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研究成果の概要（和文）：　本研究では，既知のタラ目の全科と半数以上の属，約10％の種数をカバーする13科
47属62種のミトコンドリア(mt)ゲノム全塩基配列と複数の核遺伝子配列を新規に決定し，外群や既登録データを
加えた計244種を網羅する系統樹を得ることができた．その結果，タラ目および各科の単系統性が強く支持され
た．科間の系統関係の精度を上げるためには，核遺伝子配列を増やす必要があることが示唆された．
　また本研究で扱ったタラ目魚類のmtゲノムからは，目全体や特定の科もしくは属内で共有される8パターンの
遺伝子配置変動が発見された．これらの変動は，それぞれのグループの単系統性を支持するマーカーとなること
が明らかとなった．

研究成果の概要（英文）： In this study, we newly determined the whole mitochondrial (mt) genome and 
multiple nuclear gene sequences of 13 famlies (100%), 47 genera (approximately 50%), and 62 species
(approximately 10 %) of the Gadiform fishes. A comprehensive phylogenetic tree consisting of a total
 of 244 species was obtained by combining the new mt genome data with the outgroups and registered 
data in the database. The results strongly supported the monophyly of the Gadiformes and each family
 within the order. It was suggested that more nuclear gene sequences are required to improve the 
accuracy of phylogenetic relationships among families.
 In addition, eight patterns of mt genomic gene rearrangement, which are shared throughout the 
Gadiformes fishes and within the specific family or genus, were discovered. It was revealed that 
these variations serve as markers that support the monophyly of each group.

研究分野：分子系統進化
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研究成果の学術的意義や社会的意義
　本研究では，新しくタラ目62種に関するミトゲノム全長配列と核遺伝子配列を決定した．これらはDNAデータ
ベースに登録され，国内外での生態学や分類学などの基礎研究から，保全や水産などの応用分野に至るまで広く
活用が可能である．この大規模データをもちいて，タラ目の高次系統樹を構築できた．これは分類体系や目内系
統関係に諸説があった本目魚類にとって，合理的な資源管理を考える上での基盤ともなる包括的な系統枠が得ら
れたという点で重要な意義がある．
　さらに，この充実した系統樹を基に，複数のミトゲノム遺伝子配置変動の進化パターンを明らかにした．これ
はミトゲノムの構造進化にとって重要な知見となるものである．

※科研費による研究は、研究者の自覚と責任において実施するものです。そのため、研究の実施や研究成果の公表等に
ついては、国の要請等に基づくものではなく、その研究成果に関する見解や責任は、研究者個人に帰属されます。
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１．研究開始当初の背景 

 タラ目魚類は 13科 75属 555種で構成され，マダラ，スケトウダラ，メルルーサなど水産資源
として重要な食用魚を多数含む．海水はもちろん純淡水性の種も含まれ，浅海・深海・極海とあ
らゆる水域に生息し，形態的にも非常に多様性に富んだグループである．本目の分類体系は，
Goodrich (1909) により形態データに基づいてまとめられたものが始まりで，その後多くの変遷
を経ている．特に目内の科数は研究者ごとに見解が大きく異なり，4〜14 科までの相違がある．
近年でも，魚類学の国際的基本書『Fishes of the World』4th ed. (Nelson, 2006) では 9科にまとめ
られていたが，Iwamoto et al. (2015) により既存の 1科が新たに 4科へ分科され，さらに最新の
文献となる『Fishes of the World』5th ed. (Nelson et al., 2016) では，3亜科が科に引き上げられ 2
科が亜科にされるなど，分類体系の大きな変更と混乱が続いていた． 

一方，分子データをもちいたタラ目全体の系統解析は，Bakke and Johansen (2005), Roa-Varón 
and Ortí (2009) など複数存在していたが，どれもミトコンドリアゲノム（ミトゲノム）の部分配
列，そして核の 1遺伝子という最長でも 2,700塩基ほどしかもちいていない．そのため情報量が
不足しており，確固たる系統関係は得られておらず，合理的な資源保全・管理を考える上での基
盤ともなる包括的かつ頑健な系統枠の構築が急務であった． 
 
２．研究の目的 

研究代表者は，これまで 200種以上の魚類ミトゲノム全塩基配列データを決定し，そのデータ
をもちいて，魚類の目内・科内など高次グループの系統進化学的研究に携わってきた．その過程
で，タラ目ソコダラ科の複数種のミトゲノムに，これまで全く報告のない複数タイプの遺伝子の
並び順の変化（遺伝子配置変動）が生じていることを発見した．このような特徴的なゲノム構造
が，目内にどの程度広がり，またどのような進化を
遂げてきたかを研究するにあたり，高次分子系統樹
が必要不可欠であるが，これまでに確かなものは得
られていなかった． 

そこで本研究では，まず第 1 にタラ目の新分類体
系にあわせた全 13科（図１）を網羅した包括的系統
樹の構築を目的とした．第 2 に，得られた包括的系
統樹を元に，遺伝子配置変動などのミトゲノム構造
や特徴的な形質の進化パターンを解析することとし
た．これらの解析結果を統合し考察することで，本
目魚類の多様化の過程を総合的に解明することを目

