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研究成果の概要（和文）：　本研究では，ミトコンドリアゲノム全塩基配列をもちいて，カレイ目魚類の全体を網羅す
る頑健な系統樹を構築することを目指して解析を進めた．最終的に，既知のカレイ目のほぼ全科と半数以上の属，15%
の種数をカバーする13科72属100種の新規データを決定し，外群や既登録データを加えた総計180種を網羅する系統樹を
構築することができた．その結果，カレイ目の単系統性は弱いながらも支持され，現行の分類体系に即した目内の2亜
目や3上科の単系統性も支持された．また，ヒラメ科が大きく2つに分かれる非単系統群であることを明瞭に示すことが
できた．さらに本目魚類から，4科で8パターンの遺伝子配置変動が発見された．

研究成果の概要（英文）： Using whole mitochondrial genome sequences, we aimed at construction of a robust 
phylogenetic tree which covered all major lineages of flatfishes. Finally, new data of 100 flatfishes 
were determined, and a comprehensive phylogenetic tree on a total of 180 species including outgroups and 
existing data was constructed. As a result, monophyly of the flatfish was supported with a weak value, 
and monophyly of 2 suborders and 3 superfamilies which accorded with the latest classification system was 
also supported. The Paralichthidae (Large-tooth flounders) was clealy shown to be paraphyletic group 
divided into two groups. Furthermore, 8 patterns of gene rearrangements were found in 4 families of 
flatfishes.

研究分野： 分子系統進化
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１．研究開始当初の背景 
 
  カレイ目魚類は 2 亜目 14 科 134 属 678 種
で構成され (Nelson, 2006)，カレイ・ヒラメ・
ウシノシタなど水産資源として重要な食用
魚を多数含む．また，海水はもちろん純淡水
性の種も含まれ，浅海・深海・冷水・熱水と
あらゆる水域に生息する非常に多様性に富
んだグループである．本目の分類体系は，
Regan (1910) が形態データに基づいてまと
めたものが始まりで，その後細部は幾度とな
く変更されてきたが，大枠は維持されてきた．
しかし Nelson (2006) により，新たに 3 上科
が設けられ，またカレイ科内の 3 亜科が科に
引き上げられるなど体系が大きく変更され
た．一方，分子データをもちいたカレイ目全
体の系統解析は，Berendzen and Dimmick 
(2002), Pardo et al. (2005)，Azevedo et al. (2008) 
など複数存在するが，どれもミトコンドリア
ゲノム（ミトゲノム）の 12S rRNA・16S rRNA
遺伝子からの約 1500 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いないのが現状
であり，合理的な自然保全・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 
 
 申請者は，これまで 100 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 
(Satoh et al., 2006; Miya et al., 2010)．その過程
で，カレイ目ダルマガレイ科の一種，ザラガ
レイ Chascanopsetta  lugubris のミトゲノム
に，これまで全く報告のない大規模な遺伝子
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
度広がっているのか，どのような進化を辿っ
てきたの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
なものは全く得られていない．そこでカレイ
目を対象にし，これまでの高次解析の実績を
ふまえ，ミトゲノム全長配列という十分なデ
ータ量でより充実した系統樹を作り，それを
基礎にミトゲノム構造の進化解析を実施し
た． 
 
３．研究の方法 
 
(1) 標本収集ならびにミトゲノム全長配列デ
ータ決定 
  標本に関しては，深海底曳き漁が盛んで，
カレイ目魚類の採集実績がある高知県御畳
瀬や宮崎県土々呂，海外では台湾北部の南方
澳漁港などで採集を行った．容易に採集でき
ないものに関しては，解析用試料の提供を外
部の研究者に依頼するなど，様々なネットワ
ークを駆使し入手を図った．入手済みの試料

からは，ミトゲノム全長配列の決定を進めた．
収集した voucher 標本や組織の一部は，申請
者の勤める国立科学博物館へ，決定した塩基
配列の全ては国際 DNA データベースに登録
し，国内・国外での活用に広く供した． 
 
