dof ドメインの詳細な DNA 結
合様式を解明しました。さらに、植物が⽇⻑を感知して栄養成⻑から⽣殖成⻑へと転換する分⼦機構で重要な
役割を担う Dof 転写因⼦の CDF1 が、標的遺伝⼦のプロモーター上で複数の結合配列が近接し縦列に反復し
た領域（タンデムリピート）に対して効率よく集積することで、標的遺伝⼦の転写を抑制する分⼦機構を明ら
かにしました。Dof ドメインの機能を⽀える構造的特徴は、Dof 転写因⼦ファミリーにおいて⾼度に保存され
ており、植物の花成における⽇⻑依存性だけでなく、窒素などの⼟壌からの栄養素吸収や植物ホルモンによる
成⻑調節など、Dof 転写因⼦が関与する多様な転写制御の理解に貢献すると期待されます。 
本研究成果は、2025年 4⽉ 22⽇に英国の国際学術誌「Nature Plants」にオンライン掲載されました。 
 
 

Dof 転写因⼦ CDF1 による標的遺伝⼦の
効率的な転写抑制機構 
植物の葉において、CDF1 は標的遺伝⼦
CO のプロモーターに存在する 4 つの近
接した（数塩基のリンカーを挟んで並ん
だ）結合配列のタンデムリピートに効率
よく集積する。これにより、タンデムリ
ピートの局所に CDF1 の⾮典型的な TPL
結合モチーフが複数配置することで、転
写抑制因⼦である TPL の四量体（結合部
位が 4 カ所存在）がリクルートされ易く
なる。 

 



 
 

１．背景 
転写因⼦は主に DNA 結合ドメインの種類によって特徴づけられ、標的遺伝⼦のプロモーターに特異的に結

合することで、植物のライフサイクルに関連する複雑な⽣理過程の遺伝⼦発現調節を担います。被⼦植物の実
験モデルであるシロイヌナズナ（Arabidopsis thaliana）においては、転写因⼦をコードする遺伝⼦が 1,500 以
上存在し、これはゲノム全体の 5%以上を占めます。また、そのうちの 45%は植物特異的なファミリーに属し
ていると推計されています。DNA-binding with one-finger（Dof）転写因⼦は、植物特異的な転写因⼦ファミ
リーであり、Dof ドメインと名付けられた独特な zinc finger（ZF）型 DNA 結合ドメイン※１を分⼦内に 1 つだ
け有することを特徴としています。Dof 転写因⼦は、光周期による開花調節、種⼦発芽、維管束形成、気孔の
孔辺細胞の機能化、葉の表裏の極性形成、胚軸の細胞伸⻑、幹細胞維持、炭⽔化物代謝、窒素同化などといっ
た多岐にわたる⽣物学的プロセスに関与することが明らかになっています。このように植物における Dof 転
写因⼦の機能的な重要性については知⾒が蓄積されてきていますが、Dof 転写因⼦が Dof ドメインのわずか 4
塩基の結合配列（AAAG またはその逆相補配列 CTTT）の認識により、限られた標的遺伝⼦のプロモーターを
どのようにして特異的に制御できるのか、その分⼦機構は⼗分に理解されていませんでした。 

 

２．研究⼿法・成果 
本研究では、Dof 転写因⼦の中で最も研究が進んでいる CYCLING DOF FACTOR 1（CDF1）に着⽬しまし

た。CDF1 は植物が⽇⻑を感知して栄養成⻑から⽣殖成⻑へと転換する分⼦機構で重要な役割を担い、シロイ
ヌナズナの葉において、CONSTANS（CO）の転写を短⽇条件下で抑制します。CO は花成ホルモンとして知
られるフロリゲンをコードする遺伝⼦ FLOWERING LOCUS T（FT）の発現を誘導する転写因⼦であるため、
CDF1 は短⽇条件下で花成の抑制に機能します。 

