
 
 
 

プロジェクト名: 地球生命システムの環境・遺伝基盤の解明と 

モデル化・予測に向けた研究 

プロジェクトディレクター： 神田 啓史 

１．研究目標 

生命と地球環境は互いに影響しあって今日に至っている。どのように相互作用して、生命は進化

し、多様化してきたかのメカニズムを理解するために、数10万～100万年を経て封印されてきた過

去のタイムカプセルである氷床コア中の微生物や極限環境に生きる生物の遺伝子構成や発現パター

ン・機能を解析し、地球及び生命システムを解明することを目標とする。 

本研究においては、地球及び生命システムの理解のために、国立極地研究所が保存している生

物資源と極地環境情報、国立遺伝学研究所のゲノム解析技術、及び統計数理学研究所・国立情

報学研究所の情報解析技術、さらに大学等の外部機関と連携して融合的な研究基盤を推進する。 

 

２．研究概要 

１）研究の理念 

新領域融合研究センターの三つの課題、生命システム、地球環境システム、及び複雑システムモ

デル化・情報処理の融合研究領域を進めるにあたって、企画の当初から、南極氷床コアの生物相の

研究に最新のゲノム解析の手法が加わることにより、地球環境変動と微生物の進化・多様化の研究

や地球と生命の相互作用のシミュレーション研究と一挙につながるなど、これまでの枠組みでは考

えられなかった成果が期待されると考えられていた。この観点に立って、本研究プロジェクト「地

球生命システムの環境・遺伝基盤の解明とモデル化・予測に向けた研究」では、生物の時間的変動

と環境による変動に着目して、以下の二つのサブテーマに沿って研究を進める。サブテーマの研究

内容は相互に関係し、共通部分も多いため、明確に分けることはできないが、研究目的を遂行する

ために便宜的に設けたものである。各サブテーマにはさらに共同研究者が具体的に実施する研究課

題がある。 

２）二つのサブテーマ 

「古環境タイムカプセルとしての氷床コアの解析」 

地球生命の時間的な変動と環境との関連において、ＤＮＡ情報取得の唯一の可能性は凍結地帯で

ある考えられ、極域の氷床コア解析はきわめて興味深い。とくに南極の約１００万年を経て封印さ

れた氷床コアから抽出された微生物等を年代順にゲノム情報を得ることにより、微生物がいつ、ど

のような環境と相互作用して生命システムを多様化・進化してきたのかが明らかにできる。このた

めには、極微量の難培養性微生物の扱いや混合系のゲノム解析など、新分野が開ける可能性がある。 

「極限環境生物システムの比較研究」 

生物学においては実験モデル生物を使用した生命システムの研究が進んでいるが、その解明には
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多様なシステムの比較が必要である。このためには極低温や強紫外線という南極などの極限環境下

で生息する生物の遺伝子構成や発現パターン・機能を解析してその適応戦略を明らかにし、他地域

の生物との比較を通して地球全体で生命システムを理解する。 

３）期待される効果 

氷床氷からの微生物の抽出法、検出法が可能になれば、地球環境に飛来する生物の過去数１０万

年～１００万年前の過去の生物のタイムカプセルの復元が期待される。これらの環境には“進化が

遅れた”過去の微生物が生き残っている可能性があり，地球上ではこの場所以外では入手できない

貴重な“生きた微生物化石”の宝庫ともいえる。遺伝的変異を主とした進化学的研究、新規及び有

用微生物の発見につながる先端的な研究が期待できる。 

極限環境から得られた試料を無菌的に処理し、微生物を抽出、検出する方法を開発することが、

本研究の独創性である。とくに現場で得られた試料を無菌的に処理ができる現場実験施設のフィー

ジビリスタディ、及び現地から日本に持ち帰った後の処理法、試料の保存法、抽出法、検出法、と

くに現場の環境データ、生態学的特長を考慮した上での、全菌数計数，16S rRNA遺伝子等による群

集解析をルーチン的に実現させることも新しい領域として期待できる。 

機構の４研究所が中心となって、機構外の大学、研究機関の研究グループと連携して融合的に研

究を進め、極地環境における生物資源とゲノム解析技術及び、統計・情報解析技術を融合させるこ

とにより、これまでにない新しいアプローチを取りえる可能性がある。 

 

３．年次計画 

テーマ １６年度 １７年度 １８年度 １９年度 ２０年度 ２１年度

 予備研究 プロジェクト初年度  中間評価   

古環境タイムカプセルと
しての氷床コアの解析 

 
     

極限環境生物システム
の比較研究 

 
     

 

平成１６年度（予備研究） 

平成16年度の予備研究では１）地球生命システムの遺伝・環境基盤の解明とモデル化予測に向け

た研究、２）極限域の生物・微生物の特異性解析と生物体検出法の開発、３）環境微生物遺伝資源

解析のための情報基盤の整備ならびに新規微生物探索、４）地球生命システム解明に向けた情報基

盤形成の４課題が提案された。それぞれの課題について情報交換しつつ、かつ、国立極地研究所に

保存されている南極、北極の極地砂漠域，湖沼域，雪氷域から得られた氷床氷、氷山氷、蘚苔・地

衣類、藻類、シアノバクテリア、微生物試料 (原生動物、微小動物を含む)について、冷凍試料か
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らの生物復元の予備実験を通して、今後の共同研究の可能性について調査，検討した。その結果、

