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研究成果の概要：本研究によりスサビノリから完全長の LTR レトロトランスポゾン（PyRE1G1）

が分離された。これは，大型海藻類からのレトロトランスポゾン分離の初めての例である。

PyRE1G1 は硫酸銅添加やプロトプラスト処理などのストレス処理に応答し転写が増大したこと

から，養殖ノリの分子育種や遺伝子解析への利用が期待される。 
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１．研究開始当初の背景 
 
 レトロトランスポゾンは RNA を介してゲノ
ム上の他の部位に転移する遺伝因子である。
それらは，末端反復配列（LTR）をもち，自
身の複製に必要な酵素をコードし自律的に
複製できる LTR レトロトランスポゾンと LTR
をもたない Non-LTR レトロトランスポゾンに
大別される。Non-LTR 型因子には，逆転写酵
素遺伝子などをもち自律的に複製する LINE
と自身はタンパクをコードせず，複製は他の
因子（おもに LINE）の働きに依存すると考え
られている SINE が含まれる。これらの大部

分は転移能を失っているが，一部の因子はス
トレスにより活性化し転移することが知ら
れている。 
 イネでは，転移能をもつ LTR 型レトロトラ
ンスポゾンが同定され，変異体作出や遺伝子
の機能解析に活用されている。また，ゲノム
中に多量に存在する SINE は，品種鑑定や系
統解析に有用であることが示されている。申
請者は，養殖ノリの分子育種にレトロトラン
スポゾンが活用できるのではないかと考え，
スサビノリからレトロトランスポゾンの分
離を試みてきた。その後，２種の SINE 様配
列(PySN1および PySN2)，緑藻の LTR レトロ
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トランスポゾンと相同性のある逆転写酵素
様遺伝子（PyRE2A）と LTR 型レトロトランス
ポゾン遺伝子（PyRE10G）を分離した。
PySN1/PySN2はゲノム中に数千コピー以上存
在することから，それらの中から転移能をも
つ遺伝子を同定することは困難であると考
えられた。また，PyRE2Aと PyRE10Gはシング
ルコピー遺伝子であったが遺伝子両端に明
瞭な LTR 配列が確認できないことから転移能
を消失している可能性が高かった。従って，
研究開始当初では，完全な構造をもつ LTR レ
トロトランスポゾンは分離されていなかっ
た。 
 
２．研究の目的 
 
 レトロトランスポゾンによるスサビノリ
分子育種法の開発を目的し，その第一歩とし
て，スサビノリから（１）ゲノム中のコピー
数が比較的小さく，正常な遺伝子構造をもつ
LTR 型レトロトランスポゾンを分離し，（２）
転写を活性化するストレス条件の検索を行
った。 
 
 
３．研究の方法 
 

 
 
 LTR 型レトロトランスポゾンはポリプロテ
イン遺伝子の配列順序と相同性の違いから
コピア型とジプシー型に大別される（図１）。
縮重プライマーを用いたゲノム PCR により，
４種の逆転写酵素遺伝子断片が分離されて
いた。これらの配列をもとにインバース PCR
により全長遺伝子（PyRE1G1）が分離された。
サザン解析により PyRE1G1のゲノムコピー数
を推定した。また，通常培養状態および各種
ストレス処理後の葉状体から全 RNA を抽出し，
RT－PCR により遺伝子発現量を推定した。 
 
 
４．研究成果 
 
（１）コピア型レトロトランスポゾンの遺伝
子構造 
 
 PyRE1G1は，全長 4,801bp で，両端に 204bp
の LTR をもち，内部には 1401bp の ORF が存
在した。ポリプロテイン遺伝子の配列順序か

ら PyRE1G1はコピア型レトロトランスポゾン
と考えられた。また，逆転写酵素（図２），
RNaseH およびインテグラーゼのアミノ酸配
列による分子系統樹から，PyRE1G1 は緑色植
物のコピア型因子の祖先的因子であること
が示唆された。一方，PyRE10G はホヤ，深海
性のエビ，ゼブラフィッシュなど一部の水生
動物に偏在する新規のコピア型レトロトラ
ンスポゾン（GalEa グループ）と高い相同性
があった。今のところ，GalEa グループと相
同性のある植物レトロトランスポゾンはス
サビノリの PyRE10Gだけであり，レトロトラ
ンスポゾンの進化を考える上で興味ある結
果であった。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
図２逆転写酵素アミノ酸配列の分子系統樹 
 
 ゲノミックサザン解析の結果から，
PyRE1G1 はゲノム中に５コピー存在すると推
定された。インテグラーゼの 450bp および逆
転写酵素の 280bp の配列を５種のクローンで
比較したところクローン間で２塩基しか違
いがみられなかったことから， PyRE1G1ファ
ミリー遺伝子は全長にわたり高い相同性を
保持していると推定された。 
 
（２）PyRE1G1のストレス応答能 
 
 PyRE1G1の発現レベルをRT－PCRにより調べ
た。通常状態での発現は著しく低かったが，
プロトプラスト処理や硫酸銅処理により転
写は増大した。一方，PyRE10G の発現レベル
は上記のストレス処理によっても増大する



ことはなかった。硫酸銅処理で発現する mRNA
より PyRE1G1 cDNA を分離し，その構造を調
べたところ５’末端および３’末端の非転写
部位を除き PyRE1G１ゲノム配列と同一であ
った。この結果から， PyRE1G1 はストレスに
応答する LTR 型因子であることが明らかにな
った。 
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