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§１ 研究実施の概要 
 

（１）実施概要 

 近年の遺伝子解析技術の急速な進歩により、環境中の多量の遺伝子情報を短時間に得ることが

可能になってきた。これにより、海洋には膨大な数の未知の微生物（ここでは全体を通じて原核生

物を意味する）が存在すること、さらにそれらが多様な遺伝子群を持ち、その大部分の機能はやは

り未知であることが明らかになってきた。こうした多量の遺伝子群はそれを保持する微生物群の生

物的特性と環境要因を反映して変動していると考えられるため、環境要因と特定遺伝子との関連

が明確化されれば、逆に遺伝子構造から環境の特性を知ることができるであろう。適当な 100 の遺

伝子を選択してその検出を行うことによってそれを可能にする（100 Genes Set Analysis; 100GSA）、

これが本研究の目指すところであった。 

このために、必要な情報あるいは開発すべきいくつかの技術がある。まず、海洋環境中の機能

遺伝子群をその環境要因と併せて明らかにしていくことが必要である。これが総合解析グループの

役割である。さらに技術的問題として、第一に、複数の異なる遺伝子を標的にして評価システムを

作る場合、それらをどのように検出するのか、第二に、機能遺伝子の大部分が未知のままならば、

開発した方法をさらに多様な環境に適用していく際に限界が生じる。そのため、新たな技術を用い

て環境の評価につながるような未知遺伝子の機能を明らかにしていく作業が必要である。第三に、

環境要因は時空間的に連続的に変化していく。そのような変化を捉えて評価を可能にしていくに

は、既存の船舶によるサンプリング方法では限界があり、そのような変化を捉えうる新たなサンプリ

ング手法の開発が求められる。この第一の技術は総合解析グループで、第二、第三の技術はそれ

ぞれ遺伝子解析基盤技術グループ、遺伝子アーカイバグループが担当し、相互に緊密な連携の

もとに研究を進めてきた。 

総合解析グループでは、主に東北沖の沿岸域から沖合にかけての環境要因の傾斜域の遺伝

子情報をもとに、発現遺伝子の解析を行った。その結果、光応答系、窒素代謝系、ビタミン合成な

どの遺伝子を選択し、その一部についてすでにプローブを設計、残りについても設計中である。ま

た、この検出系には、キャプチャービーズ法を採択した。この方法は、100GSAの標的とする遺伝子

に対してビオチン化したプローブを用意し、ハイブリダイゼーション後、アビジン磁気ビーズによっ

て対象遺伝子を濃縮した後、塩基配列を求める方法で、環境中の試料に適用された例は実質的

にほとんどない。複数の対象遺伝子を同時に解析することができる、またそれぞれに複数のプロー

ブを用意することによって、配列に多少の変異があってもカバーすることができる、さらには PCR 法

と異なり、対象遺伝子に連なる配列も読んでしまうことができるというメリットがある。これをアーカイ

バによって得た試料（後述）に適用試験中である。 

遺伝子解析基盤技術グループはまず微生物群集の 16S rDNA の新たなデータベース（DB）構

築を行った。世界には多くの 16S rDNA データベースがあるが、それぞれが独立に存在している。

同グループが開発した MetaMetaDB は、そうした DB を繋いだものであり、この DB にアプローチす

ることにより、特定の配列が世界のどのような環境で見出されたのかを知ることができる。これによっ

て特定の系統群の環境中での広がりを調べ、その起源や移動パターンなどを議論することが可能

になった。同時に、魚類のミトコンドリア DNA の DB である MitoFish を確立した。次に、大規模比較

ゲノムを軸にした、未知機能遺伝子の新たな探索法の開発を行った。具体的には有機物の凝集プ

ロセスにかかわる遺伝子、光受容タンパクであるプロテオロドプシンの機能関連遺伝子など、これま

で未知であった遺伝子の新たな機能を見出している。さらにこのグループは、総合解析と協働して

100GSA 用へのプローブ設計を行っている。 

遺伝子アーカイバグループが開発を目指したのは、主要な環境パラメータを連続的に取得する

と同時に、微生物群集を捕捉し、その発現遺伝子を解析することを可能にする新たなサンプラーの

開発であった。6 連の試作器の作成と沿岸環境における原理実証の後、24 連の試作実機を完成

させ、神奈川県三崎にて 2 日間にわたる連続観測を行っている。環境パラメータの取得には問題

がなく、現在得られた微生物試料の解析を行っている。動作的にはほぼ問題がないことが確認さ

れており、例えば使用フィルタのサイズを小さくすることによってさらに取得可能なサンプル数を増

やすことができる。これによって様々な環境に設置あるいは船舶からウィンチに装着して連続的に
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環境パラメータを把握するとともに、微生物群集を濃縮・RNA の固定まで現場で実施することを可

能にし、従来になく汎用性が高い新たなサンプラーとして完成されたとともに、今後、その多様な利

用が期待できる。 

 

