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ちらの因子も、新たなゲノムの位置に組み込まれる際、
標的となる部位の配列が重複することがある。この標的
部位重複（TSD）の長さは、個々の転移因子に特有で
あることが多い。

行（LINE）間を読む
　ヒトでは、LINEやSINEはゲノムの30％以上を占めて
おり、他の転移因子と比較してもその量は多い。SINE、
LINEともにコピー・ペースト法を用いて自分自身をゲ
ノムの別の領域に挿入する。SINEは非自律性で、ある
種のRNA配列に特徴がある。ヒトゲノムのAlu因子と呼
ばれる最も有名なSINE のひとつは、7SL RNA由来であ
る。植物や動物の他の種では、SINEは「頭部」（tRNA
に由来する）と胴体と「しっぽ」（LINE由来）から成る
ことが知られている。タンパク質合成の過程で、tRNA
は細胞内でアミノ酸と呼ばれる構成要素を、アミノ酸の
連なりを作りタンパク質を形成するために、リボソーム
と呼ばれる複雑な分子機械へと運ぶ役割を担っている。
tRNA由来のSINE頭部のDNAは、SINE全長の「複製品」

（RNA）の生産を駆動している。これは、SINEが転移
の循環を繰り返すことができることを意味する。大島先
生は、植物や動物で、SINEはLINEと相同性のある共通
の遺伝的配列を「しっぽ」の端にもつという発見を強調
する。ある研究で、大島先生はタバコのTS SINEの最
後の100塩基が、同じナス科植物のゲノムに見られる
LINEとほとんど同じであることを見つけ出した。LINE
にコードされるタンパク質は、LINE RNAのしっぽの端
付近の配列を特異的に認識し、「コピー・ペースト」を
始めることが知られ、LINEとSINEの相同性は、それぞ
れのSINE因子が対応するLINEから、この共通のしっぽ
を介して転移のための酵素装置を補充していることをう
かがわせる。大島先生と同僚たちは、カメ（カメ目爬虫
類）やサケ科魚類のゲノムにも、相同なしっぽ配列を共
通にもつLINE/SINEのペアを発見している。

寄生体、 
それとも相利共生体？

転移因子は、地球上すべての生物を
つなぐ家系図を描いた巨大な分子地
図の隅々にまで増殖している

RTE関連のレトロポゾンがゲノムに組み込まれる機構のモデル。
RTEタンパク質は、切断部位上流のTの連続を含むDNA領域に結合
し、そのTの連続の下流、DNAらせん約1回転分の位置のホスホジエ
ステル結合を切断する。鋳型RNAの 3′ 末端にあるマイクロサテラ
イト様の配列が、RTEのENによる切断部位の選択に影響すると同時
に、あるいは単に、塩基対形成を通して逆転写反応の開始を促進す
る。「Cross-Kingdom Commonality of a Novel Insertion Signature 
of RTE-Related Short Retroposons. Genome Biol Evol. 2018;10
（6）:1471-1483. doi:10.1093/gbe/evy098.」より図を取得。

　大島先生と彼の研究チームは以
前、クジラ目の動物や反芻動物やカ
バに存在しCHR-1 SINEと呼ばれる
SINEの一種の特徴を明らかにした。
このSINEの一つは、ウシのメッセ
ンジャーRNA （mRNA） のコード
領 域 に 組 み 込 ま れ て い る。 こ の
mRNA/SINEのキメラは、あるタン
パク質産物に翻訳され、それは神経
伝達物質の放出制御に関係するシグ
ナル伝達で、重大な役割を果たして
いる。別の研究で大島先生と同僚た
ちは、およそ4000～5000万年前の霊
長類の祖先のゲノムで、SINE の一

種（Alu因子） とPPが同時期に、爆発的に増大したこと
を発見した。この時期の転移因子の爆発的な増加が、ゲ
ノム構造の変化とともに、高等霊長類の放散の一因かも
しれないことをその結果は暗示している。西山さんと大
島先生は、最近の研究で、被子植物のゲノム中のAu 
SINEが明らかに共通のTSDをもち、それがRTEと呼ば
れる特定のグループもしくはクレードのLINEにも見つ

ヒトでは、LINEやSINEはゲノムの30％以上を占めており、他の転移因子と
比較してもその量は多い

かることを発見した。RTEクレードのLINEは頻繁に水
平伝播 （HT） することが、最近の研究でわかっている。
それは、ゲノムのジプシーたちは特定の種の系統内で、
ある世代から次の世代へと「垂直に」移るという一般認
識に反している。この水平伝播では、遺伝情報は可動遺
伝因子のキャラバン宿と一緒に、異なる種間を移動する。
RTEクレードLINEはしっぽの端の独特な基調配列のお

陰で、新しい宿主のゲノム内で
類似の基調配列を標的にできる
のだろうと、西山さんと大島先
生は考えている。そのために異
なる種のゲノム間を旅すること
ができるのかもしれない。大島
先生と彼の研究者チームは、転
移因子が種内や種間を移動する
ことの根底にあるメカニズムを
明らかにすべく、その道のりを
先導している。転移因子の移動
のメカニズムを知ることは、医
療用の遺伝子編集の研究を前進
させ、宿主と転移因子のゲノム
の共生を通した種の進化に、新
たな洞察をもたらすだろう。

tRNAに由来するSINEの転移に必要な酵素は、おそらく対応するLINEから供給されている。SINEの転写産物は、対応するLINEが生み出した逆転
写酵素によって共通のしっぽ配列を通して認識され、LINEが採用する標的DNAを合成開始に用いるメカニズムによって、cDNAに逆転写される。

同じ3′ 末端配列を有するSINEおよびLINEの模式図。タンパク質の3次元構造は、L1にコー
ドされたORF1タンパク質と、ヒト免疫不全ウイルス1型の逆転写酵素から得ている。「RNA-
Mediated Gene Duplication and Retroposons: Retrogenes, LINEs, SINEs, and 
Sequence Specificity, International Journal of Evolutionary Biology,  Volume 2013, Article 
ID 424726, 16 pages, http://dx.doi. org/10.1155/2013/424726」に以前出版された図で、
クリエイティブ・コモンズ・ライセンスの下にある（CC BY 3.0）。

ダイズRTEとヒトL1のENドメイン3D
構造の比較。ヒトL1-ENを鋳型に用い
て作成したダイズRTE-ENの3Dモデル
の空間充填表示。ダイズRTE（シアン：
右）とL1（明るい茶色：左）のβヘア
ピンループが紫色で示されている。触
媒コアとD229Q置換が、それぞれ赤と
黄色で示されている。下図は上図の左
側面図である。付記すると、切断され
るDNA鎖は垂直に配置し、5′ 末端が上
に3′ 末端は下にくる。「CrossKingdom 
Commonality of a Novel Insertion 
Signature of RTE-Related Short 
Retroposons. Genome Biol Evol . 
2018;10（6）:1471-1483. doi:10.1093/
gbe/evy098」より図を取得。


