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概要：初期脊椎動物（円口類や顎口類）は進化の過程で複雑な形態や機能を獲得した．これは全ゲノム重複によって
可能になったと考えられているが，円口類や顎口類に起きた全ゲノム重複は数億年前の事象であるため，系統樹上の
位置や重複回数までは未解明だった．これまでに多くの生物種でゲノム解読が進んだことで，それらのゲノムを比較

して祖先ゲノム構造を推定することが可能になった[1][2]．具体的には，まず，ヒトゲノム等の染色体領域をシンテニ
ーブロックと呼ばれる染色体断片に分割する．次に，染色体断片の組み合わせ最適化により，重複遺伝子の分布を祖
先状態に近づけることで，全ゲノム重複後のゲノム構造を推定する[1]．このような解析手法により初期円口類・顎口

類のゲノム構造を推定し[2]，脊椎動物のゲノム構造進化を明らかにした結果，祖先ゲノム構造が現在のヒトゲノム中
のコピー数多型などにも影響している可能性が示唆された．本発表では祖先ゲノム再構成手法の概要を紹介し，今後
の課題についても議論したい． 
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