（２）顕著な成果 

＜優れた基礎研究としての成果＞ 

１．近年の研究から、海洋表層の細菌群集の半分程度に、プロテオロドプシンという光受容タンパ

クがあること、光エネルギーを用いてプロトンポンプとして機能し、それによって ATP が合成され

ることが知られてきた。本研究を通じてメタゲノム、海洋分離株の遺伝子解析と生化学的機能

解析を組み合わせ、ナトリウムイオン排出性のロドプシン（NaR）、塩化物イオンを取り込むロドプ

シン（ClR）を発見し、さらに共同研究を通じて NaR の構造を明らかにした。 

２．海洋における有機物凝集体の生成に海洋細菌が関わっていることはこれまで示唆されていた

が、その遺伝的基盤については不明であった。本研究では、バイオインフォマティクス技術を駆

使した比較ゲノム解析を行うことにより、海洋における有機物凝集体の生成に深く関わっている

と考えられる遺伝子を同定し、mag 遺伝子と命名した。本遺伝子は海洋生態系の基礎的な理

解に貢献するとともに、遺伝子情報を用いた海洋環境評価に新たな手法を加えるものである。 

３．これまでにサンプル採取装置が市販されてきていたが、その処理能力については、処理量、サ

ンプル数等の点で必ずしも微生物遺伝子研究に最適ではなかった。本研究で開発した「海洋

遺伝子アーカイバ」は、24 サンプル以上を処理可能であり、且つ信頼性の高い送液系を海中

で使用可能にし、高い処理能力を実現できた。環境計測センサの出力をトリガとした動作も可

能である。また、マイクロ流体デバイスを応用して、現場型 ATP 定量分析装置を高機能化し、

完成度を高めた。 

 

＜科学技術イノベーションに大きく寄与する成果＞ 

１．海洋環境中には未知の機能遺伝子が多量に混在し、環境要因に応じて刻々と変動している。

これらを検出することによって環境の特性を知ろうというのが本研究の主要な目的である。本研

究を通じて、東北沿岸海域を中心に環境要因と発現遺伝子との関係を調べ、環境要因に敏感

に反応する遺伝子を選びだし、ビーズキャプチャー法という手法を用いて検出する系を作りだ

した。今後、関連する試みに大きなインパクトを与えることが期待される。 

２．海洋微生物群集の生物種構成に変化が見られた場合に、その変化がどのような環境に生息す

る微生物の流入・増殖によるものかを簡便に解析することが可能なデータベース MetaMetaDB

の開発に成功した (Yang and Iwasaki, 2014)。MetaMetaDB は URL http://mmdb.aori.u-

tokyo.ac.jp/ で一般に公開されており、現在、世界の研究者によって蓄積された膨大なメタゲ

ノムデータに対して横断的に配列類似性検索を行うことができる唯一のシステムである。 

３．本研究で開発した「海洋遺伝子アーカイバ」の主要部分は国産・市販の部品で構成している。

したがって、必要に応じて本装置をコストをおさえつつ市販展開することも十分に可能である。

また、極めて柔軟性の高い装置構成になっているため、現場サンプル処理だけでなく採水や

現場培養など、多様な用途を目的として展開することができ、海洋に関する科学技術の発展に

大きく寄与できる。 
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§２ 研究実施体制 
 

（１）研究チームの体制について 

 

①「総合解析」グループ  

研究参加者 

氏名 所属 役職 参加時期 

木暮 一啓 東京大学大気海洋研究

所 
教授 

H23.12～ 

浜崎 恒二 同上 准教授 H23.12～ 

永田 俊 同上 教授 H23.12～ 

竹井 祥郎 同上 教授 H23.12～ 

佐藤 克文 同上 准教授 H23.12～H25.3 

西田 周平 同上 教授 H24.4～H28.3 

狩野 泰則 同上 准教授 H24.4～H28.3 

吉山 浩平 岐阜大学流域圏科学研

究センター 
助教 

H24.4～ 

兵藤 晋 東京大学大気海洋研究

所 
准教授 

H23.12～ 

井上 広滋 同上 准教授 H24.4～ 

馬渕 浩司  同上 助教 H24.4～ 

三木 健 国立台湾大学海洋研究

所 
助理教授 

H24.4～ 

黄 國成 東京大学大気海洋研究

所 
特任助教 

H23.12～ 

吉澤 晋 同上 准教授 H23.12～ 

金子 亮 同上 特任研究員 H24.4～H26.11 

多田 雄哉 北海道大学 大学院地球

環境科学研究院 
特別研究員 

H24.4～H26.3 

藤村 玲子 東京大学大気海洋研究

所 
特任研究員 

H25.4～H27.9 

佐野 雅美 同上 特任研究員 H25.4～H28.3 

井上 健太郎 同上 特任研究員 H24.4～H24.12 

崔 英順 同上 外国人研究員 H24.9～H26.3 

武島 弘彦 人間文化研究機構  総

合地球環境学研究所 
特任助教 

H26.4～ 

伊知地 稔 東京大学大気海洋研究

所 
特任研究員 

H26.5～ 

日下部 郁美 同上 特任研究員 H26.6～H27.3 

宋 在浩 東京大学大学院新領域

創成科学研究科 
D3 

H24.4～H26.3 

山田 洋輔 東京大学大学院理学系

研究科 

日本学術振興会

特別研究員（PD) 
H24.4～ 

Wong, Shu kuan 東京大学大学院新領域

創成科学研究科 
D2 

H24.9～ 

Haider, Md Nurul 同上 D3 H24.11～H27.9 

鈴木 翔太郎 東京大学大学院農学生

命科学研究科 
D3 

H24.4～H26.3 
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中島 悠 東京大学大学院新領域

創成科学研究科 
D2 

H24.4～ 

Cuadra Marie 

Johanna Leopoldo 

同上 
D2 

H26.4～H27.9 

宇佐美光直 同上 M2 H24.9～H27.3 

熊谷 洋平 同上 D1 H26.4～ 

中橋 大義 同上 M1 H27.4～ 

小泉眞紅 東京大学大気海洋研究

所 
技術補佐員 

H24.1～H28.3 

角村 梓 同上 技術補佐員 H27.4～ 

馬淵 浩司 同上 特任研究員 H27.8～H28.3 

 

