
表・中層性カイアシ類の分子系統学的研究 
 

  カイアシ類は節足動物門・甲殻類綱に属し、200 科 1650 属からなり 11500 種が知られる

が、その数は実在する種の 15%程度であるといわれている。その生息場所はほぼ全ての水圏

環境におよび、その生活様式も浮遊性、底生性、寄生性と非常に多様である。現在、海洋に

出現する浮遊性カイアシ類においては 11 上科 195 属 1800 種が知られている。 
このように，水圏環境に広く適応したカイアシ類の進化を理解するためには、その系統関係

を明らかにする必要がある。過去、形態学的な面から系統解析が行われてきたが、形態学か

らのアプローチには限界があり、現在では主に遺伝的な面から系統解析が行われている。し

かし、カイアシ類の系統関係については非常に知見が少なく、海産浮遊性カイアシ類でも知

見は集積しつつあるものの、中・深層性の種については外洋での調査であることや、採集器具、

技術等の制約を受けるため、その生態に関する知見ですら極めて少ない。 
本研究は海産浮遊性カイアシ類の中でも比較的採集の容易な外洋の表・中層性カイアシ

類のミトコンドリア DNA の遺伝子である 16S rRNA 領域（16S）とチトクロムオキシダーゼⅠ領

域（COⅠ）の部分塩基配列を解析し、その系統関係を考察した。 
試料は2003年7月１日から４日にかけて北太平洋亜寒帯域165°E 線上の水深500-3000 

m を VMPS（目合い：60 μm）による鉛直曳きと、2006 年 7 月 30 日に北海道釧路沖（サイト

H：41°30′ N、145°47′ E ） の水深 0-2000 m を 80 cm リングネット（目合い：0.33 mm）によ

る鉛直曳きにより採集した。船上で採集された動物プランクトンは 95%エタノール中で冷蔵保

存して実験室に持ち帰った。このうち分析用として表層性種の Eucalanus bungii、Metridia 
pacifica 、 Neocalanus cristatus 、 N. flemingeri 、 N. plumchrus 、 中 層 性 種 の

Amallothrix inornata、Candacia columbiae、Gaetanus brevispinus、G. simplex、G. 
variabilis 、 Haloptilus pseudooxycephalus 、 Heterostylites major、 Heterorhabdus 
tanneri、Lucicutia bicornuta、Metridia asymmetrica、M. okhotensis、M. ornata、

Onchocalanus magnus 、 Paraeuchaeta birostrata 、 P. elongata 、 P. rubra 、

Pleuromamma scutullata、Rhincalanus nasutus、Scaphocalanus magnus の計 5 上

科 11 科 15 属 24 種をソートした。 
試料は脱エタノールと DNA の抽出を行い、ミトコンドリア DNA の 16S と COⅠを PCR によ

り増幅した。プライマーはそれぞれ 16S-arL と 16S-CB、LCO-1490 と HCO-2198 を用いた。

得られた PCR 産物のシークエンシスを行い、塩基配列を決定した。 
16S については A. inornata、C. columbiae を除く 22 種について、COⅠについては C. 

columbiae、G. brevispinus、H. pseudooxycephalus、M. asymmetrica、M. ornata を除

く 19 種について塩基配列を決定した。両遺伝子領域について系統樹を作成し、同時に 2 種

以上が含まれている Gaetanus 属、Metridia 属、Neocalanus 属、Paraeuchaeta 属につい

ては属内の種間変異を計算した。 
系統樹を作成した結果、16S の塩基配列でこれまでに形態学的に種として別けられた 22



種が有意に異なっていることが確認でき、Gaetanus 属 3 種［ブーツストラップ値：85%］、

Metridia 属 4 種［84%］、Neocalanus 属 3 種（Megacalanoidea〈上科〉）［99%］、

Paraeuchaeta 属 3 種［99%］、Heterorhabdiae（科）2 種［95%］はそれぞれのクラスターにま

とまった。また、COⅠの塩基配列でも形態学的に分けられた 19 種は有意に異なり、

Gaetanus 属 2 種［100%］、Paraeuchaeta 属 3 種［89%］、さらには Arietelloidea〈上科〉

［85%］がそれぞれのクラスターにまとまった。両遺伝子領域の解析から、これまでの形態学に

基づくこれらの上科の区分が支持されることになる。また、2 つの系統樹でParaeuchaeta属 3
種の分岐順が異なった。 

16S における種間変異は Gaetanus属 3 種で3.0-13.9%、Metridia 属 4 種で 10.2-28.3%、

Neocalanus 属 3 種で 6.8-9.2%、Paraeuchaeta 属 3 種で 7.5-10.0%となった。COⅠにお

ける種間変異は Gaetanus 属 2 種で 6.1%、Metridia 属 2 種で 17.8%、Neocalanus 属

15.0-16.7%、Paraeuchaeta属11.7-14.8%となった。その中でもG. simplexとG. variabilis 
の種間変異は 16S で 3.0%、COⅠで 6.1%であり、この 2 種が遺伝的に近いことを示した。       

Gaetanus variabilis は Gaidius variabilis とも呼ばれ、形態学的に Gaetanus 属と

Gaidius 属に分けられている。しかし、Park (1975) や Markhaseva (1996) が Gaidius 属

は Gaetanus 属のシノニムであると報告しており、今回の結果は Gaidius 属と Gaetanus 属

が同属であるというその報告と一致していた。しかし、G. simplex と G. variabilis の種間変

異が 3.0%に対し、G. brevispinus と他 2 種との種間変異はそれぞれ 12％以上であったこと

から、今後は更に種数を増やして解析していく必要があると思われる。 
本研究の解析ではプライマーが適合せず、PCR で DNA を増幅できない種があり、また

Paraeuchaeta 属では 16S と COⅠの系統樹で属内の分岐順が変わるなど、今後は異なる

遺伝子領域を用いることで更なる知見を集積し、形態に基づく系統解析と遺伝的な系統解析

を統一していくことが重要であると思われる。 
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