最終的には「地球生命システムの遺伝・環境基盤の解明とモデル化予測に向けた研究」として一本

化し、新領域融合プロジェクトの傘テ－マとして研究を開始することになった。 

平成１７年度（プロジェクト開始） 

南極氷床試料から無菌的に微生物を抽出する設備、装置の開発を通して微生物抽出法の確立

を目指す。実際に南極での現地観測を実施し、現地で採取した浅層氷床コア、氷山氷等による

微生物抽出を試みる。一方、国立極地研究所に収納されている両極の極限環境より収集された

蘚苔類、地衣類、藻類、シアノバクテリア、微小動物の保存法、再生能力に関する実験、デー

タベースを構築する。 

具体的には、「古環境タイムカプセルとしての氷床コアの解析（時間軸）」では、微生物解析方法

の開発、アイスコア中に含まれる微生物、および極限環境下で生息する生物解析、難培養微生物の

ゲノム解析手法の開発、抗生物質耐性遺伝子の分析手法の開発、南極ドームふじ基地氷床コアの深

層掘削、北極スバールバル諸島の氷床コアの研究等を目的とする。一方、「極限環境生物システムの

比較研究（環境軸）」では環境微生物遺伝資源解析のための情報基盤の整備、南極産線虫、露岩域植

物多様性、及び湖沼生物等の極限環境生物の解析、極限環境生物統合データベースの構築を目的と

する。その他、4 研究所を中心に、研究計画の策定、情報交換、成果発表などを目的として、研究

集会を設ける。 

平成１８年度 

平成１７年度末に、南極ドームふじ基地で3028.52mの深層氷床コアの掘削に成功した。これによ

り南極氷床コア3,000m分の試料からの微生物解析を目的としたクリーンルーム、氷床コア融解装置

等の分析機器の整備、充実が急務となっている。時間軸と生物進化を目標とした氷床コアから抽出

される微生物の研究は、物理的、化学的データとが一体となって解析される。これまでの氷床コア

そのものを融解して、微生物を無菌的に抽出する方法はサンプル量の多い浅層掘削氷床サンプル、

氷河生物、氷山氷などでは有効であるが、２５００ｍ以深のサンプルは物理、化学、生物情報を効

率よく収集する装置の開発や解析方法を確立することが重要である。また、本年度予定されている

氷床下の岩盤掘削のために、現地観測と岩盤の採取方法について検討する。 

平成１７年度においては、比較的サンプル量の多い氷床コアを対象にした新型融解装置が完

成したので、すぐに解析が可能な北極（スバールバル）の氷床コアからの微生物抽出、解析を

開始する。この解析を基礎にして、十分に解析法を習熟した段階で南極ドーム氷床コアの解析

に着手する。また、氷床コア解析のアイスコンソーシアム（ICC）の協力体制を整えつつ、平成

１７年度に採取した南極の浅層氷床コア及び極限環境から生物を抽出する。氷床コアと極限環境

より得られた微生物の抽出法の開発と設備、装置の設計を進め、試料の保存法を考慮して、新型

氷床氷融解装置による微生物を抽出する。その他、難培養微生物のゲノム解析法、耐性遺伝子の
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分析手法の開発、微生物の顕微解析法、微生物の非培養及び培養、増殖による遺伝学的解析、極限

環境微生物の生理性状、分離株解析、分類学的解析、氷床の年代等環境データの整理、Web マイニ

ングによる微生物情報取得、及び環境及び微生物のデータベースの構築を目指す。 

一方、環境軸と生物システムの比較研究として、南極、スピッツベルゲン、アラスカ、チベット、

チリなどの極地及び周辺域の様々な環境から収集されてきた氷床コアをはじめとした氷雪、湖沼水、

岩石及び微生物試料を現場から国内の研究機関に輸送し、これらを無菌的に処理して、微生物を抽

出し、遺伝・環境基盤の解析を進める。微生物の解析としては従来の培養法と平行して非培養法の

開発を進め、最終的に微生物の種の決定、全ゲノムなどの遺伝子解析を行なう。新規微生物の探索

手法の開発では、G-InforBIO (SOMのスタンドアロン版)の系統分類解析への機能拡充、環境由来配

列データへのアノテーション付与とデータベース公開、短い断片配列に対する系統推定法の改良、

環境サンプルによる SOM を利用した系統分類法の検証、得られたメタゲノム配列中に存在する遺伝

子領域を対象とし、アミノ酸組成による生育環境の予測を行う。南極産線虫の極限環境への適応戦

略を明らかにするために、線虫の持つ高度な凍結、乾燥に対する耐性の機構を分子レベルで解明し、

さらには有用遺伝子の発見を目指す。生きた線虫の単離、同定を行い、mRNA、ゲノム DNA を採集、

EST解析、ゲノム配列の決定を開始する。その他、地衣類を中心とした極限露岩域植物多様性研究、

湖沼生物・微生物等の遺伝子解析を行う。 

平成１９年度（中間評価） 

平成１９年度は本研究の５年計画３年目に当たり、中間評価が加わる。これまでの研究の理念に

沿った二つのサブテーマの研究経過と成果を見直す中で、最終的な目標である地球環境変動と微生

物の進化・多様化、地球と生命の相互作用のシミュレーション研究に向けての自己評価を行う。ま

た、生物資源とゲノム解析技術及び、統計・情報解析技術における機構内外の研究機関、大学との

連携、融合研究の成果についても自己評価を行う。 

平成１７、１８年度に採取した南極の浅層氷床コア及び極限環境から生物を抽出する。試料

の受け入れ、保存法を考慮してこれまでに開発してきた氷融解装置によって微生物を抽出する。

南極氷床コアについては 3028.52mまでの深層氷床コア（ドームふじ氷床コア）の解析、及び、

平成１８年度に達成される予定の氷床下岩盤の微生物分離の準備を開始すると同時に、難培養微

生物のゲノム解析法、耐性遺伝子の分析手法の開発、微生物の顕微解析法、微生物の非培養及び培

養、増殖による遺伝学的解析、南極産線虫、露岩域植物多様性、湖沼生物・微生物等の極限環境微

生物の遺伝子解析、生理性状、分離株解析、分類学的解析を引き続き目指す。さらに、氷床の年代

等環境データの整理、Webマイニングによる微生物情報取得、分類学的解析及びデータベース構

築を行う。 

平成２０年度 

ドームふじ氷床コア及び氷床岩盤微生物の抽出、遺伝学的解析、難培養微生物のゲノム解析手
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法の開発、ゲノム解読、遺伝子/ゲノム進化の解析を行う。他に、南極産線虫、露岩域植物多様

性、湖沼生物・微生物等の極限環境微生物の遺伝子解析、生理性状、分離株解析、分類学的解析を

目指し、モデル生物との比較によるシステムの可塑性の解析を行うとともに、融合研究推進のた

めの情報共有システムを開発・整備する。 

難培養微生物のゲノム解析法、耐性遺伝子の分析手法の開発、微生物の顕微解析法、微生物の非

培養及び培養、増殖による遺伝学的解析、Webマイニングによる微生物情報取得、及び環境及び微

生物のデータベースの構築を昨年に引き続き目指す。 

平成２１年度 

本プロジェクト研究の最終年度に当たり、ドームふじ氷床コア及び氷床岩盤から抽出された

微生物の遺伝的解析、及び遺伝子とゲノム進化の解析を通して、過去１００万年の時系列での

微生物の進化過程を解明する。また、極限環境生物とモデル生物との比較によるシステムの可

塑性の解析によって環境と遺伝基盤の根源的な原理を理解し、地球上に生命が生み出されて以

来、今日までに存続、適応し、多様化してきた生命の環境との関わりを理論的に解明し、地球

生命メカニズムのモデル化と将来の地球生命の形を予測することができる。 

４．平成１７年度研究実施体制 

「古環境タイムカプセルとしての氷床コアの解析」では微生物抽出法の開発と設備、装置の設

計を進め、実験室内と冷凍庫内における二つの氷床コア融解装置の試作品製作、氷床コア解析

コンソーシアムの立ち上げなどの議論を展開し、準備を整えている。 

とくにドームふじ氷床深層コア研究の研究実施体制については、氷床コアの微生物研究は幾つか

の体制の枠組みの中で実施することになっている。国立極地研究所にある氷床コア研究委員会（外

部委員を含む）がドームふじ深層コア研究と管理の責任を担い、この委員会はアイスコアの管理、

研究計画立案、解析の実施については、アイスコアコンソーシアム（ＩＣＣ）に付託することで具

体的な研究計画が進むことになっている。ＩＣＣは現在、化学解析、物理解析、ガス解析、年代決

定、新領域研究などの研究グループで構成されており、これらはＩＣＣの運営委員会でさらに検討

される。現在のところ、氷床コア微生物研究は、宇宙線生成核種研究等と共に、新領域研究グルー

プに属している。従って、氷床からの微生物の抽出法、解析法などの確立を成し遂げたときに、研

究状況、コアの管理状況を含む具体的な研究計画が提出され、ＩＣＣ運営委員会で検討された後、

氷床コア研究委員会の承認の下で始めて、ドームふじ氷床深層コアの利用が可能となる。 

一方、「極限環境生物システムの比較研究」では、国立極地研究所保存の試料利用については，大

学共同利用機関として、極地研との共同研究体制の下で実施することになっている。また、南極の

現地に参加する場合は、日本南極地域観測隊の観測実施計画のもとで、計画を策定して実施し

ている。さらに極限環境生物試料のデータベースの構築に関する研究では、最終的には新しい

データベースの所属などについて検討する必要がある。 
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これらの研究を進めていく中で、平成 17年度は以下の情報・システム研究機構の４研究所と

