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尚、セミナー終了後に懇親会もございますので、そちらにも是非ご参加下さい。

地球上の生物多様性の形成プロセスを理解することは，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礎となる．近年，分子系統解析の発展と普及によって，様々な動物分類群に多くの隠蔽種（形態的に判別

の出来ない種）の存在が知られるようになった．これらは生物多様性の見積に大きな影響を与えると予測され，特に未発達な形態を

示す小型または幼形進化的なグループでは，非常に多くの隠蔽種が発見されている．このようなグループは，熱帯・亜熱帯域を中心

に数多く知られていて，特にこの地域における生物多様性を理解する上で無視できない存在であると考えられる．今回のセミナー

では，それら隠蔽種の研究例として，（1）極端な幼形進化を示すハゼ亜目シラスウオ属魚類と（2）始原的脊索動物であるナメクジウ

オ類について紹介する．

（1）シラスウオ類

ハゼ亜目シラスウオ科シラスウオ属は，インド－太平洋のサンゴ礁池に分布し，脊椎動物の中でも最も早熟（平均37日，10世代／

年）で最も小さなサイズである極端な幼形進化を示す魚類である．シラスウオ類には形態的に3種が知られていたが，琉球列島およ

び小笠原諸島で得られた多数の標本で，ミトコンドリア DNAの16SrRNA遺伝子を用いた分子系統解析をした結果，非常に多くの

隠蔽種 (21種：Schindleria spp. 1 ~ 21)が含まれていることが明らかになった．さらに海外産の標本から新たに7種が発見され

るなど，本属の隠されている多様性が非常に高いことが明らかになりつつある．現在，私たち研究グループは，その多様化パターン

とプロセスの解明を試みている．

（2）ナメクジウオ類

ナメクジウオ類は，世界の熱帯から温帯域を中心とした浅海域に広く分布する3属約30種からなる分類群であり，これらは全ゲノ

ムによる系統解析から脊索動物門の中で最も始原的であることが明らかになっている．ナメクジウオ類に，進化生物学的研究に良

く用いられているモデル生物のBranchiostoma floridaeなどが含まれているが，本分類群の系統枠の全体像は得られていなかっ

た．そこで，私たちは世界的なサンプリングを行い，ミトコンドリア全塩基配列を用いた分子系統解析による頑健な系統樹を再構築

してきた．さらに，この系統枠の中にDNA データベースに登録された多くのミトコンドリアDNAの部分塩基配列をsupermatrix

法によって取り込むことにより，形態的に斉一なナメクジウオ類における隠された多様性の実体を明らかにすることを進めている．
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