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要 旨

本稿では，著者等自身によるミトコンドリア DNA全長配列に基づく系統解析を主軸として，
鳥類におけるペンギン目の系統学的位置を明らかにすることを目的とした分子系統学的研究に
ついて詳述する．これらの研究の結果，現生のペンギン類に最も近縁である種は何かというこ
とを解明するための新たな課題が明らかとなったのでこれを考察する．

キーワード：分子系統樹推定，最尤法，ミトコンドリア DNA，ペンギン，コウノトリ．

1. はじめに

最近 15年間ほどのあいだに，鳥類の系統解析の場においても徐々にミトコンドリア全長配
列が用いられるようになってきた．ペンギン類に関しても，Slack らによって初めて Eudyptula

minor（コガタペンギン）のミトコンドリア全長配列が決定，解析された（Slack et al., 2003）．し
かしながら，過去の研究中で解析に用いられているタクサもミズナギドリ目ミズナギドリ科，
ミズナギドリ目アホウドリ科，アビ目，ならびにペリカン目グンカンドリ科といった現生のペ
ンギン目と最も近縁である可能性の高い種を網羅的には含んでおらず，ペンギン類に最も近縁
である種を明らかにすることができる解析とは言えない．そこで，本稿では，Watanabe et al.

（2006）によって行われたミトコンドリア DNA全長配列を用いたペンギン目およびこれと近縁
な鳥類の包括的な分子系統樹推定に関する研究を主軸として，ペンギン目の鳥類における系統
学的位置を解明することを目的とした研究について詳述する．また，当該研究の結果を通して，
現生のペンギン目に最も近縁である種を解明するための新たな課題が明らかとなったのでこれ
を考察する．

2. ペンギン目の鳥類における系統学的位置に関する研究の背景

2.1 鳥類における分子系統学的手法に基づいた系統分類
近年，分子系統学的手法に基づいた系統分類の研究が進んでいる哺乳類においては，高次分類

群の類縁関係はミトコンドリア全長配列に基づいた解析が当然のようになされており（Nikaido

et al., 2000, 2001; Cao et al., 2000; Arnason et al., 2002; Lin et al., 2002），数多くの種の全長配
列が決定されている．またおよそ 10 kbpの核遺伝子データを用いて哺乳類の全系統樹を解析
するなど，ミトコンドリアおよび核遺伝子両側面からの膨大な分子データを用いた系統学的情
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報が得られている（Novacek, 2001; Murphy et al., 2004）．
しかしながら，鳥類のミトコンドリア全長配列においては，2007年 7月現在，Watanabe et

al.（2006）によって初めて決定された 6種を含めて 51種のデータベースへの配列登録があるも
のの，登録種は偏ったリネージに限られており，全ての目すらも網羅されてはいない．核遺伝子
配列についても，これと同様のサンプリング状況であるか，もしくは短い配列情報のみに頼っ
た系統解析しかなされてはいない．解析の進んでいる哺乳類の系統と比較すると目レベルの系
統関係を解明するには至っていない現状である．最も網羅的なタクソンサンプリングによる分
子系統樹として Sibley and Ahlquist（1990）によるものが現在でも広く参照されているものの，
これは現在となっては古い手法と言わざるを得ない技術をもとに取られたデータに基づいてお
り，現在ではところどころの系統関係に対して信頼度が低いとする見解が一般的である．
過去に主として形態学的研究により構築された系統関係と分類体系を，鳥類に関しても分子

