
最尤法による系統樹推定の理論と実際

• １．尤度原理、確率モデル、ベイズ推定

• 2. 系統樹推定の実際

• 3. 推定の信頼性評価



分子系統樹作成の手順：

• 1. アミノ酸配列や塩基配列などの分子データの収集

(EMBL/NCBI/DDBJなどのデータベースから)
• 2. 配列データの整列(alignment)
• 3. 最尤法による系統樹の構築

a)アミノ酸組成、塩基組成の変化の確認

b)アミノ酸置換、塩基置換モデルの選択

c)配列内の進化速度の不均質性への考慮

• 4. 推定された最尤系統樹の信頼性の評価



分子系統樹作成の手順：

• 1. アミノ酸配列や塩基配列などの分子データの収集

(EMBL/NCBI/DDBJなどのデータベースから)

各データバンクから発表された配列データを

入手することが可能し、更に相同性検索や

塩基配列・アミノ酸配列の多重整列と系統樹

作成(CLUSTALW）などのサービスも提供している。



DDBJへようこそ
・DDBJ/CIBとは？
・DDBJing
・DDBJの統計
・DDBJ発行物オンライン
・DDBJの連絡先

塩基配列の登録
・塩基配列の登録入門
・SAKURAによる登録
・大量データの登録
・塩基配列登録のための参考資料

登録データの修正・更新

生命情報学へのとびら
・遺伝子とゲノム
・遺伝研の生命情報webリンク
・その他の生命情報webリンク

データベース検索
・getentry（アクセッション番号などによる検索）
・SRS （キーワード複合検索）
・相同性検索（FASTA/BLAST/SSEARCHなど）
・TXSearch（生物分類データベース検索）

データ解析
・ClustalW（多重整列と系統樹作成）
・スパコンシステムの利用

ゲノム解析
・DDBJ/CIBヒトゲノム情報工房
・GIB（微生物ゲノムの統合検索）
・GTOP（ゲノム配列からタンパクの構造へ）

タンパク質のデータベース及び構造解析
・PMD （変異タンパク質データベース）
・PDB Retriever（PDBデータベースのブラウザ）
・SS-Thread （タンパク質の二次構造予測）
・LIBRA（タンパク質の立体構造予測）

文部科学省 国立遺伝学研究所 生命情報・DDBJ研究センター

WHAT'S NEW
Hot Topics: アノテータ募集 (7/29)   
- ワークショップ「塩基配列のデータベース登録方法」のおしらせ (7/19)

- 登録データの取り扱いについて (7/11)
- DDBJ リリースに関するおしらせ（定期リリース時期変更，圧縮形式変更，公開 DB に新形式追加）



LOCUS       AB015962    16707 bp DNA             VRT       08-APR-2000
DEFINITION  Mustelus manazo mitochondrial DNA, complete sequence.
ACCESSION   AB015962
VERSION     AB015962.1
KEYWORDS    .
SOURCE      Mustelus manazo liver mitochondrion DNA, clone:mtsh-1.
ORGANISM  Mustelus manazo

Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata;
Chondrichthyes; Elasmobranchii; Neoselachii; Galeomorphii;
Galeoidea; Carcharhiniformes; Triakidae; Mustelus.

REFERENCE   1 (bases 1 to 16707)
AUTHORS   Cao,Y.
TITLE     Direct Submission
JOURNAL   Submitted (07-JUL-1998) to the DDBJ/EMBL/GenBank databases. Ying

Cao, The Institute of Statistical Mathematics; 4-6-7 Minami-Azabu,
Minato-ku, Tokyo 106-8569, Japan (E-mail:cao@ism.ac.jp,
Tel:3-5421-8748, Fax:3-5421-8796)

REFERENCE   2
AUTHORS   Cao,Y., Waddell,P.J., Okada,N. and Hasegawa,M.
TITLE     The complete mitochondrial DNA sequence of the shark (Mustelus

manazo): Evaluating rooting contradictions to living bony
vertebrates

JOURNAL   Mol. Biol. Evol. 15, 1637-1646 (1998)
COMMENT     
FEATURES             Location/Qualifiers

source          1..16707
/clone="mtsh-1"
/organelle="mitochondrion"
/organism="Mustelus manazo"
/sequenced_mol="DNA"
/tissue_type="liver"

tRNA 1..69
/product="tRNA-Phe"

rRNA 70..1022
/product="12S ribosomal RNA"

tRNA 1023..1094
/product="tRNA-Val"

rRNA 1095..2764
/product="16S ribosomal RNA"

tRNA 2765..2839
/note="codon: ttr"
/product="tRNA-Leu"

CDS             2840..3814
/gene="NADH1"
/product="NADH dehydrogenase subunit 1"
/protein_id="BAA33037.1"
/transl_table=2
/translation="MLQTILLYLINPLAYIIPILLATAFLTLIERKILGYMQFRKGPN
VVGPYGLLQPIADGLKLFIKEPVRPSASSPFLFLATPTAALTLALLMWMPLPLPHPII
NLNLGLLFILAISSLTVYTILGSGWASNSKYALMGALRAVAQTISYEVSLGLILLSMI
VFAGGFTLHTFNTTQETIWLLIPGWPLALMWYISTLAETNRAPFDLTEGESELVSGFN
IEYAGGPFALFFLAEYTNILLMNTLSVILFMGISYNPLFPQLSTFNLMMKATLLTFIF
LWIRASYPRFRYDQLMHLVWKNFLPLTLAIILWHVALPLAMTSLPPIT"



BASE COUNT     5139 a   4077 c   2319 g   5172 t      0 others
ORIGIN      

1 gctagtgtag cttaatttaa agcatggcac tgaagatgct aagatgagaa ataatttttt
61 ccgcgggcat acaaggtttg gtcctggcct tagtgttaat tgtaactaga attatacatg
121 caagtttcag ccctcctgtg agaatgccct aattaatcta ttaaataatt aggagcaggt
181 atcaggcaca cgcacgtagc ccaagacacc ttgctaagcc acacccccaa gggatttcag
241 cagtaataaa cattaattca tgagcgaaag cttgaattag ttaaagtcga cagagttggt
301 taatctcgtg ccagccaccg cggttatacg agtaactcat attaacacac cccggcgtaa
361 agagtggttt aagaatgacc ttttaataac taaagtttag acctcataaa gctgttatac
421 gcactcatga gtggaataat caacaacgaa agtgacttta catattaagg agccttgatg
481 ccacgatagt tgagacccaa actaggatta gataccctac tatgcccaac cataaactta
541 gacaatactt caccatattg ttcgccagag tactacaagc gctagcttaa aacccaaagg
601 acttggcggt atcccacacc cacctagagg agcctgttct atgaccgata atccccgttc
661 aacctcacca cttcttgcca ttaccgtcta tataccgccg tcgtcagctc accctgtgaa
721 gggtcaaaag taagcaaaaa gaattaaact ccaaaacgtc aggtcgaggt gtagcaaatg
781 aagtgggaag aaatgggcta cattttttac caaaaacata cgaatggtaa attgaaaata
841 tacctaaagg tggatttagc agtaagagaa gatcagagta cttccctgaa attggctctg
901 ggatgcgcac acaccgcccg tcactctcct caaaaaccta cttatttttt tataaataca
961 tttctttaac aagaggaggc aagtcgtaac atggtaagtg tactggaaag tgcacttgga
1021 atcaaaatgt ggctaaatta gtaaagcacc tcccttacac cgaggagata cccatgcaaa
1081 ttgggtcatt ttgaacctta aaactagcct atataccaat ctaaccagac cttatagatc
1141 taatttatac cacaaacttt taactaaaac attttaacct tctagtatgg gtgacagaac
1201 aataactcaa gagcaatagc ttatgtaccg caaggaaaag ctgaaaaaga aatgaaataa
1261 atcattaaag tactaaaaag cagagattac acctcgtacc ttttgcatca tgatttagct
1321 agaaaaacta ggcgaaaaga tcttaagtct atcctcccga aactaaacga gctactccga
1381 agcagcatta ttagagctaa cccgtctctg tggcaaaaga gtgggaagac ttccgagtag
1441 cggtgaaaag cctaccgagt ttagtgatag ctggttaccc aagaaaagaa ctttagttct
1501 gcattaactc tttactatct agacaagaat ttctcgtcaa agaaaactat aagagttaat
1561 agttatttag aagaggtaca gcccttctaa actaagatac atcttttaaa gatgggaaat
1621 gatcataatt attaaggttt ccaccccagt gggcctaaaa gcagccacct gttaagtaag
1681 cgtcgcagct ccagtctaac actaaaccta taatttagat atttactcat aacccccttt
1741 atcctattgg gttattttat aaaaatataa aagaacttat gctaaaatga gtaataaaga
1801 gaacaaatct ctcccgacat aagtgtacgt cagaaagaat taaatcactg acaattaatc
1861 gaccccagac tgaggtcatt atactattaa atcattaact agaaaacctt attcttctat
1921 tcgttaatcc cacacaggaa tgtcaccagg aaagattaaa agaaaataaa ggaactcggc
1981 aaacacaaac tccgcctgtt taccaaaaac atcgcctctt gttaaattat aagaggtccc
2041 gcctgccctg tgacaatgtt caacggccgc ggtattttga ccgtgcaaag gtagcgtaat
2101 catttgtctt ttaaatgaag acccgtatga aaggcaccac gagagtttaa ctgtctctat
2161 tttctaatca atgaaattga tctattcgtg cagaagcgaa tataataaca ttagacgaga
2221 agaccctatg gagctttaaa cacttaagtt aattatgtaa ccatttattc ctcagggtat
2281 aaacaaaata tataatactt ctaacttaac tgtttttggt tggggtgacc gagggggaaa
2341 acaaatcccc ctcatcgatt gagtactcag tacttgaaaa tcagaataac aattctgatt



分子系統樹作成の手順：

• 2. 配列データの整列(alignment)

実際に配列を解析するときには、位置合わせをする
必要がある。特に進化距離が長くなってくると、その間
に挿入や欠失が起こり、配列の中にいくつかGAPを入
れることにより、それぞれの座位が対応づけられる。こ
の位置合わせはアライメントと呼ばれている。
現在最もよく使われているソフトウエアはCLUSTALW

