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２．概要 

生物科学分野では、真核生物の主要グループ間の系統関係解明に向け、主に３つの「柱」を設定し研究を

進めている。 

1. 新奇真核生物の発見 真核生物の多様性の大部分は肉眼で認識することが難しい単細胞生物で

あり、これまでの研究によりでは真核生物多様性の全体像を十分に把握しているとは言い切れない。そこ

で自然環境からこれまでに認識されていない新奇真核生物を単離・培養株化しすることを目指している。 

2. 大規模配列データ解析 真核生物の主要グループ間の系統関係を分子系統学的に解明するには、

大規模遺伝子データが必須である。そこで系統進化的に興味深い生物種を選び、培養と遺伝子データの

取得をおこなっている。そのデータを基に、大規模配列データ解析を行い正確な真核生物系統の推測を

目指している。 

3. 分子系統解析の方法論研究 分子系統解析においては、解析する配列データの特長、使用

する解析法・配列進化モデルなどにより、系統推定に偏りが生じることが知られている。これまでの方法論

は、単一遺伝子データに基づいて研究されてきたが、複数遺伝子から構成される大規模配列データを解

析するための方法論の検討はそれほど進んでいない。そこで、大規模配列データ解析においてより偏りの

少ない推定を目指し、方法論的研究を行っている。 

 

３．研究成果 

【１】大規模配列データ解析による真核生物分子系統解析 

（１） 紅藻類・緑色植物間の系統関係の検討 （稲垣，橋本） 

ノリの仲間である紅藻類と、クロレラなどを含む緑藻類や陸上植物をふくむ「緑色植物」は単系統であると考

えられてきた。30,000 アライメントポジション以上を含む巨大配列データ解析では、紅藻類・緑色植物間の近縁

性は強く復元されているが、それよりもサイズの小さな配列データ（約 10,000 ポジション以下）に基づく解析で

は、紅藻類・緑色植物間の近縁性が不安定である。我々は 10,000 ポジション以上をふくむに 27 遺伝子データ

を生成し、系統解析を行った。10,000 ポジション以下の配列データ解析では、紅藻類・緑色植物間の近縁性

に対するサポートは、データサイズよりもどのような遺伝子が含まれるか（遺伝子のサンプリング）により大きく変

動することが判明した。系統解析プログラム Tree-Puzzle を我々自身で並列化し、PACS-CS およびグリッドコン

ピューターを用いてこの解析を行った。 

 



（２） ハプト藻類・クリプト藻類の近縁関係の解明 （稲垣） 

ハプト藻類とクリプト藻類は「クロモアルベオラータ」と呼ばれる巨大生物群に含まれると考えられきたが、そ

の真核生物系統における位置は不明のままであった。稲垣は、ブリティッシュコロンビア大学 P. Keeling と N. 

Patron との共同研究により、ハプト藻類とクリプト藻類から大量遺伝子データを取得し、最終的に 102 遺伝子・1

万アミノ酸座位以上の巨大配列データを用意した。このデータを用いた解析により、これら 2 種類の光合成真

核藻類が互いに姉妹群であることを世界に先駆けて明らかにした。その解析結果はハイインパクトジャーナル

（IF=10.988; 2006）である Current Biology に掲載された。 
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