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研究成果の概要（和文）： 
 
 脊椎動物最大の種数（約 27,000 種）を擁する魚類が地球上でどのように多様化してきたの

かを解明することを目指し、さまざまな魚類のミトコンドリアゲノム全長配列を決定した。そ

の配列データに基づいて重要な多くの魚類グループの分子系統解析を大規模に行った結果、魚

類の多様化について多くの斬新な知見を得ることができた。 
 
研究成果の概要（英文）： 
 
    To illuminate the pattern of diversification of fishes, the biggest group in the 
vertebrate with nearly 27,000 species, whole mitochondrial genomes of various fishes 
have been sequenced.  Extensive and intensive molecular phylogenetic analyses of the 
sequence data obtained provided a number of findings affording various insights into 
process of diversification of fishes on the earth.  
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１．研究開始当初の背景 
 
 地球上の生物多様性がどのようにして形
成されてきたのかを理解することは、進化生
物学の最大の問題の一つであるばかりでな
く、合理的な自然保全・管理を考える上での
重要な基盤である。この研究課題を達成する
には、まず第１に充実した系統枠を得ること、

そして第２にそれに基づいて系統分岐の歴
史的パターンを解析することが不可欠であ
る。1990 年代に入って分子系統解析が本格
的に開始され、系統的理解は深まりつつある
ものの、未だ動物界において充実した高次系
統樹が確立された事例はほとんどない。そん
な中で、申請者らが進めてきた大規模 DNA
分析に基づく研究は、魚類系統学に一つの転
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機を迎えさせるに至った。一方、第２の多様
化パターン分析についても、分子系統解析が
本格的に可能になった 1990 年代より研究が
開始され、高等植物や昆虫などの一部の動物
グループを対象にした研究もなされ始めた。
しかし、より広範な動物の分類群における本
格的な研究はまだ行なわれていないのが実
情である。これは、充実した高次分子系統樹
がまだ得られていないことに起因する。そこ
で我々は、魚類を対象にこれまでに積み上げ
てきた大規模分子系統解析の実績をふまえ
て、この系統樹をより充実したものにし、そ
れを基礎に系統多様化分析を展望すること
を考えた。 
 
２．研究の目的 
 
 魚類、中でも条鰭類は地球上のあらゆる水
域に生息し、種数で脊椎動物の約半数を占め
る大動物群である。したがってその多様化の
全貌に迫るには、条鰭類全 42 目を網羅した
これまでの系統研究を土台にこれをさらに
発展させ、条鰭類の全 431 科の主要なものを
全て網羅した包括的系統樹が必要である。本
課題ではこれの構築を目指すとともに、とく
に個々の「目」や「亜目」などの個別のグル
ープの充実した系統像を得ることにも力を
入れた。それは、個々のグループの系統解析
結果が当初予想していたよりもはるかに豊
かに魚類の進化史を描き出すものであった
からである。そのため、個々の目や亜目を対
象に確実に解析を行い、それを積み上げてい
くことで魚類多様化の全体像を描き出すと
いう戦略を主軸に置く方針とした。 
 
３．研究の方法 
 
 上述の方針に沿って定めた重点的に解析
する「目」や「亜目」について、すでに申請
者らが構築している日本全国を網羅する充
実した魚類標本収集ネットワーク、およびこ
れまで形成した国際的な協力者の力も借り
ながら、必要な魚類標本試料の入手を図った。
入手された標本試料は、そのミトコンドリア
ゲノム全塩基配列を我々が開発した 200 個
をこえる魚類汎用プライマーを駆使した迅
速配列決定法を用いて決定した。得た塩基配
列データは国際 DNA データベースシステム
に登録した。 
 個々の「目」や「亜目」などの分類群を対
象とした系統解析と言えども、周辺の多くの
魚類のデータとともに解析する必要がある。
適切な内群および外群を慎重に選択し系統
解析を行った。系統解析は、種々のパラメー
タ設定を慎重に検討した上で、最尤法を用い
て行った。 
 

４．研究成果 
 
 研究は順調に進捗し、研究期間の４年の間
に 70 報の論文を査読付きジャーナルに公表
することができ、系統学・魚類多様性生物学
にさらに重要な貢献を追加することができ
た。ここではスペースも限られているので、
主な成果のいくつかに絞ってその要点を記
す。 
 
（１）ゲノムが解読された実験動物であるメ
ダカを含むメダカ亜目は、ダツ類に近いとい
う説とカダヤシ類に近いという説があった
が、これまでの短い部分塩基配列に基づく解
析では統計的に信頼のおける結果が得られ
ていなかった。今回、ミトゲノム全長塩基配
列に基づく解析を行ったところ、メダカ亜目
は、カダヤシ類より、サンマやトビウオを含
むダツ類により近いことが高い信頼性を持
って提示された。更に、これらのスズキ類内
部における系統的位置に注目すると、メダカ
やサンマ、トビウオ、カダヤシを含むトウゴ
ロウイワシ系は、適応放散のモデル生物とし
て注目されているシクリッド類とかなり近
縁であることが判明した（Setiamarga et al., 
2008）。 
 
