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PRESS RELEASE  2024/12/18      
 

分⼦系統解析に役⽴つ⾼精度な新⼿法を開発 
〜⽣物進化の正確な理解、タンパク質⼯学、医学、薬学に貢献〜 

 
ポイント 

・分⼦系統解析における遺伝的異質性部位を⾼精度に分割する新⼿法を開発。 
・ゲノム規模の系統解析において、進化の歴史をより正確に判定することが可能に。 
・タンパク質進化の理解や⼯学への応⽤に役⽴つと期待。 

 

概要 
北海道⼤学⼤学院地球環境科学研究院の⼩野⽥晃教授の研究グループは、系統解析*1 における遺伝

的異質性部位*2 を分割する新⼿法「PsiPartition」の開発に成功しました。この⼿法はベイズ最適化*3

を⽤いて、遺伝的異質性部位を分割する数と位置の最適解を効率的に決定することができ、分⼦系統
解析において従来法より精度の点で優れています。 

分⼦系統解析では、⽣物間の遺伝⼦において異なる部分の進化を説明するために、様々なモデルや
パラメーターを⽤いて系統樹*4 を⽣成します。しかし、遺伝⼦解析技術の進歩により、膨⼤なゲノム
データが得られている現在では、系統樹再構築のためのモデルが複雑化しており、従来の⼿法では経
験に依存する部分が多く、最適な系統樹を得ることが容易ではありませんでした。「PsiPartition」で
は、塩基配列やアミノ酸配列データの差異を記述するために、パラメーター化されたソート指標
（Parameterized Soring Index、PSI）を新たに導⼊し、効率的かつ強⼒なベイズ最適化と組み合わせ
て、遺伝的異質性部位の分割の最適化を可能にしました。本⼿法によって、実際の塩基配列やアミノ
酸配列データを⽤いたシミュレーションにおいて、分割の最適解を迅速に⾒つけ出し、従来法よりも
顕著に⾼い精度で系統樹を⽣成することができます。本研究成果は、機械学習*5 ⼿法を⽤いて分⼦系
統解析の精度を⼤幅に向上させており、本⼿法によって得られる知⾒は⽣物進化について新たな視点
を与えうるものです。また、この⼿法はタンパク質の機能解析や⽣物⼯学分野の研究に広く活⽤され
ることが期待されます。 

なお、本研究成果は 2024 年 12 ⽉ 5 ⽇（⽊）公開の Journal of Molecular Evolution 誌にオンライ
ン掲載されました。 

 
 
 
  

本研究の概要図 
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【背景】 
分⼦系統解析は、遺伝情報に基づいて⽣物進化の歴史を再構築するために重要であり、隣接結合法

（Neighbor joining 法)、グラフ分割法（Graph partition）、最尤法
さいゆうほう

（Maximum Likelihood 法）、ベイ
ズ推定（Bayesian inference）などが⽤いられます。これらの中で、最尤法とベイズ推定は最も正確
な⽅法とされていましたが、ゲノムデータのサイズが増⼤する中で、分⼦系統解析における遺伝的異
質性部位の取り扱いが課題となっていました。異なる遺伝⼦は異なる速度で進化するため、ある部位
をいくつかの部分集合に分割し、それぞれの部分に異なる進化モデルを適⽤する分割モデルが⽤いら
れます。分割数は重要であり、数が多すぎればモデルに対する過学習のリスクとなります。AIC（⾚池
情報量基準）、AICc（修正⾚池情報量基準）、BIC（ベイズ情報量基準）などの情報基準によって、分
割の最適化の程度が判断されますが、既存の分割⽅法では、経験に基づく事前知識への依存に限界が
あり、最適な分割であることを保証することはできませんでした。 

 
【研究⼿法】 

本研究では、進化に伴う塩基配列の変異解析において、⾼精度に進化率を推定するために、
Parameterized Sorting Indices（PSI）を導⼊しました。PSI は、塩基やアミノ酸の種類に応じたパラ
メーターを導⼊し、進化的多様性を反映した進化率を推定することができます。この⼿法では、従来
の⼿法が全ての塩基配列やアミノ酸配列の構成要素を同じ進化速度で扱うのに対し、それぞれに異な
る進化速度を割り当てることで、より⾼い精度で系統樹を再構築することができます。また、PSI で
は、異質性部位間の⽐較を通じて進化率を定義し、進化解析においてベイズ最適化を使⽤しました。
この⼿法では、情報基準（BIC）を最⼩化するために、進化解析のパラメーターと分割数を最適化し、
過学習を防ぎつつ、より複雑なデータセットに対応できる精度の⾼い解析を可能にしました。 

