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研究成果の概要：ハイゴケ科及び関連する科の約 200 分類群の葉緑体 3遺伝子（rbcL、rps4、

psaB）の塩基配列を初めて決定した。3 遺伝子の解析では、ハイゴケ科とその亜科も単系統に

ならず、ハイゴケ属自体も多系統となった。ハイゴケ科の分類群は 10 系統群に分かれた。属の

別科や種の別属への移動を支持する結果が多く得られた。系統関係構築の最大の障害となって

いた胞子体の欠如が分子系統解析により克服できる可能性がある。 
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１．研究開始当初の背景 

(1)形態形質によりまとめあげられてきた

コケ植物の分類体系は、近年急速に発展

した分子系統学的手法により見直しが

なされている。分子系統解析から得られ

た結果が従来の形態形質による分類体

系と一致しない例があり、それが新たな

形質評価の視点を与えることも少なく

ない。ただ、その不一致があまりに大き

く、研究者を悩ませている例がいくつか

あるが、今回研究の対象とするハイゴケ

科はそのような問題を最も深刻に抱え

る分類群である。 

(2)20世紀前半には現在とほぼ同じ科の概

念ができあがったが、各科の概念や科の

間の境界はあいまいなことが多く、ハイ

ゴケ科に近縁な科の再検討が進むと除

外された属や種はハイゴケ科として処

理される傾向にあった。また、配偶体の



特徴から新たな属が記載され、現在ハイ

ゴケ科は60以上の属、1000以上の種を含

む大科となっている。 

(3) 申請者と連携研究者はこれまでハイゴ

ケ科の属のワールドモノグラフ作成やア

ジア・オセアニア地域のハイゴケ科フロ

ラの解明に取り組むと同時に、ハイゴケ

科及び近縁な科の分子系統解析を行って

きた。アジア・オセアニア地域からの材

料の入手の見通しと分子系統解析の熟練

を経て、今こそ、共同して今回のハイゴ

ケ科の課題に挑戦する時期であると判断

した。 

(4)現在までに発表されている分子系統解

析データでは、ハイゴケ科が亜科や属の

レベルで多系統になるだけではなく、ハ

イゴケ科のタイプ属であるハイゴケ属

自身が単系統性を示していない。現状の

形態形質によるハイゴケ科の定義と分

子系統解析の結果の不一致の原因を申

請者らは次のように理解している。①解

析に用いられた分類群が少ない、②解析

された分子種では情報が不足している、

③現在の科の概念を再検討する必要が

ある。 

 
２．研究の目的 

できるだけ多くのハイゴケ科の分類群（少

なくとも亜科と属を網羅する）の材料を入手

し解析すること、解析に適切な分子種を検討

しその分子種を用いて解析すること、得られ

た結果をもとに形態形質の見直しとくに胞

子体と配偶体間の形質評価の一致、不一致に

着目して行うこと、ハイゴケ科の概念を検討

し本科を再定義することを目的とする。 

 
３．研究の方法 

(1)国内及び国外で材料を入手する。材料は

1サンプルを系統解析用、形態観察用、

標本用に分けて利用する。 

(2)入手した材料を用いて、まずコケ植物で

最も解析が進みデータが蓄積されている

葉緑体遺伝子 rbcL 遺伝子の塩基配列を

決定して系統樹を作成する。必要であれ

ば、その他の遺伝子あるいは遺伝子間領

域を選び、塩基配列を決定して系統樹を

作成する。 

(3)入手した資料の同定と形態観察を行い、

系統解析の結果に基づき、形態形質の再

評価を行う。ハイゴケ科を特徴づける形

質の中にはその境界が不明瞭なものもあ

り、それらを詳細に見直すとともに、今

回の系統解析の結果から示される形質の

共有性、派生性について考察を加える。 

(4)得られた結果をもとに、ハイゴケ科の概

念を検討し、本科を再定義する。 
 
４．研究成果 

(1)国内各地及び国外（台湾、中国、マレー

シア）より材料を入手し、ハイゴケ科及

び関連する科の約 200 分類群の葉緑体 3

遺伝子（rbcL、rps4、psaB）の塩基配列

を初めて決定した。 

(2) 3遺伝子のデータを組み合わせた解析で

は、それぞれの遺伝子単独による解析に

比べより高い解像度の系統樹が得られた。

しかし、これまでのrbcL遺伝子を用いた

分子系統解析同様に、ハイゴケ目は単系

統となるものの、その中の科間・属間の

関係は明瞭ではなく、ハイゴケ科もハイ

ゴケ科内の亜科も単系統にならず、ハイ

ゴケ属自体も多系統となった。 

(3) コケ植物では配偶体と胞子体という異

なる両世代の形態形質の評価が可能であ

る。また、胞子体が知られておらず、優

勢な配偶体の形質をもとに種の概念がつ

くられている場合も多い。今回の解析で

は別科や別属への移動を支持する結果が



多く得られている。例えば、ラッコゴケ

属のキャラハラッコゴケとオオカギイト

ゴケは胞子体が未知で、配偶体の形質の

みでその所属が判断されてきたが、今回

の結果よりキャラハラッコゴケはキャラ

ハゴケ属の種と単系統となり，オオカギ

イトゴケはキヌゴケ属に近縁となり，両

種ともラッコゴケ属に所属させることは

妥当でないことが明らかになった． 

(4)3遺伝子の解析では、今回解析したハイゴ

ケ科に属する分類群は10系統群に分かれ

た。その一つのキヌゴケ属を中心とする

系統群は、近年ハイゴケ科から独立され

復活したキヌゴケ科に相当し、その独立

性を支持する一方、新たな属が加わるこ

とが明らかになった。 

(5)ハイゴケ目の科間とハイゴケ科の属間の

関係を明らかにするため、今後はハイゴ

ケ目の未解析の種，属を解析に加え、よ

り精度の高い網羅的な系統樹の構築を目

指すことが必要である。また、形態形質

の見直しとハイゴケ科の再定義は時間的

に満足のいく成果が得られなかったが、

これまで系統関係の構築の最大の障害と

なっていた胞子体の欠如が分子系統解析

により克服できる見通しがついたことは

大きな成果である。 
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