などである。しかし、ソフトウエアで得られたものが時
にはミスマッチがあるので、慎重な確認をお勧めする。



CLUSTALW DDBJ拡張版

About このシステムについて

Documents
このシステムに関するドキュメント

Traffic サービス混雑情報

Statistics 統計情報What's New 当ホームページの最新情報

Result Viewer 受付番号の入力による結果表示

多重整列と系統樹作成
DOTとDISTANCEの機能追加

LIBRA-I
3D-1D法によるタンパク質の立体構造予測及び配列解析

CLUSTALW
多重整列と系統樹作成

SSEARCH
相同性検索
（Smith-Waterman algorithumを採用した検索）

PSI-BLAST
相同性検索
（局所的に高い類似性を有するものを繰り返し検索）

BLAST
相同性検索
（局所的に高い類似性を有するものを検索）

FASTA
相同性検索
（長い配列の類似性を保っているものを検索）



112 74 atp8
Gap        ----PQLNTTVWPTMITPMLLTL-FLITQLKML---------------------PWEP----------------
SB17F      ---MPQLNTTVWPTMITPMLLTL-FLITQLKMLNTSYHLPPS-PKPMKMKNYNKPWEPKWTKICSLHSLPPQS*
CHIMP      ---MPQLNTAVWPTMITPMLLTL-FLVTQLKMLNSNYHLPPS-PKPMKMKNYNKPWEPKWTKIYSLHSLPPQS*
PyGC ---MPQLNTAVWPTTITPMLLTL-FLITQLKMLNSNYHLPPS-PKPMKMKNYNKPWEPKWTKICSLHSLPPQS*
GORIL      ---MPQLNTTVWPTMIAPMLLTL-FLITQLKVLNTNYHLPPL-PKTMKMKNFCKPWEPKWTKIYSLHSLPPQS*
ORANG      ---MPQLNTTTWLTVITPTLLAL-FLITQLKLLNSHLHPPTP-PKFTKTKPHAKPWELKWTKIYSPHSLPPQS*
Ponpy ---MPQLNTTTWPTIITPMLLAL-FLITQLKLLNSHLHPPTP-PKFTKPKLHAKPWGPKWTKVYLPHSLPPQY*
Hylla ---MPQLNTTVWPTIIMSMLLAL-FLLMQLKTLNTHYHPPAS-PKLTNIKPHNNPWEHKWTKIYSLHSLPPQF*
Papha ---MPQLDTSTWFTIIMAMLPTL-YLITQLKLLSMNYYQPPL-TKNPNLQTHNTCWRPKWTKTYLPHSQPQQS*
Macsy ---MPQLDTSTWSTTIMAMLPTL-YLITQLKLLNTNYYQPPL-TKNPNLQTHNIYWQPEWTKTCLPHSQPQ--*
Cebal ---MPQLDISPWPMVTLSMILTL-FYAMQLKMLKFIFHTTPL-SKLTKIQNQKTTWELKWTKIYLPLSMYQ--*
Nycco ---MPQLDTSTWTITIMSMILTL-FILFQLKLSK-FMYPTNPTKKLTKPHKLESPWEMKWTKTYLPHSLPLQ-*
Lemca ---MPQLDTSTWLITILSMILTL-LIVFQLKISK-FNYPLNPTMKNINKDLYTNPWETKWTKIYLPLSLPQQS*
Tupbe ---MPQLDTSTWFITIVSMLATL-FILFQLKLSS-YCYYNLPQTKTMKTKKQDTPWNQKWTKTYLPLSLPRH-*
Phovi ---MPQLDTSTWLIMILSMILTL-FITFQLKVSK-HYFPTNPEPKHTPLLKNSAPWEEKWTKIYSPLSLPLQ-*
Halgr ---MPQLDTSTWLIMISSMILTL-FITFHLKVSK-HYFPTNPEPKHTLLLKNSAPWEEKWTKIYSPLSLPLQ-*
Canfa ---MPQLDTSTWFIMIFSMFLTL-FILFQLKISN-HYYPENPMTKSAKIAGQHNPWENKWTKIYSLLSLPPQ-*
Felca ---MPQLDTSTWSITIMSMIMTL-FIVFQLKISK-YLYPSNPEPKSMTTLKQRNPWEKKWTKIYSPLSLPQQ-*
Equca ---MPQLDTSTWFINIVSMILTL-FIVFQLKISK-HSYPTHPEVKTTKMTKHSAPWESKWTKIYSPLSLPQQ-*
Equas ---MPQLDTSTWFINIVSMILTL-FIVFQLKISK-HSYPMHPEAKTTKMAKRLTPWESKWTKIYSPLSLPQQ-*
Cersi ---MPQLDTSTWSITIVSMIITL-FIMFQLKLSK-YSYPSSPELKLTKTPTHTTPWESKWTKTYLPLSLPQQS*
Rhiun ---MPQLDTSTWFITITSMTITL-FIMFQLKLSK-HSYPSNPELKPINTSMHTTPWESKWTKIYSPLSLPQQ-*
Lampa ---MPQLDTSTWFITILSMLMTL-FILFQLKLSK-HIYYPTPEPKFSKTHKQNTPWETKWKKIYLPLLLPQQ-*
Sussc ---MPQLDTSTWFITITSMIMTL-FILFQLKISN-YSYPASPESIELKTQKHSTPWEMKWTKIYLPLLLPPR-*
Bosta ---MPQLDTSTWLTMILSMFLTL-FIIFQLKVSK-HNFYHNPELTPTKMLKQNTPWETKWTKIYLPLLLPL--*
Oviar ---MPQLDTSTWLTMILSMFLVL-FIIFQLKISK-HNFYHNPELMTTKTPKQNTPWETKWTKIYLPLSLPL--*
Hipam ---MPQLDTSTWFTTILSMFLTL-FIIFQLKISK-HTYHPNPETTLPMTQKQPTPWETKWTKIYSPLSLPLQS*
Balph ---MPQLDTSMWLLTILSMLLTL-FVLFQLKISK-HSYSPNPKLAHTKTQKQQAPWNTTWTKIYLPLL-----*
Balmu ---MPQLDTSTWLLTILSMLLTL-FVLFQLKISK-HSYSPNPKLVPTKTQKQQTPWNITWTKIYLPLL-----*
Phyca ---MPQLDTSTWFLTILSVMLTL-FTLLQPKISM-HLYTPNPKPMPTKTQKQHSPWNTAWTKIYLPLL-----*
Artja ---MPQLDTSTWFITILATILTL-FIIMQLKIS-TYYYHSNPEPKTTKMTKSLIPWEIKWTKIYSPLSLPLR-*
Pteda ---MPQLDTSTWFITILSMILTL-YIIMQLKVSK-HLYHQNPEPTIAKSTKHSTPWEDKWTKIYSPLSLPLQ-*
Ptesc ---MPQLDTSTWFITILSMILTL-YIIMQLKISK-HTYYQNPEPTTTKSTKHLTPWENKWTKIYSPLSLPLQ-*
Chatu ---MPQLDTSTWFITIMSMIATL-FIMFQLKISK-HYYYTYPEPLAIKTQTHNTPWEAKWTKIYLPLSLPQH-*
Rhipu ---MPQLDTSTWFITILSMILTL-FIMMQLKVSK-HSFHSNPEPLEVKSSKHTTPWETKWTKIYSPLSLPQR-*
Pipab ---MPQLNTSTWFITIMSMILTL-YIIFQLKISK-HYYYYNPEPSTTKSQKHTTPWETKWTKIYLPLSLPLH-*
Sorun ---MPQLDTSTWFITIISMIMTL-FIAFQLKISK-YLYPMSPELKSLKALKHNNPWETKWTKIYSPLSLPQQ-*
Taleu ---MPQLDTSTWFTTILATITTL-FILFQLKISK-YIYPSSPELKSMKSLKHNTPWETKWTKIYSPLSLPLQ-*
Dasno ---MPQLDTSTWFITIVSMLLSL-FILMQLKFIK-FSSFSTPCPTTMEKTKHLTPWEMKWTKTYLPHSLPLP-*
Orycu ---MPQLDTSTWFTTIVAMILSL-FILMQLKFHK-YTYPMNPVLKALESTSFPCPWETKWTKIYSPLSLPQH-*
Cavpo ---MPQLDTSTWFTVILSMIISL-FMLLQLKIS-SHSFYLDPKTMSLKTTKHNLPWENKWTKTYLPLSLHLH--
Thrsw ---MPQLDTSTWALTIISMIITL-FYFFQKKMMSYYYYNINSQLKPMKTPKHLTPWEKKWTKTYSPLS------
Gligl ---MPQLDTSTWFTTILSTSFSI-IHRLQLKLT-THIFSPNPTPKDLKTLKHHNPWDKKWTKSYLPLSLHQH-*
Ratno ---MPQLDTSTWFITIISSMATL-FILFQLKIS-SQTFPAPPSPKTMATEKTNNPWESKWTKIYLPLSLPPQ-*
Musmu ---MPQLDTSTWFITIISSMITL-FILFQLKVS-SQTFPLAPSPKSLTTMKVKTPWELKWTKIYLPHSLPQQ-*
Scivu ---MPQLDTSTWFITIISMILAL-FMLFQSKIA-NHSYYSNPSHKDMKPTTHSTPWEKKWTKIYLPLSLPLH-*
Loxaf ---MERMDIIIWLLAVVIVLTTL-MIFLHLKTL-KIIRLLFPISKELSKKSCVFPWKKKWTKNYPPSSMYP--*
Oryaf ---MPQLDTTPWFITILSMIITL-FILFQSNMS-KYLYPLEPQPKTLKTQLYNAPWETKWTKIYLPHSLHLH-*
Echte ---MPQLDTSPWLISILSMMFTL-YLLMPIKIS-KILINNDINCYPSEITKSTNPWNNKWTKIYLPHSLPLH-*
Erieu ---MPQLDTSSWFTMILAMFLTL-FIIMQLKIN-SYKTYNMMETKKQTLNHSLKPWEHKWTKIYLPLLLPLHY*
Macro      ---MPQLDTSTWLLTITLMILAL-FCIYQSKMINQTMISIPPQDKKVIKPTTQLPWESKWTKIYLPHSSPLLS*
Didvi ---MPQLNTSTWTLTISLMIISL-FCIYQLKMMNQTLIQITPSTEQSKLTKHTLPWEKKWTKIYLPHSSHQQF*
Isoma ---MPQLDTSTWLLVIFLMIMAL-FCMYQLKMLNQKLISISPQNNDVIITKPQLPWEKKWTKIYLPHSSPLQL*
Ornan LYDMPQLDTSTWYTTILLMILAI-FCIFQLKMIKHLYMNVPLILNQELFIKHQTPWHSKWTKIYLPPSLLLQS*
Cicci ---MPQLNPNPWFYIMLATWLTL-LLAIQPKLL-SFTTTNQPSNK-LPTTIKTTPWAWPWT------------*
Cicbo ---MPQLNPNPWFYIMLATWLTL-LLAIQPKLL-SFTTTNQPSNK-LPTTIKTTPWAWPWT------------*
Corfr ---MPQLNPNPWFFIMLTSWLTY-SMIIQPKLL-SFITMNPPLNK-TQTTLTTSPWTWPWT-------------
Galga ---MPQLNPNPWFSIMLLTWFTF-SLLIQPKLL-SFTLTNNPANK-IT-TTKPTPWTWPWT------------*
Aytam ---MPQLNPAPWFSIMIMTWLTL-ALLIQPKLL-TFTTTNPPSSK-PSLTTKPTPWAWP---------------
Falpe ---MPQLNPNPWFLTMLATWAIF-LLIIQPKLL-PFTPTNPPMNK-TNTSNKSTPWTWP---------------
Vidch ---MPQLNPNPWLFIMFISWFTF-SMIIQPKIL-TFVSTNPPSKK-TLTAPTTTPWTWP---------------
Smish ---MPQLNPNPWLFIMLTSWVTF-SLILQPKLT-LFIPTNPPSTK-TSTTMKPSPWNWPWT------------*
RheamM ---MPQLNPNPWFFIMIMSWAVF-LLLIQPKLL-SFTHTNLPSNK-PLSTPNPTPWTWP---------------
StrcaA ---MPQLNPNPWLFIMFMSWTVF-LFLMQPKLT-SFISTNSPSNKNKT-TLTPTPWTWPWT------------*
AllmiM2    ---MPQLNPEPWLTTFLIVWISL-IVILQPKIA-SLMLTSSPTPYKAM---TIKTWPWPWT------------*
AllmiJ4    ---MPQLNPEPWLTTFLIVWISL-IVILQPKIA-SLMLTSSPTPYKAM---TIKTWPWPWT------------*
Caicr ---MPQLNPEPWLVILLITWTFF-TTILQPQTT-SLIPTNDPLHMTYK---PPKTWPWPWTLTY---------x
Dinse ---MPQLDTIYILMTHLWAWLML-YLTTQ-KIK-TFIMTSHPMIY-HK---PNKQTPTPTWL-----------*
Iguig ---MPQLNPSPWFLILLLIWTTL-ATTFLNKTI-HSKFPSPPTPQKPN-QKPTEPWTWPWH-------------
Eumeg ---MPQLNPAPWLLILLLSWTVL-MFIFKTKTL-SSTPHNTPTAPDLL-THHTTPWNWPWT------------*
Pelsu ---MPQLNPHPWFSIFITSWLIL-IIILLPKIK-SHIPNNSPTNKKNM-LTTPMPWTWPWT------------*
Chrpi ---MPQLNTDPWFMILSSSWLMY-ILILQPKIS-SYLPTNDPTNKNNK-TMHTNSWTWPWTQHSSINS-----*
Chemy MPQLNPAPWFMILSSTWLIY TIILQPKIL SHLPTNNPTNKNNK INTNSWTWPWTQHSSTNS *



