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SUMMARY 

Dinoflagellates are unusual eukaryotes because of their nuclear characteristics. Chromosomes in dinoflagellates 

are permanently condensed throughout the whole cell cycle. Moreover, not all histone proteins that are well conserved in 

eukaryotes are found in dinoflagellate nuclei. Some nuclear proteins were identified in previous studies, but no identified 

protein was located in their chromosomes. Therefore, its molecular structure remains unclear. To elucidate the architec-

ture of dinoflagellate chromosomes, we specifically examined the nuclear protein, Np23, which is co-localized on chro-

mosomes in the most ancestral dinoflagellate Oxyrrhis marina. This study established a method for isolating the Oxyr-

rhis nucleus and obtained plural Np23 genes. Actually, Np23 comprises at least nine molecular species. Based on esti-

mated amino acid sequences of all Np23, one bipartite nuclear localization signal located on the N terminal region, but 

other typical domains observed in other eukaryotic nuclear proteins were not found. Using BLASTN analyses, the amino 

acid sequences of Np23 proteins were shown to have homology to two proteins derived from typical dinoflagellates and 

to one protein derived from a virus. In conclusion, Np23 protein is a novel nuclear protein. Moreover, Np23 might be 

conserved among dinoflagellates; the protein might be derived via viral infection to the common ancestor of dinoflagel-

lates. 

 

[目的] 染色体の基本構造となるクロマチン繊維は、

ヒストンタンパク質と DNA の複合体である。また、

ヒストンタンパク質のアミノ酸修飾によって遺伝子

発現が調節される。すなわち、ヒストンタンパク質

は極めて重要な機能を担うタンパク質であり、ほぼ

全ての真核生物で保存されている。原生生物渦鞭毛

虫はこのヒストンタンパク質を二次的に喪失した唯

一の真核生物であるが、この渦鞭毛虫の染色体を構

成するタンパク質は未だ同定されていない (Rizzo, 

1991)。本研究は、祖先的な渦鞭毛虫であるオキシリ

ス (Oxyrrhis marina) において、今日までに唯一とな

る染色体との共局在が確認された塩基性核タンパク

質（Np23）(Kato et.al., 1997) を同定し、ヒストンを

欠く渦鞭毛虫の染色体構造の解明を目的とする。 

 

[方法] Sucrose と超遠心を用いた典型的手法 (Rizzo 

and Nooden, 1973) を一部改変し、オキシリスから核

を精製、単離した。単離した全核分画から SDS-

PAGE によって Np23 タンパク質を分離した。分離

した Np23 を用いた内部部分アミノ酸配列解析を行

い、Np23 の部分アミノ酸配列を得た。決定した内部

アミノ酸配列から縮合プライマーを設計し、3`RACE 

と 5`RACE にて Np23 遺伝子の ORF 全長を含む部

分塩基配列を決定した。 

 

[結果] SDS-PAGE による解析では、Np23タンパク

質は複数の分子種を含んでいる可能性が示唆されて

いた。遺伝子解析の結果、Np23 は、アミノ酸の欠失

によって３グループに大別され、尐なくとも９種以

上の異なる分子種を含むタンパク質ファミリーを形

成する事が明らかとなった。アミノ酸配列解析で

は、すべての Np23 分子種間において、N 末端領域

と C 末端領域が強く保存され、配列内部に複数のリ

ン酸化修飾予想部位が示された。また N 末端領域に

は、核移行シグナルと機能不明な繰り返し配列が存

在した。 いずれの分子種にも塩基性アミノ酸が多く

含まれ、推定 pI 値は平均 12 となり、Np23 が極め

て強い塩基性のタンパク質である事が示された。ま

た、推定分子量は最小の Type1b で約 13.8 kDa、最

大の Type3a で約 14.7 kDa であった。BLASTN 解析

では、典型的渦鞭毛虫ヘテロカプサ(A8I1U1_HETTR: 

Heterocapsa triquetra, A8I1Z6_HETRO: H. rotundata) の