１１大学等計 33名による研究実施体制で臨んだ。 

［国立極地研究所］ 

神田啓史（研究代表者）、藤井理行、本山秀明、東久美子、藤田秀二、伊村智、工藤栄、 

内田雅己、瀬川高弘 

［国立遺伝学研究所］ 

仁木宏典、小原雄治、小方康至、阿部貴志、菅原秀明、成田貴則、鹿児島浩 

［国立情報学研究所］ 

藤山秋佐夫、武田秀明、市瀬龍太郎、荒井紀子、小林悟志 

[統計数理研究所]  長谷川政美 

［京都府立大学］牛田一成 

［東京工業大学］幸島司郎、植竹敦 

［総合地球環境学研究所］竹内望 

［北海道大学］福井学、高野淑識 

［総合研究大学院大学］池村淑道 

［玉川大学］吉村義孝 

［東京薬科大学］山岸明彦 

［広島大学］長沼毅 

［京都大学］今中忠行 

［秋田大学］井上正鉄 

［島根大学］大谷修司 

５．平成１７年度の研究進捗 

Ⅰ. サブテーマ「古環境タイムカプセルとしての氷床コアの解析」 

【要約】微生物の分離法に関する基礎的情報を得るために、南極、北極域から得られた微量なアイ

スコアサンプルからDNA解析を行うための研究手法の開発を行った。各種微生物のDNA量とサイズ・

形態、内部構造、蛍光強度等の微生物情報を解析し、微生物を分取・分注させる分析方法の開発を

行なった。遺伝研、極地研双方にクリーンルームを設置し、分析環境の整備、氷床コアを無菌環境

下で融解させる装置改良を行い、研究体制を整えた。また、アイスコア中の微生物及び生物起源物

質を環境指標としたアイスコア解析法を検討するために，ヒマラヤ，パタゴニア，ロシア・アルタ

イ山脈の氷河アイスコア中の微生物及び微生物起源物質を解析した。さらに氷床コアの難培養微生

物、新規微生物検出のためのゲノム解析手法の開発として、メタゲノム解析、全ゲノム DNA 増幅の

開発、および培養可能な生物のゲノムシーケンス、低コストシーケンス法、高効率クローニング法
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等の開発を行った。 

研究課題 

１）微生物解析方法の開発 

２）アイスコア中の微生物及び生物起源物質解析による古環境復元 

①微生物及び生物起源物質を環境指標としたアイスコア解析法 

②氷河生態系におけるバクテリアの生態調査 

３）氷床コアゲノム解析法の開発 

③低コストシーケンス法の開発 

 ④高効率クローニング法の開発 

４）難培養微生物のゲノム解析手法の開発 

５）抗生物質耐性遺伝子の分析手法の開発 

６）南極ドームふじ基地氷床コアの深層掘削 

１）微生物解析方法の開発 

南極氷床及び氷山氷からのバクテリア分離法の確立、アイスコア中の微生物及び生物起源物質分

析法を改良した。アイスコアからコンタミネーションを回避しながら微生物などの生物成分を抽出

ために，フィルンと氷との２種類に対応した融解装置の試作品を作成した。アイスコアサンプル中

に含まれる微生物に対して、レーザースキャニングサイトメーター、および共焦点レーザー顕微鏡

を用いて各種微生物の DNA 量とサイズ・形態の分析を行ない、アイスコア中の微生物の基礎的情

報を得るための手法の開発を行なった。また、フローサイトメトリーとセルソーターを利用して、

微生物の情報を（大きさ・内部構造・蛍光強度）解析し、目的微生物を分取・分注させる分析方法

の開発を行なった。さらに、氷河、およびアイスコア試料中に含まれるバクテリア、シアノバクテ

リア、菌類の微生物分離、培養、種同定をおこなった。また少量のアイスコアサンプルからの培養

方法の改良を比較検討した。 

２）アイスコア中の微生物及び生物起源物質解析による古環境復元 

微生物及び生物起源物質を環境指標としたアイスコア解析法を検討するために，ヒマラヤ，パタ

ゴニア，ロシア・アルタイ山脈の氷河アイスコア中の微生物及び微生物起源物質を解析した。南極

コアの生物成分と比較するために，南米チリ共和国中部火山群 Mocho 火山，及び Osorno 火山山頂

氷河において１０m アイスコアを採取，及び氷河表面の微生物試料の高度別採取を行った。チリ科

学研究センターの共同研究者に依頼して，南極氷床の Patriot Hill - Lake Ellsworth ルート上における

雪氷微生物解析用サンプル採取を行った。さらにアラスカ，グルカナ氷河で高度別に採取された氷

河表面の微生物試料を分析し，雪氷微生物，特に雪氷中で増殖するバクテリア特定と、その生態に

関する調査を行った。 
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３）氷床コアゲノム解析法の開発 

低コストシーケンス法と高効率クローニング法の開発を行った。これまでの PCR による希釈はす

でに限界であり更なるコストダウンが難しいこと、ポリ配列の増幅に誤りが高頻度に起こるなどの

理由で TempliPhi（GE healthcare）への切り替えを検討し、より低コストであることが分かった。  

全ゲノムDNA増幅産物は比較的短い断片が多く、そのままクローニングを行うとほとんどのクロー

ンが100bp程度のインサートのみであったため、スピンクロマトグラフィ法により400bp以下のDNA

断片の除去、DNA 共沈剤の存在下でエタノール沈殿、TA ベクターへのクローニングを行い、高効率

クローニング法を開発した。 

４）難培養微生物のゲノム解析手法の開発 

ゲノム断片DNA中に含まれる配列情報、遺伝子情報、および各種解析結果を系統的に保存し、ユー

ザーが目的の遺伝子を容易に探索するためのシステム開発が必要である。このような環境中より得

られた未知遺伝子資源に由来する情報の開示に特化した情報システムを開発した。また、ニューラ

ルネットワーク・アルゴリズム自己組織化マップ(ＳＯＭ)法を初めとするデータマイニング手法を

用いて、日本の尾瀬のアカシボ(融雪時における積雪赤褐色化)中に含まれるＤＮＡサンプルによる

メタゲノム解析など、環境微生物ゲノムの多様性や新規性を推定するための新規な系統分類法、な

らびに新規性の高い未知微生物ゲノムを効率的に探索するシステムの開発を行った。 

５）抗生物質耐性遺伝子の分析手法の開発 

南極（ジェームスロス島アイスキャップ）、アラスカ（アラスカ山脈・グルカナ氷河）、中国蘭州

（甘粛省・祁連山脈・July first氷河）の雪氷試料から様々な抗生物質に対する抵抗性遺伝子の検

出・定量手法の開発をおこなった。試料を解凍した後、DNA を常法によって抽出し、対象とした抗

生物質遺伝子 120 種のフォワードプライマー混合物と LabelStar Reverse Transcriptase を用いて

65℃で 2 時間反応させた。各種雪氷試料より抗生物質耐性遺伝子の存在が確認され、この方法論が

南極及び北極のアイスコア試料に適用できる可能性が示唆された。 

６）南極ドームふじ基地氷床コアの深層掘削 

ドーム氷床深層コア掘削、コア現場処理と掘削孔検層を実施した。第二期ドーム氷床深層掘削計

画として進めていた深層掘削は、第 47 次及び第 46 次南極観測隊と共同で、3029m までの深層掘削

に成功した。コア現場処理もブリットルゾーンの一部を残して終了した。深層掘削孔の検層は深度

10ヶ所について実施した。本掘削計画には新領域融合研究プロジェクトから2名が参加した。 

 