Ptesc ---MPQLDTSTWFITILSMILTL-YIIMQLKISK-HTYYQNPEPTTTKSTKHLTPWENKWTKIYSPLSLPLQ-*
Chatu ---MPQLDTSTWFITIMSMIATL-FIMFQLKISK-HYYYTYPEPLAIKTQTHNTPWEAKWTKIYLPLSLPQH-*
Rhipu ---MPQLDTSTWFITILSMILTL-FIMMQLKVSK-HSFHSNPEPLEVKSSKHTTPWETKWTKIYSPLSLPQR-*
Pipab ---MPQLNTSTWFITIMSMILTL-YIIFQLKISK-HYYYYNPEPSTTKSQKHTTPWETKWTKIYLPLSLPLH-*
Sorun ---MPQLDTSTWFITIISMIMTL-FIAFQLKISK-YLYPMSPELKSLKALKHNNPWETKWTKIYSPLSLPQQ-*
Taleu ---MPQLDTSTWFTTILATITTL-FILFQLKISK-YIYPSSPELKSMKSLKHNTPWETKWTKIYSPLSLPLQ-*
Dasno ---MPQLDTSTWFITIVSMLLSL-FILMQLKFIK-FSSFSTPCPTTMEKTKHLTPWEMKWTKTYLPHSLPLP-*
Orycu ---MPQLDTSTWFTTIVAMILSL-FILMQLKFHK-YTYPMNPVLKALESTSFPCPWETKWTKIYSPLSLPQH-*
Cavpo ---MPQLDTSTWFTVILSMIISL-FMLLQLKIS-SHSFYLDPKTMSLKTTKHNLPWENKWTKTYLPLSLHLH--
Thrsw ---MPQLDTSTWALTIISMIITL-FYFFQKKMMSYYYYNINSQLKPMKTPKHLTPWEKKWTKTYSPLS------
Gligl ---MPQLDTSTWFTTILSTSFSI-IHRLQLKLT-THIFSPNPTPKDLKTLKHHNPWDKKWTKSYLPLSLHQH-*
Ratno ---MPQLDTSTWFITIISSMATL-FILFQLKIS-SQTFPAPPSPKTMATEKTNNPWESKWTKIYLPLSLPPQ-*
Musmu ---MPQLDTSTWFITIISSMITL-FILFQLKVS-SQTFPLAPSPKSLTTMKVKTPWELKWTKIYLPHSLPQQ-*
Scivu ---MPQLDTSTWFITIISMILAL-FMLFQSKIA-NHSYYSNPSHKDMKPTTHSTPWEKKWTKIYLPLSLPLH-*
Loxaf ---MERMDIIIWLLAVVIVLTTL-MIFLHLKTL-KIIRLLFPISKELSKKSCVFPWKKKWTKNYPPSSMYP--*
Oryaf ---MPQLDTTPWFITILSMIITL-FILFQSNMS-KYLYPLEPQPKTLKTQLYNAPWETKWTKIYLPHSLHLH-*
Echte ---MPQLDTSPWLISILSMMFTL-YLLMPIKIS-KILINNDINCYPSEITKSTNPWNNKWTKIYLPHSLPLH-*
Erieu ---MPQLDTSSWFTMILAMFLTL-FIIMQLKIN-SYKTYNMMETKKQTLNHSLKPWEHKWTKIYLPLLLPLHY*
Macro      ---MPQLDTSTWLLTITLMILAL-FCIYQSKMINQTMISIPPQDKKVIKPTTQLPWESKWTKIYLPHSSPLLS*
Didvi ---MPQLNTSTWTLTISLMIISL-FCIYQLKMMNQTLIQITPSTEQSKLTKHTLPWEKKWTKIYLPHSSHQQF*
Isoma ---MPQLDTSTWLLVIFLMIMAL-FCMYQLKMLNQKLISISPQNNDVIITKPQLPWEKKWTKIYLPHSSPLQL*
Ornan LYDMPQLDTSTWYTTILLMILAI-FCIFQLKMIKHLYMNVPLILNQELFIKHQTPWHSKWTKIYLPPSLLLQS*
Cicci ---MPQLNPNPWFYIMLATWLTL-LLAIQPKLL-SFTTTNQPSNK-LPTTIKTTPWAWPWT------------*
Cicbo ---MPQLNPNPWFYIMLATWLTL-LLAIQPKLL-SFTTTNQPSNK-LPTTIKTTPWAWPWT------------*
Corfr ---MPQLNPNPWFFIMLTSWLTY-SMIIQPKLL-SFITMNPPLNK-TQTTLTTSPWTWPWT-------------
Galga ---MPQLNPNPWFSIMLLTWFTF-SLLIQPKLL-SFTLTNNPANK-IT-TTKPTPWTWPWT------------*
Aytam ---MPQLNPAPWFSIMIMTWLTL-ALLIQPKLL-TFTTTNPPSSK-PSLTTKPTPWAWP---------------
Falpe ---MPQLNPNPWFLTMLATWAIF-LLIIQPKLL-PFTPTNPPMNK-TNTSNKSTPWTWP---------------
Vidch ---MPQLNPNPWLFIMFISWFTF-SMIIQPKIL-TFVSTNPPSKK-TLTAPTTTPWTWP---------------
Smish ---MPQLNPNPWLFIMLTSWVTF-SLILQPKLT-LFIPTNPPSTK-TSTTMKPSPWNWPWT------------*
RheamM ---MPQLNPNPWFFIMIMSWAVF-LLLIQPKLL-SFTHTNLPSNK-PLSTPNPTPWTWP---------------
StrcaA ---MPQLNPNPWLFIMFMSWTVF-LFLMQPKLT-SFISTNSPSNKNKT-TLTPTPWTWPWT------------*
AllmiM2    ---MPQLNPEPWLTTFLIVWISL-IVILQPKIA-SLMLTSSPTPYKAM---TIKTWPWPWT------------*
AllmiJ4    ---MPQLNPEPWLTTFLIVWISL-IVILQPKIA-SLMLTSSPTPYKAM---TIKTWPWPWT------------*
Caicr ---MPQLNPEPWLVILLITWTFF-TTILQPQTT-SLIPTNDPLHMTYK---PPKTWPWPWTLTY---------x
Dinse ---MPQLDTIYILMTHLWAWLML-YLTTQ-KIK-TFIMTSHPMIY-HK---PNKQTPTPTWL-----------*
Iguig ---MPQLNPSPWFLILLLIWTTL-ATTFLNKTI-HSKFPSPPTPQKPN-QKPTEPWTWPWH-------------
Eumeg ---MPQLNPAPWLLILLLSWTVL-MFIFKTKTL-SSTPHNTPTAPDLL-THHTTPWNWPWT------------*
Pelsu ---MPQLNPHPWFSIFITSWLIL-IIILLPKIK-SHIPNNSPTNKKNM-LTTPMPWTWPWT------------*
Chrpi ---MPQLNTDPWFMILSSSWLMY-ILILQPKIS-SYLPTNDPTNKNNK-TMHTNSWTWPWTQHSSINS-----*
Chemy ---MPQLNPAPWFMILSSTWLIY-TIILQPKIL-SHLPTNNPTNKNNK--INTNSWTWPWTQHSSTNS-----*
Dogsu ---MPQLNPVPWLSILLITWLTY-IMIYQPKIT-SLLQTNNIIYNHKC--LNTNSWNWPWT-------------
Xenla ---MPQLNPGPWFLILIFSWLVL-LTFIPPKVL-KHKAFNEPTTQTTE-KSKPNPWNWPWT------------*
Ranni ---MPQLNPSPWLFYLFLAWLIL-TFLAPSKIL-GHTNLNEPNPKGTK--TTNFTWTWPWQ------------*
Typna ---MPQLNPAPWFWTLIIIWLSM-LMLWTKFI--NYEPTNPINPFNYQTSHPSNPWAWPW--------------
Merlu ---MPQLNPSPWFAIFLTSWIIY-LTILAPKMS-NFKYQNEPKLQDIN-KESPKPWNWPWT-------------
Prodo ---MPQLNPGPWFNILLISWLTF-LLILLPKIL-SHKTNNCPTPQSQD-KLFLPPWNWPWL------------*
Latch      ---MPQLNPSPWLLILLFSWLIF-LTMLPSKTQ-LHTFPNMPSTQNMC-KQEPEPWTWPWA------------*
Cypca ---MPQLNPGPWFAILVFSWLIF-LTIIPTKIL-SHISPNEPTPVSAE-KHKTESWDWPW-------------*
Crola ---MPQLNPAPWFTILVFSWMIF-LAIIPTKVM-GHTSPNDSSPLSTE-KHKTESWDWPWQ------------*
Oncmy ---MPQLNPAPWFAILVFSWLVF-LTVIPPKVL-GHTFTNEPTSQSTE-KAKPEPWNWPWH------------*
Salfo ---MPQLNPAPWFAILVFSWLVF-LTVIPPKVL-GHTFTNEPTSQSTE-KTKPEPWNWPWH------------*
Salal ---MPQLNPAPWFAILVFSWLVF-LTVIPPKVL-GHIFTNEPTSQSTE-KTKPEPWNWPWH------------*
SalsaA ---MPQLNPAPWFAILVFSWLVF-LTVIPPKVL-GHTFTNEPTSQSTE-KAKPEPWNWPWH------------*
Salsa      ---MPQLNPAPWFAILVFSWLVF-LTVIPPKVL-GHTFTNEPTSQSTE-KAKPEPWNWPWH------------*
Corla ---MPQLNPAPWFAILVFSWLVF-LTVIPPKVL-GHTFTNEPTSQSTE-KAKPEPWNWPWH------------*
Gadmo ---MPQLNPAPWFMIFMFTWAIF-LTILPPKVM-AHTFPNEPSPQGMT-TPKTAPWNWPWH------------*
Carau ---MPQLNPGPWFAILVFSWLVF-LTIIPTKIL-SHISPNEPTPVSAE-KHKTESWDWPW-------------*
Danre ---MPQLNPKPWFMILFFSWVIF-LTIIPTKII-NHIQPNDPTQVDAK-EHKNDTWNWPW-------------*
Parol ---MPQLNPAPWFMILVFSWMVF-LTIIPPKVL-AHTFPNEPTPQSTQ-KPKTESWNWPWY------------*
Polja ---MPQLNPSPWFAIMVFSWLIF-LTVIPPKVL-AHNFPNDPALHSTE-MTKTDSWNWPWY------------*
Dipta ---MPQLNPSPWFAILLFSWLVF-LIILPPKII-AHTFPGEPAL-STE-KTKTEPWNWPWH------------*
Gongr ---MPQLNPAPWLSISLLAWLIL-LTLIPPKIL-AHFTHNKLTP-GTE-KTQTKPWDWSWY------------*
Musma ---MPQLNPNPWFLILLFSWIVF-LTILPNKVM-SHLFNNDPTLKSTE-KPKPNPWNWPWL------------*
Scyca ---MPQLNPSPWFIILLFSWVIF-MVILPNKVM-NHLFNNEPALKSTE-KSKPDPWNWPWL------------*
Squac ---MPQLNPHPWFAILVFSWIFF-LVILPKKVM-THLFNNNPTAKSAE-KPKPEPWNWPWT------------*
Rajra ---MPQLNLNPWFLIFLFSWLFF-LVVLPHKLT-SYLLNYSPTPKNTE-KQKPEPWNWPWS------------*
Polor ---MPQLNPNPWFTILIFTWAVF-LTILPNKVT-SHKMPNELLTKDPS-NLLTEIWYWPWH------------*
Petma ---MPQLDPAPWFSMLTVSWLII-FLLIMPTIL-FYQPQNTISTKQVT-KPKQSTWTWPWH------------*
Myxgl ---MPQLNPSPWLLMALSLWVCF-PLMMLSLSS-FLPLTLKTSLPSTL-KSSPNPWILPW-------------*
Brala ---MPQLNPIPWVFLFFLVWLVLGFLGLQKFTS-VVTTTLDDSSEEVEVKSKEYSW--PW-------------*
Gap        ----PQLNTTVWPTMITPMLLTL-FLITQLKML---------------------PWEP----------------



分子系統樹作成の手順：

3. 最尤法による系統樹の構築
現在広く一般的に使われている最尤法による分子系統樹推定のソフトウエアを

紹介する。

a) MOLPHY
(http://www.ism.ac.jp/software/ismlib/softother.html )
b) PHYLIP 
(http://evolution.genetics.washington.edu/phylip.html)
c) PAUP (http://paup.csit.fsu.edu/)
d) PAML
(http://abacus.gene.ucl.ac.uk/software/paml.html)
e) TREE-PUZZLE (http://www.tree-puzzle.de/)

http://evolution.genetics.washington.edu/phylip.html
http://paup.csit.fsu.edu/
http://abacus.gene.ucl.ac.uk/software/paml.html


分子系統樹作成の手順：

3. 最尤法による系統樹の構築

a)アミノ酸組成、塩基組成の変化の確認

b)アミノ酸置換、塩基置換モデルの選択

c)配列内の進化速度の不均質性への考慮



分子系統樹作成の手順：

3. 最尤法による系統樹の構築 (MOLPHYを例に）
• 入力ファイルのデータ処理

• アミノ酸組成、塩基組成の変化の知る

• アミノ酸置換、塩基置換モデルの選択

• 扱うOTUからすべての組み合わせを作る

• 近似尤度法ですべてのトポロジーを調べた上で、希望する上位の
ものを選び出す

• NJ法など他の方法で得られたトポロジーの周りを調べ、より尤度
の高くなるトポロジーを探索する(局所探索法)

• 複数の遺伝子で得られた結果を総合的に評価



分子系統樹作成の手順：

3. 最尤法による系統樹の構築 (MOLPHYを例に）
• 入力ファイルのデータ処理

1) 塩基データからアミノ酸データに変化する場合

%nuc2ptn *.nuc > *.ptn (Universal code);
%nuc2ptn –m *.nuc > *.ptn (Mitochondrial code).

2) すべての塩基からコドンの1番目、2番目、3番目を取り分ける

%molcodon -1 *.nuc > *.1st (1番目の塩基のみ取出)
%molcodon -2 *.nuc > *.2nd (2番目の塩基のみ取出)
%molcodon -3 *.nuc > *.3rd (3番目の塩基のみ取出)
%nuc2code *.nuc > *.code  (塩基を3つごとに分けられたファイル)

3) 別のソフトウエアのデータファイルからMolphy用の入力ファイルに変化する

%phy2mol (mol2phy) *.phy > *.mol
%mega2mol *.mega > *.mol



104 331 nd1
Homsa Homo sapiens (human) # D38112
M-------PMANLLLLIVPILIAMAFLMLTERKILGYMQLRKGPNVVGPYGLLQPFADAM
KLFTKEPLKPATSTITLYITAPTLALTIALLLWAPLPMPNPLVNLNLGLLFILATSSLAV
YSILWSGWASNSNYALIGALRAVAQTISYEVTLAIILLSTLLMSGSFNLSTLITAQEHLW
LLLPSWPLAMMWFISTLAETNRTPFDLAEGESELVSGFNIEYAAGPFALFFMAEYTNIIM
MNTLTTTIFLGTTYDALSPELYTTYFVTKTLLLTSLFLWIRTAYPRFRYDQLMHLLWKNF
LPLTLALLMWYVSMPITISSI-PP-QT----
Pantr Pan troglodytes (chimpanzee) # D38113
T-------PMTNLLLLIVPILIAMAFLMLTERKILGYMQLRKGPNIVGPYGLLQPFADAM
KLFTKEPLKPSTSTITLYITAPTLALTIALLLWTPLPMPNPLVNLNLGLLFILATSSLAV
YSILWSGWASNSNYALIGALRAVAQTISYEVTLAIILLSTLLMSGSFNLSTLVTTQEHLW
LILPTWPLAMMWFISTLAETNRTPFDLTEGESELVSGFNIEYAAGPFALFFMAEYMNIIM
MNTLTATIFLGATYNTHSPELYTTYFVTKALLLTSLFLWIRTAYPRFRYDQLMHLLWKNF
LPLTLASLMWYISMPTTISSI-PP-QT----
Panpa Pan paniscus (bonobo) # D38116
T-------PMTNLLLLIVPVLIAMAFLMLTERKILGYMQLRKGPNIVGPYGLLQPFADAM
KLFTKEPLKPSTSTITLYITAPTLALTIALLLWTPLPMPNPLVNLNLGLLFILATSSLAV
YSILWSGWASNSNYALIGALRAVAQTISYEVTLAIILLSTLLMSGSFNLSTLITTQEHLW
LILPTWPLAMMWFISTLAETNRTPFDLTEGESELVSGFNIEYAAGPFALFFMAEYMNIIM
MNTLTATIFLGTTYNTHSPELYTTYFVTKALLLTSLFLWIRTTYPRLCYDQLMHLLWKNF
LPLTLASLMWYISMPTTISSI-PP-QT----
Gorgo Gorilla gorilla (gorilla) # D38114
M-------SMANLLLLIVPILIAMAFLMLTERKILGYMQLRKGPNVVGPYGLLQPFADAM
KLFTKEPLKPSTSTITLYITAPTLALTIALLLWTPLPMPNPLVNLNLGLLFILATSSLAV
YSILWSGWASNSNYALIGALRAVAQTISYEVTLAIILLSTLLMNGSFNLSTLIMTQEHLW
LLLPTWPLAMMWFISTLAETNRTPFDLAEGESELVSGFNIEYAAGPLALFFMAEYMNIIM
MNTLTTMIFLGTTYNAHSPELYTVCFITKTLLLTSLFLWIRTAYPRFRYDQLMHLLWKNF
LPLTLALLMWYISMPTTISSI-PP-QT----
Ponpy Pongo pygmaeus (Bornean orangutan) # D38115
M-------PVINLLLLTMSILIAMAFLMLTERKILGYTQLRKGPNIVGPCGLLQPFADAL
KLFTKEPLKPSTSTTILYIVSPALALTIALLLWTPLPMPNPLINLNLGLLFILATSSLTV
YSILWSGWASNSNYALIGTLRAVAQTISYEITLALILLSVLLMSGSFNLSTLITPQENSW
LLLPSWPLALMWFISTLAETNRAPFDLTEGESELVSGFNTEYAAGPFALFFMAEYTNIIL
MNALTAMIFLGTTFNIHSPELHTTLFTIKTLLLTSLFLWIRQTYPRFRYDQLMHLLWKNF
LPLTLALLMWHISMPITTSGI-PP-QT----
Ponpy Pongo pygmaeus abelii (Sumatran orangutan) # X97707
M-------PMINLLLLIMSILIAMAFLMLTERKILGHTQLRKGPNIVGPYGLLQPFADAL
KLFTKEPLKPSTSTITLYIISPALALTIALLLWTPLPMPIPLINLNLGLLFILAASSLTV
YSILWSGWASNSNYALIGALRAVAQTISYEITLALILLSVLLMSGSFNLSALITTQEHSW
LLLPSWPLALMWFISTLAETNRAPFDLTEGESELVSGFNTEYAAGPFALFFMAEYTNIIL
MNALTTMIFLGTTFNIHSPELYTTLFTIKTLLLTSLFLWIRSTYPRFRYDQLMHLLWKNF
LPLTLALLMWHISVPIATSGI-PP-QT---*
Hylla Hylobates lar (common gibbon) # X99256 (lar gibbon)
M-------PMINLLLLILPTLIAMAFLMLTERKILGYTQLRKGPNIVGPYGLLQPFADAM
KLFTKEPLKPSTSTTALYIIAPTLALTIALLLWTPLPMPNPLINLNLGLLFILATSSLTV
YSILWSGWASNSNYALIGALRAVAQTISYEVTSAIILLSVLLMSGSFNLSTLITTQEHIW
LLLPTWPLAMMWFISTLAETNRTPFDLTEGESELVSGFNTEYAAGPFALFFMAEYVNIIM
MNALTTMIFLGTTHNAHRPELYTTCFTIKTLLLTSLFLWIRTTYPRFRYDQLMYLLWKNF
LPLTLTLLMWYISLSTMIASI-PP-QT---*



