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養殖スサビノリ (Porphyrαyezoensis) の総住突然変異株

における変異遺伝子の検索

水上譲*1 ・111崎武仁*1 ・村瀬昇*1 ・国本正彦*2 

Search for mutant genes in the cultured green-type 

mutant strain of PorphYl・αyezoenslS

Yuzuru Mizukami * 1， Takehito Kawasaki * 1， Noboru Murase* 1， and 
Masahiko K unimoto * 2 

The green-type pigmentation mutant strain of PorPhyra yezoensis was examined for the genomic genes re 

lated to the pigmentation mutation. Although this strain is a pigmentation variant ， the nucleotide se匂

quences of six phycobilin一目latedgenes and は)ulosebisphosphate carboxylasε一oxygenase(R山間0)cod守

ing regions did not vary between the wild and mutant-type strains. The RAPD analysis of the total geno苧

mic DNA showed 80.1 % similarity of DNA fragments betw巴enthes巴 twostrain types in the electrophoretic 

mobility. From DNA fragments specific for the wild or mutant strain in the RAPD pattern， eight fragments 

(eight loci) were chosen arbitrarily for the analysis of nucleotide sequences. Three of the fragments con 

sisted of nucleotide sequences similar to those of retrotransposons in higher plants. For other five frag 

ments， no corresponding gene was specified by the gene bank searches 

Key words : Porjぅhyrayezoensis， Pigmentation mutation， lav巴r，gene mutatwn， retrotransposon 

緒 Eコ

突然変異は農業用植物における品稜改良の重要な手段と

して古くから利用され，変異株の収集，作出，交西日，遺伝

学的解析などが盛んに行われてきた。人為突然変異に限っ

て言えば，今日の農業用作物の2000品種以上が人為突然変

異株由来であるという報告 1) もある。しかし，このよう

な突然変異の植物育種への利用は陸上の農業用植物や花芥

および生物学研究材料としての植物に限定されており，

Ohmeら2)および、Miuraら3)がスサピノリ (Porphyrayezoenゐ

sω)の交雑育種素材として，また，岩i昨， Mizukamiら5)

およびJlI精ら 6)が育種研究素材としてスサピノリ突然変異

株を用いた例を除いて，海藻育種に利用されたことはない。

養殖スサビノリ(養殖アマノリ)はいわゆる「海苔」と

して我が国沿岸域で広く栽培されているが，近年，養殖環

境の変化等71のため生産性が不安定になってきており 8¥

安定生産のための新規な養殖技術や新品種の導入が急務に

2006年 1月16日受付.Received January 16， 2006. 

なっている。養殖アマノリは雌雄同株であることから交況

による品種改良は難しく，これまでの育種の殆どは養嫡場

での高生長性株の選抜によるものであった。しかし，最近

は，生長性の他に，耐病?生や耐貧栄養性など新規形質株へ

の要望も急速に高まり，突然変異株の導入など新たな手法

にも目がむけられるようになった t-6) 

J 11 ~I奇らの予備的な研究 6) を除いて，スサピノリ突然変奥

株の遺伝学的解析に関する報告はない。アマノリ脊稜にお

ける突然変異株の効率的利用のためには，それらについて

の遺伝学的な広い知見が求められる。本研究では自然発生

した色素突然変異型株(緑色変異株)を用いて，フィコピ

リン色素関連遺伝子およびリブロース二リン酸カルボキシ

ラーゼ/オキシゲナーゼ(ribulosebisphosphate car・boxylase-

oxygenase， R山 isco) の変異について調べた。紅藻類葉状

体赤褐色の色調はフイコピリンと総称される蛋白質性色素

に由来することはよく知られている。また，本研究では，

遺伝子 (DNA) 変異率やゲノム上の変異領域をRAPD
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(Random Amplified Polymorphic DNA)解析によって求め，

データベースを用いた類似塩基配列の検索によって，緑色

変異型株における変異遺伝子を推察した。

2 材料および方法

2.1 スサビノリ藻体

本研究では野生型(正常型)養殖種(養殖名:佐賀 5号)