Ⅱ. サブテーマ「極限環境生物システムの比較研究」 

【要約】南極大陸に生息できる数少ない陸上動物群である線虫のゲノム解析を行い、極限環境への

適応戦略について検討した。混合系のゲノム解析アルゴリズムの開発、高速共焦点レザースキャン
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顕微鏡、多光子レザースキャン顕微鏡の導入による顕微微生物解析法の開発を行った。南極地域由

来新規微生物の分離と同定、南極ヌナタークに生育する地衣類等の露岩域の植物多様性解析、南極

湖沼生物における地史的変遷、南極「コケ坊主」生態系における微生物相を解析した。また、多様

な環境に生息する生物種を網羅的に解析する自己組織化マップ（SOM）の系統分類解析への機能拡充、

系統推定システムの有用性の検討、メタゲノムの系統推定の試み、汎用的なソフトウエア化、環境

由来のDNA配列を解析するためのデータベース構築について検討した。また、その他、冷凍試料デー

タベース構築を検討した。既存のDBとのリンケージにより使いやすいシステムが実現可能となった。

植物試料の3次元画像の取り込み、CG化画像による構造再現、南極産生物のゲノム情報のデータベー

ス化のフィージビリティスタディを行った。本プロジェクト研究に関連する調査派遣として、南極

ドームふじ基地の深層氷床コア掘削プロジェクトに２名、南極湖沼、氷床表面の微生物、有機化学、

生態学調査に３名を派遣。チリの氷河生態系調査、韓国南極基地に其々１名を派遣した。 

研究課題 

１）極限環境の生物 

①極限環境に生息する線虫の研究 

②南極ヌナタークに生育する地衣類 

③南極地域由来新規微生物の分離と同定 

④南極湖沼生物における地史的変遷 

⑤南極「コケ坊主」生態系における微生物相の解析 

⑥海底熱水地帯の微生物解析 

２）環境微生物遺伝資源解析のための情報基盤の整備ならびに新規微生物探索手法の開発 

３）極限環境生物統合データベースの構築 

４）極限環境生物の現地調査 

    

１）極限環境の生物 

①極限環境（南極）に生息する線虫の研究 

南極に生息する線虫の収集・単離、種の同定、培養法の確立を目指す３つの目標、をすべて完了

し、平成18年度の計画である凍結・乾燥耐性に関する基礎データ収集を開始した。線虫の初期発生

における秒･分単位での細胞分裂を観察するために、高速共焦点レザースキャン顕微鏡を用い、１秒

間に１２０コマの撮影を可能にした。多光子レザースキャンでは線虫卵の中の１０μm以上の正確

な分裂パターン、細胞配置の観察を可能にした。これらの予備実験により、南極産線虫の遺伝子導

入の可能性について検討した。 

②南極ヌナタークに生育する地衣類 

やまと山脈の地衣類を明らかにするとともに、セルウンゲン（シール岩）の地衣類相解明の足が
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かりをつけた。また、ラングホブデ雪鳥沢の上流部にRhizocarpon flavumナンキョクチズゴケ及び

Buellia subfrigidaミズギワノスミイボゴケが特異的に分布することを示す分布図を作成した。ラ

ングホブデで得られた多数の Rhizoplaca melanophthalma ナナバケチャシブゴケ標本を中心に、化

学変異・形態変異を精査して、その分布位置を地形図に記すとともに生育環境を整理した。 

③南極地域由来新規微生物の分離と同定 

南極海、露岩地域の土壌、各種湖沼（淡水湖、低塩湖、中塩湖、高塩湖）の水・堆積物など約 260

種類の試料を採取した。微生物のキーワードを好冷菌、好塩菌、貧栄養菌、嫌気性菌、光合成菌、

共生菌群として分離を試みた。試料を無菌水に懸濁・希釈した後、寒天培地に塗布し５℃または室

温で培養した。生じたコロニーについて単一コロニー分離を繰り返して純化した後、液体培養した。

それぞれの株について 16S rRNAの塩基配列を決定することにより、分類の基礎資料とした。 

④南極湖沼生物における地史的変遷 

 水質及び採泥調査、湖水の塩分や堆積物の特徴から地史学的データによる湖沼の類型化を図った。

また、これらの類型化は珪藻、蘚類、藍藻類などのフローラの多様性に深く関係すると考えられ、

試料解析した。さらに長年に亘って蓄積されてきた環境変動の証拠品とも考えられる湖底に蓄積さ

れた堆積物コアを解析した。 

昭和基地周辺の数多くの多様な湖沼を観測対象とし、湖水の物理・化学的性質や生物相の多様性、

堆積物からの古環境の復元などを目的に、湖沼生態系の構成、物質生産と物質循環、湖沼の環境変

遷と陸上植生の記録について観測した。最終氷期以降の南極湖沼生物における地史的変遷の復元に

関する研究として、大陸氷床および露岩周氷域の雪氷試料，発達史の異なる種々の湖沼堆積物試料

の系統的な採取を行なった．  

⑤南極「コケ坊主」生態系における微生物相の解析 

南極湖沼にはコケ類と藍藻類からなる搭状の特異な形態を持つ底生植物群落、“コケ坊主（Moss 

Pillar）”が見出されている。これまでにサイズ、年齢、シュート密度，乾燥重量、炭素量、窒素量，

クロロフィル量などが計測されているが、コケ坊主を構成している蘚類や藻類以外は種組成が明ら

かにされていなかった。本研究では一つの完全なコケ坊主を上下・内外の14セクションに分割し、

各部由来のリン脂質脂肪酸および中性脂肪酸についてガスクロマトグラフィー（GC）および GC 質

量分析（GC-MS）を行い、生物相・微生物相を概観的にキャラクタライズすることができた。南極

陸上ハビタットを特徴づける環境要因のひとつに、ほぼ淡水の融雪水・融氷水からほぼ塩分飽和の

池沼まで広範囲の塩分分布および塩分変動がある。これに適応した微生物として、広塩菌を特異的

に単離・培養したところ、ハロモナス科に属する微生物を数十株取得することができた。現在、そ

の系統分類および生物地理（両者を合わせて系統地理phylogeographyと呼ぶ）に関する解析を行っ

ているところである。化学合成独立栄養微生物の単離・培養として、ハロモナス科広塩菌の生理特

性を調べたところ、ある菌株はイオウ酸化化学合成独立栄養（thioautotrophy）を営めることが分

かった。thioautotrophy は好気・嫌気の酸化還元境界での生育に適しており、たとえば、このよ
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うな菌株は好気的な低塩分表層と嫌気的な高塩分底層という成層構造を有する南極「すりばち池」