 
【研究成果】 

新たに提案した分割⼿法 PsiPartition は、従来の分割⼿法よりも優れた性能を⽰しました。実際の
塩基配列データセットを⽤いた解析結果では、本⼿法の BIC 及び AICc は、他の分割法よりも優位に
低減しています（図 1）。特に、新たな⼿法は最適化パラメーターの重要性を⽰しており、他の⼿法と
は異なる分割を⽣成し、異なる最適な分割スキームを効率的に探索することが可能です。また、本⼿
法は、アミノ酸配列データにおいても優れた解析結果を与え、BIC 及び AICc が改善されました（図
2）。PsiPartition は、従来の IQ-TREE*6 や他の⼿法と⽐較しても精度が⾼く、ベイズ最適化を活⽤す
ることで、より正確な系統樹の再構築が可能です（図 3）。シミュレーションデータセットにおいても
PsiPartition は異質性部位間の進化的多様性を適切に反映し、他の⼿法よりも優れた系統樹を再構築
することができました（図 3）。樹形の統計的⽀持率はブートストラップ値とよばれ、本⼿法では、こ
の値が従来法に⽐べて⾼くなっています。また、本研究の全ての評価において、ベイズ最適化は約 20
ステップで最⾼精度に到達します。このようにベイズ最適化が⾼効率かつ⾼速で PSI の最適化に適し
ていることが⽰唆されました（図 4）。 

PSI とベイズ最適化を組み合わせることで、ゲノムデータを⾼精度かつ効率的に分割することがで
きる強⼒なフレームワークとなります。この⼿法は、系統樹再構築の精度を向上させるだけでなく、
分割モデル全体の堅牢性を⾼めており、⽣物進化の研究に幅広く応⽤できます。 

 
【今後への期待】 

本研究においてベイズ最適化に基づいた PsiPartition 法は、ゲノムデータの最適な分割を効率的か
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つ正確に決定できることを実証しました。今後、この⼿法は他の分割⼿法にも拡張可能であり、⼤規
模ゲノムデータの系統解析における分割⼿法として広く活⽤が期待されます。また、より複雑なデー
タセットや新たな遺伝的異質性を持つ種の解析に対しても、精度と効率の向上が期待できます。本⼿
法によって得られる知⾒は⽣物進化について新たな視点を与えうるものであり、またこの⼿法はタン
パク質の機能解析や⽣物⼯学分野に加えて、医学、薬学分野の研究に広く活⽤されることが期待され
ます。 
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【参考図】 

 
 
図 1. 実際の塩基配列データセットにおける PsiPartition と他の⼿法の⽐較。ΔBIC が⼩さいほど優れ

ている。⾚い⽮印は本⼿法であり、優れていることを⽰している。 
 

 

図 2. 実際のアミノ酸配列データセットにおける PsiPartition と他の⼿法の⽐較。ΔBIC が⼩さいほど
優れている。⾚い⽮印は本⼿法であり、優れていることを⽰している。 
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図 3. 本⼿法を⽤いて⽣成した系統樹。⾚い⽮印は本⼿法であり、従来法より優れていることを⽰して

いる。 
 

 
図 4. 蝶の塩基配列データセットにおけるベイズ最適化の軌跡。各点は再構築された系統樹を表し、⾊

の濃さは ΔBIC を⽰す。最適な系統樹は⾚で⽰しており、最適解付近に解が集まっていることから、
効率的な最適化であることが分かる。 

 
【⽤語解説】 
＊1 系統解析 … ⽣物化の歴史を調べ、それぞれの種がどのように関係しているかを明らかにすること。 
＊2 遺伝的異質性部位 … ⽣物の遺伝情報における遺伝⼦が異なっている特定の位置や部分のこと。例

えば、DNA やタンパク質の中で、特定の塩基やアミノ酸が異なっている場所。 
＊3 ベイズ最適化 … 少ない試⾏で最適な解を効率よく⾒つける⽅法。過去の結果を元に次に試すべき

最適なパラメーターを予測し、⾼精度な結果を短期間で得ることができる。 
＊4 系統樹 … ⽣物の進化的な関係を⽰す図。異なる種やグループがどのように進化してきたかを⽰し、

共通の祖先を持つグループ同⼠を枝分かれさせて表現される。 
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＊5 機械学習 … コンピュータが⼤量のデータを使って、パターンや法則を学び、⾃分で予測や判断を
する技術。 

＊6 IQ-TREE … 塩基配列やアミノ酸配列を⽤いた最尤法による系統樹探索プログラムの⼀つで、⾼機
能かつ⾼速で解析できるため、広く活⽤されている。 