を野生型株とし，緑色突然変異型養殖種(養殖名:ナラワ

スサピミドリメト11))を自然発生突然変異型株として用い

た。 RAPD解析では，さらに 2種類の野生型(正常型)養

殖種(養殖名:福間 1号およびノマ 1号)も用いた。有明

海にて養殖されたこれらの葉状体を佐賀県有明水産セン

ターおよび干高岡県水産海洋技術センター有明海研究所から

譲り受けた後，自家受精によってフリー糸状体として継代

培養した。継代培養によって増殖したフリー糸状体の一部

をDNA抽出のため-20
0

Cに保存した。

2.2 DNAの抽出

凍結糸状体を液体窒素下で粉末化後， DNA抽出キット

(DNAeasy Plant Maxi Kit， Qiagent:土) を用いて糸;伏イ本か

らDNAを抽出した。抽出方法は添付のプロトコールに従っ

た。最終的に得たDNA抽出液について，さらに以下の操

作を行った。 DNA抽出i夜にプロテネースK (最終濃度100

μg/ml) およびSDS(最終濃度0.5%) を加え， 55
0

Cに3

時間保温後フェノール・クロロホルム抽出を 2回行い，遠

心 (3200rpm，10分)上清を得た。この上清からエタノー

ル沈殿によってDNAの沈J査を得，これをTE溶液 (10mM

Tris-HCl， 1 mM EDT A， p H 7.5) に溶解して最終的な

DNAi容i夜とした。

2.3 葉緑体遺伝子の解析

葉緑体DNAに含まれる光合成色素遺伝子cpc-A， cpc-B， 

cpe-Aおよびcpe-B，また， cpcオペロンおよぴcpeオペロ

ンのプロモター領域それぞれの塩基配列を解析した。既報

山のチシマクロノリの塩基配列をもとにTable1に示した

12種類のプライマーを作成した。これらのプライマーと野

生型株および突然変異型株のそれぞれから抽出した全

DNAを用いでそれぞれの遺伝子をPCRによって増幅させ

た。 PCRの反応、i夜組成および反応条件は既報叫に従った。

PCRによって増幅したDNAをアガロース電気泳動し，目的

とするDNA断片をDNA回~又・精製キット (Invitorogen 社)

を用いてゲルから回収した後，塩基配列の解析を行った。

塩基配列の解析はシーケンスキット (ABIPRISM Dye 

Table 1 . Primers used for amplifying and sequencing of the biliprotein genes 

Primers 

cpc-A 

Forward 

Reverse 

cpc-B 

Forward 

Reverse 

cpe-A 

Forward 

Reverse 

cpe-B 

Forward 

Reverse 

5'-3' sequences 

TTTGACCGCGCTGCTGTATCTGT 

ATGGCTAGCACTATAGGGTGAAC 

TCAGCTTTGAGAATTTCGGTATT 

TCAGCAGATGCAATTCTTCAGT 

CTGAAGTAGCTAGCTATTGTGAT 

GCATCGCAGTAAGCAAGCCACCA 

TGACAGTCGAAACAGTGAAGTCC 

ACCAGCAGCATCTGCTGCTGCACTGA 

cpc operon promoter 

Forward 

Reverse 

CCGTGCAAGTTGGCTAATAGAGCC 

TTGCGTCTGCTTGAGCTACAACT 

cpe operon promoter 

Forward 

Reverse 

ACCCGTTAAATCTTGAGAGAAAGCTC 

CTACAACTCTGGAAAATGCGTCA 
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T剖 minatorCycle Sequencing ready Reaction Kit. ABI干士)

を用い，自動ンーケンサー (310Genetic Analyzer. ABI社)

によって解析した。一部のDNA断片については上記の方

法による塩基配列の解析が困難だったため，プラスミドベ

クター/大腸閣の形質転換系 (TOPOTA Cloning Kit. Jn 

vitorogenキJ:， CA) を用いて増幅DNA断片をクローン化し

た後，M13プライマー(Jnvitorogen社)を用いて上記と

同様に極基配列を解析した。

Rubisco遺伝子の塩基配列の解析については，既報I~ . I &

のPCRプライマーを用い，野生型株および突扶変異型株そ

れそ

記と同椋の方法で迫逃I伝子断片の塩基配列を解読Lた。

シーケンサーで得た塩基配列のデータをもとに，遺伝子

解析ソフト (DNAsis-MacVer 3. 4. Hitachi Softwareen 

glneenng相)を用いて，光合成色素遺伝子およびRubisco

遺伝子について野生型株と突扶変異型株聞の遺伝子類似性

を解析した。

2.4 RAPD-PCR;去による遺伝子変異の解析

既報附に従い，RAPD-PCRを行った。すなわち，野$.

