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研究成果の概要（和文）：本研究は，記載的研究が主流であった生物多様性研究の世界に新たな遺伝子分析法を
用いて技術革新を興し，データ主導型・発見探索型の研究基盤を形成しようと試みた．太平洋を南北縦断する研
究航海で採集された魚類1,164個体をメタバーコーディング（多種同時検出法）により遺伝子分析したところ，
深海性ヒカリデメニギス属魚類に2新種を発見することができた．また，最新の手法を用いることにより魚類ミ
トゲノム全長配列高速決定法を確立し，192種もの魚類の配列をわずか数日で決定することに成功した．これら
の配列は，今後集団レベルと種レベルでの系統解析を行い，深海性魚類の進化的起源を明らかにする．

研究成果の概要（英文）：In this study, we attempted to develop a novel, data-driven approach for 
biodiversity research, where descriptive studies have still been dominated. Our approach is based on
 massive genetic data derived from metabarcoding (simultaneous multispecies detection system) and 
genomic sequencing. By metabarcoding DNA from 1,164 fishes taken from midwater trawls across the 
North and South Pacific, we discovered two new species of deep-sea barrel eyes. We also developed a 
new method for sequencing whole mitogenome sequences from nearly 100 fish species in a single 
experiment and those data will be subjected to phylogenetic analysis to elucidate evolutionary 
origin of those fishes.

研究分野： 分子生態・系統進化学
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１．研究開始当初の背景 
 

ゲノム時代の到来によってもたらされた
技術革新により，大量の DNA データが短期
間で得られるようになった．一方，生物多様
性研究では未だに記載的研究が主流で，一部
でようやく問題解決型・仮説検証型のアプロ
ーチが出てきたにすぎない．したがって，ゲ
ノム時代のメリットを活かしたデータ主導
型・発見探索型の研究基盤 (網羅的に集めら
れた大量データの解析に基づく新たな問題
の発見や既存の問題の解決を導くアプロー
チ) は皆無に等しい． 

我々はサンガー法に基づく効率的なミト
ゲノム全長配列決定法を世界に先んじて開
発し，魚類の系統解明に多大な貢献を果たし
てきた (Miya & Nishida 2015)．これらの研
究成果は国際的にも高い評価を得ており，論
文の被引用数は全体で 9,097 件に達している
（Google Scholar My Citations 2017 年 5 月
14 日調べ）．  一方，DNA による種判別 
(Barcode of Life) には全長約 16,500 bp のミ
トゲノムの部分配列である COI 遺伝子の部
分配列 (648 bp) が慣習的に用いられている
が，全長配列に比べて 25 分の 1 未満と短く，
系統解明には有用ではないことが申請者の
研究により判明している． 

これら二つの問題 (系統解明 vs 種判別) 
は相互に排他的なものではなく，単に分類群
サンプリングの階層 (目〜種 vs 種〜集団) 
と形質サンプリングの規模 (全長配列 vs 部
分配列) に違いがあるにすぎない．形質サン
プリングをミトゲノム全長配列に揃え，分類
群サンプリングを網羅的に行うことにより，
二つの問題を一気に (しかも効率良く) 解決
することが期待される． 
 
２．研究の目的 
 

本研究は，最新のパーソナル型次世代シー
ケンサ（イルミナ社 MiSeq）とバイオインフ
ォマティクスの技術を駆使し，中・深層性魚
類の起源と多様性の包括的解明をターゲッ
トに，生物多様性研究における新たな研究基
盤を確立することを目的にする． 

具体的には，分野横断的な研究チームを組
織し，これまで別個のテーマであった系統解
明  (Tree of Life) と種判別  (Barcode of 
Life) に，申請者が魚類の系統解明で多大な
成果を上げてきたミトゲノム全長配列 (約
16,500 bp) を共通のマーカーとして適用す
ることにより，両分野におけるさまざまな既
知の未解決問題を同時並行的かつ包括的に
解明する． 

さらに，大量データのバイオインフォマテ
ィックな解析に基づく未知の問題発見のた
めのパイプラインを確立し，生物多様性研究
の飛躍的な発展の基礎をつくる． 
 
 

３．研究の方法 
 
	 本研究は、上記の研究目的を達成するため
に次の 5 つの課題を並行的に進めてきた．1) 
ミトゲノム全長配列の大量並列シーケンシ
ング技法の確立；2) 大量データ処理・解析の
パイプラインの確立；3) 主要分類群のミトゲ
ノム全長配列の網羅的決定および系統解
明；4) 北西太平洋における優占種集団のミト
ゲノム全長配列の決定および種内集団構造
の解明；5) 魚類全体における中・深層性魚類
の起源と進化に関する全体像の提示． 
	 1）に関してはロング PCR 法によりミトゲ
ノム全長配列を増幅し、増幅産物を市販のキ
ットで断片化し、アダプター配列とインデク
ス配列を付加して次世代シーケンサで解析
した。2）については、市販のソフトとフリ
ーソフトを組み合わせることによりアセン
ブルを行い、新たに開発した MitoAnnotator 
によりアノテーションを行った (Iwasaki et 
al. 2013)。また、メタゲノム解析で出てきた
次世代シークエンサの大量データについて
も、解析パイプラインをスクリプトにより作
成した。3）についてはミトゲノム全長配列
を網羅的に決定できた分類群から逐次系統
解析を行った。4）については太平洋を縦断
する研究航海においてサンプルを採集し、全
個体から DNA を抽出することによりメタバ
ーコーディング解析を行った。5）について
は 3）のデータが網羅的になった段階で逐次
系統解析を始めることとした． 
	
４．研究成果	
	

初年度は，中・深層性魚類サンプルの網羅
的収集を行い，これまでに太平洋を北から南
まで縦断する計 21 測点において，中層トロ
ールにより計 1,164 個体の魚類を採集した．
これらの魚類全個体から DNA 抽出を行い，
魚類環境 DNA で開発した MiFish プライマ
ーを用いたメタバーコーディング解析 
(Miya et al. 2015) を行った．その結果，21
サンプルから計 106 種が検出された．その中
から、ヒカリデメニギス属 2 種の未記載種を
ニュージーランド沖から発見し、新種として
論文発表した（Poulsen et al. 2016；下図）． 

 

 
 
Miya et al. (2015) で開発した上記解析パ

イプラインは，分担研究者が管理運営してい



るデータベース MitoFish にてオンライン版
を公開した．今後，さまざまな機能を付加す
ることにより一般の利用に供する． 

計 192 種のミトゲノム全長配列のロング
PCR による増幅に成功した．これらの増幅産
物を断片化すると共に，アダプターとインデ
クスの付加を行い 2 回に分けて並列シーケン
スを行った．その結果，数種を除いてミトゲ
ノム全長配列の決定に成功した．新たに開発
した MitoAnnotator によりアノテーション
を行い系統解析を行い成果を論文発表した 
(Campbell et al. 2014, 2017; Lavoué et al. 
2017)． 

この大規模シークエンスで得られたミト
ゲノム全長配列は，現在データベースへの登
録作業が進められている．それと並行して，
北西太平洋における優占種の種内集団構造
を解明し，魚類全体における中・深層性魚類
の起源と進化に関する全体像を提示するた
めに予備的な系統解析を行っている．  
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