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  

研究参加者 

氏名 所属 役職 参加時期 

岩崎 渉 東京大学 大学院理学系研究科 准教授 H23.12～ 

笠原 雅弘 東京大学大学院新領域創成科

学研究科 

講師 H23.12～ 

大島 健志朗 東京大学大学院新領域創成科

学研究科 

特任准教授 H23.12～ 

楊 靜佳 東京大学 大学院理学系研究科 特任研究員 H2４.４～H26.1 

金 錫元 東京大学大気海洋研究所 特任研究員 H2４.４～H27.3 

町山 麻子 東京大学 大学院理学系研究科 学術支援職員 H24.4～H27.3 

富岡 直子 東京大学 大学院理学系研究科 学術支援職員 H26.12～H28.3 

小田 伊佐子 東京大学大気海洋研究所 技術補佐員 H25.4～H26.3 

 

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  

研究参加者 

氏名 所属 役職 参加時期 

福場 辰洋 海洋研究開発機構 技術研究員 H23.12～ 

野口 拓郎 同上 特任技術研究員 H24.7～H27.5 

許 正憲 同上 上席技術研究員 H23.12～ 

下島 公紀 東京海洋大学 教授 H23.12～ 

岡村 慶 高知大学 教授 H23.12～ 

 

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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§３ 研究実施内容及び成果  
 

３．１ 総合解析（東京大学 木暮グループ） 

本研究のねらいは、遺伝子解析基盤技術グループおよび遺伝子アーカイバグループと協力し

ながら、微生物遺伝子を標的にした海洋生態系の新たな評価法を確立することである。この研究を

通じ、主に、16S rDNA 塩基配列に基づく微生物の群集構造の解析、発現遺伝子群（mRNA）を対

象にしたメタトランスクリプトーム解析を行ってきた。発現遺伝子群が例えば日周変動のような短い

環境要因に応答して変化する一方、群集構成はある環境変動の範囲内で増殖、維持される群集

を見ることになり、より長期の環境変動への応答を見ることにつながる。また、その範囲がかなり限

定される種は、そうした特定環境の指標種とみなされる。以下、研究のステップとしては、大きく、基

本的な解析技術の確立、海洋現場でのサンプリング、その結果の解析と新手法の開発、という順

序で進めた。その評価を広げていくために、魚の腸内細菌、真核生物の環境応答遺伝子に関する

検討も行ってきている。また、それぞれのステップの中で必要に応じて遺伝子解析基盤技術グル

ープ、遺伝子アーカイバグループさらには五條堀チーム、竹山チームと連携を図ってきた。 

 

3.1.1 サンプリング手法 

 海洋微生物群集およびその発現遺伝子の捕集については、一貫した方法で進める必要がある。

このため、海域、採水深度、採水からろ過までのプロセス、使用フィルター、ろ過法、その後のサン

プルの処理法などについて最初に検討を行った。 

海域およびサンプリングについては、主に以下について行ってきた。 

・東北海域におけるサンプリング 

マリンサイエンス拠点形成事業の研究航海への参画を前提として、東北海域において、大槌湾

および女川湾から外洋にかけての測点を対象としから採水を行った。湾内から外洋にかけては栄

養塩、有機物の勾配があるとともに、東北沖海域は温度塩分に基づいた水塊区分が報告されてお

り、それらとの対応を見ることが方向性である。具体的には、学術研究船淡青丸（JAMSTEC）、第三

海洋丸、東北海洋生態系調査研究船新青丸（JAMSTEC）を用いて、大槌湾およびその東方海域、

女川湾およびその東方海域、釜石湾に定点を置き、継続的な観測を行った（次頁、図 1）。解析中

の航海の航海名、観測月は表１のとおりである。各航海では、上記の観測定点の有光層内（表層、

50m、100m）でのサンプリングを行った。これは日周変化、つまり光への応答を見るため、また、有

光層下になると、サンプリングからろ過処理までの時間が長くなり、発現解析には適さないことが理

由である。 

・学術研究船白鳳丸による外洋域における観測 

学術研究船白鳳丸 KH-14-2 航海（2014 年 5 月 20 日（火）－6 月 11 日（水））において、NBD, 

SBD（図２）の 2 点において、発現遺伝子の日周応答を見るために、昼夜の連続観測を行った。 

・遺伝子アーカイバの利用試験のための観測 

 遺伝子アーカイバは時空間的に短いサンプリングと環境パラメータの取得を可能にする。これを

用いてやはり発現遺伝子の日周応答を見るために、下記のように神奈川県三崎の東大理学部臨

海実験所桟橋、海洋研究開発機構岸壁、にアーカイバを設置し、試験的な連続採水を行った。な

お、当初岩手県大槌湾（東大大気海洋研究所、国際沿岸海洋研究センター、係船場）にて観測を

予定していたが、機材の運搬および現場への設置が難しいことから、三崎を選んだ。また、三崎は

一般に大槌より生物量が多く、より明確な測定結果を得られると考えた。 

① 2015 年 8 月 26-27 日 6 連アーカイバ試験  三崎、東大臨海実験所桟橋 

② 同年   9 月 17-18 日 6 連アーカイバ試験  横須賀、海洋研究開発機構岸壁 

③ 2016 年 9 月 26-29 日 24 連アーカイバ試験  三崎、東大臨海実験所桟橋 
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表１．本解析に使われた東北海域における航海名とその時期 

年 調査名 

1

月 

2

月 

3

月 

4

月 

5

月 

6

月 

7

月 

8

月 

9

月 

10

月 

11

月 

12

月 

2012 KT12-27                         

2013 KT13-02                         

  KK13-01                         

  大槌湾内調査                         

  KK13-06                         

  KS13-01                         

2014 KS14-2                         

KS14-4                         

  

 

 

 

 

 

 

 

 
  

図１．淡青丸、第三海洋丸、新青丸 

   による東北沖の観測点 

 

 
 

図２．白鳳丸 KH-14-2航海に 

   おける観測点 

   色は衛星によるクロロフ 

ィル a濃度  
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海水試料は、検討の結果、ナイロンメッシュ