型株あるいは突蛇変典型株の全DNAを鋳型とし，10坂i!t

から成るプライマーを用いて反応、液を調製した後，これを

rll山 aldenature 94t -1分，final extension 72t -2分と

L，941:-1分， 361:-1分， 721:-2分，サイクル数45

回の条内下でPCRを行った。10塩基プライマーは，オペロ

ン社 (OperonTechnologies. Alameda. CA.) のランダムプ

ライマー60!Al茸j(A-OI-A-20， B-OI-B-20， C-Ol 

-C -20)の中から，スサピノリゲノムを鋳型として再現

性あるWJft官なDNA断片を増幅するプライマー40iillを選択

し，これらを用いた。それぞれのプライマーによって増怖

されたPCR産物をアガロースゲル電気旅動 L，ホ!WJパター

ン (RAPDパターノ)をプライマーごとに野生型株と突然

変異型株JUJで比較した。

RAPDパターンをもとにして，野生型株と突然変異型株

附の遺伝子類似度を次の式市、ら求めた。B/(2A-B)x!oo 
(話)，ただし， A: 40種類のRAPDパターンの中で野生型

株と突然変異型株に検出された全DNAパンド数， B: 40種

類のRAPDパターンの中で野生型株と突然変巽型株間で屯

気移動IJtが一致Lた全DNAバンド数，とLた。

配

子

正

伝

山勘

違

(

ι

礼

子

Lv

?
 

鯛

聞

と

ぶ

析

う

刃
持
ゆ
l

ト
ふ

剛

山…

切

で

E

1
 

配訓』町

♂
ド

t
E

株

塩

盟

の

別出

世
相

扶
H

領

告

突

異

比

鴨

川町

変

の

劉生

5

野

η
〆』

183 

列)が変異しているかを調べるため， RAPD解析で得た

DNA断片およびDNA断片末端近傍の塩基配列を解析した。

RAPD解析において野生型株と突扶変典型株間1で電気移動

度が異なるDNA断片を上記の方法でゲルから回収し，こ

れらを上記と同様にプラスミドベクターを用いてクローン

化後 7 塩基配列を解読した。DNA断片の阿末端および両

末端が接している近傍の塩基配列については， DNA断片

の塩基配列をもとに設計したPCRプライマーとゲノムDNA

を用いたジ ンウォ キング法によ って解析した。ジ ン

ウォ キングはウォーキングキット (TOPOlValker Kit， 

Invitorogen社)を用い，方法は添付のプロトコールに従っ

た。

解説した塩基配列と類似な配列を持つ植物遺伝子を遺伝

子データパンクDDBJ(DNA Data Bank of Japan)によって

検索した。

3 結 果

3.1 光合成色素遺伝子およひ(Rubiscoi宣伝子

F唱 lにスサピノリ野生型株および緑色変典型株の禁状

Fig. 1 . Thalli of wild and green-type mulanl strains of 
Porthyra yezoeHsis. (a): vVild-lype strain， (b) 
Green-type mutant strain 
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ついてそれぞれ塩基配列を解析し，野生型株のそれらと比

較した。さらに， Rubiscoは色素蛋白質ではないが， CO， 

国定に直接関与する光合成の鍵酵素であることからこの遺

体を示した。スサピノリ野生型株の葉状体は濃い茶褐色を

呈し，一方，緑色変異型株ナラワスサピミドリメの葉状体

は緑色を呈している。緑色変異型株におけるフイコピリン

伝子の変異についても調査したo Fig. 2に，一例として，

cpc-A， cpe-A遺伝子およびRubisco遺伝子のスペーサー領

域の塩基配弼について野生型株と緑色変異型株間で比較し

蛋白のフィコシアニン α，sおよびフィコエリスリン α，グ

のそれぞれに対応、する遺伝子cpc-A，cpc-B， cpe-Aおよび

た閣を示した。 Table2は，解析したフイコピリン関連遺

cpe-B，また，これら遺伝子のプロモーターであるcpcオペ

ロンプロモター領域および、cpeオペロンブロモター領域に

TTAACTAATAATGCTCAACGGGTAATTACTGGAGCAGCTGAATGGGTATATACTAAGTTCCCATATGTAA -70 

TTAACTAATAATGCTGAACGGCTAATTAGTGGAGGAGGTCAATGGGTATATAGTAAGTTGGGATATGTAA 

(a) 