系統学的に再検証する必要性が声高に主張されている昨今ではあるが，上述のように，目レベ
ルの系統関係を解明するには至っていない状況である．

2.2 ペンギン目の系統分類
現生のペンギン類は，ペンギン目ペンギン科一目一科に全ての種が含まれるという，現生鳥

類の中でもとりわけ特化した形態をもつ生物群である．その特異的な外部形態に加えて，分布
域は亜南極圏を中心として南半球の広範囲にわたっており，極地や海岸林など多様な環境に適
応放散している．こうした特徴を持つペンギン類は，鳥類における分類学や生物の環境適応を
探る上で大きな関心が寄せられており，これまで，形態学的，行動学的，分子系統学的など様々
な方法および技術によって，系統分類体系についての再検討がなされてきた．古生物学的にみ
ても，ペンギン類は鳥類の中で最も良い化石資料に恵まれた分類群のひとつであり，比較的古
い時代の化石記録が知られている．最古の化石はニュージーランドの暁新世中期から始新世初
期にかけての地層から発見されたもので，これによってペンギン類の歴史はおよそ 6200万年
前までさかのぼることができる（Jones and Mannering, 1997）．それにもかかわらず，明白にペ
ンギン類の起源を示す化石が未だに発掘されていないこともあって，現生ペンギン類の直接の
祖先に関する統一した見解は未だに得られてはいない．
鳥類の系統分類学の場において，初期の研究では，ペンギン類は同様に飛翔能力を持たない

走鳥類と系統的に近縁な位置におかれ，これらは原始的な鳥類であるとされた．また，これら
の共通祖先が分岐した後に，その他の鳥類のリネージにおいて飛翔能力の獲得が起こったとさ
れていた（Lowe, 1939）．しかしその後の研究により，現在では，全ての現生鳥類の祖先は飛翔
能力を持ち，ペンギン類と走鳥類は系統的に近縁ではなくそれぞれ独立に飛翔能力を失ったと
する説がコンセンサスとなっている．後肢や頭蓋の骨格および筋の特徴などの形態学的な指標
を基に提唱されている系統仮説によると，ペンギン目と最も近縁な現生の鳥類はミズナギドリ
目（Simpson, 1975; Livezey and Zusi, 2001）あるいはアビ目（Olson, 1985）であるとされている．
また，形態学的指標ならびに行動学的な指標に基づいた研究では，カイツブリ目／アビ目が単
系統であり，これとペンギン目は最も近縁であるとされている（Cracraft, 1988; Cracraft et al.,

2004）．しかしながら，水中という特殊な環境に適応した水鳥間の形態は互いに似通っており，
形態比較しても収斂進化による影響を排除することが困難なため，比較形態学による系統関係
の解明には限界があった．
そこで，近年になって分子系統学によるペンギン類の系統解析の報告が散見されるように

なった．Ho et al.（1976）は免疫学的距離法により，ペンギン目，アビ目，カイツブリ目，ミズ
ナギドリ目（ミズナギドリ科，アホウドリ科）およびコウノトリ目（コウノトリ科，サギ科，ト
キ科，フラミンゴ科，およびシュモクドリ科）といった水鳥は互いに近縁であることを示唆し
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た．Sibley and Ahlquist（1990）は DNA-DNA ハイブリダイゼーション法を用いて現生の全て
の科をほぼ網羅した包括的な系統解析を行い，ペンギン目，ミズナギドリ目，およびアビ目は
それぞれ単独で独立した目を形成するほどの遺伝的特異性を持つには至らないため，各々を科
のレベルに降格し，さらにこれらはペリカン目グンカンドリ科と共に “ミズナギドリ上科”に
分類されるとした．のちに van Tuinen et al.（2001）は新たな distance matrix を作成した上で
DNA-DNAハイブリダイゼーション法による系統解析を行い，これとミトコンドリア部分配列
の解析結果を統合することによって，“ミズナギドリ上科”内部の系統関係について，ペンギン
科はアビ科よりもむしろミズナギドリ科とより近縁であることを示した．さらに，上述したよ
うにコガタペンギンのミトコンドリア DNA全長配列が決定された後，哺乳類においての分子系
統学的研究の流れと同様に，ミトコンドリア DNA全長配列を指標とした鳥類の包括的な系統
解析を目指して次々と配列が決定され，これらを解析した研究結果が複数発表された（Harrison