分子系統樹作成の手順：

3. 最尤法による系統樹の構築 (MOLPHYを例に）
• アミノ酸組成、塩基組成の変化の知る

1)各種の塩基配列やアミノ酸配列の組成を見る

%nucst *.nuc > *.nucst
%protst *.ptn > *.ptnst
アライメントを見たい場合 “-a” をつける

• ある種は他の種とかなり異なる塩基組成を持った場合、また塩基
組成がよく似ている配列があった場合、塩基組成が似ている配
列を近くに結びつける偏った系統樹を推定してしまう恐れがある。
それに対して、頑健な距離推定としてLogDet変換は有力な方法
である。



A Ala  R Arg N Asn D Asp  C Cys Q Gln E Glu G Gly H His  I Ile
1   SB17F   0.070  0.017  0.043  0.018  0.006  0.025  0.022  0.051  0.027  0.085
2   CHIMP   0.067  0.017  0.043  0.018  0.005  0.026  0.022  0.052  0.026  0.084
3   PyGC 0.065  0.017  0.044  0.017  0.006  0.025  0.022  0.051  0.026  0.083
4   GORIL   0.070  0.017  0.044  0.017  0.005  0.026  0.022  0.051  0.028  0.084
5   ORANG   0.067  0.017  0.041  0.018  0.006  0.025  0.022  0.051  0.029  0.086
6   Ponpy 0.069  0.017  0.039  0.018  0.005  0.024  0.021  0.051  0.030 0.089
7   Hylla 0.071  0.018  0.045  0.017  0.005  0.025  0.022  0.051  0.030 0.085
8   Papha 0.065  0.016  0.046  0.017  0.006  0.027  0.020  0.050  0.029 0.086
9   Phovi 0.068  0.018  0.039  0.018  0.006  0.024  0.024  0.054  0.027 0.088
10  Halgr 0.069  0.017  0.039  0.018  0.006  0.023  0.024  0.054  0.029 0.090
11  Canfa 0.067  0.018  0.041  0.017  0.007  0.024  0.024  0.055  0.026 0.091
12  Felca 0.069  0.018  0.039  0.018  0.006  0.025  0.024  0.054  0.026 0.088
13  Equca 0.064  0.018  0.040  0.017  0.006  0.025  0.024  0.053  0.029 0.091
14  Equas 0.065  0.018  0.041  0.017  0.006  0.025  0.024  0.053  0.028 0.094
15  Cersi 0.065  0.017  0.040  0.017  0.006  0.024  0.024 0.053  0.029  0.091
16  Rhiun 0.062  0.017  0.042  0.017  0.006  0.024  0.024 0.053  0.029  0.093
17  Sussc 0.070  0.018  0.041  0.017  0.006  0.024  0.024 0.053  0.028  0.089
18  Bosta 0.067  0.017  0.043  0.018  0.006  0.024  0.023  0.054  0.026 0.086
19  Oviar 0.065  0.018  0.044  0.018  0.006  0.024  0.023  0.053  0.027 0.091
20  Hipam 0.067  0.017  0.042  0.018  0.006  0.025  0.023  0.053  0.028 0.084
21  Balph 0.069  0.018  0.043  0.018  0.006  0.025  0.024  0.053  0.029 0.082
22  Balmu 0.069  0.018  0.042  0.018  0.006  0.025  0.023  0.052  0.027 0.084
23  Artja 0.067  0.018  0.039  0.018  0.006  0.023  0.023 0.053  0.027  0.088
24  Pteda 0.069  0.018  0.042  0.018  0.006  0.025  0.024  0.053  0.026 0.083
25  Ninin 0.068  0.018  0.037  0.019  0.006  0.024  0.024  0.054  0.029 0.085
26  abura 0.066  0.017  0.039  0.018  0.006  0.024  0.024  0.053  0.027 0.092
27  Sorex 0.067  0.018  0.041  0.018  0.006  0.025  0.024  0.053  0.025 0.091
28  Taleu 0.071  0.018  0.041  0.017  0.006  0.024  0.024  0.053  0.027 0.085
29  Dasno 0.066  0.018  0.039  0.017  0.006  0.024  0.023  0.054  0.028 0.091
30  Orycun 0.069  0.018  0.042  0.018  0.006  0.025  0.024  0.053  0.026 0.092
31  Gligl 0.060  0.020  0.044  0.018  0.007  0.024  0.023  0.055  0.026 0.095
32  Cavpo 0.067  0.017  0.041  0.018  0.007  0.024  0.024 0.053  0.027  0.089
33  Ratno 0.063  0.018  0.044  0.018  0.007  0.023  0.024  0.052  0.027 0.098
34  Musmu 0.063  0.018  0.043  0.019  0.007  0.022  0.023  0.052  0.027 0.099
35  Loxaf 0.062  0.018  0.042  0.018  0.006  0.023  0.025  0.052  0.028 0.085
36  Oryaf 0.067  0.018  0.039  0.017  0.007  0.023  0.024  0.054  0.029 0.100
37  Erieu 0.061  0.017  0.045  0.019  0.007  0.022  0.023  0.050  0.028 0.104
38  Macro   0.070  0.018  0.041  0.018  0.008  0.024  0.023  0.054  0.029  0.098
39  Didvi 0.061  0.018  0.043  0.017  0.007  0.025  0.023  0.054  0.026 0.102
40  Ornan 0.065  0.018  0.039  0.019  0.007  0.025  0.024  0.056  0.029 0.091

mean    0.067  0.018  0.042  0.018  0.006  0.024  0.023  0.053  0.028  0.090



L Leu K Lys M Met  F Phe P Pro  S Ser  T Thr W Trp Y Tyr V Val
1   SB17F   0.173  0.025  0.054  0.057  0.060  0.074  0.094  0.027  0.035  0.039
2   CHIMP   0.173  0.025  0.053  0.058  0.059  0.074  0.098  0.027  0.036  0.038
3   PyGC 0.173  0.025  0.054  0.058  0.059  0.074  0.098  0.027  0.036  0.040
4   GORIL   0.174  0.025  0.054  0.059  0.058  0.072  0.094  0.028  0.034  0.038
5   ORANG   0.177  0.025  0.050  0.055  0.061  0.074  0.101  0.027  0.033  0.036
6   Ponpy 0.177  0.025  0.049  0.054  0.062  0.074  0.099  0.027  0.034 0.036
7   Hylla 0.172  0.025  0.053  0.057  0.059  0.070  0.097  0.027  0.033 0.039
8   Papha 0.166  0.025  0.058  0.057  0.059  0.071  0.108  0.027  0.033 0.033
9   Phovi 0.158  0.026  0.065  0.061  0.054  0.074  0.086  0.028  0.035 0.046
10  Halgr 0.159  0.026  0.064  0.061  0.054  0.073  0.085  0.028  0.034 0.046
11  Canfa 0.158  0.026  0.065  0.062  0.053  0.075  0.081  0.027  0.037 0.046
12  Felca 0.159  0.027  0.067  0.059  0.053  0.073  0.083  0.028  0.037 0.046
13  Equca 0.163  0.025  0.060  0.063  0.052  0.080  0.084  0.028  0.033 0.044
14  Equas 0.164  0.025  0.059  0.062  0.052  0.079  0.083  0.028  0.034 0.041
15  Cersi 0.162  0.027  0.060  0.063  0.054  0.077  0.090  0.027  0.033 0.041
16  Rhiun 0.162  0.026  0.063  0.062  0.053  0.079  0.087  0.027  0.033 0.040
17  Sussc 0.156  0.026  0.069  0.059  0.052  0.074  0.084  0.028  0.036 0.045
18  Bosta 0.159  0.026  0.068  0.062  0.053  0.072  0.084  0.028  0.036 0.047
19  Oviar 0.159  0.025  0.068  0.064  0.053  0.071  0.086  0.028  0.033 0.043
20  Hipam 0.159  0.026  0.065  0.060  0.055  0.071  0.092  0.028  0.033 0.048
21  Balph 0.169  0.024  0.060  0.062  0.056  0.068  0.089  0.028  0.032 0.044
22  Balmu 0.168  0.025  0.058  0.063  0.057  0.069  0.090  0.028  0.033 0.045
23  Artja 0.165  0.024  0.065  0.060  0.055  0.072  0.090  0.028  0.036 0.044
24  Pteda 0.164  0.025  0.065  0.058  0.053  0.076  0.083  0.028  0.036 0.048
25  Ninin 0.166  0.024  0.057  0.062  0.053  0.077  0.086  0.029  0.032 0.051
26  abura 0.158  0.026  0.068  0.062  0.054  0.075  0.085  0.028  0.037 0.042
27  Sorex 0.161  0.026  0.059  0.062  0.051  0.076  0.083  0.028  0.037 0.048
28  Taleu 0.163  0.026  0.064  0.062  0.051  0.076  0.083  0.027  0.034 0.048
29  Dasno 0.160  0.026  0.069  0.060  0.055  0.072  0.089  0.027  0.036 0.041
30  Orycun 0.161  0.024  0.058  0.064  0.055  0.074  0.083  0.028  0.032 0.046
31  Gligl 0.161  0.025  0.057  0.069  0.050  0.084  0.082  0.028  0.031 0.041
32  Cavpo 0.163  0.025  0.062  0.062  0.051  0.081  0.081 0.027  0.036  0.043
33  Ratno 0.158  0.027  0.059  0.061  0.054  0.079  0.087  0.027  0.034 0.040
34  Musmu 0.156  0.027  0.065  0.064  0.054  0.077  0.084  0.027  0.032 0.041
35  Loxaf 0.166  0.025  0.067  0.057  0.053  0.073  0.093  0.028  0.036 0.043
36  Oryaf 0.166  0.025  0.057  0.063  0.055  0.078  0.078 0.028  0.036  0.037
37  Erieu 0.154 0.028  0.074 0.064  0.047 0.079  0.072 0.027  0.041 0.040
38  Macro   0.161  0.025  0.055  0.060  0.054  0.074  0.081  0.028  0.036  0.043
39  Didvi 0.157  0.026  0.069  0.060  0.052  0.080  0.080 0.028  0.036  0.036
40  Ornan 0.173  0.024  0.050  0.062  0.053  0.072  0.087  0.028  0.034 0.045

mean    0.164  0.025  0.061  0.061 0.054  0.075  0.087  0.028  0.035  0.042
�



分子系統樹作成の手順：

3. 最尤法による系統樹の構築 (MOLPHYを例に）
アミノ酸置換、塩基置換モデルの選択

系統樹を推定する場合どのアミノ酸置換、塩基置換モデルを使う、
即ちモデル選択が必要である

塩基置換の統計モデル
• Jukes-Cantor model (1969)
• Kimura model (1980,1981)
• Felsenstein model (1981)
• HKY model (1985)
• Tamura & Nei model (1993)

アミノ酸置換の統計モデル
• Poisson model 
• Proportional model
• Dayhoff model (Dayhoff et al. 1978)
• JTT model (Jones,Taylor & Thornton,1992) 
• mt-REV model (Adachi & Hasegawa, 1996)



NucML 2.3b6(December 16 1996) Maximum Likelihood Inference of Nucleic
Acid Phylogeny
Copyright (C) 1992-1996 J. Adachi & M. Hasegawa. All rights reserved.
Usage: nucml [switches] sequence_file [topology_file]
sequence_file = MOLPHY_format | Sequential(-S) | Interleaved(-I)
topology_file = users_trees(-u) | constrained_tree(-e)
Model:
-t n1     n1: Alpha/Beta ratio    (default:4.0)  Hasegawa, Kishino & Yano(1985)
-t n1,n2  n2: AlphaY/AlphaR ratio (default:1.0)  Tamura & Nei(1993)
-p  Proportional    -pf  Poisson       (-f  withOTU data Frequencies)
-r  users RSR-F     -rf users RSR     (Relative Substitution Rate)
Search strategy or Mode:
-u  Users trees (need users_trees file)
-R  local Rearrangement search   -RX  LBP only
-e  Exhaustive search (with/without constrained_tree file)
-s  Star decomposition search (may not be the ML tree)
-q  Quick add OTUs search (may not be the ML tree)
-D  maximum likelihood Distance matrix --> NJDIST
Others:
-n num  retained top ranking trees (default -e:105,-q:50)
-P num  Per cent (default -e:30, if possible trees<=945 : 200)
-b  no RELL-BP          -M  Minimum evolution (with -e)
-S  Sequential format   -I  Interleaved format
-v  verbose to stderr -i, -w  output some information



ProtML 2.3b6(December 16 1996) Maximum Likelihood Inference of Protein
Phylogeny
Copyright (C) 1992-1996 J. Adachi & M. Hasegawa. All rights reserved.
Usage: protml [switches] sequence_file [topology_file]
sequence_file = MOLPHY_format | Sequential(-S) | Interleaved(-I)
topology_file = users_trees(-u) | constrained_tree(-e)
Model:
-j  JTT (default)   -jf JTT-F         Jones, Taylor & Thornton(1992)
-d  Dayhoff -df Dayhoff-F     Dayhoff et al.(1978)
-m  mtREV24         -mf  mtREV24-F     Adachi & Hasegawa(1996)
-p  Poisson         -pf  Proportional  (-f: with data Frequencies)
-r  users RSR       -rf users RSR-F   (Relative Substitution Rate)
Search strategy or Mode:
-u  Users trees (need users_trees file)
-R  local Rearrangement search   -RX  LBP only
-e  Exhaustive search (with/without constrained_tree file)
-s  Star decomposition search (may not be the ML tree)
-q  Quick add OTUs search (may not be the ML tree)
-D  maximum likelihood Distance matrix --> NJDIST
Others:
-n num  retained top ranking trees (default -e:105,-q:50)
-P num  Per cent (default -e:30, if possible trees<=945 : 200)
-b  no RELL-BP          -M  Minimum evolution (with -e)
-S  Sequential format   -I  Interleaved format
-v  verbose to stderr -i, -w  output some information



分子系統樹作成の手順：

3. 最尤法による系統樹の構築 (MOLPHYを例に）

• 最尤系統樹の探索方法に関して
扱うOTUの数は多くなると探索すべき系統樹のtopologyの数も爆発的に増え
るが、最尤系統樹探索の方法としては近似法ですべてのtopologyを調べた上
で足きりをする方法がMOLPHYが提供している。またNJ法など別の方法で得ら
れた系統樹のtopologyの周りを調べてより尤度の高くなるtopologyを探索して
いく方法(局所探索法)などのヒューリスティクな方法が用意されている。

% protml -mf -e –n 10000 sequence_file constrained_file > topology_file
% protml -mf -u sequence_file topology_file > ML_file
% protml –mfD sequence_file > distance_file
% njdist –o n distance_file > NJtree_file (njdiat.tplファイルが自動的にできる)
% protml -mfR sequence_file NJtopology_file > MLtreelr_file



constrained_file

(Hipam,Phyca,{Balmy,
(Eubau,Eubgl),
Capma,
Escro,
(Balac,Balbon),
(Balbor,Baled),
Balmu,
Balph,
Megno});