（口径 20m）で動物プランクトンや大型粒子

を除いた後、 GF/A フィルター（口径 1.6m）、

ステリべクスフィルター（口径 0.22m）にて順

次ろ過を行うこととした。GF/A フィルターは付

着性の群集の捕集、ステリべクスフィルターは

残った浮遊性群集の捕集のためにである。

DNA 解析についてはおおむね 1 時間以内に

ろ過を行ったが、発現解析のためには採水後

30 分以内のろ過と保存、1 枚のフィルターで

500ｍL までのろ過を基本とした（図３）。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 群集構造解析には、DNAを抽出後、16S rRNA 遺伝子を PCR で増幅後、基本的に V1-V2 region

の 塩 基 配 列 を 454 GS Junior （ Roche ） に て 求 め 、 Mothur software package 

（http://www.mothur.org/) を用いて解析した。RNA は mirVana miRNA isolation kit (Ambion)を用

い て 抽 出 し 、 DNA を 除 い た 後 、 Dynabeads mRNA purification kit (Ambion) で 回 収 し 、

polyadenilation を行った。次いで cDNA Synthesis kit (Takara) によって cDNA を作った。塩基配

列は HiSeq（Illumina）で求めた。 

 

3．1.2 群集構造解析 

 東北沖の海域は黒潮、親潮、津軽暖流水が流入し、それが季節に応じて変化することが TS ダイ

アグラムから分かっている（Hanawa and Mitsudera 1987）。群集構造解析によって、 

・そうした水塊構造と群集構造との間にどのような関係があるか。 

・特定群集と環境要因との間にどのような関係がみられるか。 

・水塊を特徴づける特定の配列がみられるか。 

について検討を行った。特定種の配列は水塊を特徴づける 100GSA 候補となりうる。 

群集構造解析に関しては、、東北沖で、0.22 m のフィルター上にトラップされた群集について実

施した。 

微生物群集構造と水塊構造との関わりに関しては、東北沖の水塊における微生物群集構造の

クラスター解析を行い、各クラスターを TS ダイアグラムにマッピングした。ここから、クラスターと TS

に基づく水塊構造にある程度の対応があることが分かった。ただし、TW（津軽暖流水）と OW（親潮）

の接点付近では必ずしもきれいな分離がみられない、また SW（表面水）の中では、TS では分から

ないものの、微生物群集構造から異なる水塊の存在が示唆された。 

一方、特定の群集あるいは配列の分布がどのような環境要因に制御されているのかを見るため

に、観測点間の群集構造の類似度を元に二次元プロットし、Redundancy analysis (RDA)により、群

集構造の変動と環境パラメータの変動の相関分析を行い、環境パラメータの相関をベクトル表示し、

ANOVA で有意に相関するパラメータを調べた。その結果、例えば Synechococcus と温度、

Flavobacteriaceae と chla との関連などが明らかになった。 

また、ブダイ類各種の細菌組成を 16S rRNA 遺伝子のアンプリコン解析により調べた結果、同

種のブダイ類の細菌叢は似ている傾向にあり、さらには、温帯で大型藻類を食するブダイ類では

Fusobacteria が比較的多いのに対し、サンゴ礁性の種では Alphaproteobacteria が多い傾向を確

 
 

図３．遺伝子解析用の海水の処理法 

http://www.mothur.org/
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認している。 

 

3.1.3 発現解析 

東北沖海域の微生物フラクションの発現解析によって、様々な遺伝子群の存在が明らかになっ

てきた。遺伝子は多岐にわたるが、主な機能として、光合成関連遺伝子、プロテオロドプシン関連

遺伝子、窒素代謝関連遺伝子、輸送系遺伝子、ビタミン合成系遺伝子等に着目して解析および

100GSA への応用の検討を進めている。  

さらに、上記の微生物群集構造解析では 16S rDNA を用いたが、DNA ではなく、RNA を用いて

同様の解析を行うと、その中で活発に増殖している群集が抽出されて見えてくる。そうした特定の

個体群について環境要因との関係をネットワーク解析した 

また、特定の発現遺伝子がどのような系統群によって担われているのかを VitaminB12 合成に関

わる遺伝子のうち、10 を取り出し、解析した。この結果、VitaminB12 合成遺伝子は環境に応じてそ

れを合成する系統群が異なることから、そうした系統群に応じた変異を把握できるような検出系を

確立すれば、100GSA に有力な遺伝子群であることが確認された。 

 

3．1.4 100GSA 検出系の検討 

この検出系では、選定した複数の発現遺伝子を検出することが必要である。既存の方法として

は、いわゆる DNA チップなどの方法があるが、本研究では、独自の技術開発を目指し、キャプチャ

ービーズ法と呼ばれる方法の開発を目指した（図４）。この技術は、対象の遺伝子配列データから

作製したプローブを設計し、短断片化した DNA もしくは cDNA（逆転写した RNA）をハイブリダイゼ

ーションで分取後、ショートリードシーケンサーで塩基配列を解読する。ハイブリダイズされた標的

DNA の配列を検出すると同時に、その断片に連なる遺伝子も同時に読むことができるという利点が

ある。 

この解析には、Roche の SeqCap 

RNA System を用いることにした。こ

のシステムは 200Mb までのプローブ

設計が可能で、多くの遺伝子を対象

に、環境中に存在するそれらの配列

の変異にも対応したプローブを合成

し、検出に用いることができる。本研

究では、窒素代謝関連遺伝子、光

合 成 、 プ ロ テ オ ロ ド プ シ ン 、

VitaminB12 関連遺伝子を対象にその

設計を行った。 

 

 

 

 

 

 

