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研究成果の概要（和文）：コイ目魚類は世界の淡水魚の中で最も多様性の高い分類群であり，6
科 350属に分類される約 3500種を含む．本研究の第一の目的は，この莫大な多様性をもつコイ
目魚類の大系統を，ミトコンドリアゲノム全長配列 (約 16,500塩基対) の比較分析によって網
羅的かつ迅速に解明することである．また，並行して解明される他魚種の系統進化とあわせて，
魚類の分子系統進化学的研究において国際的イニシアチブを確立することを第二の目的とした．
第一の目的は，Saitoh et al. (2006) を国際誌 Journal of Molecular Evolution に出版することによ
ってその第一段階が達成された．本論文は，コイ目魚類 53種のミトゲノム全長配列を分析する
ことにより世界に先駆けて本目魚類の高次系統関係を明らかにしただけでなく，わずか 3年間
で 45件もの被引用数を誇るこの分野の中心的存在となった．また，本研究期間中に 400種を超
えるコイ目魚類のミトゲノム全長配列を決定することができ，現在その比較分析を行っている．
第二の目的 (国際的イニシアチブの確立) については，ミトゲノム全長配列の比較分析に基づ
く一連の研究の被引用件数が 2,000 件を超えたことからも，十分に達成されたことが明らかで
あろう．さらには「深海魚の三つの科が一つに」(Johnson et al. 2009)，「メダカの分岐年代」 
(Setiamarga et al. 2009)，「深海起源のウナギ」(Inoue et al. 2010) など，最近マスメディアで話題
になった一連の研究がいずれも本研究グループから出されたことからも，一般社会への還元も
積極的かつ十分に行われたといえよう． 
 
研究成果の概要（英文）：Fishes of the order Cypriniformes are almost completely restricted to 
freshwaters and number over 3500 species placed in six families, each with poorly-defined subfamilies 
and/or tribes. The first purpose of this study was to resolve the higher-level relationships of the World’s 
largest freshwater-fish clade based on whole mitochondrial (mt) genome sequences from a number of 
cypriniforms in a short period of time. This has been accomplished by the new sequencing method 
developed by Miya et al. (2006) and subsequent publication of Saitoh et al. (2006). In the latter paper 
we assembled the mt genome sequences from 56 cypriniforms and analyzed the datasets using the 
Bayesian method. The resulting phylogenies in Saitoh et al. (2006) have had a great impact on the 
cypriniform systematics, being cited by 45 papers up to now. We have determined over 400 mt genome 
sequences during this study and are currently constructing a large dataset comprising those mt genome 
sequences and numerous partial sequences downloaded from the DNA databases. This mixed dataset is 
called a “mitogenomic supermatrix” and is currently analyzed by a cluster of 4 desktop machines each 
with 4 CPUs. The second purpose was to gain the initiative in molecular phylogenetics of fishes by 
publishing a number of papers based on numerous whole mt genome sequences from various groups of 
fishes. It appears that our mt genomic papers have attracted considerable attention from the scientific 
community, with being cited over 2,000 scientific papers during these 10 years. Also our outreaches to 
the public are outstanding, with numerous newspapers and scientific journals having featured our papers, 
such as Johnson et al. (2009) on the whalefish families, Setiamarga et al. (2009) on the divergence times 
of medaka, and Inoue et al. (2010) on deep-ocean origin of the freshwater eels.     
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１．研究開始当初の背景 

コイ目魚類は 6 科 350 属に含まれる 3,400
を超える種を含む淡水性魚類の中では最大
の多様性をもつクレードである．コイ，ドジ
ョウ，金魚など日本人に馴染み深いものから，
ゼブラフィッシュのようなモデル生物まで，
その科学的・社会的・産業的重要性は計り知
れない．また，南米とオセアニアを除く全世
界の大陸に広く分布しているため，大陸移動
と関連した生物地理学のモデル生物として
も大きな注目を集めてきた． 
このように多様で，しかも重要種を数多く