CDF1 とその結合配列を含むDNA断⽚の複合体構造を X線結
晶構造解析※２により決定したところ、CDF1 は保存された 2 つ
の CxxC モチーフに由来する 4 つの Cys 残基の側鎖で亜鉛イオ
ン（Zn2+）を配位し、既知の ZF 型 DNA 結合ドメインには⾒ら
れない特有のフォールドを形成していました。3 つのβストラ
ンドからなる逆平⾏ β シートが DNA の主溝を広げるようには
まり込み、3つのアミノ酸残基（Y68, N70, N71）の側鎖が AAAG
の 4 塩基と⽔素結合を形成することで、結合配列に対する特異
性が⽣み出されていました（図 1）。さらに興味深いことに、Dof
ドメインに特徴的な C 末端ループが DNA の副溝とも相互作⽤
することにより、Dof ドメインは主溝と副溝を隔てる DNA鎖を
挟み込むように結合し、DNA の主溝を広げる⽅向を
C末端ループとは反対側に制御していることが明ら
かになりました（図 2）。この独特な結合様式では、
主溝の拡張による副溝の歪みが分散し C 末端ルー
プ同⼠の接触が⽣じない「タンデムリピート」の場
合において、近接した複数の結合配列に対して Dof
ドメインが同時に結合することができます。 
 

図 1. CDF1 の Dof ドメインの 3 残基（Y68, N70, 
N71）による 4 塩基（AAAG）の認識 

図 2. Dof ドメインの結合に伴う⽅向性をもった主溝の拡張 



 
 

CDF1 の標的である CO のプロモーターには、3塩基以下の短いリンカー配列を挟んで複数の結合配列が近
接したタンデムリピートが存在します。CO プロモーターには離散的に配置された結合配列も複数⾒られます
が、CDF1 はタンデムリピートに対して効率よく作⽤し下流の遺伝⼦の転写を調節することが、シロイヌナズ
ナの葉⾁プロトプラストを⽤いたレポーターアッセイによって⽰されました（図 3A）。この作⽤はシロイヌナ
ズナの形質転換体でも検証され、実際にタンデムリピートを含むプロモーター活性は CO の転写と同様に顕著
に抑制されました（図 3B）。さらに、等温滴定型カロリメトリー（ITC）※３と⾼速原⼦間⼒顕微鏡（HS-AFM）
※４を⽤いた測定の結果、CDF1 の Dof ドメインはタンデムリピート内の結合配列の数に依存して結合親和性
が⾼まることが明らかになりました（図 4）。この親和性の増強効果は、結合配列が数塩基のリンカーで縦列に
並んだ場合にのみ観察され、Dof ドメインの結合に伴う DNA 主溝の⽅向性をもった拡張により、隣接する結
合配列の副溝が他の Dof ドメインの C 末端ループとの相互作⽤に適した構造へと変化することに起因すると
考えられます。CDF1 は転写抑制因⼦の TOPLESS（TPL）をプロモーター上にリクルートするための TPL結
合モチーフをもちます。このモチーフは⾮典型的な配列ですが、TPL への結合性が低い配列であっても、それ
らを 4 つ連結した場合には四量体の TPL に多価で結合できるために親和性が著しく⾼まることが報告されて
います。そのため、CO プロモーターにおけるタンデムリピートの局所に DNA を⾜場として CDF1 の⾮典型
的な TPL 結合モチーフが複数配置されることは、TPL のリクルートを介した CO の転写抑制にとって効果的
であると⾔えるでしょう。 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

図 3. タンデムリピート中の近接した結合配列に
対する効率的な CDF1 の作⽤ 
A） 葉⾁細胞由来プロトプラストを⽤いたレポー

ターアッセイ： CDF1 の結合配列を改変した
各種 CO プロモーターに対する活性は LUC 活
性として検出され、転写活性化配列 VP64 とそ
れを融合した CDF1（CDF1-VP64）で⽐較さ
れている。グラフは平均値±標準偏差（n = 5）
で⽰され、有意差を評価するための p 値（有意
⽔準 p < 0.05）が記されている。 