et al., 2004; Slack et al., 2006, 2007; Watanabe et al., 2006; Gibb et al., 2007）．これらの研究結
果からは，ペンギン目と最も近縁なのはコウノトリ目コウノトリ科，もしくはミズナギドリ目
である可能性が示唆されている．しかしながら，これらの研究でなされているサンプリングに
注目すると，現生のペンギン目と最も近縁な種の候補であるミズナギドリ目アホウドリ科，ミ
ズナギドリ目ミズナギドリ科，アビ目，カイツブリ目，ペリカン目グンカンドリ科といったタ
クサが網羅されているのは Watanabe et al.（2006）のみである．よって，現生のペンギン目と
最も近縁である種を解明するという目的においては，Watanabe et al.（2006）は最も適したサン
プリングを行った系統解析であると言える．

3. ペンギン目の鳥類における系統学的位置の解明に重点をおいた分子系統樹推定の実際

Watanabe et al.（2006）による研究では，ミトコンドリア DNAの H鎖側にコードされた 12

個のタンパクコード遺伝子を用いて，最尤法による系統解析が行われた．その具体的な解析方
法を以下に示す．

3.1 ミトコンドリア DNA全長配列データの取得
Watanabe et al.（2006）は，ペンギン目ペンギン科およびこれと近縁であると推測される科

5科を選択し，それぞれの科につき主要な 1種計 6種について，ミトコンドリア DNA全長配
列を決定した．また，データベース上から鳥類のミトコンドリア DNA全長配列データを取得
し，上述の 6種の配列データと合わせてこれらを解析した．解析に用いた種は以下のとおりで
ある．

Rhea americana（ダチョウ目レア; database Accession No. NC0000846），Struthio camelus（ダ
チョウ目ダチョウ; NC002785），Gallus gallus（キジ目ニワトリ; NC001323），Coturnix chinensis

（キジ目ヒメウズラ; NC004575），Coturnix japonica（キジ目ウズラ; NC003408），Aythya ameri-

cana（カモ目アメリカヒドリ; NC000877），Anser albifrons（カモ目マガン; NC004539），Corvus

frugilegus（スズメ目ミヤマガラス; NC002069），Vidua chalybeata（スズメ目シコンチョウ;

NC000880），Smithornis sharpei（スズメ目ハイガシラアフリカヒロハシ; NC000879），Cico-

nia ciconia（コウノトリ目シュバシコウ; NC002197），Ciconia boyciana（コウノトリ目ニホン
コウノトリ; NC002196），Falco peregrinus（タカ目ハヤブサ; NC000878），Buteo buteo（タカ目
ノスリ; NC003128），Haematopus ater（チドリ目ミナミクロミヤコドリ; NC003713），Arenaria

interpres（チドリ目キョウジョシギ; NC003712），Eudyptula minor（ペンギン目コガタペンギ
ン; NC004538），Eudyptes chrysocome（ペンギン目イワトビペンギン; AP009189），Diomedea

chrysostoma（ミズナギドリ目ハイガシラアホウドリ; AP009193），Procellaria cinerea（ミズナ
ギドリ目オオハイイロミズナギドリ; AP009191），Fregate sp.（ペリカン目グンカンドリ sp.;



136 統計数理　第 56 巻　第 1 号　 2008

AP009192），Gavia pacifica（アビ目シロエリオオハム; AP009190），Podiceps cristatus（カイツ
ブリ目カンムリカイツブリ; AP009194）．

