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1. はじめに
　一次共生植物は緑色植物、紅藻、灰色藻の3種類に
分けられる。紅藻はイデユコゴメ亜門と紅藻植物亜門
の2つに分けられる。さらに、イデユコゴメ亜門には
イデユコゴメ綱があり、紅藻植物亜門は真正紅藻綱、
ウシケノリ綱、ロデラ綱、チノリモ綱、ベニミドロ
綱、オオイシソウ綱の6綱に分けられる1)。しかし、既
に葉緑体ゲノムが解読された紅藻は、真正紅藻綱、ウ
シケノリ綱、イデユコゴメ綱の3綱に属する5種のみで
あり、紅藻類相互の系統関係も未解明のままである。
　チノリモ(Porphyridium purpureum)は、葉緑体ゲノム
が未解読であるチノリモ綱に属する海洋性単細胞紅藻
である。私達は454 GS FLXシーケンサーを用いて、国
立環境研究所に保存されているP. purpureum  NIES 2140

株の葉緑体ゲノムを解読した。また、必要に応じて
Sanger法も利用した。本稿ではチノリモの葉緑体ゲノ
ムの全体構成、タンパク質遺伝子、特徴的なrRNAオ
ペロン構造について紹介する。

2. チノリモの葉緑体ゲノムの全体構成
　チノリモの葉緑体ゲノムは、全長 217,694 bp、GC含
量は30.3%の環状DNAであった(表1)。他の紅藻の葉緑
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研究紹介

種名
タンパク質
遺伝子数

総塩基対数
(bp)

GC含量 

(%)

Porphyridium purpureum 
(チノリモ綱) 224 217,694 30.3

Gracilaria tenuistipitata var. 
liui (真正紅藻綱) 204 183,883 29.2

Porphyra purpurea
 (ウシケノリ綱) 209 191,028 33.0

Porphyra yezoensis 
(ウシケノリ綱) 209 191,952 33.1

Cyanidioschyzon merolae
 (イデユコゴメ綱) 207 149,987 37.6

Cyanidium caldarium 
(イデユコゴメ綱) 199 164,921 32.7

表1　紅藻の葉緑体ゲノムの比較

第1
塩基

第2塩基第2塩基第2塩基第2塩基 第3
塩基

第1
塩基 U C A G

第3
塩基

U

　 　 　 　 U

U
Phe 　 Tyr Cys C

U
Leu Ser 　 A

U

Leu 　 　 Trp G

C

　 　 　 Arg U

C
　 　 His 　 C

C
Leu Pro Gln 　 A

C

　 　 　 Arg G

A

　 　 　 　 U

A
Ile Thr Asn Ser C

A
　 Thr Lys Arg A

A

Met,fMet,Ile 　 　 　 G

G

　 　 　 　 U

G
　 　 Asp Gly C

G
Val Ala Glu Gly A

G

　 　 　 　 G

表2　チノリモ葉緑体ゲノムにおけるtRNA遺伝子の同定
チノリモ葉緑体ゲノムのtRNA遺伝子を、対応するアミノ酸
とコドンをもとに、コドン表上に示した。fMetは開始メチ
オニンtRNA遺伝子を示す。
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体よりもゲノムサイズが大きいが、今まで解読された
紅藻の葉緑体ゲノムにはなかったイントロンが、合計
で30,433 bp存在するためだと考えられる。
　チノリモの葉緑体ゲノムは、1個のリボヌクレアー
ゼP遺伝子(rnpB)、6個のrRNA遺伝子、29個のtRNA遺
伝子と224個のタンパク質遺伝子を持つことが分かっ

た。また、5種の緑色植物2)および5種の紅藻の葉緑体
のtRNA遺伝子配列をもとに、開始メチオニンtRNA遺
伝子や、CAUアンチコドンを持つイソロイシンtRNA

遺伝子を推定した(表2)。

3. タンパク質遺伝子
　　チノリモの葉緑体ゲノムでは、29個のタンパク質
遺伝子内に合計で43個のイントロンが存在しているこ
とが推定された。推定には、他の葉緑体タンパク質遺

伝子との相同性、近縁種のESTデータ3)およびイント

ロン推定プログラムRNAweasel4)を用いた。構造を調
べた結果、rpl28のイントロンはグループIイントロン
で、それ以外のイントロンはグループI Iイントロンで
あると推定された。dnaK、infC、gltB、rpoC2のイント
ロン内には、逆転写酵素のタンパク質遺伝子がコード
されていた。