含むにもかかわらず，コイ目魚類における大
系統研究の進展は滞っていた．実際，魚類分
類で認められている科の数はわずか 6つにす
ぎず，ほぼ同じレベルの多様性を有するナマ
ズ目の 35 科に対して著しく少ない．これは
形態に基づく単系統群の認識が困難である
ことを如実に示しており，大規模な分子デー
タによる大系統解明が待たれていた． 
 
２．研究の目的 

本研究は，淡水性魚類最大のクレードであ
るコイ目魚類の大系統を，ミトコンドリアゲ
ノム全長配列に基づき科・亜科・族・属のレ
ベルで解明することを第一の目的とする． 
第二に，コイ目に加えてこれまで蓄積して

きた他魚種のミトゲノム全長配列の比較分
析に基づき論文を迅速に発表することによ
って，魚類分子系統学の分野で国際的イニシ
アチブを確立することを目的とする． 
 
３．研究の方法 

研究材料は国際共同研究における海外調
査に加えて，独自に企画した海外・国内調査
を通じて得た．また，入手が困難なものにつ
いては，観賞魚店などを通じて購入した． 

試料から市販のキットを用いて全 DNA を
抽出した．Miya et al. (1999) が開発し，Miya et 
al. (2006) がコイ目用に改良した手法により
コイ目魚類のミトゲノム全長配列を決定し
た．データはすべて DDBJに登録した． 
得られた多数の配列を比較分析した後，多

重整列を行い，得られたデータ行列に基づき
最尤法とベイズ法による系統解析を行った．
解析結果をさまざまな角度から検討し，結果
の統計的信頼度を求めた． 
 
４．研究成果 

本研究で行った一連の調査により，世界各
国から 6科 219属 923種のコイ目魚類を収集
することができた．このうち研究期間内に
460種のミトゲノム全長配列を決定した．こ
れは目標とした 350種を大幅に上回る数字で
あると共に，条鰭類全体の既存のコイ目以外
のミトゲノム全長配列が 598種であることを
考えると，コイ目魚類の数字がいかに突出し
たものであることがわかるであろう． 
今回得られたミトゲノム全長配列を比較

分析した結果，コイ目魚類ではミトゲノムに
遺伝子配置の変動などゲノム構造の再編が
起こっていないことが明らかになった．また，
ミトゲノムの分子進化速度が全般に遅く，コ
ドンの第三座位にも十分な系統的情報が含
まれていることが明らかになった (Saitoh et 
al. 2006)． 
コイ目 53種を含むデータ行列に基づきベ

イズ法による系統解析を行った結果，コドン
の第三座位の扱いによってこれまで形態で
認識されてきた二つの亜目 (コイ亜目・ドジ
ョウ亜目) が再現されたり，されなかったり
など頑健な結果は得られなかった．しかしな
がら，その内部の系統関係は (既往の仮説と
は大きく異なるものの) 高い確率で支持され
る頑健な結果が得られ，それは並行して行わ



れた核遺伝子に基づく解析によっても支持
された (Saitoh et al. 2006；下図参照)． 
 

 
 
これらの結果に基づき，分類群のサンプリ

ングをより密にする戦略がデータのシステ
マティックなノイズを減少させることにつ
ながると考え，53種から 412種にまでデータ
行列を増やした．この巨大データに基づき
RAxMLを用いた最尤法による予備的解析を
行ったところ，コイ目内の科間の関係を解く
には分類群のサンプリング密度を高めるだ
けは十分でないことが明らかになった．一方，
その他の部分では頑健な系統樹が得られ，コ
イ目魚類の大系統を世界に先駆けて俯瞰す
ることができるようになった． 
これら一連の系統解析と並行して，系統樹

に時間軸を入れてコイ目魚類の進化史を明
らかにする試みを行ってきた．その結果，コ
イ目が現在考えられているよりはるかに古
い起源 (2億年前を超える中生代三畳紀) を
もつことが明瞭に示され，今後のコイ目魚類
の進化学的研究の方向性を示すことができ
た (Saitoh et al. 2010；下図参照)． 
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