からよく単離できた。このような生育環境はコケ坊主における酸化還元勾配に類似しており、コケ

坊主における生物地球化学プロセスの理解促進に資する知見を得られることが期待できる。なお、

独立栄養を営むハロモナス科菌の発見はこれが初めてである。 

国際極年（International Polar Year, IPY）関連として、IPYの中核研究のひとつとして、南極

コケ坊主をモデル生態系とした微生物生態調査を展開する。これは IPY の中核研究 No.55 として承

認されている。これに関連して、別のIPY中核研究である「南極氷床下湖生態系」（SALE）との連携

も検討しており、本プロジェクトにおける氷床微生物ゲノム解析の進展に資するものと考えられる。 

⑥海底熱水地帯の微生物解析 

今回の調査対象は、マリアナ海溝が南北から東西方向に大きく向きを変える場所にある南部マリ

アナトラフの熱水地帯である。この海域では島弧火山列と近接し背弧拡大が起こっている。過去の

調査により二カ所の海底熱水系が発見された。それぞれ、拡大軸上に存在するSnail site (別名Fryer site) 

と、拡大軸上から少し離れた場所に位置する海山頂部に存在する Pika site である。これら二ヶ所の

熱水地帯で BMS (Benthic Multi-coring System) による海底掘削が行われた。サンプルとして得られた

熱水試料を用いて微生物の解析が行われた。 

２）環境微生物遺伝資源解析のための情報基盤の整備 

氷床コアのメタゲノム解析より得られた DNA 断片配列を対象とした系統推定の検証として、北海

道大学（福井教授）との共同研究にて、尾瀬のアカシボ（融雪時における積雪赤褐色化）中に含ま

れる DNA サンプルを用いたメタゲノム解析を行い、今回メタゲノム解析で得られた 200base 以上の

309本のDNA断片配列を対象に、開発した系統推定システムにて系統推定を行った。 

３）極限環境生物の現地調査 

南極湖沼群、及び氷床表面の微生物、有機化学、生態学的研究を目的として、南極の夏期調査に

３名を派遣。また、チリの氷河生態系調査に１名を派遣。 

第 47 次日本南極地域観測隊に同行し、主に環境遺伝学、考古遺伝学、そして野外遺伝学の創成－

南極遺伝子資源の無菌的な獲得と古代ゲノム、極限環境遺伝子の分離－を目標に、南氷洋に於いて無

菌的に採取した海洋深層水からのバクテリア及びゲノムDNAを分離した。また、南極大陸沖 100km

の各地点 (19箇所) に於いて採取した水深 3千～4千メートルの海洋深層水 を処理し、バクテリア

を分離、その耐圧遺伝子や好冷遺伝子等、極限環境遺伝子を獲得する。さらに、メタゲノム解析の

為に提供する。南極露岩帯(ルンドボークスコラネ及び東オングル島)に於いて採取したコケ類や地衣

類からの線虫、藻類、菌類、バクテリアを分離、保存し、共同研究者に提供する。南極雪原 (S17) に

建てたクリーン・ブース 内で無菌的に掘削した氷床コアをフリーザーに保存したまま持ち帰り、今

回改装になった南極地域遺伝子資源保存室に収納した。 
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４）極限環境生物統合データベースの構築 

極限生物データベースシステムの一環として、冷凍試料データベース構築を検検討した。基地の

ＤＢとのリンケージにより実現可能。植物試料の 3 次元画像の取り込み、CG 化画像による構造再

現、南極産生物のゲノム情報のデータベース化のフィージビリティスタディを行った。 

国立極地研究所に保存してある極地冷凍植物試料（蘚苔類、地衣類、藻類、シアノバクテリア）

の整理と予備的に作成されたデータベースを再検討した。また、極地より得られた極地研保管の全

植物試料を対象にした極地植物多様性画像データベースのシステムについて検討した。 

６．平成１７年度の研究成果 

（１）知見・成果物・知的財産権等 

Ⅰ. サブテーマ「古環境タイムカプセルとしての氷床コアの解析」 

１）微生物解析方法の開発 

フィルンと氷とのアイスコアからコンタミネーションを回避しながら，微生物などの生物成分を

無菌環境下で採取する融解装置の開発をおこなった。氷表面にバクテリアと同程度の大きさの蛍光

ビーズを塗布して融解実験をおこなったところ，氷表面の融解水からのみ蛍光ビーズが検出され、

氷内部から採取された融解水からは検出されなかったことから、開発した融解装置を用いる事でコ

ンタミネーションが起こりうる氷表面を除去することに成功した。アイスコアサンプル中に含まれ

る微生物に対して、各種微生物の DNA 量とサイズ・形態の分析や，撮影した画像の画像解析をお

こない、アイスコア中の微生物の基礎的情報を得るための手法の構築をおこなった。また共焦点レー

ザー顕微鏡を用いてそれぞれの微生物の持つ波長特性による分布や蛍光波長ピーク差を分析するこ

とで、特定の微生物種のみを検出しバイオマスを算出させる分析方法の開発をおこなった。さらに

フローサイトメトリーを利用して、氷河サンプルの微生物量・群集構造の高速解析を行うことがで

き、アイスコア解析に応用できる可能性が開けてきた。 

２）アイスコア中の微生物及び生物起源物質解析による古環境復元 

①微生物及び生物起源物質を環境指標としたアイスコア解析法 

ヒマラヤ，パタゴニア，ロシア・アルタイ山脈の氷河アイスコア中の微生物及び微生物起源物質

を解析し，いずれの地域でもアイスコア中の雪氷微生物，特に雪氷藻類がアイスコアの年代決定に

利用できること，また，ヒマラヤでは雪氷藻類のバイオマスが融解期の環境指標となることを明ら

かにした．例えばロシア・アルタイ山脈のソフイスキー氷河アイスコア採取地点における雪氷藻類

量と酸素同位体比（δ18O）の垂直分布の関係から雪氷藻類量はδ18O値が高い温暖期の積雪中に多く，

δ18O値が低い低温期に少ないことがわかる．つまり雪氷微生物は，その増殖に液体の形の水が不可

欠なため融解期にだけ増殖する．したがって，その季節変動はアイスコアの年代決定に利用できる
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ことが明らかになった．  

南米パタゴニア南氷原のティンダル氷河で採取したアイスコアにおいても，融解期に氷河表面で 

増殖する雪氷藻類が，融解期を示す季節マーカーとして利用可能であることがわかり，この氷河の

年間涵養量が，少なくとも水当量で十数メートル以上という世界で最大級であることが明らかになっ

た。さらに，ネパールヒマラヤで採取されたアイスコアの分析により，雪氷藻類バイオマスがその

年の夏の環境条件，特に夏期の質量収支（積雪量）量と逆相関の関係にあることが明らかになり，

アイスコア中の雪氷藻類は，年代決定に利用できるだけでなく、環境指標としても利用できること

が明らかになった。  

②氷河生態系におけるバクテリアの生態 

雪氷中で最も普遍的に見られ，氷床コアにも多く含まれる微生物はバクテリアであるが，氷河や

氷床の雪氷環境では，どんな種類のバクテリアが増殖しているのか，また，それらの生態に関して

は，まだほとんど明らかになっていない．そこで，アラスカのグルカナ氷河で高度別に採取された

氷河表面の雪氷試料中のバクテリア遺伝子を分析した．その結果，この氷河の雪氷中では限られた

種類（約１１種）のバクテリアが増殖しており，その多くが新種であること，また，その種類相が

高度とともに変化することが明らかになった．つまり，アイスコアに含まれる氷河の雪氷中で増殖

するバクテリアの量や種類から，過去の環境を復元できる可能性が示された．  

同時に，氷河で増殖しているバクテリアを特定することを目的に，氷河の環境に近い，低温・貧

栄養条件で培養実験を行った．希釈した R2A, BG11, BBM 培地などの貧栄養培地を作成し,現場及び

実験室でサンプルを植菌し，0, 15, 25 ℃で培養した．その結果，いずれの高度においても，0 ℃

の培養温度において多くのコロニーが出現し，低温に適応したバクテリアが多く存在していること

が示唆された．各高度，各種培地から約500株を分離し，コロニー形状などから選抜した約50株に

ついて 16SrDNA 解析によって微生物種を同定したところ,Cryobacterium sp.等の低温菌の他，既知

種との相同性が低く新種と思われる株が多数出現した．氷河には数多くの未知微生物が存在してい

ることが示唆された．これらの分離株について，今後詳細な生理試験等を行うことにより,氷河生態

系における役割を類推できる可能性がある．  

 