　また、チノリモ葉緑体ゲノムの全てのタンパク質遺
伝子の機能別分類表を表 3に示した。これらについ
て、相同クラスタリング解析によりさまざまな光合成
生物におけるホモログの有無を調べた(図1)。42個の
タンパク質遺伝子のホモログは、検出されなかった。
それらとycf12、ycf80以外の遺伝子には、シアノバクテ
リアに共通してホモログが存在していた。57個のタン
パク質遺伝子(光化学系I、I I、シトクロム複合体、リ
ボソームタンパク質、ATP合成酵素とRNAポリメラー
ゼ )は、全ての光合成生物に共通してホモログが存在
していた。フィコビリソーム関連遺伝子を含む15個の
タンパク質遺伝子は、紅藻と灰色藻に保存されてい
た。また、フィコエリスリン、アミノアシルt R N A合
成酵素、リボヌクレアーゼなどのタンパク質をコード
する11個の遺伝子は、紅藻植物亜門に共通して、ホモ
ログが存在していた。また、2個のマンガンABCトラ
ンスポーターはチノリモと灰色藻にのみ存在してい
た。

4. 特徴的なrRNAオペロン構造

　119種の植物や藻類の葉緑体ゲノムについてrRNAオ
ペロンの構造を調べ、チノリモのものと比較した (図
2)。多くの種で、葉緑体のrRNAオペロンは2コピーあ
り、それらは互いに左右対称の逆向き反復配列であっ
た。チノリモ以外の紅藻は、ウシケノリ綱の2種が直
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分類分類 数 分類分類 数
転写と複製転写と複製 代謝代謝
ヘリカーゼ 1 ピルビン酸

デヒドロゲナーゼ 2リボヌクレアーゼ 2
ピルビン酸
デヒドロゲナーゼ 2

RNAポリメラーゼ 5 脂質 2
転写因子 3 ヌクレオチド 1
シャペロン 5 アミノ酸合成 5
逆転写酵素 5 補因子 4

アミノアシル
tRNA合成酵素 3翻訳翻訳
アミノアシル
tRNA合成酵素 3

翻訳 4 フィコビリソーム
分解タンパク質 1リボソームタンパク質 48
フィコビリソーム
分解タンパク質 1

光合成光合成 輸送輸送
フィコビリソーム 11 輸送 6
シトクロム複合体 11 タンパク質輸送体 4
炭酸固定 3
酸化還元系 4 その他その他
クロロフィル生合成 3 細胞分裂 1
ATP合成酵素 8

不明不明
光化学系光化学系 保存されたORF 13
光化学系I 13 特有のORF 37
光化学系II 19

224

表3　チノリモ葉緑体ゲノムにコードされたタンパク質遺伝
子

図1　チノリモ葉緑体ゲノムにコードされたタンパク質遺伝
子の相同クラスタリング解析
5種の紅藻、1種の灰色藻、8種のクロミスタ(不等毛植物+ク
リプト藻+ハプト藻)、4 1種の緑色植物、チノリモ、の葉緑
体ゲノムにコードされた全てのタンパク質遺伝子と4 1種の
シアノバクテリアの全てのタンパク質遺伝子のアミノ酸配
列に対して双方向のblastをかけ、相同クラスタリング解析を
行った。



列反復配列で、真正紅藻綱と2種のイデユコゴメ綱は
単一のrRNAオペロンを持っていた。チノリモのrRNA

オペロンは、逆向き反復配列様の構造をとっていた
が、16S rRNA遺伝子と23S rRNA遺伝子の間には、片
方はtrnA、もう片方はtrnIという異なるtRNA遺伝子が
存在することが分かった。既に解読された他の種の葉
緑体ゲノムではこのような構造はみられず、チノリモ
の葉緑体ゲノムに特徴的なものであることが分かっ
た。

5. おわりに

　紅藻の葉緑体ゲノムは、綱ごとにそれぞれ異なる
rRNAオペロン構造をとっていることが分かった。こ
のことから、紅藻の葉緑体ゲノムは、進化の過程で何
度かrRNAオペロン構造に大きな変化が起こったこと
が考えられる。紅藻由来の葉緑体を持つ二次共生藻類

であるクロミスタ5 )の葉緑体ゲノムは、左右対称の逆
向き反復配列の r R N Aオペロン構造をとっていた (図
2)。しかし、今のところ紅藻の葉緑体ゲノムでは、左
右対称の逆向き反復配列のrRNAオペロン構造は報告
されていない。今後、さらに別の紅藻葉緑体ゲノムを
解読するにあたって、アミノ酸配列や塩基配列の系統
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図2　葉緑体のrRNAオペロン構造
逆向き反復配列の2つのrRNAオペロンの内側はSSC (small single copy)を示す。



解析だけでなく、ゲノム構造を把握することが、二次
共生藻類との関係を含めた紅藻の系統関係を理解する
上で重要となると考えられる。
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