10000 / 2027025 protml 2.3b6 "mtREV24-F" 14 OTUs 3535 sites. nd1 nd2 cox1 cox2 atp8 atp6 cox3 nd3 nd4l nd4 nd5 cob
# <= 10000 trees (top ranking for approx. ln L) in the top 30.0% range of TBL
# range    TBL      trees
#   <     36.77         0
#   5%    37.26      1164
#  10%    37.75     21656 *
#  15%    38.25     95722 *****
#  20%    38.74    166432 ********
#  25%    39.23    551569 *****************************
#  30%    39.72    930987 **************************************************
#  35%    40.22    259482 *************
#  40%    40.71        13
#  45%    41.20         0
#  50%    41.70         0
#  55%    42.19         0
#  60%    42.68         0
#  65%    43.17         0
#  70%    43.67         0
#  75%    44.16         0
#  80%    44.65         0
#  85%    45.15         0
#  90%    45.64         0
#  95%    46.13         0
# 100%    46.62         0
#          over         0
# approx. ln L -18191.3 ... -18350.9 diff 159.7, TBL 36.8 ... 37.7 diff 0.9
(Hipam,Phyca,((Balmy,(Eubau,Eubgl)),(Capma,(Escro,((Balac,Balbon),(((Balbor,Baled),Balmu),(Balph,Megno))))))); 0.0
(Hipam,Phyca,((Balmy,(Eubau,Eubgl)),(Capma,(Escro,(((Balac,Balbon),((Balbor,Baled),Balmu)),(Balph,Megno)))))); 6.5
(Hipam,Phyca,((Balmy,(Eubau,Eubgl)),(Capma,(Escro,(((Balac,Balbon),(Balph,Megno)),((Balbor,Baled),Balmu)))))); 6.8
(Hipam,Phyca,((Balmy,(Eubau,Eubgl)),(Capma,((Escro,(Balac,Balbon)),(((Balbor,Baled),Balmu),(Balph,Megno)))))); 19.3
(Hipam,Phyca,((Balmy,(Eubau,Eubgl)),(Capma,((Escro,(((Balbor,Baled),Balmu),(Balph,Megno))),(Balac,Balbon))))); 19.6
(Hipam,Phyca,(((Balmy,(Eubau,Eubgl)),Capma),(Escro,((Balac,Balbon),(((Balbor,Baled),Balmu),(Balph,Megno)))))); 23.0
(Hipam,Phyca,(((Balmy,(Eubau,Eubgl)),(Escro,((Balac,Balbon),(((Balbor,Baled),Balmu),(Balph,Megno))))),Capma)); 23.2
(Hipam,Phyca,((Balmy,(Eubau,Eubgl)),(Capma,((Escro,((Balac,Balbon),((Balbor,Baled),Balmu))),(Balph,Megno))))); 25.6
(Hipam,Phyca,((Balmy,(Eubau,Eubgl)),(Capma,(((Escro,(Balac,Balbon)),(Balph,Megno)),((Balbor,Baled),Balmu))))); 25.8
(Hipam,Phyca,((Balmy,(Eubau,Eubgl)),((Capma,((Balac,Balbon),(((Balbor,Baled),Balmu),(Balph,Megno)))),Escro))); 27.5
(Hipam,Phyca,((Balmy,(Eubau,Eubgl)),(Capma,((Escro,((Balac,Balbon),(Balph,Megno))),((Balbor,Baled),Balmu))))); 28.2
(Hipam,Phyca,((Balmy,(Eubau,Eubgl)),(Capma,(Escro,((Balac,Balbon),((((Balbor,Baled),Balmu),Megno),Balph)))))); 29.0
(Hipam,Phyca,((Balmy,(Eubau,Eubgl)),(Capma,((Escro,(Balph,Megno)),((Balac,Balbon),((Balbor,Baled),Balmu)))))); 29.0
(Hipam,Phyca,((Balmy,(Eubau,Eubgl)),((Capma,Escro),((Balac,Balbon),(((Balbor,Baled),Balmu),(Balph,Megno)))))); 29.1
(Hipam,Phyca,((Balmy,(Eubau,Eubgl)),(Capma,(Escro,((Balac,Balbon),((((Balbor,Baled),Balmu),Balph),Megno)))))); 29.9



protml 2.3b6 mtREV24-F 14 OTUs 3535 sites. nd1 nd2 cox1 cox2 atp8 atp6 cox3 nd3 nd4l nd4 nd5 cob
#1
:------------1 Hipam
:
:-------14 Phyca
:
:        :-11 Balmy
:    :--16
:    :   :  :-9 Eubau
:    :   :-15
:    :      :-12 Eubgl
:---25

:  :----13 Capma
:-24

:  :---10 Escro
:-23

:      :--8 Balac
:  :--17
:  :   :-7 Balbon
:-22

:        :-6 Balbor
:     :-18 
:     :  :-5 Baled
:  :-19
:  :  :--3 Balmu
:-21

:  :--2 Balph
:-20

:--4 Megno

No.1       ext. branch S.E.  int. branch S.E.
Hipam 1  11.65  0.62   15   0.62  0.14
Balph 2   1.45  0.21   16   1.10  0.19
Balmu 3   1.02  0.18   17   1.07  0.18
Megno 4   1.37  0.20   18   0.80  0.16
Baled        5   0.88  0.16   19   0.45  0.12
Balbor 6   0.40  0.11   20   0.42  0.12
Balbon 7   0.67  0.14   21   0.17  0.09
Balac 8   1.32  0.20   22   0.36  0.12
Eubau 9   0.07  0.05   23   0.45  0.13
Escro 10   2.18  0.26   24   0.59  0.15
Balmy       11   0.68  0.14   25   2.53  0.32
Eubgl 12   0.24  0.08  TBL :      40.26  iter: 4
Capma 13   3.28  0.31  ln L:  -18168.04 +- 302.04
Phyca 14   6.50  0.47  AIC :   36424.09
#2
:------------1 Hipam
:
:-------14 Phyca
:
:        :-11 Balmy
:    :--16
:    :   :  :-9 Eubau
:    :   :-15
:    :      :-12 Eubgl
:---25

:  :----13 Capma
:-24

:  :---10 Escro



protml 2.3b6 mtREV24-F 10000 trees 14 OTUs 3535 sites. nd1 nd2 cox1 cox2 atp8 atp6 cox3 nd3 nd4l nd4 nd5 cob

Tree     ln L  Diff ln L  S.E. #Para   AIC  Diff AIC   TBL  RELL-BP
-------------------------------------------------------------------
1      -18168.0     0.0 <-best   44   36424.1 0.0    ME   0.2609
2      -18170.6    -2.5    9.0 44   36429.1   5.0 0.0  0.1739
3      -18171.9    -3.8    8.7 44   36431.7    7.7 0.0  0.1069
4      -18180.7   -12.6   12.3   44   36449.4   25.3    0.1  0.0496
5      -18186.0   -18.0   10.6   44   36460.1   36.0    0.2  0.0035
6      -18195.9   -27.8   12.0   44   36479.7   55.7    0.3  0.0005
7      -18192.9   -24.8   12.4   44   36473.7   49.6    0.1  0.0041
8      -18190.0   -22.0   17.1   44   36468.1   44.0    0.2  0.0064
9      -18190.4   -22.4   16.1   44   36468.8   44.7    0.2  0.0101
10     -18195.1   -27.1   12.3   44   36478.2   54.1    0.3  0.0005
11     -18197.7   -29.7   16.1   44   36483.4   59.4    0.3  0.0008
12     -18189.8   -21.7   14.3   44   36467.6   43.5    0.1  0.0236
13     -18198.0   -29.9   15.2   44   36484.0   59.9    0.3  0.0000
14     -18191.1   -23.1   12.9   44   36470.2   46.1    0.2  0.0075
15     -18196.9   -28.8   12.7   44   36481.8   57.7    0.2  0.0001
16     -18198.8   -30.8   15.2   44   36485.7   61.6    0.3  0.0001
17     -18198.4   -30.3   15.0   44   36484.8   60.7    0.3  0.0005
18     -18195.8   -27.8   15.6   44   36479.7   55.6    0.1  0.0019
19     -18196.3   -28.2   15.1   44   36480.6   56.5    0.1  0.0011
20     -18200.4   -32.4   13.9   44   36488.8   64.7    0.3  0.0000
21     -18186.6   -18.6   17.4   44   36461.3   37.2    0.2  0.0141
22     -18202.9   -34.9   17.2   44   36493.8   69.7    0.2  0.0001
23     -18183.8   -15.8   19.4   44   36455.7   31.6    0.2  0.0687
24     -18193.6   -25.6   14.1   44   36475.2   51.2    0.2  0.0022
25     -18202.5   -34.5   15.4   44   36493.0   68.9    0.3  0.0000
26     -18192.4   -24.3   14.5   44   36472.8   48.7    0.2  0.0024
27     -18185.7   -17.6   17.1   44   36459.3   35.2    0.2  0.0365
28     -18192.0   -23.9   14.8   44   36471.9   47.8    0.2  0.0067
29     -18187.8   -19.7   18.4   44   36463.5   39.4    0.2  0.0136
30     -18195.9   -27.8   18.5   44   36479.8   55.7    0.2  0.0126
31     -18191.1   -23.0   15.2   44   36470.2   46.1    0.2  0.0062
32     -18204.5   -36.4   16.1   44   36496.9   72.9    0.3  0.0001
33     -18203.4   -35.4   16.5   44   36494.8   70.8    0.2  0.0000
34     -18212.7   -44.7   15.8   44   36513.4   89.3    0.3  0.0000
35     -18209.7   -41.7   16.3   44   36507.4   83.3    0.3  0.0001
36     -18201.1   -33.0   18.0   44   36490.1   66.0    0.2  0.0037
37     -18201.8   -33.8   16.8   44   36491.7   67.6    0.2  0.0011
38     -18195.5   -27.4   17.9   44   36478.9   54.9    0.2  0.0093
39     -18209.6   -41.5   17.2   44   36507.1   83.1    0.4  0.0003
40     -18205.2   -37.2   17.4   44   36498.4   74.4    0.2  0.0005
41     -18212.3   -44.2   15.7   44   36512.6   88.5    0.3  0.0000
42     -18210.0   -41.9   15.9   44   36508.0   83.9    0.3  0.0001
43     -18212.1   -44.1   15.9   44   36512.2   88.1    0.4  0.0000
44     -18212.9   -44.8   17.6   44   36513.7   89.7    0.3  0.0005
45     -18205.5   -37.5   19.2   44   36499.0   74.9    0.2  0.0080
46     -18214.0   -46.0   21.2   44   36516.1   92.0    0.3  0.0003
47     -18220.3   -52.3   19.8   44   36528.7  104.6    0.5  0.0000
48     -18218.4   -50.4   21.0   44   36524.8  100.7    0.4  0.0000
49     -18218.4   -50.4   19.9   44   36524.8  100.7    0.5  0.0000
50     -18204.3   -36.3   18.9   44   36496.7   72.6    0.3  0.0028
51     -18217.8   -49.8   21.4   44   36523.7   99.6    0.3  0.0008
52 18212 4 44 3 17 8 44 36512 7 88 7 0 3 0 0000



14 3535 sites mtREV24-F nd1 nd2 cox1 cox2 atp8 atp6 cox3 nd3 nd4l nd4 nd5 cob
Hipam Hippopotamus amphibius (hippopotamus)
0.000000000000 0.153580525863 0.152341133796 0.151332783168 0.154100981904
0.151740699891 0.151384309969 0.152927634810 0.151231079281 0.151776098041
0.152494603302 0.152069177505 0.158653083608 0.173257287807

Balph Balaenoptera physalus (fin whale)
0.153580525863 0.000000000000 0.027861710165 0.027404145088 0.035190847377
0.030482220514 0.031910037028 0.038960084185 0.039462576534 0.042835529946
0.041894923216 0.041829729679 0.053327901901 0.107486453535

Balmu Balaenoptera musculus (blue whale)
0.152341133796 0.027861710165 0.000000000000 0.028289243438 0.024794483896
0.020420925868 0.029496610867 0.035331685494 0.038948648668 0.036196198259
0.038051509922 0.040120942278 0.050363073264 0.104786677038

Megno Megaptera novaeangliae (Humpback whale)
0.151332783168 0.027404145088 0.028289243438 0.000000000000 0.032404039101
0.029486715894 0.032751311032 0.038843575223 0.040670432928 0.040305238223
0.041263185592 0.041832834680 0.049738366917 0.104817245281

Baled Balaenoptera edeni (Bryde's whale)
0.154100981904 0.035190847377 0.024794483896 0.032404039101 0.000000000000
0.012580464517 0.033631193639 0.039174305753 0.042488823733 0.039211572680
0.042462637654 0.043072749274 0.050023868060 0.104225746502

Balbor Balaenoptera borealis (Sei whale)
0.151740699891 0.030482220514 0.020420925868 0.029486715894 0.012580464517
0.000000000000 0.032159531065 0.035046051142 0.040132044288 0.037153245901
0.039240687397 0.041305235984 0.047639492109 0.103350050478

Balbon Balaenoptera bonaerensis (Antarctic minke whale)
0.151384309969 0.031910037028 0.029496610867 0.032751311032 0.033631193639
0.032159531065 0.000000000000 0.019788277844 0.038625544093 0.037401807203
0.039564209075 0.039503464854 0.050997249360 0.102593094788

Balac Balaenoptera acutorostrata (North Atlantic minke whale)
0.152927634810 0.038960084185 0.035331685494 0.038843575223 0.039174305753
0.035046051142 0.019788277844 0.000000000000 0.046559861473 0.043295975025
0.047187474786 0.048033263921 0.053837374383 0.106310304179

Eubau Eubalaena australis (Southern right whale)
0.151231079281 0.039462576534 0.038948648668 0.040670432928 0.042488823733
0.040132044288 0.038625544093 0.046559861473 0.000000000000 0.044571119424
0.013682619178 0.003118727878 0.052391890505 0.097736656928

Escro Eschrichtius robustus (Grey whale)
0.151776098041 0.042835529946 0.036196198259 0.040305238223 0.039211572680
0.037153245901 0.037401807203 0.043295975025 0.044571119424 0.000000000000
0.044320382285 0.044806243269 0.053606001107 0.102507043017

Balmy Balaena mysticetus (Bowhead whale)
0.152494603302 0.041894923216 0.038051509922 0.041263185592 0.042462637654
0.039240687397 0.039564209075 0.047187474786 0.013682619178 0.044320382285
0.000000000000 0.015122707747 0.052609295950 0.097840413246