3．1.5 他グループとの連携 

１） MetaMetaDB による解析 

 MetaMetaDB は遺伝子解析基盤技術開発グループによって開発された新たな DB で、ばらばら

に独立して存在する既存の 16S rDNA のデータベースを繋いだ新たなデータベースということがで

きる（後述）。このデータベースを活用することにより、特定の 16S rDNA 配列がこれまでどのような

環境から報告されたかを概観することができる。それにより、例えばその配列の起源を推定すること

が可能になる。 

こうした解析は MetaMetaDB の存在によって初めて可能になるとともに、100GSA の選定にも有

力な情報を与えるものである。  

 
 

図４ キャプチャービーズ法 
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２）遺伝子アーカイバを用いた観測 

2015 年に 6 連の装置で８，９月に 2 回、2016 年 9 月に２４連の装置で 1 回試験を行った。2015

年８月の試験では、三崎に設置したアーカイバが横倒しになり、送液系がうまく機能せずに失敗に

終わった。9 月は主に機能と RNA の回収能を調べるために海洋研究開発機構岸壁で試験を行い、

十分量の RNA が回収できることを確認した。なお、いずれの観測でも環境パラメータの取得は順

調に行われた。現場 ATP 定量分析装置も駆動しており、微生物のバイオマスを同時測定すること

が可能になった。 

３）凝集遺伝子の解析 

海洋ではマリンスノーとしてよく知られる凝集体が広く分布しているが、その形成に微生物がどの

ように関わっているのかは必ずしも明確ではない。それに関わる細菌種および関連遺伝子群の解

明は海洋での物質循環に関わるプロセスを明らかにするとともに、その結果を 100GSA の構築に貢

献するために遺伝子解析基盤技術開発グループと協働して研究を行った。その結果、まず、凝集

体を実験的に作成させ、そのプロセスを促進する微生物種をスクリーニンぐし、Pseudoalteromonas

属の株を見出した。そうした促進効果を持たない近縁株を選択して比較ゲノム解析をを行い、促進

に関わっているであろう遺伝子、mag の存在を突き止めた。これは、大型凝集体の形成促進能を有

する細菌種およびその遺伝子を特定した初めての研究成果である。さらに強い凝集促進能を有す

る P. luteoviolacea をモデル種としたより詳細な生理学的解析を行った結果、P. luteoviolacea の増

殖に伴って形成された、直径が 5 – 10 mm の大型凝集体を含む培養中に、溶存アミノ酸を添加し

たところ、大型凝集体が崩壊するという現象を見出した。顕微鏡観察の結果、基質の添加によって、

凝集体に付着していた細菌の運動性が活発化することが明らかになった。以上より 、P. 

luteoviolacea の大型凝集体形成促進能は、同種の生理状態に強く依存しており、凝集体の構成

成分である多糖類に比べて、より栄養に富んだ基質（アミノ酸）が利用可能な場合には、その凝集

促進能が大きく抑制される可能性が示唆された。今後、この生理状態の切り替わりに関与する遺伝

子の特定を進める予定である。 

４）真核生物への 100GSA への適用 

原核生物のみならず、100GSA の概念をさらに真核生物に拡大していく可能性を検討するととも

に、具体的な遺伝子を同定していくため、ウナギに浸透圧変化をもたらした際に反応する遺伝子の

解析を行った。その結果、浸透圧上昇に呼応して発現の上昇を示す転写因子を同定するとともに、

腸と食道において水や NaCl の吸収に関与している輸送体遺伝子を同定した。さらに、海水移行

後に急激な血漿浸透圧の上昇を緩和するため、Na 結合たんぱく質が動員されることを発見した。

一方、魚類の鰓から高い濃度のアンモニアが排出されることから、鰓にアンモニア酸化細菌が共生

していると仮定して検討を行い、nirK を持つ細菌の存在を見出した。これらの研究の一部には遺

伝子解析基盤技術開発グループが関わっている。 

 

３．２ 遺伝子解析基盤技術開発（東京大学 岩崎グループ） 

 

本研究のねらいは、海洋生物や海洋環境に関する専門的な知見を有する総合解析グループと

の連携のもと、遺伝子情報解析のための新たなバイオインフォマティクス技術を開発することであっ

た。海洋生物に関しては、陸上生物と比較してゲノム配列や遺伝子機能等のデータベースの構築

が進んでおらず、生物間の相互作用や環境の物理的構造が生物群集に果たす影響も陸上と大き

く異なる。そこで、これらの解析に資する技術として、大規模データに基づいた新たな遺伝子解析

技術を開発することを目的とした。特に、膨大な遺伝子情報を解析する上で遺伝子データベース

の開発は基盤となるので、その開発を先行した。また、総合解析グループおよび遺伝子アーカイバ

グループと連携し、海洋現場にて取得した海洋微生物・真核生物の遺伝子サンプルについて、そ

の遺伝子配列情報の解析を行った。 

本研究においては、まず、海洋生態系から得られた膨大な遺伝子情報を解析するためのバイオ

インフォマティクス解析環境の整備に取り組んだ。当初は解析に必要な高性能計算機を新たに導

入する予定であったが、研究実施場所であった東京大学大気海洋研究所内において当初想定し

ていた計算機の設置場所が利用不可能となったことから、外部研究機関のスーパーコンピュータ
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の計算時間をリースし、そのスーパーコンピュータ上に遺伝子情報解析に必要な計算環境の構築

を行った。具体的には、遺伝子相同性検索プログラム、ゲノム配列アセンブリプログラム、トランスク

リプトーム配列アセンブリプログラム、遺伝子配列マッピングプログラムからなるシステムを構築した。 

解析環境を整備することと並行して、海洋生態系評価のためのバイオインフォマティクス技術開発

に取り組んだ。特に、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, Yang and Iwasaki 2014）の開発が完了したのは重要な成果である。

