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１．研究目的 

昨年 Nature 誌に発表された 351 遺伝子データを入手しており、このデータに我々が取

得した配列データを加えて解析を行う。前年度までの 150 遺伝子データ解析で系統的

位置を確定できなかった生物種（SRT605 株、Microheliella maris など）を対象に、昨

年 Nature 誌に発表された 351 遺伝子データ（Lax et al. 2019 Nature 564:410–414）をも

とにした解析を行い、それらの系統的位置を検証する。 

２．研究成果の内容 

入手した 351 遺伝子に M. marina の配列データを追加し、個々の遺伝子を予備解析し

た。その結果、338 遺伝子配列から構成される最終的なデータセット（合計 98,904 ア

ミノ酸座位）を作成し、最尤法により解析を行った。最尤系統樹中で M. marina はク

リプチスタ生物群の基部から分岐し、この系統関係は最尤法によるブートストラップ

確率 99%で支持された。従って、M. marina はクリプチスタ生物群の原始系統である

か、クリプチスタ生物群と姉妹系統である可能性が考えられる。 

３．学際共同利用が果たした役割と意義 

これまでの系統解析では M. marina の系統的位置を解明できなかったが、本研究の大

規模分子系統解析によりクリプチスタ生物群との密接な進化的類縁性を高精度で復元

することに初めて成功した。 

４．今後の展望 

解析に使用した 338 遺伝子をランダムサンプリングし、M. marina－クリプチスタ生

物間の系統関係が、特定の遺伝子の進化シグナルに依存していないかを確認する。また、

M. marina－クリプチスタ生物間の系統関係が置換速度の速いアライメント座位に依

存しているかどうかを確認する。上記 2 点を確認後、査読付き英文論文として発表す

る。 
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