Eubgl Eubalaena glacialis (Northern right whale)
0.152069177505 0.041829729679 0.040120942278 0.041832834680 0.043072749274
0.041305235984 0.039503464854 0.048033263921 0.003118727878 0.044806243269
0.015122707747 0.000000000000 0.053611075154 0.097723878711

Capma Caperea marginata (Pygmy right whale)
0.158653083608 0.053327901901 0.050363073264 0.049738366917 0.050023868060
0.047639492109 0.050997249360 0.053837374383 0.052391890505 0.053606001107
0.052609295950 0.053611075154 0.000000000000 0.114025556143

Phyca Physeter catodon (sperm whale)
0.173257287807 0.107486453535 0.104786677038 0.104817245281 0.104225746502
0.103350050478 0.102593094788 0.106310304179 0.097736656928 0.102507043017
0.097840413246 0.097723878711 0.114025556143 0.000000000000



njdist 1.2.5 14 OTUs 3535 sites mtREV24-F nd1 nd2 cox1 cox2 atp8 atp6 cox3 nd3 nd4l nd4 nd5 
cob

:--2 Balph
:-22
:  :--4 Megno

:-25
:  :  :--3 Balmu
:  :-23
:     :  :-5 Baled
:     :-18
:        :-6 Balbor

:-24
:  :  :-7 Balbon
:  :-19
:     :--8 Balac

:-21
:  :---10 Escro

:-20
:  :----13 Capma

:--15
:   :      :-9 Eubau
:   :   :-16
:   :   :  :-12 Eubgl
:   :--17
:       :-11 Balmy
:
:-------14 Phyca
:
:------------1 Hipam

njdist.tpl:
(((((((Balph,Megno),(Balmu,(Baled,Balbor))),(Balbon,Balac)),Escro),Capma),((Eubau,Eubgl),Balmy)),Phyca,Hipam);
~



protml 2.3b6 mtREV24-F 14 OTUs 3535 sites. nd1 nd2 cox1 cox2 atp8 atp6 cox3 nd3 nd4l nd4 nd5 cob
(((((((Balph,Megno),(Balmu,(Baled,Balbor))),(Balbon,Balac)),Escro),Capma),((Eubau,Eubgl),Balmy)),Phyca,Hipam);

:--2 Balph
:-15 94
:  :--4 Megno

:-18 48
:  :  :--3 Balmu
:  :-17 98
:     :  :-5 Baled
:     :-16 100
:        :-6 Balbor

:-20 84
:  :   :-7 Balbon
:  :--19 100
:      :--8 Balac

:-21 97
:  :---10 Escro

:-22 99
:  :----13 Capma

:---25 100
:    :      :-9 Eubau
:    :   :-23 100
:    :   :  :-12 Eubgl
:    :--24 100
:        :-11 Balmy
:
:-------14 Phyca
:
:------------1 Hipam

No.1       ext. branch S.E.  int. branch S.E.   LBP    2nd   pair
Hipam 1  11.65  0.62   15   0.42  0.12  0.940  0.058  17&4
Balph 2   1.45  0.21   16   0.80  0.16  1.0    0.0     3&6
Balmu 3   1.02  0.18   17   0.45  0.12  0.981  0.019   3&15
Megno 4   1.37  0.20   18   0.17  0.09  0.478  0.307  19&17
Baled        5   0.88  0.16   19   1.07  0.18  1.0    0.0     7&18
Balbor 6   0.40  0.11   20   0.36  0.12  0.837  0.142  10&19
Balbon 7   0.67  0.14   21   0.45  0.13  0.966  0.028  13&10
Balac 8   1.32  0.20   22   0.59  0.15  0.990  0.009  21&24
Eubau 9   0.07  0.05   23   0.62  0.14  1.0    0.0    11&12
Escro 10   2.18  0.26   24   1.10  0.19  1.0    0.0    22&11
Balmy       11   0.68  0.14   25   2.53  0.32  1.0    0.0    14&24
Eubgl 12   0.24  0.08  TBL :      40.26  iter: 1
Capma 13   3.28  0.31  ln L:  -18168.04 +- 302.04
Phyca 14   6.50  0.47  AIC :   36424.09



分子系統樹作成の手順：

3. 最尤法による系統樹の構築 (MOLPHYを例に）
• 複数の遺伝子で得られた結果を総合的に評価
分子系統樹推定における最尤法の利点の一つは、データが蓄積するに

つれてより現実的なモデルを構築することが可能になり、しかもその

際AICのように、考え得るモデルのうちでどれが一番よいモデルであるか
を判定する客観的な規準がある.

MOLPHYでは，各遺伝子で得られた結果を総合的に評価することができる.

% protml -mfv -u –l ND1 sequence_file topology_file > outfile
その場合自動的にND1.llsファイルがてきる

% totalml *.lls > total_file



totalml 1.2 (01/26/00) 24 data sets 8155 sites.

tree      1       2       3       4       5       6       7     8       9      10      11      12      13      14      15     16      17      18      19      20      21      22      23     24     total
1        5.0     7.1     5.8     8.4     9.6     1.6     3.0    2.5     1.5     8.5     6.4     1.0     5.2     3.8     6.3    3.2     5.1     4.8     4.5     5.9     1.8    13.8    11.4    11.6     96.7

6.1     6.4     5.7     5.3     5.7     2.0     3.0    1.6     1.9     5.2     4.9     4.4     4.0     3.4     5.5    4.9     4.6     5.0     6.3     7.9     2.0     8.1     9.6    6.9     26.5
2     8105.2     3.4  4282.5     1.9     2.0     1.5  2964.0   710.9     0.4     5.8     0.3  1748.0     2.4   468.4  8824.2    1.0     0.8     4.0  2397.5  2441.6     4.5     4.7     0.3    8.2  84356.8

ml     3.2      ml     2.5     2.3     2.0      ml    ml     2.0     4.9     0.7      ml     2.5      ml      ml    3.9     5.2     5.2      ml      ml     3.7     4.2     1.0    8.0       ML
3        3.1     1.7     1.0     1.9     2.0     1.5     1.4    1.4     0.9     6.3  1617.1     1.3     2.4     0.0     3.6    3.4     3.2     4.0     1.2     7.6     4.5    14.9     9.8    10.5     46.3

4.8     4.1     2.6     2.5     2.3     2.0     2.0    1.7     1.5     4.7      ml     2.3     2.5     0.0     3.1    4.9     4.0     5.2     3.8     5.9     3.7     7.8     8.3    7.4     20.7
4        3.5 10467.3     1.3  7010.3  3764.6     1.5     1.1    1.4  2216.5  2889.0     0.1     1.4  7509.9     0.0     3.6    2.1     1.9     3.1     2.7     4.6     3.4    14.9    11.7    8.2     25.2

4.6      ml     2.3      ml      ml     2.0     2.3    1.7      ml      ml     1.6     2.1      ml     0.0     3.0    5.4     3.5     5.8     2.8     7.1     3.3     7.8     7.5    6.6     19.0
5        7.4     7.4 10.2    11.7    11.3     1.5     3.1     3.3     0.7     1.8 7.8     4.7     3.2     3.1     9.3     3.1   858.9     4.1 7.7     6.9     2.8    15.1     9.6     9.2    103.8

7.1     4.6     6.9     5.9     7.2     2.0     3.4    2.6     1.4     2.3     4.9     3.9     5.7     4.2     6.7    4.7      ml     5.4     5.1     7.7     3.7     7.8    10.3    6.2     26.9
6        0.7     6.8     5.8     8.4     9.8     1.5     3.0    2.5     1.5     8.5     4.8     2.5     5.3     3.8     7.6    4.7     5.7     2.9     5.6     7.6     4.6    15.1     9.2    11.6     98.4

7.3     6.5     5.7     5.3     5.6     2.0     3.0    1.6     1.9     5.2     5.5     3.4     3.9     3.4     4.9    4.7     4.1     2.8     5.6     7.7     3.6     7.8    10.4    6.9     26.4
7        5.3    10.1     8.2    14.2    13.9  2237.1     1.2    1.1     1.0     8.0     9.7     2.8     8.6     3.8     6.3    2.4     3.3     2.1     4.6     3.9     4.6     3.1  1821.0    1.9     78.6

3.8     7.0     6.2     6.7     7.6      ml     1.8    2.3     2.3 5.5     5.4     3.0     5.6     3.4     4.6     3.2     5.5 2.8     4.1     3.7     3.6     5.1      ml     4.7     22.2
8        9.2     5.9    10.2     9.2    10.7     1.5     3.1    3.3     0.7     1.8     7.8     4.7     5.3     3.8     8.8    2.5     2.8     3.7     7.7     6.9     0.4    13.9    13.8    3.6    100.0

5.9     5.3     6.9     7.1     7.6     2.0     3.4    2.6     1.4     2.2     4.9     3.9     4.6     3.4     6.9    5.7     2.9     5.5     5.1     7.7     0.9     8.4     8.8    3.6     26.2
9        5.3    12.3     8.2    14.2    13.9     0.1     1.1    1.1 1.0     8.0     9.7     2.7     6.4     3.8     4.7  4974.8 3.2     4.9     4.6     3.9     3.8  1837.5     0.2     9.0 80.8

3.9     6.1     6.2     6.6     7.5     3.1     2.0    2.3     2.3 5.5     5.4     3.0     6.6     3.4     5.4      ml     5.6 4.9     4.1     3.8     4.1      ml     1.2     7.7     23.1
10       3.6    11.6    10.5    14.2    15.3     1.5     3.6    3.3     1.7     7.5     7.2     4.6     5.9     3.1     9.4    4.6     2.0     2.9     7.7     9.5     4.0    15.1     7.9    11.6    127.2

7.9     6.4     7.1     6.6     8.2     2.0     3.2    2.6     2.1     4.7     5.9     4.1     6.7     4.2     6.8    4.0     2.5     2.8     5.1     7.7     4.1     7.8    10.8    6.9     28.9
11       8.0    12.3    10.7    14.2    15.3     0.1     3.4    3.3     1.7     7.5     9.7     4.0     5.3     3.1     8.7    2.2     0.5     4.9     7.7     9.9     3.3     5.4     8.0    10.7    118.7

7.0     6.1     7.0     6.6     8.2     3.1     3.3    2.6     2.1     4.7     5.4     3.8     7.0     4.2     7.0    2.5     3.9     4.9     5.1     5.9     4.5     4.3     9.3    7.4     27.3
12       5.4     9.5    10.5    14.2    15.3     0.0     3.6    3.3     1.7     9.0     7.2     4.6     8.7     3.8    11.2    5.5     5.7  1759.7     6.9     9.7     4.6    12.1     6.9    4.0    122.1

6.9     7.2     7.1     6.7     8.2     0.0     3.2    2.6     2.1     5.4     5.9     4.1     5.8     3.4     6.1    4.3     4.1      ml     4.8     7.5     3.6     8.3     7.8    3.7     26.8
13      10.6     9.0    10.7    11.3    14.9     0.0     3.6    3.3     1.7     8.8     9.7     4.7     8.7     3.8     9.1    3.9     5.7     0.9     6.9    12.3     0.4    11.0    10.4  1546.6    120.0

5.4     7.2     7.0     7.7     8.5     0.0     3.2    2.6     2.1     5.4     5.4 3.9     5.8     3.4     7.0     5.2     4.1     3.6     4.8 6.4     0.9     8.8     6.8      ml     26.5
14       9.6    12.3    10.7    14.1    15.3     0.1     3.4    3.3     1.7     9.0     9.7     2.3     6.3     3.8     8.4    1.0     3.5     4.9     5.5     5.4     1.2     4.1    12.1    10.7    117.1

5.8     6.1     7.0     6.7     8.2     3.1     3.3    2.6     2.1     5.4     5.4 5.0     6.8     3.4     7.1     3.0     5.5     4.9     6.3 7.0     2.6     4.9     7.9     7.4     27.5
15       9.7    10.2    10.7    11.3    14.9     1.5     3.6    3.3     1.7     8.8     9.7     2.6     8.4     3.8     7.8    2.6     5.1     3.7     5.5     8.0  1862.9    12.7    13.8    3.7    121.7

5.8     6.7     7.0     7.8     8.5     2.0     3.2    2.6     2.1     5.4     5.4 5.2     5.9     3.4     7.5     5.3     4.6     5.5     6.3 7.7      ml     8.7     8.8     3.5     28.6
sites    781    1074     304     314     501    1119     225    30     163     257     101      86     416     243     473    365     138     372     140     146      99     331     332    145     8155