3.2 最尤法による系統解析方法
Watanabe et al.（2006）による研究では，ミトコンドリア DNAの H鎖側にコードされた 12

個のタンパクコード遺伝子について，塩基配列およびアミノ酸配列双方からの系統解析が行わ
れた．L鎖側にコードされている蛋白質遺伝子であるND6については，その塩基組成とアミ
ノ酸組成が他の 12遺伝子とは異なること，また少量の系統学的情報しか含まれていないこと
などから（Cao et al., 1998）系統解析から除外した．配列のアライメントからは開始コドン及び
終止コドン，ATPase6と ATPase8間，ならびに ND4と ND4L間で見られる遺伝子コード領
域がオーバーラップした部分，さらにはギャップやアライメントが曖昧な部分を除外し解析を
行った．
系統解析は最尤法（Maximum likelihood method; ML法）を用いて行われた（Felsenstein, 1981;

Kishino et al., 1990）．Watanabe et al.（2006）では MOLPHY package ver. 2.3（Adachi and

Hasegawa, 1996a）のProtMLプログラム，およびPAML package ver. 3.1（Yang, 1997）のCodeML

プログラムを用いた．また予備的解析として最尤法の簡便法である quartet puzzling（QP）法に
よる解析を行い，この際には TREE-PUZZLEプログラム（Strimmer and von Haeseler, 1996）を
用いた．それぞれのプログラムによる解析を行う際に，mtDNAタンパク遺伝子のアミノ酸配
列解析においては mtREV-Fモデル（Adachi and Hasegawa, 1996b）を，塩基配列解析において
はコドン置換モデル（Goldman and Yang, 1994; Yang et al., 1998）を使用した．コドン置換モ
デルを使用する際には，Miyata et al.（1979）のアミノ酸距離を用いた．さらに，アミノ酸およ
びコドン座位間の進化速度の不均質性を考慮するために，離散化されたガンマ（Γ）分布を取り
入れたモデルを用いた（Yang, 1996）．ブートストラップ確率は 10,000回繰り返しによる RELL

（resampling of estimated log-likelihood）法（Kishino et al., 1990）で推定した．
ML法で系統解析をする際には，存在しうる全てのトポロジー（樹型）について尤度を計算し，

その中から最も尤度の大きなものを選び出す．ML解析の場で発現するもっとも深刻な現象の
ひとつとして，数多い OTUに適用すると候補となるトポロジー数は莫大な数にのぼってしま
い，しかもそれらのうちのほとんどは尤度が問題にならないほど低い，つまり実現性の低いト
ポロジーであるという問題が挙げられる．あまりにトポロジー数が多くなると膨大な計算量を
こなさなければならず，コンピューターの過重負荷と莫大な時間の浪費を引き起こす．これを
軽減させるために，主解析に先立って，単系統性が確実であるクレードを前もって選び出しこ
れを固定することによって OTUを減らし，候補となるトポロジー数を減らすことができる．
Watanabe et al.（2006）では，ミトコンドリア DNAの 12タンパクコード遺伝子を解析する手
順の最初の段階として，QP法による予備的解析を行っている．その結果高い QP値に支持さ
れ，かつ過去の研究から生物学的に議論の余地なく単系統性が示されているクレードに関して
そのクレードは固定し，以降の解析の場では一つの OTUとして扱っている．しかしながら，
この作業を行ってもなお主解析にとってトポロジー数が多すぎるため，アミノ酸配列データに
ついて ProtMLプログラムによる近似尤度法を用いたトポロジーの網羅的探索を行い，ここで
近似尤度が上位 20,000 通りのトポロジーだけを残した．さらにこれら上位のトポロジーに対
して簡単なモデル（mtREV）を用いて対数尤度の比較を行い，その中での最も尤度の高い樹形
に対する対数尤度の差が一定の標準誤差以内におさまる樹形だけを残している．このような作
業を経て，主解析に参加させる候補のトポロジー数は適切な解析に耐えうる数まで軽減した．
Watanabe et al.（2006）の研究においては，上位 20,000通りの近似的尤度を持つトポロジーの
うち，塩基配列解析においては，簡便なモデル下での最も尤度の高い系統樹との対数尤度の差
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が 1 SEs以下，アミノ酸配列解析においては 2 SEs以下のトポロジーを残している．これらの
作業によって，塩基配列解析では 638通り，アミノ酸配列解析では 9,401通りのトポロジーが
選び出され，それらを用いて CodeMLによる主解析を行った．

