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テトラヒメナの DNA削減は small RNA合成の連鎖反
応により制御される	
 

 多くの真核生物において、短いノンコーデイングRNA（small RNA）がトラ
ンスポゾンの抑制に関与する。しかし、small RNA による自己とトランスポゾ
ンの識別方法は多様である。テトラヒメナを含むいくつかの繊毛虫は、small 
RNAを用いた germline（小核）と soma（大核）のゲノムの比較により、小核
にのみ存在し、大核に存在しない配列をトランスポゾン由来の配列と認識し、そ
れらを小核から大核が形成される際に除去することが知られている。最近私たち
は、この小核と大核の比較以外にも、トランスポゾン由来配列の重複性と新奇
small RNA を用いた、未知のトランスポゾン由来配列の認識機構が存在するこ
とを見いだしたので紹介したい。 
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