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単細胞真核生物 Microheliella maris の大規模分子系統解析 

今泉 彩香（筑波大学 生物学類）  指導教員：橋本 哲男（筑波大学 生命環境系）

【背景・目的】 

現存する多様な真核生物が、その共通祖先からどのように進化

してきたのかという問いは、生物学において根源的かつ重要な未

解決問題の一つである。この問題を解決するには、真核生物の系

統的多様性の把握とそれらの間の系統的関係を解明する必要が

ある。しかし現在のところ、我々は真核生物の多様性を十分に把

握しているとは言えず、自然環境中には未知の、特に単細胞真核

生物（原生生物）が多数生息している可能性が高い。また真核生

物多様性の大半を占める原生生物には、存在は認識されているが

系統的位置が現在のところ不明な系統が多数存在する。 

原生生物の 1 種である Microheliella maris は 2003 年に  

初めて報告された（参考文献1）。これまで顕微鏡による詳細な

細胞内微細構造観察（参考文献2）、3から187遺伝子データに

基づく分子系統解析（所属研究室未発表データ, 参考文献 2, 3）

が行われてきたが、M. marisの系統的位置を確定することはで

きていない。そこで、先行研究よりも系統解析に使用する遺伝子

数を増やすことでM. marisの系統的位置を精度よく推測するこ

とを目指し、本研究では 300 遺伝子以上を含むアライメントの

作成とその解析を行った。 

 

【材料と方法】 

1. トランスクリプトームデータ 

 M. marisのトランスクリプトームデータは、所属研究室にて

2012 年に取得されたものを使用した。この解析では Illumina 

HiSeq2000を用い 16,076,394 paired-endリードを得た（合計

約 1,624 Mbp）。全リードを Trinity によりアッセンブルし、

30,305コンティグを得た。 

 

2. 系統解析用アライメントデータの作成 

Dalhousie大学（カナダ）所属のGordon Lax博士が参考文献

4で使用した351遺伝子アライメントデータを提供してもらい、

M. marisの配列データを加えることで新たなアライメントデー

タを作成した（概要は下記参照）。 

まずM. marisトランスクリプトームデータを対象に、ヒトお

よび襟鞭毛虫の配列を問合せ配列とし、TBLASTN によって各

遺伝子の候補配列を選んだ。候補配列は、TransDecoderプログ

ラム及びExpasyを用いてアミノ酸配列に置換した。候補アミノ

酸配列を他種生物の相同配列とMAFFT プログラムによりアラ

イメントし、trimAl プログラムにより系統解析に使用すべきで

ないと考えられる座位を削除した。M. maris配列をふくむ各単

一遺伝子アライメントはFastTreeプログラムを用いた最尤法に

より解析し、最終的な配列の選別を行った。選別後、各単一遺伝

子アライメントに対して再度MAFFT プログラムによるアライ

メントを行い、Gblocksによって使用すべきでない座位の削除を

行った。但し、アライメントに含まれる taxa数が少なかった13

遺伝子データは、最終的な複数遺伝子系統解析からは除外した。 

 

3. 大規模分子系統解析 

 合計338個の単一遺伝子アライメントを、SeaViewを用いて

連結し、合計98,904アミノ酸座位からなる最終的なアライメン

トデータを得た。この「338遺伝子アライメント」には、M. maris

をふくむ 113 taxa の真核生物が含まれる。これをもとに

IQ-TREE プログラムを用いて最尤法による系統解析を行った。

ノンパラメトリックブートストラップ解析を行い、最尤系統樹の

信頼性を検証した。また、予備解析としてFastTreeプログラム

を用いて最尤法による系統解析も行った。 

 

【結果・考察】 

 FastTreeによる338遺伝子アライメント（98,904アミノ酸座

位×113 taxa）の系統樹は、所属研究室で行われた158遺伝子

データによる解析結果と同様、M. marisがCryptistaと近縁で

あることを示唆した。 

 現在、より頑健に M. maris の系統樹位置を検討するため、

IQ-TREE を用いた最尤法による系統解析を 338 遺伝子アライ

メントについて実行中である。 
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