このデータベースは、海洋環境中に新たなグループの微生物群が見つかった場合、その由来とな

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

なるデータベースである。 

  
MetaMetaDB ウェブサイト 
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MetaMetaDB に収集した微生物遺伝子データのオーバービュー 

 

さらに、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, 

Iwasaki et al. 2013）の開発にも成功した。MitoFish データベースは論文発表から 3 年ほどの間に

すでに 200 回近く引用されており、水圏における魚類の分布や集団構造を解析する上で基盤的な

データベースとして標準的な地位を占めつつある。さらに、水圏サンプルから収集した魚類環境

DNA を解析する上でも、世界的に最も完成度の高い魚類ミトコンドリアゲノムデータベースとして、

解析基盤として利用されつつある。 
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MitoFish ウェブサイト 
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MitoFish に収集した魚類遺伝子データのオーバービュー 

 

 

また、これらの技術を用いることで、海洋生態系評価に用いる新たな遺伝子を同定しつつある。

総合解析グループとの連携のもと、ナトリウムイオンや塩化物イオンのポンプ活性を持つ新たなロド

プシンを発見したほか、海洋における有機物凝集体の生成に関わる遺伝子の同定に、これまでバ

イオインフォマティクス技術によって成功してきた。特に後者については、Pseudoalteromonas 属に

属する微生物のうち凝集体生成促進能力を持つ株と持たない株の２株についてゲノムデータを取

得し、かつ、これに加えて公共データベースに存在する他種のゲノムデータも合わせた比較ゲノム

解析を行うことで、鍵遺伝子を同定し mag と命名した。これはまさに、大規模な遺伝子情報解析に

よって初めて可能になった成果と言える。 

さらに、総合解析グループとの連携のもと、メタゲノムデータを用いた古細菌型プロテオロドプシ

ン分布状況の解明を行った。微生物を通じて太陽光エネルギーを生態系にもたらすプロテオロド

プシンのうち、最近発見された古細菌型について、海洋生態系においてどの程度の役割を果たし

ているかを解析した。海洋表層環境中のプロテオロドプシンのうち、およそ 5%が古細菌型であるこ
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とを初めて明らかにしたとともに、その分布が海域のクロロフィル濃度と関連していることを見いだし

ている。加えて、魚類にとって重要な環境パラメーターの一つである浸透圧への適応に関わる新

規遺伝子を発見する目的で、ニホンウナギおよびメダカについて海水移行にかかる時系列トランス

クリプトームデータ解析を行った。数千億塩基対分のデータについてゲノムへのマッピング、転写

産物再構築、転写量推定解析を行うことで、およそ 20,000 の遺伝子全てについてその遺伝子発

現変化を網羅的に明らかにした。海水移行に伴って一時的に遺伝子発現量が上昇する一群の遺

伝子群を発見し、これらの遺伝子群を Early Transient Genes と名付け、これらの遺伝子群の中か

らこれまで浸透圧への適応に関わることが知られていなかった多くの遺伝子が発見されつつある

（Wong et al., 2016）。今後、これらの遺伝子についてさらに深く解析を進めることで、魚類が浸透

圧の異なった環境に進出する現象の遺伝的基盤を明らかにできる可能性がある。 

また、他研究チームとの連携に関しては、東北区水産研究所所属の若鷹丸 H24 年度研究航海

より得られた海水サンプルを用いたメタゲノム解析を行ってきた。五條堀孝教授を研究代表者とす

る研究課題「Digital DNA chip による生物多様性評価と環境予測法の開発」と連携し、互いのグル

ープにおける解析のプロトコルの違い（微生物の収集に用いるフィルタの違いなど）がメタゲノムデ

ータ解析にどのような影響を与えるかの検討を行った。予想通り用いるフィルタによって微生物の

種類および量に多少の影響が見られたが、これが生態系評価に影響を与えるものかどうかについ

て引き続き検討を行っていく予定である。 

 

３．３ 海洋遺伝子アーカイバ(MGA)システムの開発と評価（海洋研究開発機構 福場グループ）  

 

(1)研究実施内容及び成果 

本研究では、まず平成 23 年度にメモリー式 CTD 測定装置（CTD システム）および水中ポンプを

導入し、MGA システムの環境パラメタセンサ（塩分・水温・水深・pH・酸化還元電位・クロロフィル及

び濁度）を整備、評価を実施した。 

加えて平成 24 年度には、照度センサおよび DO セ

ンサを導入することで、多様な環境パラメータの計測

を可能にした。サンプル処置装置の開発について

は、米国製の市販型装置をベースとする予定であっ

たが、発売時期が未定となったため、独自開発を前

倒して実施した。サンプル濾過用のポンプとしてマイ

クロポンプを含めた複数のポンプの比較検討を行っ

た結果、ここで要求される流量を達成するためにはペ

リスタ型のポンプを使用することが最適であると結論し

た。同時に、ATP 定量に代表される発光分析や栄養

塩定量の為のための吸光分析が可能な卓上型装置

を導入し、主に ATP 定量の基礎評価実験を開始し

た。 

平成 25 年度にはサンプル処理装置の 1 サンプル

処理型プロトタイプを完成させペリスタ型ポンプを用い

て、20 µm メッシュ、1.6 µm GF/A、及び 0.2 µm メ

ンブレンの構成で濾過性能及び RNA 保存試薬の

供給に関する評価を実施した。その結果、当初予定

していた 1L/20 min の処理目標をおおむね達成でき

ることを確認できた。現場型 ATP 定量分析装置につ

いては ROV に搭載して電力供給およびリアルタイム

モニタリングを行うことで、表層から 2000m までの ATP 6 サンプル処理型海洋遺伝子アーカイバ 
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の連続鉛直プロファイルの取得に成功した。 