3.3 QP法による予備的系統解析結果
上述したように，ML法による解析は起こりうる各トポロジーの尤度推定を行うために，23OTU

による CodeMLを使用した解析では，コンピューターに対しての負担が過度である．よって，
Watanabe et al.（2006）は，解析に参加する OTU を減らすための QP法による予備的解析を
行った．
鳥類の系統学において，大きく分けて 4つのグループに分類されることは，形態学的研究お

よび分子系統学的研究の両分野からみて確実であるとされている．すなわち，古顎下綱（現生
の鳥類のうちダチョウ目のみを含む），キジカモ小綱（カモ目・キジ目），スズメ目，ならびに
スズメ目以外の neoavians（現生鳥類の中で古顎下綱以外をまとめた分類群である新顎下綱のう
ち，キジカモ小綱以外）といった分類群である．これら 4つのグループ間の系統関係について，
現在，最も信頼性が高いとされている仮説は，現生の鳥類のうちで最も古くに分岐したグルー
プは古顎下綱であるという説である．しかしながら，この系統仮説に反する解析結果を出した
過去の研究が存在する．ミトコンドリア DNA全長配列に基づいた研究の初期では，スズメ目
が現生の鳥類のうちで最も古くに分岐したとする系統樹を提示した解析結果がいくつか出され
ている（Mindell, 1997; Harlid and Arnason, 1999; Mindell et al., 1999; Waddell et al., 1999）．鳥
類の最も基底の分岐点についての解析は，解析される対象となるグループと遠すぎる系統関係
をもつアウトグループ，まばらで偏ったサンプリング，各リネージによって異なる進化速度を
持った遺伝子，あるいは適切でない解析モデルなどによって多大な影響を受ける，という報告
がすでに複数ある．このうちMindell et al.（1999）とWaddell et al.（1999）はそれぞれ，ミトコ
ンドリア全長配列に基づいたスズメ目の系統学的位置について詳細に検討した結果，これらの
データを用いた解析ではスズメ目は鳥類の系統樹上で最も古い分岐をもつように見えるけれど
もこれはアーティファクトであって，今後問題点を解決した上で更なる解析が必要であるとの
研究結果を報告した．さらに Harrison et al.（2004）, Slack et al.（2006, 2007），ならびに Gibb

et al.（2007）は，過去の研究により提示された問題点を改善したミトコンドリア全長配列に基づ
いた系統解析によって，ダチョウ目が最も古くに分岐したという仮説を支持する結果を提示し
た．よって，過去の，スズメ目を最も古くに分岐したグループであるとする異例ともいえる系
統仮説は，脆弱かつ信頼度の低い系統樹であるという見解が妥当である．以上の考察により，
Watanabe et al.（2006）は古顎下綱がその他の鳥類の外群となることは確実であるとみなし，QP

法による予備的系統解析ではダチョウならびにレアをアウトグループとして用い，新顎下綱内
部の系統関係を解析することとしている．
予備的系統解析の結果，以下の系統関係が明らかとなった．（1）新顎下綱の単系統性が 99％の

QP値で明確に支持された．（2）キジ目とカモ目の姉妹関係，すなわちキジカモ小綱の単系統性
が 95％の QP値で，新顎下綱のうちでキジカモ小綱が最も古くに分岐したとする系統仮説が
84％でそれぞれ支持された．（3）ペンギン目，コウノトリ目コウノトリ科，チドリ目，ミズナギ
ドリ目，ならびにスズメ目の単系統性が支持された．これらの単系統性を示すクレードはそれ
ぞれ，ペンギン目・63％，コウノトリ科・89％，チドリ目・70％，ミズナギドリ目・87％，なら
びにスズメ目・61％の QP値で支持された．いくつかのクレードについては，Watanabe et al.