標とした．                                       図１ タラ目の構成とミトゲノム解析使用種 
 
３．研究の方法 

(1) 標本収集ならびにミトゲノム・核遺伝子の配列データ決定 
これまでの経験上，系統解析の結果を安定させるには各科から少なくとも 2種を解析に加える
ことが望ましいことを把握しているため，単一種からなる科以外は各科から 2種を，種数が多い
ソコダラ科・チゴダラ科・タラ科からは属の半数，種数の 1/10 を解析に含めることを目標とし
て標本を収集し，ミトゲノム全長配列データを決定した．より精度の高い系統樹を得るため，別
の分類群で網羅的系統解析にもちいられた実績のある 8 種類の非連鎖核遺伝子 (ENC1, Glyt, 
myh6, plagl2, Ptr, rag1, SH3-PX3, zic1; Thacker et al., 2015) を決定し（約 8 Kbp)，ミトゲノム配列
（約 13 Kbp）とともに解析にもちいた．  
 
(2) 系統解析 
 全種のミトゲノム全長配列を 1つのデータセットにまとめ，RAxML version 8をもちいた最尤
法解析によってタラ目全体の系統樹を構築した．また，MrBayes 3.2.6 によるベイズ解析も行っ
た．核遺伝子の配列に関しても同様に解析を進めた．これらに加えて，データベースに登録され
ている部分配列を解析に取り込める Super matrix法によって大規模系統樹を求めた．これらの解
析には，研究代表者らの先行研究の成果を参考とし (Miya et al., 2003; 2007)，マトウダイ目とア
カマンボウ目を中心とした周辺分類群を外群として含めた． 



(3) ミトコンドリアゲノムの構造比較 
 研究代表者らの先行研究に基づき (Satoh et al., 2016) ，決定したミトゲノム全長配列を詳細に
比較し，各遺伝子の構造的特徴や遺伝子配置変動データを洗い出した．これらの情報を，上述の
解析によって得られたタラ目系統樹にマッピングすることで，特徴的なミトゲノムの構造が目内
でどの程度共有されるものなのか，いつ頃生じた変異なのかなどの進化パターンを考察した． 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
図 2 87 種のミトゲノム全長配列と 178 種の部分配列をもちいた Supermatrix tree． 
      樹上の 値数 は 1,000回のブートストラップ値 (SM/ML) を示す． 



４．研究成果 

(1) タラ目の網羅的系統解析 
 網羅的サンプリングの結果，既知のタラ目 13科 84属 613種中の全科と半数以上の属，そして
約 10%の種数をカバーする 13科 47属 60種の新規ミトゲノム全長配列を決定した．これに外群
やデータベース上の既登録データを加えた 86 種の全塩基配列データに基づいて系統解析を行
った（図２ Magenta）．さらにデータベースに登録されている部分配列データを加え，Supermatrix 
法による包括的系統解析を行い，全 244 種 307 個体を網羅した大系統樹を構築することができ
た（図２）． 
 その結果，タラ目の単系統性は強く支持され，現行の分類体系に即した目内各科の単系統性も
強く支持された．科内の系統関係も形態データによる過去の系統仮説を補強するような確固たる
系統枠を構築することができた．目内は大まかに，タラ科，チゴダラ科，ソコダラ科を中心とし
た 3つのグループに分かれることが示され，最も基底に位置するグループとしては，過去の研究
例では指摘されたことのないサイウオ科が位置する結果となった．しかし，このサイウオ科も含
めて科内に１−２属しか含まれないような多様性が低いグループ （ラニケプス科, ヒカリダラ科
など）は，ミトゲノムの進化速度が他のグループより非常に速く，系統位置を定めるには至らな
かった． 
 
(2) 核遺伝子に基づく系統解析 
 より精度の高い科間の系統関係を得るために，ミトゲノムより進化速度が遅く，古い分岐に対
する解像度が高いと考えられる核遺伝子の配列をもちいて系統樹を構築した（図３）． 
 8種類の核遺伝子配列から得られた系統樹は，基底となる種がサイウオ科となること，大きく
3つのグループに分かれることなどが，ミトゲノムの結果と一致していた．また，以前の形態デ
ータに基づく研究では，最も基底に
位置するとされてきたカワリヒレ
ダラ科が，アシナガダラ科とともに
チゴダラ科の近傍に位置すること
がミトゲノムと核遺伝子の両面か
ら支持された． 
 しかし，前述の多様性が低い科の
系統位置については，ミトゲノムの
樹形とは異なるものとなった．使用
した 8つの遺伝子は進化速度が異な
り，それぞれを単体でもちいた時の
解析結果も大きく異なるが，それら
をまとめたデータセットとして扱
う場合，8種類の中でも最長（約 1500 
bp）の RAG1遺伝子の結果を強く反
映していることが明らかになった．
科間の系統関係の精度を高めるに
は，進化速度の差が少ない非連鎖核
遺伝子の配列を増やす必要がある
ことが示唆された． 
 
 
                   図３ 8核遺 子伝 の配列をもちいた最尤法による解析結果 
 
 
(3) ミトコンドリアゲノムの構造比較 
 本研究で扱ったタラ目魚類のミトゲノムには，目全体で共有されるものや，特定の科もしくは
属内で共有されるものなど，8 パターンの遺伝子配置変動が発見された（図４）．目内で見つか
った全ての遺伝子配置変動は，それぞれの科もしくは属に分化した際に生じたものと考えられ，
単系統性を支持する分子マーカーとなることが示唆された．本目のように，科，属内で複数タイ
プの遺伝子配置変動が生じている例は少ないため，これらのデータを精査することで，ミトゲノ
ムの遺伝子構造に関する進化プロセス解明につながると期待できる． 



  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
図 4  タラ目魚類で 見発 された特異なミトゲノム遺 子配置伝  
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