３）氷床コアゲノム解析法の開発 

①低コストシーケンス法の開発 

低コストシーケンス法の開発を行った。これまでシーケンス鋳型の増幅には PCR を用いてきた。

しかし、希釈はすでに限界であり更なるコストダウンが難しいこと、ポリ配列の増幅に誤りが高頻

度に起こるなどの理由で別の方法へ切り替えを検討した。その結果、Rolling Circular Amplification

法を用いたTempliPhi（GE healthcare）がより低コストであることが分かった。さらに鋳型増幅の

正確性が高いためシーケンスの成功率も高くなることが確認された。17年度中に、PCRからTempliPhi
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への完全切替を完了した。Adapter-ligation PCR法を用いた全ゲノムDNA増幅 GenomePlex complete 

whole-genome amplification Kit (Sigma-Aldrich)を用いて氷山氷抽出物の全ゲノム DNA 増幅の検

討を行った。氷山溶解液100ml相当のサンプルを用いたところ良好な増幅が認められた。 

②高効率クローニング法の開発 

全ゲノムDNA増幅産物は比較的短い断片が多く、そのままクローニングを行うとほとんどのクロー 

ンが100bp程度のインサートのみであった。そのため、スピンクロマトグラフィ法により400bp以下

のDNA断片の除去を行った。DNA共沈剤の存在下でエタノール沈殿を行った後、TAベクターへのクロー

ニングを行った。この結果、105cfuのライブラリーを作製することに成功した。得られた形質転換

体のうち、5,700クローンの両端のシーケンスを行った。このデータは阿部助手に解析を依頼した。 

４） 難培養微生物解析法の開発 

サブテーマ「極限環境生物システムの比較研究」の中の環境微生物遺伝資源解析のための情報

基盤の整備を参照 

５）抗生物質耐性菌の分析手法の解析 

南極雪氷試料、アラスカ氷河試料、中国氷河試料により、ハイブリダイゼーションした結果、中

国やアラスカの氷河氷試料において検出頻度が高いのは、南極雪氷試料よりも土壌粒子の飛来や混

入による影響が大きいことを考慮する必要がある。しかし、南極氷試料からもアミノグリコシド系

とクロラムフェニコールに対する抵抗性遺伝子が検出されたことは、興味深い。なぜこの 2 系統の

抗生物質なのか、さらにはその伝播経路についても、今後の解析に期待をいだかせる結果となった。 

６）南極ドームふじ基地氷床コアの深層掘削 

過去 100万年の気候・環境変動の学際的解明のために、平成18年 1月 23日 19時 22分（日本時

間24日1時22分）、第47次南極地域観測隊のチームがドームふじ基地での氷床深層掘削において、

深さ3,028.52メートルまでの氷床コアの採取に成功した。ドーム氷床深層掘削計画は、平成15（2003）

年から 3年計画の 3年目として氷床下 3,030 メートルの岩盤を目標にしていたもので、今回採取し

た氷床コアは、EUが採取した80万年前のものを超え、100万年の地球環境変動の復元ができると期

待される。 

 

Ⅱ. サブテーマ「極限環境生物システムの比較研究」 

１）極限環境の生物 

①極限環境に生息する線虫の研究 
極限環境（南極）に生息する線虫の進化・適応戦略を解明するため、南極半島地域のコケ類サン

プルから、線虫の分離、培養を試みた。すでに、ほぼ全種類の線虫を網羅する640種類の線虫18S rDNA

配列について系統解析を終えており、南極由来の線虫の配列データとこれを比較して、これらの線
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虫の系統的な位置を推定した。その結果、南極半島の線虫は、合計 7 種(Plectus aquatilis、

Aporcelaimellus obtusicaudatus 、 Subanguina radicicola 、 Teratocephalus terrestris 、

Aphelenchoides blastophtorus、Theristus agilis、Pungentus silvestris)に近縁の種であり、１ヶ

所のコケ類サンプルには平均して3種類の線虫が生息していることがわかった。この中で、P.aquatilis

に近縁の線虫は、南極半島から約3,000 km離れた昭和基地周辺のコケ類の凍結サンプルにも同じ種

の死体が含まれていたことから、この線虫種は南極大陸の非常に広い範囲に分布している種である

ことが示唆された。この種が細菌食性の線虫であり、大腸菌を植え付けた寒天培地の上で、20度で

飼育が可能であることから、現在、この線虫を大量に培養するためにさらに詳細な培養条件の検討

を行っている。 

一方、ニュージーランド、オタゴ大学のD. Wharton博士の協力により、南極ロス島にあるマクマー

ド基地周辺で単離された線虫Panagrolaimus davidiを入手した。P. davidiは、細胞内凍結に耐え

ることが知られている（現在までのところ）唯一の生物であり、さらに体の水分の 90%近くを失う

ような乾燥に対し強い抵抗性を持つ興味深いサンプルである。発生学的な興味から、この種の生殖

腺における染色体の動態を観察し、さらに胚発生の過程を追って撮影した。この結果、自家受精を

行う6本の染色体を持つモデル線虫Caenorhabditis elegansとは異なり、P. davidiは単為発生を

行う種であること、染色体は約 10 本であることが判明した。また、14 時間で孵化する C. elegans

とは異なり、孵化まで約 5倍の 60 時間かかることを明らかにした。興味深いことに P. davidi は、

一年を通してほとんどが氷点下となる南極に生息しているにも関わらず、その発育の至適温度は25

度であり、7度以下では全く生長しない。このことから、P. davidiは温暖な環境で生息していた祖

先種から、南極の寒冷化が起こった数千万年の間に進化したものと考えられ、この種もまた、温暖

環境に生息する近縁種との比較ゲノム解析の興味深い対象となることを期待している。 

②南極ヌナタークに生育する地衣類 

南極東クイーンモードランドに位置するヌナタークやまと山脈で見出された固着地衣類の同定研

究を行った。結果的にAcarospora gwynnii C.W. DODGE & E.D. RUDOLPH（ナンキョクホウネンゴケ）、

Carbonea capsulata (C.W. DODGE & BAKER) Hale, Rhizoplaca melanophthalma (RAMOND) LEUCKERT 

& POELT（ナナバケチャシブゴ）の3種類を明らかにした。さらに、分類が混乱している昭和基地沿

岸域のラングホブデ雪鳥沢上流部に生育するRhizocarpon flavum（ナンキョクチズゴケ）とBuellia 

subfrigida（ミズギワノスミイボゴケ）の分布図を明らかにし、Rhizoplaca melanophthalma 及び

近縁種の標本毎の形質を再検討した。 

③南極地域由来新規微生物の分離と同定 

南極地域における微生物の探索と分類を目的として、南極海、露岩地域の土壌、各種湖沼（淡水

湖、低塩湖、中塩湖、高塩湖）の水・堆積物など約 260 種類の試料を採取した。微生物のキーワー

ドを好冷菌、好塩菌、貧栄養菌、嫌気性菌、光合成菌、共生菌群として分離を試みた。培地として

栄養培地（LB 培地）、各濃度の塩含有培地（LB + NaCl）、貧栄養培地（1/10 × LB 培地）などを用
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いた。まず試料を無菌水に懸濁・希釈した後、寒天培地に塗布し５℃または室温で培養した。生じ