（2006）の QP法による予備的解析で必ずしも高い信頼性によって示されたとはいえないが，こ
れら 5分類群の単系統性は，形態学的，生態学的，生物地理学的，ならびに分子系統学的など
といった多岐にわたる生物学的研究の結果によっても支持されており，確実であるとみなして
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図 1. 鳥類における主要 4 分類群の系統関係．過去の研究の大多数およびWatanabe et al.
（2006）によって提示された鳥類の高次レベルの系統関係を示した．

いる（Sphenisciformes: Jouventin, 1981; O’Hara, 1989, Procellariiformes: van Tuinen et al., 2001,

Charadriiformes: Sibley and Ahlquist, 1990; Paton et al., 2003; Sorenson et al., 2003; Harrison

et al., 2004, Passeriformes: Raikow, 1982; Sibley and Ahlquist, 1990; Groth and Barrowclough,

1999; Mindell et al., 1999; Sorenson et al., 2003; Harrison et al., 2004）．（4）タカ目の単系統性
は支持されず，独立したOTUとして扱うこととした．Watanabe et al.（2006）が用いたタカ目
の種はハヤブサ科ハヤブサならびにタカ科ノスリであるが，これら 2種は単系統性を示さず，
その他のクレードと共に多分岐となったためである．
鳥類の高次レベル系統関係について，過去の研究およびWatanabe et al.（2006）の QP法に

よる予備的解析結果を要約する（図 1）．現生の鳥類において，最も古い分岐は古顎下綱と新顎
下綱の 2つのグループ間で起こった．次に，新顎下綱の中で，キジカモ小綱のグループが分岐
し，残りの新顎下綱の鳥類は Neoavesと呼ばれるグループを形成する．Neoavesに属する鳥類
の目レベルの系統関係については，未だ統一見解は得られていない．

3.4 ML法による解析結果
上述したように，Watanabe et al.（2006）によって行われた古顎下綱をアウトグループとし

た QP法による予備的系統解析の結果，Neoaves（新顎下綱のうちキジカモ小綱を除いたグルー
プ）の単系統性が示された．すなわち，新顎下綱のうちでキジカモ小綱が最も古くに分岐した
とする系統仮説が明確に支持された．過去，いくつかの分子系統学的研究によってスズメ目が
キジカモ小綱よりも古くに分岐したとする系統仮説が示された，言いかえれば Neoavesの多系
統性が示唆されたが，上述したように，これは解析方法によるアーティファクトである可能性
が非常に高い．よって，Watanabe et al.（2006）の QP法による予備的系統解析で現れたスズ
メ目を含めた Neoavesの単系統性は，過去の多くの研究結果と一致した確実な系統関係といっ
てもよいであろう．これをふまえて，以降の主解析では，先のダチョウおよびレアに加えて，
キジカモ小綱であるニワトリおよびアメリカヒドリもアウトグループとして扱っている．解析
の対象となるグループ，つまり内群に対して確実に外群に所属し，かつなるべく内群に近縁な
種をアウトグループにすることは，内群の確からしい系統関係を得るためには必要不可欠であ
る．これにより，主解析では Neoaves内の系統関係を得ることができ，よりペンギン目に焦点
をおいた系統解析が可能となっている．

Watanabe et al.（2006）の研究において主解析によって得られた系統樹が図 2ならびに図 3で
ある．主解析では，異なる 3パターンのML解析が行われた．まず 1つ目は，4種のアウトグ
ループ（ダチョウ，レア，ニワトリ，ならびにアメリカヒドリ）を用いたミトコンドリア DNA



