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§１．研究実施体制  

 

（１）「総合解析」グループ 

①研究代表者：木暮 一啓（東京大学大気海洋研究所、教授） 

②研究項目 

・海洋微生物群集の多様性解析のための標準プロトコル策定 

・機能遺伝子発現解析のための条件検討 

 

（２）「遺伝子解析基盤技術」グループ 

①主たる共同研究者：岩崎 渉（東京大学大気海洋研究所、講師） 

②研究項目 

・海洋生態系解析のためのバイオインフォマティクス技術開発 

・海洋生態系解析システム開発 

 

（３）「遺伝子アーカイバ」グループ 

 ①主たる共同研究者：福場 辰洋（独立行政法人海洋研究開発機構、技術研究主任） 

 ②研究項目 

・海洋遺伝子アーカイバ（MGA）システム実機開発 

  ・先端技術を応用したシステム開発 
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§２．研究実施の概要  

 

 海洋生物の中で数として、あるいは生物量としてもっとも大きいのは微生物、それも細菌と呼ばれ

る原核生物の一群である。これらのグループは外洋表層でも１ｍL に約数 10 万細胞を数える。また、

細菌は地球上に最初に現れた生物群として 30 億年以上にわたる進化の歴史を持ち、多様な種お

よび遺伝子群からなる。微生物の群集構造や遺伝子構造はそれが生息する海域の環境条件に応

じて変化する。さらに、例えば光合成や光応答に関連する遺伝子は昼機能するが、夜は働かない。

その他にも、水温、塩分などに代表される物理化学的な環境要因や特定の有機物などの存在に

応じて、微生物の持つ一部の遺伝子の機能が発揮されると予想される。このように、微生物の群集

構造、遺伝子構造、さらに機能遺伝子群は環境の特性に応じて変動することから、それらを知るこ

とにより逆に環境の特性を明らかにすることができるだろう。これが本プロジェクトの考え方である。 

 こうした解析は技術的開発を必要とする。鍵となるのは、まず環境中に存在する微生物群集から

遺伝子を抽出し、その塩基配列を求める技術、第二に、そこから得られる多量の遺伝子情報から

環境の特性を明らかにするための特定の遺伝子を選び出し、かつその検出を可能にする技術、第

三に、微生物の時空間変動スケールをふまえたサンプリング技術が求められる。 

 上記の第一の技術については、近年利用が可能になったいわゆる次世代型の遺伝子解析装置

（以下、NGS:Next Generation Sequencer）が大きな武器となりつつある。この装置は比較的短時間

のうちにそれ以前の機器では得られなかった多量の塩基配列のデータを求めることができる。これ

によって以前は見落とされていた微生物種の存在が明らかになりつつある。本プロジェクトでも

NGS を駆使する一方、微量ながら環境の指標に優れる特定の遺伝子を検出するための技術開発

を行う。第二の技術についてはいわゆるバイオインフォマティクスという新しい学問分野の技術を導

入し、膨大な量の遺伝子情報から目的に沿った遺伝子を選択、検出していく方法論の開発を目指

す。第三の技術については、海水中の微生物群集を船上に上げることなく、海中でろ過、固定し、

経時的な試料を得ることを可能にする遺伝子アカイバーの開発を狙っている。 

 本事業ではそれぞれに対して総合解析グループ（代表：木暮）、遺伝子解析基盤技術グループ

（代表：岩崎）、遺伝子アーカイバグループ（代表：福場）を置き、観測および技術開発を行ってきた。

これまでのところ、総合解析グループは東北海域でのサンプリングおよび微生物群集の解析を行

って微生物群集、メタゲノム、発現遺伝子についての基礎的なデータを取得している。また、その

中で、特に光エネルギーを用いてエネルギー形成を行う特定の機能タンパク（プロテオロドプシン）

に関する新たな知見を得た。今後はこの遺伝子を含め、環境中の特定遺伝子についての研究技

術を開発する予定である。遺伝子解析基盤技術グループは、これまでに世界中の様々な環境か

ら得られたメタゲノムデータを収集した網羅的メタゲノムデータベース（MetaMetaDB）

を開発し、海洋環境中に新たなグループの微生物が見つかった場合にその由来となった環

境を遺伝子情報から迅速に解析し、遺伝子情報に基づいた生態系評価を行うための基盤を

作った。また、魚類の遺伝子情報を網羅的に収集した魚類ミトコンドリアゲノムデータベ

ース（MitoFish）の開発にも成功した。遺伝子アーカイバグループは、アーカイバに装着する

センサー類の基礎的な検討を進めるとともに、微生物の現存料の指標となる ATP の検出系を組立

て、現場試験で深海までの利用可能性を確認した。 
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