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ORTHOSCOPE* ：
ゲノムに存在する全遺伝子の
歴史を推定する系統解析パイプライン

井上　潤



種の系統樹

ヒト

コイ

メダカ

祖先型

オーソログ

クエリ
パラログ

- この作業を全遺伝子について行う。
- 動植物 600 種のデータを使える。

2. 遺伝子系統樹 3. 判定1. BLAST 

染色体 遺伝子

重複

種分化

ORTHOSCOPE*　は何ができる?

BS

BS



ゲノムデータが蓄積している
300

ゲノムを比較すれば進化の謎に迫れる

新口動物

動物
旧口動物

左右相称
 動物

その他

核ゲノムデータ(種)

(RefSeq 2022 年 7 月)

脊椎動物

植物

470

11

269

13

その他

152



Web ツール ORTHOSCOPE を開発

Inoue and Satoh (2019) MBE

BLAST
+

遺伝子系統樹



ORTHOSCOPE のデータベース
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動物 550 種、植物 50 種の遺伝子モデル



ORTHOSCOPE は何ができる ?

遺伝子系統樹

ヒト_B
メダカ_B

ヒト_A

サケ_X
メダカ_A

コイ_X

外群遺伝子種系統樹

ヒト

メダカ
サケ
コイ



ORTHOSCOPE は何ができる ?

オーソグループを見つけて ,

遺伝子系統樹

ヒト_BB
メダカ_B

ヒト_AA重複

サケ_A
メダカ_A

コイ_A

外群遺伝子種系統樹

ヒト

メダカ
サケ
コイ



・ 遺伝子 ( 遺伝子座 ) の数がカウントできる

ORTHOSCOPE は何ができる ?

・ 遺伝子の機能が推定できる

オーソグループを見つけて ,

遺伝子系統樹

ヒト_BB
メダカ_B

ヒト_AA重複

サケ_A
メダカ_A

コイ_A

外群遺伝子種系統樹

ヒト

メダカ
サケ
コイ



ORTHOSCOPE demonstration





結果: 遺伝子系統樹

Oryzias−latipes−E102_ENSOSIT00000035933.1_tbxtb

Homo−sapiens−E102_ENST00000366876.7_TBXT

Cyprinus−carpio_XP018967337.1_brachyury−protein−homolog−A

Oryzias−latipes−E102_ENSOSIT00000037124.1_tbxta

Cyprinus−carpio_XP018961810.1_T−box−containing−protein

Oryzias−latipes−E102_ENSOSIT00000018726.1_NONE

Homo−sapiens−E102_ENST00000367821.8_TBX19

Homo−sapiens−E102_ENST00000405440.7_TBX5

0.1

100

94

81

100

96

98

Cyprinus−carpio_XP018947396.1_?



結果: 種の系統樹と比較

Oryzias−latipes−E102_ENSOSIT00000035933.1_tbxtb

Homo−sapiens−E102_ENST00000366876.7_TBXT

Oryzias−latipes−E102_ENSOSIT00000037124.1_tbxta

Cyprinus−carpio_XP018967337.1_brachyury

Oryzias−latipes−E102_ENSOSIT00000018726.1_NONE

Cyprinus−carpio_XP018961810.1_T−box−containing−protein

Homo−sapiens−E102_ENST00000367821.8_TBX19

Homo−sapiens−E102_ENST00000405440.7_TBX5

100

94
81

100

96
98

Cyprinus−carpio_XP018947396.1_?

モデル生物の情報を参照



These results can be downloaded.