ミトコンドリア DNA 全長配列に基づいたペンギン目に関する系統解析 139

図 2. ミトコンドリア全長アミノ酸配列に基づいたML系統樹 1．本解析では 4種のアウトグ
ループを使用した．系統樹中の各ブランチの長さは，アミノ酸変異数の割合に基づいて
算出した．クレード上の数値は BP 値を示す．星印は QP 法による予備的解析によっ
て単系統性が確実であるとみなされ固定されたクレードを表す．

全長アミノ酸配列による解析である．ここでは，ペンギン目はコウノトリ目コウノトリ科と姉
妹群を形成する可能性が示唆された．この単系統群を含む系統樹は最尤系統樹となり（図 2），
このクレードは 78％の BP確率で支持された．また，さらにWatanabe et al.（2006）は，上記
のアウトグループ 4種にカモキジ小綱に属する種 3種を新たに加えた計 7種（マガン，ウズラ，
ならびにヒメウズラを加えた）を用いたミトコンドリアDNA全長アミノ酸配列またはアミノ酸
コード領域の塩基配列による解析を行った．アミノ酸配列による解析では，ペンギン目／コウ
ノトリ目コウノトリ科単系統は 57％の BP確率で支持されるにとどまったものの，これらの単
系統クレードを含む系統樹はあいかわらず最尤系統樹となっていた（図 3）．塩基配列による解
析では，ペンギン目／コウノトリ科単系統は 79％の BP確率で支持された．以上のことより，
ペンギン目／コウノトリ科単系統は，解析に使用するモデル，アウトグループの差違によらず，
常に再現される姉妹群であると言える．

4. おわりに

ペンギン目，ミズナギドリ目，アビ目，カイツブリ目，およびペリカン目グンカンドリ科の
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図 3. ミトコンドリア全長アミノ酸配列に基づいたML系統樹 2．本解析では 7種のアウトグ
ループを使用した．系統樹中の各ブランチの長さは，アミノ酸変異数の割合に基づいて
算出した．クレード上の数値は BP 値を示す．星印は QP 法による予備的解析によっ
て単系統性が確実であるとみなされ固定されたクレードを表す．

間の近縁性は，過去のいくつかの研究によってすでに示唆されていたものである．しかしなが
ら，これらのうちのいったい何がペンギン目と最も近縁であると言えるのかについては激しい
議論が交わされ，統一結論はまったく得られていなかった．にもかかわらず，これまで，上記
のようなペンギン目と最も近縁である候補種がすべて含まれかつ十分な情報量を用いた包括的
な系統解析はほとんど存在せず，現在のゲノム配列による分子系統解析の主流となっているミ
トコンドリア全長配列解析でさえも，これら候補種の配列を網羅的に加えた系統解析はまった
くなかった．
この問題点を解決するべく行われた，Watanabe et al.（2006）のML法を用いたミトコンドリ

ア全長配列の系統解析結果によって，ペンギン目と最も近縁な現生の鳥類はコウノトリ目コウ
ノトリ科である，という可能性が示唆された．これらの単系統性を示すクレードの BP確率は，
高い信頼性を示すのに十分であるとは言い難く，コウノトリ科（もしくはコウノトリ目全体）が
現生の鳥類の中でペンギン目と最も近縁な分類群であると結論付けることはできない．この問
題に明確な結論を出すためには，例えばペリカン目やコウノトリ目に属する科などさらなるサ
ンプルの追加，鳥類のミトコンドリア DNAにより適した進化モデルの使用など，いくつかの
改善点を解決した上での解析が必要であろう．しかしながら，これまでの形態学的，行動学的，
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分子系統学的など多岐の分野にわたる研究から支持されてきた候補であるミズナギドリ目，ア
ビ目，カイツブリ目，ならびにペリカン目グンカンドリ科を加えてもなお，コウノトリ科が最
もペンギン目と近縁であるという結果を示したのは特筆すべきことであり，コウノトリ科（も
しくはコウノトリ目全体）が最有力候補の 1種として浮上してきたという事実は，非常に興味
深い知見である．
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