たコロニーについて単一コロニー分離を繰り返して純化した後、液体培養した。それぞれの株につ

いて16S rRNAの塩基配列を決定することにより、分類の基礎資料とした。 

現在までに、白、ピンク、赤、黄、黄緑、緑、黒の色調を示すコロニーや 5M NaCl 存在下で生育

する好塩菌、新規な貧栄養菌なども分離できた。それらの中で興味深いものについて塩基配列を決

定するとともに電子顕微鏡観察、生理学的検討を行っている。測定の結果、0.05 倍濃度の LB 培地

が至適であり、120-1 株が高度な貧栄養要求性を示すことが分かった。また電子顕微鏡観察も行っ

た。現在、全ゲノム配列を解析中であり、今後は生育条件等の検討を進めていく予定である。 

 本研究によりNaCl濃度 5Mの高塩濃度条件で生育する細菌を1種、光合成細菌、また既知の微生

物と16S rRNAの相同性が低い上記2種の菌株を得、またこの他にも興味深い微生物を多数分離して

いる。今後はこれらの詳しい同定や機能解析を行うことで、これらの微生物の環境適応戦略や代謝

経路を解明し、南極地域の生態系のさらなる理解や有用な生体分子の確保を進めていきたい。 

④南極湖沼生物における地史的変遷 

水質及び採泥調査、湖水の塩分や堆積物の特徴から南極昭和基地周辺に散在する湖沼群は以下の

４タイプに分類された。タイプ１：氷河融水を直接受ける湖。夏季に多量の氷河融水の流入を受け

るために、湖水の塩分は非常に低く、0.02psu以下である。また、水温も低く夏季でも３℃以下で

ある。タイプ２：氷河融水を間接的に受ける湖。氷河融水が河川を通じて流入している湖で、湖水

の塩分は 0.1psu以下の淡水である。冬季の湖水温は 3～4℃である。夏季の後半の短い期間では，

約 8℃まで湖水が上昇する。タイプ３：氷河融水を受けず、雪田の融水に涵養される湖。流域に氷

河のない湖沼で、冬季に積もった氷田の融水が流入している湖である。湖水の流入量が少なく、塩

分が 0.1～2.0psuの淡水～低塩分塩湖を示す。湖水温はタイプ２と同様な挙動を示す。タイプ４：

海水起源の湖水で排水口のない湖。湖水面の標高は２５ｍ以下で、完新世に海洋から孤立した湖で

ある。これらの４タイプの湖にはそれぞれ特徴ある生物相を持つことも分かってきた。さらに、地

史的な特長から分類された4つの湖のタイプが、コケ坊主の生育条件とどのように関わっているの

かをより詳細に検討するために、昭和基地周辺の７３の湖を徹底的に調査した結果、いずれの湖沼

における湖底植物群集は上記の２種の蘚類の1種、あるいは２種から構成されていることが確認で

きた。また、淡水の３８池でオオハリガネゴケが確認され、２６池でナシゴケが確認された。その

結果、ナシゴケは完全な淡水の池ではなく、やや、塩分を含む湖水を好むことが分かってきた。ナ

シゴケについてはさらなる分類学的な研究が必要であるが、これまでの報告から、南極半島、クイー

ンモードランド（インド基地周辺）に確認されている。 

調査湖沼のほとんどから，表面水，もしくは深度別の各層における各種水質データ，湖底植生（藻

類，ラン藻，コケ植物）の冷凍サンプル，湖底堆積物のコア等が得られている．それらの一時処理

や解析はほぼ終了した。残されたデータについても，今後早急に解析を終える予定である． 

⑤南極「コケ坊主」生態系における微生物相の解析 
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 一つの完全なコケ坊主を上下・内外の14セクションに分割し、各部由来のリン脂質脂肪酸および

中性脂肪酸についてガスクロマトグラフィー（GC）および GC 質量分析（GC-MS）を行い、生物相・

微生物相を概観的にキャラクタライズすることができた。 

Bryum sp.や Leptobruym spなどの水生蘚類は、緑藻類やラン藻類と共生し「コケ坊主」と呼ばれ

るユニークな構造を形成する。コケ坊主の地理学的分布は、東部南極大陸の昭和基地付近の特定の

湖に限定されており、その生息場所の湖沼学的特徴が明らかになってきた。また、コケ坊主の光合

成の特性も研究されている。しかし、コケ坊主やその生息場所内で生じる生化学的プロセスはまだ

研究されていない。生化学的プロセスの解明には地球化学的手法や生物学的手法が有用であるが、

本研究では、後者の“生物学的手法”用いてコケ坊主という生態系ないし共生系の構造の推定を行っ

た。スカルブスネスにある B-4 池から採集したコケ坊主を、分子学的アプローチを使う代わりに、

群集構造の概観と群集間の比較に有効な脂肪酸分析を行った。コケ坊主は、好気的な外層の“生き

たコケ組織”部分と、嫌気的な内層の“分解した組織”部分に分け、それぞれ上下方向に7分割し、

計14部分に分けた。そして、それぞれの部分のリン脂質脂肪酸（PLFA；主に細菌や真核生物の細胞

膜由来でバイオマーカーとなる）と中性脂質脂肪酸（NLFA;主に蓄積脂質や PLFA の分解産物由来）

をガスクロマトグラフ（GC）とGC質量分析計（GC-MS）を使って定性・定量を行った。 

14 画分の脂肪酸組成の比較を行った結果、NLFA より PLFA に多様性が見られた。PLFA 組成では、

内外層上部・内層下部・外層下部の 3 グループに大別することができた。全体では、18:3(n-3)・

18:2(n-6)・16:0 が見られ、3 グループ間で有意な差のある特徴的な脂肪酸は、内外層上部では

18:3(n-3)・18:2(n-6)・飽和脂肪酸、内層下部では 18:1・19:0cyc、外層下部では a15:0・i15:0・

16:1であった。PLFA組成は真核生物およびバクテリアの細胞膜の脂肪酸の組成を反映し、生細胞の

種組成の推定に用いられる。得られた PLFA 組成には 18:3(n-3)・18:2(n-6)が優占していたが、こ

れはコケ+藻類＋シアノバクテリアなど生物の優占的存在を示唆する。逆に、内層下部や外層下部に

は光合成独立栄養生物は少数派で、内層下部ではバクテリア、外層下部にも別群のバクテリアが優

占し、コケ坊主各部で生物種組成に差異のあることが示唆された。NLFA組成では内部と外部間に大

きく違いが見られたが、PLFA ほど多様性は見られなかった。主な NLFA は、18:3(n-3)と 18:2(n-6)