same bootstrap likelihood occured 1 times

tree     1       2       3       4       5       6       7      8       9      10      11      12      13      14      15      16      17      18      19      20      21      22      23      24      total
1     0.0101  0.0106  0.0224  0.0146  0.0137  0.0390  0.0063  0.0091  0.0129  0.0024  0.0093  0.2318  0.0166  0.0000  0.0448  0.0375  0.0030  0.0103  0.1087  0.0884  0.0422  0.0005  0.0039  0.0000   0.0000
2     0.4210  0.0141  0.5020  0.0923  0.1145  0.0123  0.3757  0.4926  0.2448  0.0711  0.0447  0.4100  0.0525  0.5010  0.6319  0.1885  0.2384  0.0239  0.4882  0.5016  0.0033  0.0173  0.1429  0.0480   0.9220
3     0.0307  0.2627  0.2277  0.1057  0.0823  0.0041  0.0553  0.1271  0.0541  0.0144  0.3420  0.0544  0.0448  0.1066  0.0386  0.0051  0.0072  0.0140  0.2625  0.0062  0.0024  0.0000  0.0133  0.0021   0.0002
4     0.0549  0.5407  0.1316  0.6894  0.7165  0.0113  0.2019  0.0332  0.3405  0.6797  0.4050  0.0558  0.5458  0.1540  0.0263  0.1017  0.1052  0.1265  0.0162  0.1379  0.0219  0.0008  0.0002  0.0340   0.0777
5     0.0130  0.0026  0.0031  0.0002  0.0067  0.0011  0.0431  0.0011  0.0290  0.1075  0.0014  0.0001  0.1900  0.0939  0.0072  0.0319  0.2839  0.0148  0.0001  0.0244  0.0919  0.0000  0.0094  0.0023   0.0000
6     0.3027  0.0367  0.0587  0.0070  0.0030  0.0001  0.0194  0.0103  0.0102  0.0029  0.1480  0.0164  0.0055  0.0001  0.0025  0.0008  0.0000  0.0147  0.0087  0.0453  0.0002  0.0000  0.0576  0.0001   0.0000
7     0.0084  0.0025  0.0322  0.0000  0.0048  0.2768  0.0757  0.1911  0.1079  0.0120  0.0000  0.0315  0.0001  0.0041  0.0049  0.0189  0.0186  0.0322  0.0408  0.0322  0.0020  0.2251  0.3164  0.2811   0.0001
8     0.0001  0.0743  0.0066  0.0676  0.0525  0.0009  0.0123  0.0007  0.1602  0.0859  0.0077  0.0000  0.0077  0.0005  0.0122  0.1026  0.0122  0.0196  0.0000  0.0135  0.0833  0.0013  0.0000  0.0778   0.0000
9     0.0191  0.0000  0.0101  0.0000  0.0008  0.1564  0.1755  0.1272  0.0136  0.0081  0.0000  0.0304  0.0140  0.0090  0.1209  0.2600  0.0192  0.0057  0.0117  0.0302  0.0153  0.5209  0.2268  0.0056   0.0000
10    0.1359  0.0003  0.0013  0.0000  0.0001  0.0099  0.0029  0.0009  0.0011  0.0052  0.0222  0.0049  0.0124  0.0134  0.0062  0.0016  0.0323  0.0250  0.0000  0.0063  0.0172  0.0000  0.1126  0.0001   0.0000
11    0.0013  0.0000  0.0000 0.0000 0.0000 0.1019  0.0101  0.0016  0.0000  0.0055  0.0000  0.0040  0.0736 0.1153  0.0149  0.0126  0.2250  0.0054  0.0002  0.0003  0.0794 0.0139  0.0546  0.0009   0.0000
12    0.0023  0.0199  0.0030  0.0000  0.0001  0.1267  0.0022  0.0035  0.0093  0.0004  0.0192  0.0039  0.0000  0.0020  0.0000  0.0000 0.0002  0.4300  0.0028  0.0033  0.0001  0.0025  0.0612  0.0120 0.0000
13    0.0000  0.0347  0.0008  0.0092  0.0011  0.0845  0.0012  0.0003  0.0091  0.0028  0.0000  0.0003  0.0000  0.0000 0.0032  0.0039  0.0002  0.2178  0.0039  0.0000  0.0982  0.0402 0.0008  0.5006   0.0000
14    0.0002  0.0000  0.0003  0.0000  0.0002  0.1665  0.0177  0.0013  0.0017  0.0002  0.0001  0.1079  0.0359  0.0000  0.0155  0.1624  0.0449  0.0005  0.0283  0.1008  0.1913  0.1640  0.0003  0.0026   0.0000
15    0.0003  0.0009  0.0002  0.0140  0.0037  0.0085  0.0007  0.0000  0.0056  0.0019  0.0004  0.0486  0.0011  0.0001  0.0709  0.0725  0.0097  0.0596  0.0279  0.0096  0.3513  0.0135  0.0000  0.0328   0.0000
~



分子系統樹作成の手順：

• 3. 系統樹の構築 (MOLPHYを例に）

c)配列内の進化速度の不均質性への考慮

進化速度の不均質性を考慮するためにはガンマ分布を取り入

れた解析が有力である.
PAUP、PAML、TREE-PUZZLEなどのソフトウエアがある。



分子系統樹作成の手順：

• 1. アミノ酸配列や塩基配列などの分子データの収集

(EMBL/NCBI/DDBJなどのデータベースから)
• 2. 配列データの整列(alignment)
• 3. 最尤法による系統樹の構築

a)アミノ酸組成、塩基組成の変化の確認

b)アミノ酸置換、塩基置換モデルの選択

c)配列内の進化速度の不均質性への考慮

• 4. 推定された最尤系統樹の信頼性の評価



Comparison of log-likelihood scores among the 15 possible trees among Aves(Bi), Crocodylia(Al), Testudines(Tu), 
Squamata(Li) for nucleotides with the HKY model and HKY + Γ model. The log-likelihood values of the highest 
likelihood trees are given in angle brackets, and the differences in log-likelihood of alternative trees from that of the 
ML tree are shown with their S.E. following ±.
AU: Approximate unbiased, BP: RELL bootstrap probability, KH: Kishino-Hasegawa test, SH: Shimodaira-
Hasegawa test. 

-36.6±10.8   0.000  0.000 0.001  0.001-114.9±21.3   0.000  0.000 0.000 0.00015 ((Bi,(Al,Li)),Tu)

-36.6±10.8   0.000  0.000 0.001  0.001-114.4±21.2   0.000  0.000 0.000 0.00014 ((Bi,Tu),(Al,Li))

-35.1±11.1   0.015  0.000  0.002  0.002-108.1±21.6   0.000  0.000 0.000 0.00013 (((Bi,Al),Li),Tu)

-33.3±11.6   0.022  0.000  0.003  0.004-106.4±22.4   0.001  0.000  0.000 0.00012 (((Bi,Tu),Li),Al)

-31.9±11.8   0.012  0.000  0.005  0.007-90.3±23.8   0.000  0.000 0.000 0.00011 ((Bi,Al),(Tu,Li))

-30.0±12.3   0.016  0.002  0.009  0.012-87.0±24.6   0.000  0.000 0.001  0.00110 ((Bi,(Tu,Li)),Al)

-27.3±10.6   0.004  0.000  0.007  0.011-75.0±20.4   0.000  0.000 0.000 0.00109 (((Bi,Li),Al),Tu)

-24.7±10.5   0.005  0.000  0.010  0.017-74.0±21.6   0.001  0.000  0.000 0.00108 (Bi,(Tu,(Al,Li)))

-24.5±11.4   0.021  0.005  0.018  0.028-65.2±21.9   0.002  0.000  0.002  0.00407 (((Bi,Li),Tu),Al)

-24.1± 8.7   0.014  0.001  0.005  0.024-61.5±15.3   0.002  0.000  0.000 0.00706 (((Bi,Tu),Al),Li)

-21.2±11.4   0.036  0.012  0.032  0.051-57.2±23.5   0.015  0.005  0.008  0.01505 (Bi,((Tu,Li),Al))

-23.0± 9.1   0.009  0.002  0.009  0.036-54.7±16.4   0.001  0.000  0.000 0.02204 (((Bi,Al),Tu),Li)

-5.0± 5.3   0.248  0.108  0.169  0.630-23.6±13.4   0.064  0.029  0.043  0.33303 ((Bi,Li),(Tu,Al))

-4.2± 5.6   0.356  0.172  0.222  0.669-21.8±13.8   0.081  0.046  0.056  0.37702 (Bi,((Tu,Al),Li))

<-14984.7>   0.837  0.698  0.778  0.972<-15531.0>  0.968  0.918  0.944  0.99901 ((Bi,(Tu,Al)),Li)

Δl±SE AU BP KH SHΔl±SE AU BP KH SHtopology 

HKY + Γ model
HKY model



Comparison of log-likelihood scores among the 15 possible trees among Aves(Bi), Crocodylia(Al), Testudines(Tu), 
Squamata(Li) for proteins with the JTT-F model and JTT-F + Γ model. The log-likelihood values of the highest 
likelihood trees are given in angle brackets, and the differences in log-likelihood of alternative trees from that of the 
ML tree are shown with their S.E. following ±.
AU: Approximate unbiased, BP: RELL bootstrap probability, KH: Kishino-Hasegawa test, SH: Shimodaira-
Hasegawa test. 

-19.2± 9.8   0.049  0.003  0.027  0.039-30.0±15.3   0.028  0.002  0.028  0.04715 ((Bi,(Al,Li)),Tu)

-20.0± 9.6   0.016  0.000  0.022  0.032-33.3±14.7   0.009  0.000  0.017  0.02514 ((Bi,Tu),(Al,Li))

-19.5± 9.7   0.043  0.004  0.023  0.035-30.2±15.2   0.039  0.002  0.030  0.04713 (((Bi,Al),Li),Tu)

-18.8± 9.7   0.030  0.004  0.029  0.041-35.0±14.3   0.001  0.000  0.010  0.01612 (((Bi,Tu),Li),Al)

-20.4± 9.5   0.004  0.000  0.018  0.027-33.6±14.7   0.055  0.001  0.017  0.02611 ((Bi,Al),(Tu,Li))

-18.9± 9.7   0.030  0.002  0.028  0.040-35.5±14.1   0.000  0.000 0.008  0.01410 ((Bi,(Tu,Li)),Al)

-11.4± 7.3   0.074  0.019  0.064  0.203-14.6±10.8   0.153  0.052  0.091  0.35309 (((Bi,Li),Al),Tu)

-15.0± 8.5   0.076  0.013  0.042  0.080-20.9±13.8   0.087  0.024  0.064  0.16108 (Bi,(Tu,(Al,Li)))

-10.1± 7.7   0.148  0.063  0.093  0.269-15.9±10.4   0.105  0.029  0.069  0.31107 (((Bi,Li),Tu),Al)

-19.3± 9.0   0.014  0.000  0.019  0.027-29.8±13.8   0.007  0.000  0.018  0.03406 (((Bi,Tu),Al),Li)

-16.2± 8.0   0.011  0.000  0.026  0.049-26.1±12.7   0.003  0.000  0.026  0.06005 (Bi,((Tu,Li),Al))

-18.5± 9.3   0.038  0.004  0.025  0.037-25.6±14.8   0.053  0.010  0.041  0.08304 (((Bi,Al),Tu),Li)

<-5789.3>   0.928  0.669  0.814  0.980<-5890.4>   0.881  0.560  0.756  0.97603 ((Bi,Li),(Tu,Al))

-3.7± 4.1   0.281  0.109  0.183  0.630-5.2± 7.7   0.381  0.159  0.242  0.71402 (Bi,((Tu,Al),Li))

-3.6± 4.1   0.265  0.117  0.186  0.635-5.1± 7.7   0.370  0.165  0.244  0.71801 ((Bi,(Tu,Al)),Li)

Δl±SE AU BP KH SHΔl±SE AU BP KH SHtopology 

JTT-F + Γ  modelJTT-F model



Comparison of log-likelihood scores among the 15 possible trees among Afrotheria (Elephant(Ele), 
Aardvark(Aar), Tenrec(Ten)) and Eulipotyphla (Shrew(Shr), Mole(Mol), Hedgehog(Hed)) for the 12 mt-
proteins. The analyses are based on the Shr/Mol and Ele/Aar grouping. The log-likelihood values of the 
highest likelihood trees are given in angle brackets, and the differences in log-likelihood of alternative trees 
from that of the ML tree are shown with their S.E. following ±.
AU: Approximate unbiased, BP: RELL bootstrap probability, KH: Kishino-Hasegawa test, SH: Shimodaira-
Hasegawa test.

-41.1±11.8    0.025  0.000  0.001  0.001-96.0±21.2   0.023  0.000  0.000 0.00015 ((ShrMol,Ten),(EleAar,Hed))

-40.0±11.8    0.013  0.000  0.001  0.001-89.0±22.4   0.000  0.000 0.000 0.00014 ((ShrMol,(EleAar,Hed)),Ten)

-37.7±11.8    0.015  0.000  0.001  0.003-86.9±22.7   0.013  0.000  0.000 0.00013 (((ShrMol,Ten),Hed),EleAar)

-35.1±12.2    0.004  0.000  0.002  0.007-64.3±25.0   0.007  0.000  0.005  0.00812 ((ShrMol,(Ten,Hed)),EleAar)

-30.9±11.2    0.011  0.000  0.004  0.016-82.1±19.9   0.000  0.000 0.000 0.00011 (ShrMol,((EleAar,Hed),Ten))

-30.1±13.9    0.009  0.000  0.014  0.027-60.3±23.4   0.000  0.000 0.005  0.01410 (((ShrMol,EleAar),Hed),Ten)

-28.6±11.6    0.008  0.001  0.006  0.028-54.6±22.4   0.013  0.002  0.009  0.0299 (ShrMol,(EleAar,(Ten,Hed)))

-28.6±14.0    0.014  0.002  0.020  0.038-44.1±24.8   0.042  0.009  0.039  0.0928 ((ShrMol,EleAar),(Ten,Hed))

-26.0±13.7    0.002  0.000  0.029  0.049-37.5±14.1   0.002  0.000  0.004  0.1547 (((ShrMol,Ten),EleAar),Hed)

-18.9±15.0    0.130  0.045  0.102  0.183-15.7±17.3   0.254  0.165  0.181  0.5726 (((ShrMol,EleAar),Ten),Hed)

-18.5± 8.4    0.005  0.001  0.017  0.181-47.3±14.5   0.001  0.000  0.001  0.0625 (ShrMol,((EleAar,Ten),Hed))

-13.6± 7.3    0.049  0.011  0.034  0.350-46.3±23.8   0.031  0.005  0.026  0.0684 (((ShrMol,Hed),EleAar),Ten)

-13.4± 7.4    0.069  0.021  0.039  0.355-53.9±24.1   0.015  0.001  0.013  0.0383 (((ShrMol,Hed),Ten),EleAar)

-6.4±10.9    0.390  0.243  0.268  0.650<-29813.4>   0.903  0.734  0.819  0.9952 ((ShrMol,(EleAar,Ten)),Hed)

<-28553.9>  0.838  0.676  0.732  0.988-23.2±17.8    0.152  0.082  0.092  0.4021 ((ShrMol,Hed),(EleAar,Ten))

Δl±SE AU    BP    KH    SHΔl±SE AU    BP    KH    SHtopology

mtREV-F + Γ modelmtREV-F model



Comparison of log-likelihood scores among the 9 possible trees of the phylogenetic position of hedgehog among Afrotheria
(Elephant(Ele), Aardvark(Aar), Tenrec(Ten)) and the phylogenetic position of tenrec among Eulipotyphla (Shrew(Shr), 
Mole(Mol), Hedgehog(Hed)) for the 12 mt-proteins. The log-likelihood values of the highest likelihood trees are given in 
angle brackets, and the differences in log-likelihood of alternative trees from that of the ML tree are shown with their S.E. 
following ±.
AU: Approximate unbiased, BP: RELL bootstrap probability, KH: Kishino-Hasegawa test, SH: Shimodaira-Hasegawa 
test.