平成 26 年度には、それまでの開発・評価の

結果を基にサンプル処理装置を6サンプル処理

型に発展させると共に、メタゲノム解析にも対応

するために処理能力を 8L/20 min と大幅に向上

させたサンプル処理装置を完成させ、KH14-2

航海において実海域試験を実施し、北太平洋

亜寒帯及び亜熱帯サイトにおいてそれぞれサン

プルを取得することに成功した。加えて、環境因

子に連動したサンプル採取機構の実装も完了し

た。現場型 ATP 定量分析装置についてはスタン

ドアロン型の装置を応用して、KH14-6 航海でマ

リアナ海域などにおいて CTD-RMS に搭載し、

浅海から深海までの連続鉛直プロファイルの取

得に成功するなどの成果をあげることができた。 

平成 27 年度にはニホンウナギの産卵行動

に関する研究（日本大学・塚本勝巳教授）と

連携し、5 月に実施された NT15-08 航海では

マリアナ海域の水深約 200m において自動

的・連続的に環境遺伝子 DNA を採取する試

みに貢献するなど新たな展開があった。これ

により、装置の実用性および汎用性を示すこ

とができた。8 月および 9 月にはそれぞれ東

京大学三崎臨海実験所および海洋研究開発

機構岸壁において、総括グループと連携して

実運用試験を実施し、環境パラメータおよび

サンプルの採取に成功、その品質についても

メタトランスクリプトーム解析に利用可能

であることを実証した。同時に現場型 ATP 定

量分析装置を用いて微生物バイオマスに関連

するデータの同時取得にも成功した。加えて、

中間評価の際に受けた指摘に応える形で、サン

プル処理数を拡大した装置の開発を開始した。

装置としては、サンプルの採取・固定・廃液の回

収までを行う場合で標準的には 24 サンプルを処

理可能とし、単純なサンプル濃縮ミッションでは

最大 59 サンプルの処理が可能な装置を設計

し、開発を開始した。また、RNA 処理技術の最

適化に伴い必要とされるサンプル量が 1〜2L に

変更された。開発において中核となる送液系に

ついては、ペリスタ型ポンプよりもさらに効率・及

び精度が良く、高圧力での送液が可能なプラン

ジャ式ポンプを採用し、バルブにも多連でありな

がら小型のロータリーバルブを採用することとし

た。現場型 ATP 定量分析装置については、引き

続き陸上および深海域における実運用データを

蓄積し、特に浅海域における自動計測、現場校

正手法について評価をおこなった。 

平成 28 年度には最終的な 24 連型海洋遺伝

ニホンウナギ産卵行動観察用のカメラシス

テムに取り付けられた 6 連型海洋遺伝子ア

ーカイバ 

24連型海洋遺伝子アーカイバ 

現場型 ATP 定量分析装

置 
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子アーカイバの組み上げおよび評価を実施した。新たな送液系を導入することによって、6 サンプル

から最大 59 サンプルと約 10 倍の処理能力を有しながらほぼ同サイズの装置を完成させることがで

きた。装置システム全体の大きさは使用するフィルタの構成・数に依存するため、小型のフィルタを

用いれば、システム全体は例えば JAMSTEC の「うらしま」や「ゆめいるか」、また米国モンタレー湾ん

水族館研究所などでプランクトン採取に応用されつつある「Drado」や「LR-AUV」等の巡航型 AUV

に搭載可能な程度の大きさとなる。これにより海洋微生物メタトランスクリプトーム解析に資するサン

プルの取得が可能になっただけでなく、広範な海洋生態系研究にも応用が可能な研究ツールを必

要に応じて提供することが可能になった。環境センサについても本装置に複数台直接接続して、環

境データの取得およびデータの記録が可能であることに加え、センサからの出力をトリガとしたサン

プル採取も可能な仕様とすることができた。現場型 ATP 定量分析装置については、特に Caged-ATP

を用いた新たな現場校正手法の適用に取り組み、陸上および浅海域に於ける有効性を実証でき、

実用性の高いセンサとすることができた。以上の研究によって、実用的な海洋遺伝子アーカイバの

基本的な装置を構成する多連サンプル採取装置と、化学・生化学環境センサを開発し、それらを組

みあわせて運用することで、海洋微生物に関するメタゲノム・メタトランスクリプトーム研究を推進する

ことにつながる一連の技術を実証することができた。 

24 連型サンプル採取装置については、設計の最適化によって大幅な小型・省電力化が可能であ

ることが分かっている。また、環境因子に連動したサンプル採取機能についても、装置の動作を決定

するためのアルゴリズムの高度化を進めるなど、次世代型実機の実現に取り組む予定である。 
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海におけるアーキアの群集構造”, JpGU–AGU Joint Meeting 2017, 幕張メッセ, 千葉県千葉
市 (2017/5/20-24) 

99. 伊知地稔, 武島弘彦, 熊谷洋平, 吉澤晋, 木暮 一啓, “Targeted metatranscriptomicsが解
き明かすアンモニア酸化微生物群集像”, NGS現場の会 第五回研究会, 仙台国際センター, 
宮城県仙台市 (2017/5/22-25) 

 

(５)受賞・報道等  

①受賞 

1.，Iwasaki W., Fukunaga, T., Isagozawa, R., Yamada, K., Maeda, Y., Satoh, T. P., Sado, T., 

Mabuchi, K., Takeshima, H., Miya, M., and Nishida, M.. Excellent Poster Award, 日本バイ

オインフォマティクス学会 2013 年年会（第 2 回生命医薬情報学連合大会） (2013) 

 

