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1. 研究の背景と達成目標 

海洋における一次生産は主に植物プランクトンが担い、その純生産量は陸上に匹敵すると推定され

ている。生合成された有機物を起点として、海洋生態系は極めて多様な微生物の代謝過程に支えられ

ている。リボソーム RNA遺伝子に基づく分子系統解析・群集構造解析が導入され、海洋微生物の多

様性、分布や動態への全球的な理解が深まってきた。一方ウイルスは、その数で潜在的宿主といえる

微生物の数をはるかに上回り（海洋全体で 1031粒子）、極めて大きな遺伝的多様性を含有する。日々

10%~40％もの微生物がウイルスにより感染・溶菌していると試算され、ウイルスは、有機物の流れ

を変え、海洋物質循環過程に深く関与する。さらに両者は絶えずせめぎ合い、多様性の形成に関わっ

ていると予測されている。これらウイルスは、それぞれ固有の宿主特異性を持ち合わせるため、どの

微生物と相互作用するのか（“Who infects whom? ”問題）を紐解き、ウイルス種ごとに多様性と分

布状況を明らかにすることが、海洋物質循環過程を理解する上で極めて重要な課題であると認識され

るようになった。 

既存のウイルス株は培養可能なごく一部の宿主 微生物との感染系を通じて分離されてきた。また、

海洋ウイルスの遺伝子多様性の高さからメタゲノム解析で得られる配列の大部分が未知配列であり、

海洋で真に卓越するウイルス-微生物系に関する知見は限定的であった。本研究では、ウイルス感染メ

カニズムに基づく包括的ゲノム解読法を確立し、“Who infects whom? ”問題を解決し、両者の遺伝

的変動を検出し、海洋微生物の多様性が、ウイルスとの相互作用を通じた多様性維持と急速な軍拡競

争による多様性創生という 2つの並列的過程で、ダイナミックに変動している様子を提示する。 

2. 主な研究成果と社会、学術へのインパクト  

・世界の海洋から採取されたウイルスメタゲノムより 1352の完全長ウイルスゲノムを構築した。 

・既存のウイルス分類群を 2倍以上拡張する 600の新たなウイルス属を見出した。 

・SAR86、MGII古細菌といった未培養の海洋主要微生物のウイルスグループを特定した。 

・メタゲノムに現れるウイルスゲノムが、同所的に生成されたウイルスに由来することを見出した。 

・微生物-ウイルス感染系は局所的に生じていることを見出した。 

・少なくとも一部の微生物-ウイルス系において、日周的な感染周期を見出した。 

・ウイルスゲノムデータベースを構築し、公開した。 

・ゲノム類似性に基づくウイルス分類手段を提供するウェブツール ViPTreeを開発・公開した。 

 

3. 研究成果  

(1) 海洋ウイルスメタゲノムから 1352の完全長ウイルスゲノムの構築 

大阪湾湾口部で 24時間、3時間毎に取水した 9試料から、サイズ分画によるろ過を行い微生物を除

去した。ろ液を鉄共沈法と密度勾配超遠心法に供してウイルスを精製した。精製ウイルスより DNAを

抽出し、次世代シーケンサーMiseq (Illumina社)を用いて塩基配列を決定した(塩基配列の集まりをウイ

ルスメタゲノム、すなわちビロームと呼ぶ)。9サンプルすべてのビロームをまとめて配列間を連結（ア

センブル）した。得られた約 12万コンティグ（300 bp以上）のうち、879個は 10 kbp以上の塩基長で

あった。さらに、46コンティグ（28.5–192 kb、平均 54.2 kb）は、両末端の逆位相同性を示し環状に

アセンブルされたため、完全長ウイルスゲノムと判断した。 
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互作用を明らかにする研究分野に大きな変革が起きている。一方、これら微生物に感染するウイルス

は培養分離事例の乏しさや圧倒的な多様性の高さにもかかわらず共通遺伝子がないことにより研究

が立ち遅れてきた。本研究により、完全長ゲノムを用いてウイルスを分類し、その群集・動態解析を

行う手法を新たに提案した。また、ある環境で最も活発に増殖している微生物はウイルスの被感染が

高い、いわゆる”Virus kills the winner” 仮説を考慮すると、本手法で環境に多いウイルスを知り、そ

の宿主を推定することにより、その環境における微生物群集のうち、活発に増殖し、物質循環過程に

対して重要度の高い微生物を抽出することが可能となる。環境で真にアクティブな宿主微生物構造を

推定し、ウイルスによる物質循環過程を再構築することが次の課題となる。本プロジェクト成果は、

本代表者による基盤研究(B)による日本近海のウイルス構造の包括的解明、新学術研究「ネオウイル

ス学」における赤潮へのウイルスの影響解明をはじめ、国内外の共同研究も始まりウイルス生態学の

発展が期待される。 
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ルスをもっと知ろう」（招待講演）、番号なし、アクロス福岡 福岡県福岡市、2015年 11月 21日

（口頭発表） 

7. 吉田 天士 「環境における有毒ラン藻とファージのせめぎ合い」 招待講演 第32回マリントキシ
ン研究会、番号無し、東京海洋大学品川 キャンパス 2016年3月26日（口頭発表） 

8. 吉田天士「ウイルスから海洋微生物構造を知る」水圏微生物研究フォーラム 2016、東京大学大気

海洋研究所講堂、2016年 8月 9日（招待講演、パネルディスカッション） 

9. 第 281回生態研セミナー「ウイルスメタゲノム解析は水圏生態学に何をもたらすのか」大津市、京

都大学生態学研究センター2016年 11月 11日（講演） 