で過半数以上を占め、ほとんどが、真核生物特有の脂肪酸で、コケや藻類が蓄積した脂肪酸由来で

あると考えられた。コケ坊主各部（14 セクション）のリン脂質脂肪酸および中性脂肪酸の組成は、

遺伝子解析の結果と合わせて、論文等で公表する予定である。 

⑥海底熱水地帯の微生物解析 

採水した熱水に含まれる微生物をフィルターろ過により濃縮してからDNA を抽出した。次に、

真正細菌，もしくは古細菌の16S rRNA 遺伝子に特異的なプライマーを用いたPCR 法により16S rRNA 

遺伝子の部分配列を増幅した。得られたrDNA 断片をクローニング後その配列を決定し、系統学的

解析により微生物相を明らかにした。系統解析の結果、掘削孔から得られた熱水中の微生物相と、

その周辺の海水中の微生物相とは明確に異なっていた。これは採水の際に周辺海水由来の微生物の
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混入が検出限界以下であったことを示している。掘削孔から得られた熱水中からは硫黄依存の独立

栄養微生物と、従属栄養微生物のrDNA クローンが多く検出された。このことから、南部マリアナ

トラフの海底熱水系地下には、還元型硫黄を利用している微生物が一次生産の一端を担っている生

態系が存在すると推定される。また掘削孔から得られた熱水中のrDNA クローンの分子系統解析に

より、古細菌、真正細菌ともに新規の微生物の存在が示唆された。とりわけ、真正細菌のクローン

解析においては、第６番目のプロテオバクテリアサブグループ(APM-proteobacteria)の存在が推定さ

れた。このグループに属する微生物は未だ培養に成功した例はなく、生理学的性質は不明である。 

２）環境微生物遺伝資源解析のための情報基盤の整備 

氷床コアのメタゲノム解析より得られた DNA 断片配列を対象とした系統推定の検証として、北海

道大学（福井教授）との共同研究にて、尾瀬のアカシボ（融雪時における積雪赤褐色化）中に含ま

れる DNA サンプルを用いたメタゲノム解析を行い、今回メタゲノム解析で得られた 200base 以上の

309本のDNA断片配列を対象に、開発した系統推定システムにて系統推定を行った。解析結果では、

γ-proteobacteria, β- proteobacteria, Actinobacteria に多くの DNA 断片配列が予測された。

福井教授らがrDNA等で解析した微生物群集解析との結果との整合性も得られており、群集比較解析

をrDNA等のオーソログ配列を用いることなく本手法の有用性を示すことができると考えられる。 

さらに、遺伝研グループの小方、成田氏との共同研究にて、南極雪氷中より採取された DNA サン

プルに対するメタゲノム解析により得られた DNA 断片配列を対象に、開発した手法を用いて系統推

定を試みた。まず初めに、得られた配列(Forward 鎖、Reverse 鎖をクローンごとにマージした配列

を使用)5,422 本を対して、GC 含量での特徴を見たところ、GC 含量が 20％～70％まで幅広い分布を

示していた。GC含量は、ゲノムの特徴を図る指標の一つとして良くしられており、GC含量が幅広い

分布を示すことから、得られた DNA 断片配列は広範囲な微生物種由来の DNA 断片配列が得られてい

ると推測できる。また、DNA断片配列の500bp以上の配列、3,035本を対象に、今回開発した系統推

定システムにて系統推定を実施した。本解析結果では、系統群としては、Firmicutes, Euryarchaeota, 

Cyanobacteria, γ-proteobacteriaに多くのDNA断片配列が予測された。予測された属種について

調べたところ、FirmicutesではBacillus属、EuryarchaeotaではMethanosarcina属、Cyanobacteria

ではNostoc属に多くの配列が予測された。Nostoc属については、「極地生物多様性画像データベー

ス(http://antmoss.nipr.ac.jp/database.html)」にて Nostoc commune が南極昭和基地周辺にて生

息していたとの報告があり、本解析結果とも整合があると考えられる。本解析結果より予測された

属数の総和は 106 属であり、多くの微生物種が南極の雪氷中に存在している可能性が高いと考えら

れる。本解析結果は、ある地点でのサンプリング地点から得られたDNAサンプルを対象としており、

現状では得られた結果に対しての検証は難しいが、来年度以降、南極の雪氷中の異なるサンプリン

グ地点におけるメタゲノム解析を行うことによって、本解析結果と併せて相対的な検証が可能とな

り、より確かな南極雪氷中に存在する微生物叢の推定が可能と考えている。最後に本解析の汎用的
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なソフトウエア化を行い、公開を行っている。 

本研究での知見：SOMによる環境由来DNA配列の系統推定システム(G-InforBIO)：

http://wdcm.nig.ac.jp/inforbio/G-InforBIO/download.html 

３）極限環境生物統合データベースの構築 

冷凍植物試料（蘚苔類、地衣類、藻類、シアノバクテリア）のデータベースの構築について検討

した。具体的には国立情報学研究所と共同で、植物の立体動画像の取り込み、植物の培養の可能性、

線虫などの微小生物抽出の可能性について検討した。極地植物多様性画像データベースのシステム

については、地衣類、淡水藻類のデータを追加し、公開した（極地生物多様性画像データベース

http://antmoss.nipr.ac.jp/database.html)。  
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本研究プロジェクトに関わる集会は各研究課題に応じて、各研究所、大学などで実施されてきた

が、公式な研究集会が２回開催された。研究集会の概要をまとめる。 

平成１７年８月３０日（火）、第１回新領域融合研究プロジェクト「地球生命システム」研究集会 

が国立極地研究所（６階講堂）において、開催された。  

集会の趣旨について神田啓史が説明した。プロジェクトへの取り組みと提案として、仁木宏典、

神田啓史、藤山秋佐夫、本山秀明によって紹介があった。極地での観測プロジェクトでは南極観測

プロジェクトについて、伊村 智、工藤 栄が紹介し、北極での観測については、神田啓史が紹介

した。それぞれの研究課題について牛田一成（京都府立大学）、幸島司郎（東京工業大学生命理工学）、

吉村義隆（玉川大学）、長沼 毅 （広島大学生物圏科学）、井上正鉄 （秋田大学）小方康至 （国立

遺伝学研究所）、阿部貴志 （国立遺伝学研究所）、鹿児島 浩 （国立遺伝学研究所）、成田貴則（国

立遺伝学研究所）によって研究の提案と進捗状況が報告された。本集会には約３０名の参加があり、

１６名の研究者から研究報告、研究提案があり、本年度の研究を進めていく上で有意義な集会であっ

た。 

平成１８年２月１３日（月）、第２回新領域融合研究プロジェクト「地球生命システム」研究集

会が国立遺伝学研究所（図書館３階セミナー室）において開催された。  

集会にあたって、およびプロジェクトの全体計画について神田啓史より説明があった。引き続き、

プロジェクトの成果として、神田啓史、瀬川高弘、伊村 智、仁木宏典、阿部貴志、鹿児島浩、成

田貴則、小林悟志、吉村義隆、長沼 毅について進捗状況、及び研究成果について報告があった。

次年度プロジェクト計画についての意見交換があった。本研究集会で用意したジョン・プリスク（モ

ンタナ州立大学）による特別講演が行われた。南極ボストーク氷床コア微生物研究の第１人者であ

り、氷床コア解析のこれまでの経過と今後の計画について興味深い講演であった。その後、遺伝研

に設置された高速共焦点レザースキャン顕微鏡、多光子レザースキャン顕微鏡の見学、及び極限環

境より収集された微生物研究に欠かせない前室、実験室、エア・シャワー室、無菌テント、クリー

ンベンチを完備した無菌実験室施設を見学した。本集会には約２０名の参加があり、本年度の成果

の取りまとめに有意義な集会であった。 
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