事iId 

CTGAAATGGCTGGTCCAAGTTATGGATGTAGGGGAATTGGTAAAGCCAAATGTGCAAGAGACATTGGTTA-140 

CTGAAATGGGTGGTCGAAGTTATGGATGTAGGGGAATTGGTAAAGGCAAATGTGGAAGAGAGATTGGTTA 

mutant 

GTACCTACGAATGGTTACATATTGTTTAGT刊行部TGGGAGAGGGGGAATGGATGAATATTT AGTTGGA -210 

CT ACGf AGGAA TG6TTAGA TAfTGTftAGTTGTTGGTGCGAeAGGGI∞AAfGGAfGAArAffTAGTTGGA 

GGA TTGGAAGAAA TCAA TGGGAGTTTTGAACT ATGTGGAAGCTGGT AGGTTGAAGGAGTAGAA T AT A TT A -280 

GGATTGGAAGAAATGAATGGGAGTTTTGAAGTATGTGGAAGGTGGTAGGTTGAAGGACTACAATATATTA 

AAGGT AGTCATGGTTT ATGAGGTGAAA TTGGGAA TGAAGCAAA TGTTT A TTT AGA TT ATGGT A TT AA TAG -350 

AAGGTAGTGATGGTTTATGAGGTCAAATTGGGAATGAAGGAAATGTTTATTTAGATTATGGTATTAATAG 

灯、I~MéfÄÄflMjf~ÞQt~~GÄçtcJiTCTAT AAOJT A -390 
ATTAAGGTAAAAATTGGGTGAGAGTGTTTGTATAAGTTA 

ATGGAAGGTGGAGCAGGTCGAGTAGAAGGAGGTGAAAAAGTAGGTAGCAACCATGAAGGAGTTGTTAAAG -70 

ATGGAACGTGGAGCAGCIGGACTAGAAGGAGGTGAAAAACTAGGTAGGAAGGATGAAGGAGTTGTTAAAG 

(b) 

開iId 

TAGTTGAAAAATCCAGGTGAAGCTGGTGACAGTCAAGA-140 

M~CI~GQGATGG1JG!TJTGCTM~rAGTCJTACTJG~TCCAGGT~MGCTGGTGACAGrCMGA 

闘utant

TATATGCGTCTAGTTAACTACTGC -200 

AAAAGT制 eXAAT1icrAcAGAGATeTAGAfGA下fATATGCGTCTAGTTAACTAeTGC

TAATTGTAAGTAAAATTAACTTATAACAATAAGGAGCA白 70

TAAJTGTAAGTGAAATTAACTTATAACAATAAGGAGCA 

(c) 

官ild
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τ
，E 
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Fig. 2. Nucleotide s己quencesof the cpc-A and cpe-A genes and the spacer regions of Rubis. 
co genes in the wild and green-type mutant strains 
(a) cpc-A genes， (b) cp巴 Agenes， (c) spacer regions of R山間ogenes. 
Shaded areas indicat巴homologousnucleotides in the alignments. Numbers indicate 

nucleotide positions. 
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Table 2. Similarities of nucleotide sequences of the biliprotein and Rubisco genes between wild 
and mutant strains 

Genes Oengths * 1 ) Similarities ( %)*2 

Biliprotein genes 

cpc-A(339 ) 100 

cpc-B(292 ) 100 

cpc司 promoter(383) 100 

cpe-A(198) 100 

cpe-B (786) 100 

cpe“promoter (373 ) 100 

Rubisco genes 

Large subunit (1467 ) 100 

Spacer region (77 ) 97 

Small subunit (602 ) 100 

* 1: Numbers of nuc1eotides analyzed in this study. 

*2: Nuc1eotide similarities between wild and mutant strains. 

伝子，フイコビリン関連遺伝子プロモター領域および

R臼bisco遺伝子において，野生型株と緑色変異型株間で変

異(置換，欠失等)があった塩基数をまとめたものであるo

Fig.2および、Table2から明らかなように，調査したすべ

てのフイコピリン関連遺伝子およびそれらのプロモター領

域には塩恭配列の変異は全く検出されなかった。 Rubisco

遺伝子においては，スペーサー領域に 2塩基の変異がみら

れたのみで，大亜粒子および小型粒子コーデイング領域に

は塩基配列の変異は見られなかった。

3.2 野生型株と縁色変異型株障の遺伝子

類似度

40種類のプライマーを用いたRAPD解析によって，野生

型株と緑色変異型株間の遺伝子変異を解析したoFig.3に，

それぞ、れ4種類のプライマーを用いた時のRAPDパターン

を一例として示した。両株間で電気移動度が一致している

バンドが多数検出されたが，一致しているバンド以外に

野生型株のみに見られ，緑色変異型株には対応しているバ

ンドがないもの，逆に，緑色変異型株のみにあって，野生

(a) (b) (c) (d) 