全遺伝子を解析したい

ORTHOSCOPE 
1 遺伝子 Web ツール

Inoue and Satoh (2019) MBE



全遺伝子を解析したい

ORTHOSCOPE 

ORTHOSCOPE*
全遺伝子 スクリプト

Inoue (2022) MBE

1 遺伝子 Web ツール
Inoue and Satoh (2019) MBE



ORTHOSCOPE*
オーソグループだけの系統樹も推定

遺伝子系統樹

ヒト_BB
メダカ_B

ヒト_A
A重複

サケ_A

メダカ_A’
コイ_A

メダカ_A

外群遺伝子



ORTHOSCOPE*
オーソグループだけの系統樹も推定

パラログも
入っている
場合がある遺伝子系統樹

ヒト_BB
メダカ_B

ヒト_A
A重複

サケ_A

メダカ_A’
コイ_A

メダカ_A

外群遺伝子



ORTHOSCOPE*
オーソグループだけの系統樹も推定

問題点：どれを Concatenate する？

遺伝子系統樹

ヒト_BB
メダカ_B

ヒト_A
A重複

サケ_A

メダカ_A’
コイ_A

メダカ_A

外群遺伝子

パラログも
入っている
場合がある



遺伝子ごとの歴史を推定

サケ_A

ヒト_A
外群遺伝子

メダカ_A’
コイ_A

メダカ_A81

72
74

種系統樹

ヒト

メダカ
サケ
コイ



遺伝子ごとの歴史を推定

サケ_A

ヒト_A
外群遺伝子

メダカ_A’
コイ_A

メダカ_A

72
74 正真骨類

遺伝子 A
クレード

クレード名 種分化 BS値 姉妹群 BS値 
正真骨類 種分化 81 コイ 74 

重複/

種系統樹

ヒト

メダカ
サケ
コイ

正真骨類

正真骨類_種分化_81



遺伝子ごとの歴史を推定

エクセルファイルとして出力

サケ_A

ヒト_A
外群遺伝子

メダカ_A’
コイ_A

メダカ_A正真骨類_種分化_81

72
74 正真骨類

遺伝子 A
クレード

正真骨類

クレード名 種分化 BS値 姉妹群 BS値 
正真骨類 種分化 81 コイ 74 

重複/

種系統樹

ヒト

メダカ
サケ
コイ



他のノードも記述

 分岐名 重複/種分化 BS値 種の姉妹群 BS値 
 真骨類 重複 72 — — 
 正真骨類 種分化 81 コイ 74 

メダカ_A — — サケ 81
  

サケ_A

ヒト_A
外群遺伝子

メダカ_A’
コイ_A

メダカ_A正真骨類_種分化_81
真骨類_種分化_74

真骨類_重複_72
種系統樹

ヒト

メダカ
サケ
コイ

真骨類



他のノードも記述

精度の高い情報だけで、ゲノムの歴史を推定

 分岐名 重複/種分化 BS値 種の姉妹群 BS値 
 真骨類 重複 72 — — 
 正真骨類 種分化 81 コイ 74 

メダカ_A — — サケ 81
  

サケ_A

ヒト_A
外群遺伝子

メダカ_A’
コイ_A

メダカ_A正真骨類_種分化_81
真骨類_種分化_74

真骨類_重複_72
種系統樹

ヒト

メダカ
サケ
コイ



1. 系統仮説を比較

メダカの姉妹群は？

広く認められる関係

コイ

コイ

メダカ

サケ

メダカ

サケ コイ

メダカ

サケ



1. 系統仮説を比較

サケ_A

ヒト_A
外群遺伝子

メダカ_A’
コイ_A

メダカ_A

サケ_B

ヒト_B
外群遺伝子

コイ_B

メダカ_B

遺伝子ごとに姉妹群 (種) を推定



多くの遺伝子が再現に成功

2520 遺伝子 66 遺伝子 264 遺伝子

コイ

メダカ

サケ

メダカ

サケ

コイ

コイ

メダカ

サケ

1. 系統仮説を比較



2. 全ゲノム重複の検出

新鰭魚類

真骨魚類

コイ

メダカ

サケ

正真骨魚類

ガーパイク

全ゲノム
重複

ヒト



2. 全ゲノム重複の検出

重複か種分化どちらか

サケ_A

ヒト_A
外群遺伝子

メダカ_A’
コイ_A

メダカ_A

真骨類_重複_72 真骨類
遺伝子 A
クレード

サケ_C

ヒト_C
外群遺伝子

コイ_C

メダカ_C
真骨類_種分化_85

真骨類
遺伝子 C
クレード

種系統樹

ヒト

メダカ
サケ
コイ



2. 全ゲノム重複の検出

新鰭魚類

真骨魚類
33%

メダカ
正真骨魚類

ガーパイク

全ゲノム
重複

(分岐直前で生じた) 
遺伝子重複の痕跡を残す
遺伝子の割合

2062
2062+4207

ヒト

重複

種分化

コイ

サケ



2. 全ゲノム重複の検出

新鰭魚類

真骨魚類
33%

7%

2% メダカ
正真骨魚類

ガーパイク

全ゲノム
重複

(分岐直前で生じた) 
遺伝子重複の痕跡を残す
遺伝子の割合

2062
2062+4207

ヒト

コイ

サケ

検出に成功。祖先ゲノムの状態を比較。



3. 水平伝播の検出

ホヤ類

脊椎動物

ナメクジウオ

バクテリア

その他の動物

Streptomyces

陸上植物
CesA が水平伝搬



3. 水平伝播の検出

あり

なし

CesA 遺伝子

なし

あり

あり

なし

ホヤ類

脊椎動物

ナメクジウオ

バクテリア

その他の動物

Streptomyces

陸上植物
CesA が水平伝搬



3. 水平伝播の検出

あり

なし

CesA 遺伝子

なし

あり

あり

なし

ホヤ類

脊椎動物

ナメクジウオ

バクテリア

その他の動物

Streptomyces

陸上植物
CesA が水平伝搬

検出に成功。しかも、CesA 以外は伝搬してない。



ORTHOSCOPE*　のまとめ

特徴
・ゲノムの歴史 (祖先ゲノムの状態も) 
を推定できる。

・Web バージョンと併用できる。



ORTHOSCOPE*　のまとめ

特徴
・ゲノムの歴史 (祖先ゲノムの状態も) 
を推定できる。

・Web バージョンと併用できる。

問題点
・コマンドラインを使う程度の技術が
　必要。



GitHub
ORTHOSCOPE, 
dbCNS, 種の系統樹
など



Inoue (2022)

Inoue & Satoh (2019)
ORTHOSCOPE

Inoue & Saitou (2021)
dbCNS

ORTHOSCOPE* —

コード領域 (2%) 非コード領域 (98%)

1 遺伝子 ( 配列 ) の解析

ゲノムレベルの解析

ヒトゲノム

ゲノムレベルで比較したい