②マスコミ（新聞・ＴＶ等）報道（プレス発表をした場合にはその概要もお書き下さい。） 

１. 日刊工業新聞, 東大、海洋細菌から光エネルギーで塩化物イオンを輸送する新ポンプ発見 

(2014/4/10) 

2. マイナビニュース, 海洋細菌の巧みな太陽光利用を発見 (2014/4/11) 

3. NHK ニュース，“バケツ１杯”の水で魚の種類一度に特定（2015/7/22） 

4. 日経新聞，くんだ水で魚種特定(2015/7/22) 

4. 朝日新聞，池・海の魚種 水をすくって判定(2015/7/25) 

5. 日刊工業新聞, 深海微生物量連続計測（2016/5/20） 

6. 日経産業新聞, 深海の微生物、光で測る（2016/7/14） 

 

 

(６)成果展開事例 



３９ 

 

①社会還元的な展開活動 

遺伝子解析、それもいわゆる第二世代、第三世代型による超高速解析は、我々の日常生活にも

様々な形で関わりつつある。例えば人の遺伝病の検出とそれへの対応、魚類や果物、野菜など

の食品類の原産地の特定。さらにメタゲノムや全ゲノム解析などを通じて有用物質を探る試みな

ど。こうした試みは、バイオインフォマティクス技術の発展とデータベースの充実により一層加速

されるものと考えられる。本研究は生態学的な研究ではあるが、そのような“超高速遺伝子解析

時代”へ基本的な要素を備えた先駆け的な研究として、学問的にも社会的にも大きなインパクト

を持ちうるものと考える。
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§5 研究期間中の活動 
５．１ 主なワークショップ、シンポジウム、アウトリーチ等の活動 

年月日 名称 場所 参加人数 概要 

2012 年 7 月

6日 

CREST International 

Workshop on Aquatic 

Microbial Ecology 

東京大学大

気海洋研究

所 

70名 海外の研究者(F. Azam, H-

P Grossart)を招へいして

ワークショップを開催。 

 

2013 年 5 月

23日 

Taiwan-Japan 

Workshop for Next 

Generation 

Oceanography and 

Biodiversity Science 

Academia 

Sinica, 

Taipei, 

Taiwan 

30名 本プロジェクトに関連す

る研究課題について成果

を報告するとともに、台湾

の関連研究者と意見交換

を行った。 

 

2014年 10月

23日 

Prof. E. F. DeLong特

別講演会および研究打

合せ 

アクトシテ

ィ浜松 

200名 本プロジェクトを通じて

共同研究を行っているハ

ワイ大学の E. F. DeLong

教授を環境微生物系学会

合同大会に招へいし、特別

講演会を行うとともに、学

会期間中、プロジェクト関

係者と研究打合せを行っ

た。 

2015年 12月

15日 

公開シンポジウム「新

技術を活用した『海を

活かしたまちづくり』」 

笹川平和財

団ビル 

70名 Crest と公益財団法人笹川

平和財団海洋政策研究所

との一般向け共同シンポ

ジウム。 

 



４１ 

 

§6 最後に 
主要な目的としていた 100GSA については、基本的な検出法の検討が済み、対象遺伝子のプロ

ーブ設計が進んでいるものの、24 連のアーカイバの完成が 2016 年秋になり、その試料の解析が

10 月からになってしまった。つまり、具体的な最終的なチェックは最終年度後半にずれ込みつつあ

る。そのため、100GSA による生態系の評価もそれに応じて遅れている。これが大きな反省点であ

る。また、これまで東北海域を主な対象としてきたが、より早めに富栄養化の進んだ内湾域などを

加え、有機物濃度、栄養塩などの変動の明確な場にて検討を進めるべきであったが、これも十分

に達成できなかった。ただし、遺伝子アーカイバを用いた観測は三崎で行っており、年度内にこれ

らの点を改善するつもりである。 

 代表者としては、特任研究員の雇用と彼らの研究の進め方に苦労した。すなわち、期間を通じて

一貫して関わってくれる特任研究員はおらず、いわば異なる人が出たり入ったりして、全体としての

研究の流れを統率していくのが容易ではなかった。また、Crest で雇用されたとしても、その研究内

容が当人のそれまでの研究内容や興味と完全に一致する場合はなく、その点でも動かしていくの

には苦労させられた。准教授クラスの学術的にもリーダシップの上でも強力なサブリーダが存在す

るとかなり改善されるものの、残念ながらそのような人は確保できなかった。 

 その一方で、この CREST はこれに参画し、海洋微生物を扱う研究者にとってのみでなく、遺伝子

解析に関する関連技術を有する諸研究を融合して行く上で極めて有効であった。例えば、 

・MetaMetaDB、あるいは比較ゲノムによる凝集遺伝子の同定に代表されるように、バイオインフォ

マティクス技術を世界でも初めて様々な形で微生物群集に適用してきた。また、微生物のみならず、

魚類のミトコンドリア遺伝子を対象にしたデータベースなどは関連研究に大きな貢献を行っている。 

・遺伝子アーカイバのアイデアは、ほぼ世界でも最初であったが、研究途上でアメリカのグループ

が同様の機器の開発を行った。ただし、機器のコンパクトさやセンサー類の多様性などで本研究に

よる物はかなりのメリットを持っている。今後より汎用

性の高い機器として、例えばブイなどに設置するア

イデアも出ており、商品化も含めて環境中の微生物

群集を把握する装置として発展していく可能性があ

る。 

・やや細かいことになるが、Crest をきっかけとして東

大大気海洋研究所内の遺伝子関連研究者が相互

に情報交換や技術的協力を始めた。これは海洋生

物学全体の新たな展開に大きく貢献するものと考え

る。 

 

左図： 24 連アーカイバー 

 

 

 

 

 

 

 

 


