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系統樹とはなにかと系統推定のしくみを以下のように概説した． 
 

相同な遺伝子同士の配列情報に基づき，数理モデルで「遺伝子系統樹(gene tree)」が作成される．こ

の遺伝子が single-copy gene であった場合は「遺伝子系統樹」が「生物系統樹(organismal tree)」を

表す． 
 

数理モデルは基本的に 3 種類ある． 
 
① 距離法(Distance method): 

集団遺伝学の遺伝的距離を基に系統樹を作成する．遺伝的距離には様々なモデルが提唱されているが，

Nei & Kumar (2000) の指針がある．従って，最初に配列間の遺伝距離行列を作成する． 遺伝距離

行列から分子系統樹を作成する方法としては，UPGMA 法，NJ(neighbor-joining: 近隣結合)法，

ME(minimal evolution: 最少進化法)法等があるが，進化速度が均一でない場合も適用でき，コンピュ

ータの使用時間が短い NJ 法が広く使用されている．最近ではソフト(PAUP 4.0)と容量の大きいパソコ

ンの普及から理論的に優れた ME 法も使用されている． 
② 最節約法(MP, most parsimony method): 

形態的形質から系統樹を構築する分岐系統学的解析(cladistic analyses)の原理を分子情報に応用し

たもので，シンプルなモデルであり距離等の選択をしなくて解析ができる．PAUP が最も広く使用されて

いる． 
③ 最尤法(ML, maximum likelihood method): 

変化のパターンを考慮したモデルを設定し，それに基づき実際のデータが実現する確率 (尤度) を計算

し，系統樹を導く方法が最尤法であり，その中で最も尤度が高い系統樹を最尤系統樹と呼ぶ． 
 
以下のようなよくある間違いの指摘を，ミトコンドリアを欠く真核生物とボルボックスの系統進化を題材に説

明した． 
 

① どのような配列データでも系統樹はできるが，系統樹の信頼度は色々である．信頼度の低い系統

関係は "解けた(resolve)" ことにならない．一般的にはブーツストラップ値(bootstrap values)を求めて

信頼度を推定する．従って，信頼度を上げる為に複数の遺伝子を結合させた系統樹が構築されている． 
② 無根系統樹(unrooted tree)と有根系統樹(rooted tree) 

生物進化には必ず時間的な方向があるが，作成された系統樹には一般的には進化方向がない(無根系

統樹)．従って，系統樹作成の前提として系統解析する系統的にまとまった(単系統 monophyly が望ま

しい)対象とその進化方向の根元(Root, 根)をきめる外群(outgroup)を設定する．系統解析の場合は前
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提として解析する対象が単系統(monophyletic)でなければならない．外群は対象とする群の姉妹群が

望ましい．Root が不明な無根系統樹から系統関係は推定できない． 
③ OTU の数が少ないと不自然な系統樹が解析されることがある ("taxon sampling")．一般的に解

析する生物間でギャップが大きい(種数 OTU が少ない)と配列同士の見かけの差と真の突然変異(置換)
の回数とで不一致が生じてくる．これに関する距離補正等があるが，種数が少ない(種間のギャップが大

きい)と不自然な系統関係が解析されやすくなる．従って，なるべく多くの種数を扱った方が良いが，これ

に伴い解析する時間が膨大となる．情報量(塩基配列，アミノ産配列)を増加させると bootstrap 値は増

大するが，種数が少ないと解析法(NJ, MP, ML)で矛盾した結果となる場合がある． 
④ アラインメントの間違え(Clustal X の項目に詳しく述べられている) 
⑤ 系統解析結果に対する評価は研究者の対象とする生物(遺伝子)に対する総合的判断に基づく．

特に寄生性の生物は要注意．"おかしいと思う系統樹はおかしい場合が多い" 
 
実際の系統樹作成を Clustal X を用いて以下のように説明した． 
 

1．どのような生物のどの遺伝子に着目するかを決定する． 
2．NCBI(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/)の以下の検索システムを用いて目的に沿った塩基配列情

報を開き，配列部分を切り取り，DNA またはアミノ酸配列データを配列情報解析ソフト(GENETYX, 
DNASIS 等)を用いてデータを蓄積する． 

3．エキソン部分のデータを以下の様にテキストファイル(ファイル名：Carteria)で保存する．ただし，

OTU 名(CaCrU432 等)は 10 文字以下とする． 
 
>CaCrU432 
 
GCAGGGTTTAAAGCAGGGGTTAAAGATTACCGATTAACATATTACACTCCTGATTATGTTG
TAAAAGAAACAGATATTCTAGCTGCATTCCG... 
 
>CaCrN421 
 
GCAGGGTTTAAAGCAGGGGTTAAAGATTACCGATTAACATATTACACTCCTGATTATGTTG
TAAAAGAAACAGATATTCTAGCTGCATTCCG... 
 
>CaEuU233 
 
GCAGGATTTAAAGCAGGGGTTAAAGATTACCGATTAACGTATTATACTCCTGATTATGTTG
TAAAAGAAACGGATATTTTAGCTGCTTTCCG... 
 

4．Clustal X を立ち上げ，4 のファイル名(Carteria)を File:Load Sequences で開く．そのまま，

Alignment:Do complete alignment を実行する．アラインメントが終了すると画面がそのようになり，

Carteria の ファイルの隣に Carteria.aln というアラインメントされたファイルが保存される． 
 

5．アラインメントしたファイル(Carteria.aln )を開き(アラインメントが終了したままの画面でよい)，
Trees: Bootstrap N-J tree を実施する． 
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6．5 の結果，Carteria.phb のファイルができるので，njprot でこれを開き，outgroup 指定， 樹形を

補正し，セーブする．セーブされたファイル(Carteria.pict)を図形ソフトで開きセーブし，生物種(OTU)
名，距離，ブートストラップ値(コンマ以下切り捨てて 100%とする)等を出版された論文の図のように整え，

印刷する． 