(2) 目内低次解析 
 ダルマガレイ科の魚種で見つかった大規
模な遺伝子配置変動は，ミトゲノムの構造進
化を理解する上で重要な情報を潜在してい
る．そのため，本科魚類に焦点をあて，この
特異な変動の科内での出現頻度を明らかに
するべく，重点的に全長配列を決定し遺伝子
配置の比較解析をすすめた．さらに科内を網
羅した系統解析を行い，遺伝子配置の進化パ
ターンを考察した． 
 
(3) カレイ目全体の高次系統解析 
 全種の塩基配列を 1 つのデータセットにま
とめ，カレイ目全体の包括的な系統樹を構築
した．解析には，Miya et al. (2003) による魚
類 100 種の系統解析の結果を参考にし，アジ
科を中心に周辺分類群の塩基配列を外群と
して含めた．得られた包括的系統樹を元に，
本目魚類が持つ様々な形質や遺伝子配置変
動等の特徴的なミトゲノム構造の進化パタ
ーンを解析した． 
 
４．研究成果 
 
(1)ダルマガレイ科の系統解析 
 ダルマガレイ科魚類は，これまでに 20 属
160 種ほどが知られており，カレイ目の中で
も最大の種数が属している．分布域は広く，
世界中の熱帯から温帯にかけての温暖な海
域で，浅海から深海にまで生息する多様性に
富んだグループである．本研究では，科内を
網羅する 16属 35種のミトゲノム全塩基配列
を決定した．これに，データベース上に登録
されている部分配列や外群のデータを含め
て系統解析を行なった（図 1）．その結果，本
科の単系統性は強く支持された．また，
Arnoglossus, Psettina の両属は単系統性が支持
されず，多系統であることが示唆された．特
に 5 つのグループに分かれた前者に関しては，
形態的に識別が困難なグループであり，今後
分類形質の再検討を要する． 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
図 1 ダルマガレイ科 43 種の系統関係 



 系統解析に使用した 43 種のミトゲノム全
長配列から，簡易的な分岐年代推定を行なっ
た(図 2)．解析結果から，本科魚種は他の魚
種と比較すると比較的最近に，しかも短期間
のうちに急速な分化を遂げたことが示唆さ
れた． 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
図 2 ダルマガレイ科の主要系統の分岐年代推定 
 
(2) カレイ目の網羅的系統解析と遺伝子配
置の進化 
 本研究では，既知のカレイ目 14 科 134 属
約 670 種中のほぼ全科と半数以上の属，そし
て約 15%の種数を網羅する 13 科 72 属 100 種
のミトゲノム全長配列を新規に決定した．こ
れに外群やデータベースへの既登録データ
を加えて，総計 180 種におよぶ系統樹を構築
することができた（図 3A,3B）．  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
図 3A カレイ目の包括的系統樹 

  その結果，今現在も議論百出であるカレイ
目の単系統性が微弱ながらも支持された．過
去の研究でも指摘されているように，ボウズ
ガレイ科が本目の最もbasalなグループとな
った．現行の分類体系に即した目内の 2亜目
ならびに3上科の単系統性も支持する結果が
得られた．ヒラメ科は 2つに大きく分かれる
非単系統群であり，カレイ科と姉妹群を形成
し，主に北方の寒冷な海域に分布するグルー
プ，そしてダルマガレイ科と姉妹群を形成し，
大西洋西岸を中心とする温暖な海域に分布
するグループとなることを明瞭に示すこと
ができた． 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

図 3B カレイ目の包括的系統樹 
 
  本研究で扱ったカレイ目魚類では，これま
でに申請者等がダルマガレイ科ザラガレイ
で発見したもの以外に，ウシノシタ科，コケ
ビラメ科，ベロガレイ科の 3 科で脊椎動物一
般とは異なる特異な遺伝子配置を 3 パターン
発見した．また，ダルマガレイ科内にも新た
な配置が見つかり，合計で 8 パターンの遺伝
子配置変動を特定した（図 4）． 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
図 4 カレイ目魚類で発見された特異なミトゲノム 
  遺伝子配置 



  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
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 5 ダルマガレイ科の遺伝子配置生成の推定メカ
ニズム 
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