（２）同じく実験動物としてゲノムも解読さ
れて注目されている魚類にイトヨがある、本
種はトゲウオ目に含まれるが、本目はイトヨ
のが属するトゲウオ亜目と、タツノオトシゴ
やウミテングを含むヨウジウオ亜目とから
構成されている。これらに含まれる全ての科
の代表について、ミトコンドリアゲノムに基
づく系統解析を行ったところ、トゲウオ亜目
とヨウジウオ亜目はスズキ類内で全く独立
に進化したものであることが判明した。この
成果は、実験生物として重要なトゲウオの進
化を考える上で非常に重要なものである
(Kawahara et al., 2007)。 
 
（３）トゲウオの系統的位置に関しても新た
な知見が得られた。これまでトゲウオ科の中
で最も初期に分化したのは、これと姉妹群関
係にあるクダヤガラ類と類似した細長い体
型を持つ S. spinachia であると考えられて
いたが、ミトコンドリアゲノム全長配列と 11
個の核遺伝子に基づいた解析を行ったとこ
ろ S. spinachia は、トゲウオ科の中で最も
派生的な種として位置づけられた。この結果
は、トゲウオ科魚類の進化的柔軟性を示して
おり、今後トゲウオ類のゲノム進化を検証す
る上で非常に興味深い知見であるといえる
（Kawahara et al., 2009）。 
 
（４）ウナギ科ウナギ属魚類は、海域で産卵
し淡水域で成長する。とくに東アジアの淡水



 

 

域に生息する「ニホンウナギ」は、3000 km 以
上離れたグアム島沖まで産卵回遊すること
で有名である。産卵場と生育場との間を回遊
する水生生物では、祖先の生息場所は現在の
産卵場であると想定されることが多く、ウナ
ギ科魚類についても、これまで漠然と祖先は
海に生息していたと考えられてきた。しかし、
この仮説をサポートする証拠は無かった。そ
こで我々は、ウナギ科が属するウナギ目の全
19 科を網羅した分子系統解析を世界で初め
ておこなった。その結果、ウナギ科魚類は、
外洋中・深層に生息するフウセンウナギ類，
シギウナギ科，ノコバウナギ科を含む大きな
クレードの内部に位置づけられることが判
明した。この系統関係にもとづいて祖先種の
生息地を復元したところ、ウナギ科の祖先は
深海域に生息していた可能性が非常に高い
という結果が得られた。以上の成果は、ウナ
ギの祖先が深海に生息していたという仮説
に、世界で初めて系統学的証拠を与える非常
に意義深いものとなった（Inoue et al., 
2010）。 
 
（５）ベラ亜目魚類の系統学的実体を解明し
た成果も特筆すべきものである。このグルー
プは、サンゴ礁域で多様な食性の種へ分化し
たベラ類と、アフリカの古代湖で適応放散し
たシクリッド類を含んでいる。これらは、喉
に特殊な顎 (咽頭顎) を共通して持つこと
で共通の祖先から進化したグループとされ
てきたが、ミトコンドリアゲノムに基づく系
統解析を行ったところ、ベラ類とシクリッド
類は、スズキ類の内部で全く独立に進化した
ことが判明した。この成果は、「ベラ亜目」
の分類学的再検討の必要性を示しているだ
けでなく、「特殊な咽頭顎の進化は、様々な
食性への特殊化を可能にしたキーイノベー
ションである」という有名な進化仮説を歴史
的な再現性の点で支持するものであり、進化
生 物 学 上 も 非 常 に 重 要 な 成 果 で あ る 
(Mabuchi et al., 2007)。 
 
（６）ナギナタナマズ科（アロワナ目）魚類
は、アフリカとアジアに分布しているが、中
間地帯の中東に分布せず、化石も見つからず、
その分布パターンの形成史は謎に包まれて
いる。ミトコンドリアゲノム全長配列に基づ
いて系統解析と分岐年代推定を行った結果、
ナギナタナマズ科魚類アフリカ起源説が支
持され、アフリカとアジアのナギナタナマズ
の分岐年代は 133 Mya と推定された。アジ
ア・ナギナタナマズはアフリカ・ナギナタナ
マズと分岐した後に、インド亜大陸に乗って
北上し、アジアに到達したと考えられ、非常
にダイナミックな多様化の過程が存在した
ことが推察された（Inoue et al., 2009）。 
 

 これらの他にも、体サイズの極端な小型化
が繰り返し起こったことを明らかにしたニ
シン目の解析、主要系統群の起源が南アジア
であることをつきとめたコイ目の解析、３科
に分けられていた魚が一つのグループであ
ったことの発見など、興味深い多くの成果が
得られている。これらを総合し、条鰭類を軸
にした魚類の多様化のパターンについて、考
察を進めている。 
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