B） CDF1 による転写抑制活性の植物体での評価：
4 ライン（L1〜L4）のシロイヌナズナ形質転換
体において、A と同じ各種 CO プロモーターに
対する転写抑制活性が LUC 活性の検出による
相対的な発現レベルとして⽐較されている。
グラフは平均値±標準偏差（n = 5）で⽰され、
異なるアルファベットが付されたデータ間に
は有意⽔準 p < 0.05 で有意差が認められる。 

 

図 4. HS-AFM により観察されたタンデムリピートに対する
Dof ドメインの集積 
⻑時間の測定における代表的なスナップショットが表⽰され
ている。下向きの⽮じり（ピンク及び⻘）は 4 つの結合配列
が縦列に配置された 200 bp の DNA の中央に結合した Dof ド
メインを⽰している。 
 



 
 

３．波及効果、今後の予定 
本研究では、CDF1 がその Dof ドメインによる AAAG の 4 塩基の認識を介して、⽇⻑に依存した花成誘導

の鍵となる CO の転写を抑制するために、そのプロモーターを効率的に制御する仕組みの⼀端を解明すること
に成功しました。この仕組みを⽀える Dof ドメインの構造的特徴は、Dof 転写因⼦ファミリーにおいて⾼度に
保存されており、窒素などの⼟壌からの栄養素吸収や植物ホルモンによる成⻑調節など、他の Dof 転写因⼦が
関与する多様な転写制御の理解に貢献すると期待されます。⼀⽅、Dof タンパク質が作⽤し下流の標的遺伝⼦
の転写を制御するプロモーターの中には近接した結合配列のタンデムリピートを含まないものがあります。そ
のため、本研究で⾒出された CDF1 のプロモーター標的機能に依存した CO の転写抑制とは異なる作⽤様式の
可能性が⽰唆され、Dof タンパク質による遺伝⼦発現調節の全体像のさらなる解明が待たれます。 
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＜⽤語解説＞ 
※１ Zinc finger（ZF）型 DNA 結合ドメイン： Cys 残基と His 残基が組み合わされた 4残基が亜鉛イオン
に配位した構造をとり、DNA に結合する性質をもったタンパク質ドメインのこと。最も典型的な ZF 型 DNA
結合ドメインは C2H2 クラスで、2 つの β ストランドからなる逆平⾏ β シートと 1 つの α ヘリックスの
ββαフォールドをとる。 
※２ X 線結晶構造解析： タンパク質や DNA などの⽣体⾼分⼦や低分⼦化合物の⽴体構造を原⼦分解能で決
定する⽅法の⼀つ。⽬的の分⼦または分⼦複合体の単結晶に様々な⾓度から X 線を照射して得られる X 線回
折像を解析し、結晶中の X線散乱源である電⼦密度の空間分布から分⼦モデルを構築する。 
※３ 等温滴定型カロリメトリー（isothermal titration calorimetry, ITC）：注⽬している分⼦の試料溶液に
相⼿分⼦を⼀定温度下で少量ずつ滴定し、分⼦同⼠の結合に伴って⽣じる熱量変化を記録することにより、溶
液中の分⼦間相互作⽤を定量的に測定する⽅法。解離定数（KD）と結合⽐（N）に加え、エンタルピー変化（ΔH）
やエントロピー変化（ΔS）などの熱⼒学的パラメーターを得ることができ、タンパク質などの⽣体分⼦とリ
ガンドの相互作⽤の解析に利⽤されている。 
※４ ⾼速原⼦間⼒顕微鏡（high-speed atomic force microscopy, HS-AFM）： 鋭い針（探針）を試料表⾯
に近づけ原⼦間⼒を検出し、その⼒を⼀定に保ちながら試料表⾯上を⾼速に⾛査することで物質のミクロな構
造とその動きを可視化する顕微鏡。名称は⾼速 AFMと略して呼ばれる。⽔溶液中のタンパク質の構造変化や
分⼦間相互作⽤をナノ（10億分の 1）メートルの解像度でリアルタイムに観察することができる。 
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