M1234  M1234  M1234  M1234  

1

4

6

4

 

幻
自
民

G
4
H

2.2 
2.0 

0.56 

Fig. 3. RAPD patterns of genomic DN A from the wild and greenωtype mutant strains. 
The numbers abov巴thelanes indicate DNA from wild strains (1: Saga向 5，2・

Fukuoka-1 ，3: Noma-1) and the mutant strain (4: Narawasusabimidorime) 
RAPD reactions were p巴rformedwith primers A -11 (a)， A -12 (b)， A…16 (c) and 
C-20(d). Th巴 sizeof th巴DNAstandard is indicated in Kb on th巴leftsides 



186 水上・川崎・村瀬・醤本

型株にはそれに対応しているバンドがないものなどが検出

された。これらのRAPDパターン上の全バンド数と河株聞

で移動度が一致しなかったバンド数をもとに野生型株と緑

色変異型株間の遺伝子類似度を求めたところ約80.1%で

あった。

3.3 変異領域塩基配列と類似な遺伝子

(塩基配列)の検索

RAPDパターンにおいて野生型株あるいは突然変異型株

のみに特異的に検出されたDNA断片のうち， DNAサイズ

が比較的小さい断片 8種類を任意に選び，断片および断片

の両末端近傍の塩基配列を調べた。 Fig.4に， A 

-12-l. 2-w およびC-14-0.7-mと名づけた領域の塩基配

列を一例として示した。また，これら 8種類の領域

(DNA断片)と問様な塩基配列を持つ遺伝子(塩基配列)