-36.2±12.7   0.003  0.000  0.002  0.003-97.7±23.0   0.000  0.000 0.000 0.0009 (((Shr,Hed),Mol),(Ele,(Aar,Ten)))

-35.9±12.7   0.002  0.000  0.003  0.003-97.2±23.2   0.000  0.000 0.000 0.0008 ((Shr,(Mol,Hed)),(Ele,(Aar,Ten)))

-40.2±11.9   0.001  0.000  0.000 0.001-90.5±23.4   0.006  0.000   0.000 0.0007 (((Shr,Hed),Mol),((Ele,Ten),Aar))

-30.8± 9.7   0.001  0.000  0.001  0.012-90.3±19.0   0.000  0.000 0.000 0.0006 (((Shr,Hed),Mol),((Ele,Aar),Ten))

-39.9±12.0   0.001  0.000  0.001  0.001-89.5±23.6   0.001  0.000   0.000 0.0005 ((Shr,(Mol,Hed)),((Ele,Ten),Aar))

-30.2± 9.9   0.002  0.001  0.002  0.014-88.6±19.3   0.001  0.000   0.000 0.0004 ((Shr,(Mol,Hed)),((Ele,Aar),Ten))

-6.6± 8.1    0.246  0.194  0.209  0.526-11.9±13.7   0.182  0.102   0.194   0.5713 (((Shr,Mol),Hed),(Ele,(Aar,Ten)))

-10.3± 7.0 0.073  0.028  0.075  0.351-4.7±14.2    0.435  0.328   0.364   0.7502 (((Shr,Mol),Hed),((Ele,Ten),Aar))

<-28553.9>  0.842  0.776  0.791  0.972<-29836.6>  0.697  0.572   0.636   0.9171 (((Shr,Mol),Hed),((Ele,Aar),Ten))

Δl±SE AU     BP    KH    SHΔl±SE AU     BP     KH     SHtopology

mtREV-F + Γ modelmtREV-F model



112 122 nd3
SB17F      M-NFALILM-INTLLALLLMIITFWLPQLNGYMEKSTPYECGFDPMSPARVPFSMKFFLVAITFLLFDLEIALLLPLPWALQTTNLPLMVMS-SLLLIIILALSLAYEWLQKGLDWAE----
CHIMP      M-NFVLILM-TNTLLALLLMIITFWLPQLNSYMEKSTPYECGFDPMSPARVPFSMKFFLVAITFLLFDLEIALLLPLPWALQTANLPLMVTS-SLLLITILALSLAYEWLQKGLDWTE----
PyGC M-NFVLILM-TNTLLALLLMIITFWLPQLNSYMEKSNPYECGFDPMSPARVPFSMKFFLVAITFLLFDLEIALLLPLPWALQTANLPLMVMS-SLLLITILALSLAYEWLQKGLDWAE----
GORIL      M-NFALILM-TNTLLALLLMIITFWLPQLNSYMEKTNPYECGFDPVSPARIPFSMKFFLVAITFLLFDLEIALLLPLPWALQTTNLPLMVMS-SLLLIIILTLSLAYEWLQKGLDWTE----
ORANG      I-NFVLALT-INTLLALLLMILTFWLPQLNPYMEKSDPYECGFDPAYPARIPFSMKFFLVAITFLLFDLEIALLLPLPWALQTTNLPLMTTS-SLMLIIILALGLTYEWSQKGLDWTE----
Ponpy I-NFVLALT-VNTLLALLLMTITFWLPQLYPYMEKSDPYECGFDPAYPARIPFSMKFFLVAITFLLFDLEIALLLPLPWALQTTNLPLMTTS-SLMLIIILALGLTYEWSQKGLDWAE----
Hylla M-NLALALM-INTLLALLLMTITFWLPQLNTYMEKTNPYECGFDPLSPARIPFSMKFFLVAITFLLFDLEIALLLPLPWALQTTNPSLTIAS-SLTLITILILSLAYEWSQKGLDWVE----
Papha M-NLMLALT-VNTLLTALLTIIMFWLPQLNSYAEKANPYECGFDPLNPARIPFSMKFFLVAITFLLFDLEIALLLSLPWALQTANLPTMIKT-SIMFITILALSLAYEWTQKGLDWT-----
Macsy I-NLALALM-TNTLLTSLLTIIMFWLPQLNSYVEKTSPYECGFDPLNPARIPFSMKFFLVAITFLLFDLEIALLLSLPWAIQTTNLQTMIKL-TIALIIILTLSLAYEWTQKGLDWAE---x
Cebal M-NLMLTLA-TSTLLALLLITITFWMPQLNKYTEKHNPYECGFDPTTSAHLPFSMKFFLVAITFLLFDLEIALLLPLPWATQTDNLMLMTNM-VFTLLIILALGLAYEWTQKGLDWVD----
Nycco I-NTMIMLI-TNTSLASVLVLLAFWLPQLNIYTEKYSPYECGFDPTGSARLPFSMKFFLVAITFLLFDLEIALLLPLPWAIQTHMLNLMLTM-TFLLILILALGLAYEWIQKGLEWQE---x
Tupbe M-NLILALV-INTSLAALLVTIAFWLPQLNVYMEKYSPYECGFDPMGSARLPFSMKFFLVAITFLLFDLEIALLLPLPWAIQSNYPTTMLTM-ALLLISILALGLAYEWLQKGLEWAE----
Phovi M-NMALTLF-TNTALASLLVLIAFWLPQLNTYSEKASPYECGFDPMGSARLPFSMKFFLVAITFLLFDLEIALLLPLPWASHTDNLTTMLTM-ALLLISLLAASLAYEWTEKGLEWTE----
Halgr M-NMALTLF-TNTALASLLVLIAFWLPQLNTYSEKVSPYECGFDPMGSARLPFSMKFFLVAITFLLFDLEIALLLPLPWASHTDNLTTMLTM-ALLLISLLAASLAYEWTEKGLEWTE----
Canfa M-NVMLTLM-TNVTLASLLVLIAFWLPQLNIYTDKTSPYECGFDPMGSARLPFSMKFFLVAITFLLFDLEIALLLPLPWASQTNKLTTMLIM-ALLLISLLAASLAYEWTGKGLEWTE---x
Felca M-NVMLALL-TNTLLSTLLVLIAFWLPQLNIYAEKASPYECGFDPMGSARLPFSMKFFLVAITFLLFDLEIALLLPLPWASQTDKLPTMLTM-ALLLISLLAASLAYEWTQKGLEWTE---x
Equca M-NLMLTLL-TNTLLASLLVLIAFWLPQLNIYAEKTSPYECGFDPMGSARLPFSMKFFLVAITFLLFDLEIALLLPLPWASQTTNLNTMLIM-ALVLISLLAISLAYEWTQKGLEWTE----
Equas M-NLMLTLL-TNTLLASLLVLIAFWLPQLNIYAEKTSPYECGFDPMGSARLPFSMKFFLVAITFLLFDLEIALLLPLPWASQTTNLNTMLIM-ALILISLLAISLAYEWTQKGLEWTE----
Cersi I-NLMLTLF-INTSLASVLVLIAFWLPQLNIYTEKASPYECGFDPMGSARLPFTMKFFLVAITFLLFDLEIALLLPLPWASQTTNLKTMLTM-ALILISLLAASLAYEWTQKGLEWAE----
Rhiun I-NLILTLL-INTLLSSVLVLIAFWLPQLNIYTEKSSPYECGFDPMVSARLPFSMKFFLVAITFLLFDLEIALLLPLPWASQTTNLKTMLTM-ALILISLLAASLAYEWTQKGLEWTE----
Lampa MINLLLALL-TNTTLASLLVLIAFWLPQLNVYAEKTSPYECGFDPMGSARLPFSMKFFLIAITFLLFDLEIALLLPLPWATQTNYLHTMLIM-ALLLISLLAISLAYEWTQQGLEWTE----
Sussc M-NIMLTLL-TNVTLASLLVLIAFWLPQLNAYSEKTSPYECGFDPMGSARLPFSMKFFLVAITFLLFDLEIALLLPLPWASQTNNLKTMLTM-ALFLLILLAASLAYEWTQKGLEWAE----
Sussc2     M-NIMLTLL-TNVTLASLLVLIAFWLPQLNAYSEKTSPYECGFDPMGSARLPFSMKFFLVAITFLLFDLEIALLLPLPWASQTNNLKTMLTM-ALFLLILLAASLAYEWTQKGLEWAE----
Bosta M-NLMLALL-TNFTLATLLVIIAFWLPQLNVYSEKTSPYECGFDPMGSARLPFSMKFFLVAITFLLFDLEIALLLPLPWASQTANLNTMLTM-ALFLIILLAVSLAYEWTQKGLEWTE---x
Oviar M-NLMITLL-TNFTLATLLVTIAFWLPQLNVYSEKTSPYECGFDPMGSARLPFSMKFFLVAITFLLFDLEIALLLPLPWASQTTNLNTMLTM-ALLLIFLLAVSLAYEWTQKGLEWTE---x
Hipam M-NLVMALL-TNTALASLLVLIAFWLPQLNSYAEKTSPYECGFDPMGSARLPFSMKFFLVAITFLLFDLEVALLLPLPWATQTTNLKTMLIM-ALTLISLLAISLAYEWTQKGLEWTE----
Balph M-NLLLTLL-TNTTLALLLVFIAFWLPQLNVYAEKTSPYECGFDPMGSARLPFSMKFFLVAITFLLFDLEIALLLPLPWAIQSNNLNTMLTM-ALFLISLLAASLAYEWTQEGLEWAE----
Balmu M-NLLLTLL-TNTTLALLLVFIAFWLPQLNVYAEKTSPYECGFDPMGSARLPFSMKFFLVAITFLLFDLEIALLLPLPWAIQSNNLNTMLTM-ALFLISLLAASLAYEWTQEGLEWAE---x
Phyca M-NILLTLL-TNTTLALLLMLIAFWLPQLNAYTEKTSPYECGFDPMQSARLPFSMKFFLVAITFLLFDLEIALLLPLPWATQMNNLKTMLTT-ALFLISLLAASLAYEWTQEGLEWAE---*
Artja M-NMAITLL-TNTFLASLLVMIAFWLPQTNSYTEKVSPYECGFDPLGSARLPFSMKFFLVAITFLLFDLEIALLLPLPWASQTNNLQNMLPM-SLMLISLLALSLAYEWLQEGLEWSE---*
Pteda I-NLMVTLL-TNTLLASLLVLIAFWMPQMNTYAEKSSPYECGFDPMGSARLPFSMKFFLVAITFLLFDLEIALLLPLPWAIQTNNLTIMLTM-SLTLVSLLAVSLAYEWFNKGLEWAE---*
Ptesc M-NLMITLL-TNTLLASLLVLIAFWMPQMNTYAEKSSPYECGFDPMGSARLPFSMKFFLVAITFLLFDLEIALLLPLPWATQTNNLMIMLIM-SLTLISLLAISLAYEWFNKGLEWAE---*
Chatu M-NFMLTLL-INTLLALLLVTIAFWLPHMNIYTEKSSPYECGFDPMGSARLPFSMKFFLIAITFLLFDLEIALLLPLPWASQTNKLSIMLSM-SLFLILLLIISLAYEWMQKGLEWSE---*
Rhipu M-NFMLTLL-TNTLLALLLVTIAFWLPQTNVYSEKSSPYECGFDPMGSARLPFSMKFFLVAITFLLFDLEIALLLPLPWASQANNLEVMLTT-ALLLISLLAISLAYEWSQKGLEWTE---*
Pipab I-NFMLTLF-TNTLLALLLVTIAFWLPHMNTYAEKSSPYECGFDPMGSARLPFSMKFFLVAITFLLFDLEIALLLPLPWASQTDKLLVMLSM-SLALIMLLIISLAYEWMQKGLEWSEY---
Sorun I-NMLLALS-INTLLASILVLIAFWLPQLNVYAEKASPYECGFDPMGSARLPFSMKFFLVAITFLLFDLEIALLLPLPWASQTEQLNIMITM-SLALITLLAMSLAYEWIQKGLEWTEYSN*
Taleu I-NMLLTIT-VNTLLSSILVLIAFWLPQLNTYSEKSSPYECGFDPMGSARLPFSMKFFLVAITFLLFDLEIALLLPLPWASQTNDVKTVLTM-ALILISLLALSLAYEWTQKGLEWTE----
Dasno I-NIMITLF-INMSLASLLVLIAFWLPQLNTYTEKSSPYECGFDPMGSARLPFSMKFFLVAITFLLFDLEIALLLPLPWATQANTMTPMLTT-ALVLILLLALGLAYEWLQKGLEWNE----
Orycu M-NLMLVLL-INTTISLVLVTIAFWLPQLNIYSEKSSPYECGFDPMGSARLPFSMKFFLVAITFLLFDLEIALLLPLPWAAQFNNLNLVLIM-ALMLISILALGLAYEWIQKGLEWVE---x
Cavpo M-NIAISLL-TNCSLTLLLITIAFWLPQMNTYTEKTSPYECGFDPTESARLPFSMKFFLIAITFLLFDLEIALLLPLPWASQISNLNLMLLV-ALMLILVLSLGLAYEWTQKGLEWAE----
Thrsw M-NMMLALS-FNYLLTLLLITIAFWMPQTNIYTEKASPYECGFDPTESARLPFSMKFFLIAITFLLFDLEIALLLPLPWALQTNNLPLMTMA-SLMLVFILALGLMYEWLQNGLEWNE---*
Gligl I-NMMLTIF-INLTLSSILITIAFWLPQLNIYTEKISPYECGFDPLGSARLPFSMKFFLVAITFLLCSLEMALLLPLPWASQINNLLLMLMV-ALVLISILALGLAYEWIQKGLEWVE----
Ratno I-NLPIIIT-INITLSFILISIAFWLPQMNLYSEKANPYECGFDPTSSARLPFSMKFFLVAITFLLFDLEIALLLPLPWAIQTTNTTTMMAT-AFILVTILSLGLAYEWTQKGLEWTE---*
Musmu I-NLYTVIF-INILLSLTLILVAFWLPQMNLYSE-ANPYECGFDPTSSARLPFSMKFFLVAITFLLFDLEIALLLPLPWAIQTIKTSTMMIM-AFILVTILSLGLAYEWTQKGLEWTE---*
Musmu2     M-NLYTVIF-INILLSLTLILVAFWLPQMNLYSEKANPYECGFDPTSSARLPFSMKFFLVAITFLLFDLEIALLLPLPWAIQTIKTSTMMIM-AFILVTILSLGLAYEWTQKGLEWTE----
Scivu M-NLLITLL-INISISLILVLVAFWLPQTNIYSEKVSSYECGFDPMGSARLPFSMKFFLIAITFLLFDLEIALLLPLPWASQTNNLTLMLTM-ALVLILILTLGLAYEWIQKGLEWAE----
Loxaf MINLMITLL-TNTMLTSLMVLIAFWLPQTYNYSEKTSPYECGFDPVGSARLPFSMKFFLVAITFLLFDLEIALLLPLPWAIQANNTSLTLLM-SFMLIILLAIGLAYEWLQKGLEWTKY---
Oryaf I-NLAISLI-TNMSLASLLVLIAFWLPQLNTYMEKTTPYECGFDPMGSVWLPFSMKFFLVAITFLLFDLEIALLLPLPWAIQTNNLKLMLFM-ALLLISLLALSLAYEWMQKGLEWIE----
Echte I-NLMITVT-INVLLASLLVLIAFWLPQLNLYIEKASPYECGFDPMSSARLPFSMKFFLIAVTFLIFDLEIALLLPLPWAIQSNNLMLMLSM-ALFLVVILSLGLAYEWTQKGLEWMEL--*
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