を DDBJ~こより検索した。 Table 3は検索の結果をまとめた

ものである。 80塩基以上の塩基配列中60%以上の類似度を

もち，その中で最も類似度の高い遺伝子(塩基配列)を表

に示した。ただし 8種類の領域のうち 3種類については

60%以上の類似度を示す遺伝子(塩基配列)を検索するこ

とができなかった。また 2種類については60%以上の類

似度をもっ配列が検索されたが，イネゲノム解析等で明ら

かにされた塩基配列が検索されたのみで，遺伝子名および

機能は不明で、あった。残り 3種類については，高い類似度

A-12-1.2-w 

で被子植物レトロトランスポゾンに一致し，機能が推察さ

れた塩基配列すべてがレトロトランスポゾン遺伝子あるい

はそれに関連した配列であった。

ヰ考 察

緑色変異型株の葉;1犬体は常に緑色を呈し，外見上フイコ

ピリン系色素を欠いていることから，これらの色素につい

て関連遺伝子の変異を調べた。しかし， Fig.2および

Table 2に示したように，フイコピリン系色素遺伝子の塩

基配列に変異は見られず，また，光合成の鍵酵素遺伝子で

あるRubisco遺伝子のコーデング領域にも変異は全く検出

されなかった。 Ohmeら間およびYanら聞は野生型株と緑

色変異型株の交配によって生じた葉状体は茶褐色と緑色の

キメラ状を呈することを報告し 緑色変異株の変異遺伝子

は核遺伝子にあることを示唆した。本研究における葉緑体

色素遺伝子の構造解析の結果は彼らの観祭を支持するもの

であった。

全DNAのRAPD解析による野生型株と緑色変異型株間の

遺伝子類似度は80.1%であった。川崎ら 5) は養殖アマノ

リ野生株3種間の遺伝子類似度は，会DNAを用いたRAPD

法で約95%であることを報告している O 本研究で求めた野

生型株と緑色変異型株間の遺伝子類似度は，野生型株間に

見られた類似度に比べて著しく低いことから，野生型株と

AAGGTGTTGA GTAAGGTGGG GTGAAGGGAG GAGGGAGTGG GAAGTGGGGG GGGGGAAGAG -60 

GGGAGGGGGA GTGAGTGGGG AGTTGGGTGG GGTGAGAGTT GTGATGTGGG TGGGGGGAAG -120 

TGTGGGGAGG GTGTGGTAGA GTGAAGGGGA AGGTGGGAAG GGGTGAGGAG TGTGGAAGGG -180 

TGTAAGTTGT TGAAAGTATT GAGAGGGTAG GATAAGTGGT GGAGTGGGGG TAAGGGGGAA -240 

TGGAGGAGAG TGGGGGGGTG TTAGTAGTTG GATTAGGAG -279 

C-14-0.7-m 

GGTTGAAGGG TTGAGGTTTG TAGATGGGGA TGTGGATGAA GAGGTGGGTT AGTTAGATAG -60 

AAGAGGATGT AATTAGTGTG TGGTGGTGGA GAGGTAGTTT GGATGTTGTA GAAAGAGTGT -120 

GGTTGTGGTG GGAGTGGGAG GAAGGGTAGT GGAGAAGATG TGAGGGGGTT GGGGATGGTG -180 

GGGATTGAGG ATGAAGGGGG GAGGGAAAGT TAAAGAAGGG TGATGTTAGT TGGGTTTTAG -240 

AGTTTGGGGT GGGGTGGGTG GAGGGTGGTG AGAGGAGAGG TGGGGGGTTG AGGGTTGTTT -300 

GATTGGGGGG GGGTGGGGGA AGGGTGATGG AATGTGTGGG TGGGTGGTAA TAGGAGGGGA -360 

GTGTGTTTAA TGTGGGGAT -379 

Fig. 4. N ucleotid巴sequenc巴sof the A -12ωl.2-w region (fragment) in the wild-
type strain (shown in Fig. 3) and the C-14-0.7-m region (fragment) in 
the green-type muta此 strain(not shown in Fig. 3 ) 
Numbers indicate nucleotide positions 
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Table 3. DNA data bank search for horr叫 ogousnuc1e印ot“ides巴qu巴nc巴swith those of eight r巴g山

b 巴抗twe巴ng 巴nom 巴s of wild and g忠r巴E釘叩n一吃typ巴m註1¥註Jt凶antstrains. 

Regions ( loci ) 

Name Size (Kb) Primer and strain 

A-1l-0.4-m 0.4 A-ll， mutant 

A-1l-0仔w 0.5 A-ll， wild 

A-12・1.2-w 1.2 A-12， wild 

A-16-0.7-m 0.7 A-16， mutant 

B-O含0.8‘m 0.8 B-03， mutant 

B-19-0.5-m 0.5 B-19， mutant 

C伊 14“0.7-m 0.7 C-14， mutant 

C-20田0.8-m 0.8 C-20， mutant 

*1: Similar sequence was not detected 

緑色変異型株簡には野生型株悶の変異幅を超えた大きな遺

伝子変異が存在するものと推察された。また，野生型株と

緑色変異型株間の遺伝子類似度から問者の変異率は約20%

と推定されるが，この変異率は農業用植物で報告されてい

る実用形質や葉緑素突然変異の人為突然変異率 (0.001~

10%) 1) に比べ高い値であった。 RAPD解析で調べた野生

型株と緑色変異型株間の変異は実用形質等の変異でなく，

DNAレベルの変巽であることから，これら変異の多くが

形質発現や蛋白質合成に直接関与していないDNA領域に

生じているものと推察された。

Fig.4に，野生援株と緑色変異型株聞で変異が推察され

たDNA領域あるいはそれらの近傍領域の塩基配列の l例

を， Table 3には，それらの塩基配列と類似の配列を持つ

植物遺伝子あるいは植物ゲノム領域の検索結果を示した。

解析した 8領域のうち 5領域では類似な遺伝子あるいはゲ

ノム領域が検索され，それらのうちの 3領域が陸上植物の

レトロトランスポゾンに極めて高い類似性を示した。これ

までにコケ植物から被子植物まで100種類以上の陸上植物

でレトロトランスポゾンの存在が確認され山，さらに，

Paquinら制は酵母の低温培養で生じる自然、突然変異の

100%がレトロトランスポゾンによることを報告している。

スサピノリは原始紅藻締に属し，進化学上最も下位に位置

する真核槌物である。このような原始的な植物の突然変異

Similar nucleotide sequences 
(Access No.) 

。白'rarietinum Ty1-copia retrotransposo n 
(AJ535749) 

01てIzasativa copia-type retrotransposon 
(AB014755) 

Lotus corniculatus genomic DNA chromosome 1 
(AP004491) 

Arabidopsis thaliana genomic DNA chromosome 1 
BAC T7P1 (AC018908) 

Ar.羽bidopsisthaliana non-LTR retroelement 
(AC007018) 

訴訟1

Oriza s丘tivagenomic DNA chromosome 10 
OSJNBa0029p06 (AC090873) 

Oriza sativa genomic DNA chromosome 10 
(AE017055) 

*1 

に高等植物同様のレトロトランスポゾンが関与しているこ

とは，植物進化およびレトロトランスポゾンの機能の観点

から大変興味深いことである。
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