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１． 研究目標 

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。 

以下の研究課題の下で研究を実施する。 

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 

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   

 

２．年次研究計画 

平成１８年度 

 ゲノム解析のための線虫の選択、凍結・乾燥耐性に関する基礎データ収集。ヌナタークや大陸
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氷縁に接する地帯に分布する地衣類を中心とした露岩域植物多様性と生態。コケ坊主由来18S/16S 

rRNA 遺伝子の変性剤濃度勾配ゲル電気泳動法（DGGE）による定性的キャラクタリゼーションお

よびクローン解析による生物相・微生物相の半定量的キャラクタリゼーション。リュツォ・ホル

ム湾露岩地域における湖沼および氷床縁から得られた試料の予察データ取得する．親生元素の分

配傾向と安定同位体比の基礎データを獲得。バイオマーカー指標との相関。南極氷床コアからの

無菌的な古代バクテリア又はそのゲノム DNA の分離。南極遺伝子資源 (南極同行により採取) か

らの極限環境バクテリアの分離等を行う。 

平成１９年度 

南極産線虫の cDNA・ゲノムのライブラリーの構築、配列解析。ヌナタークや大陸氷縁に接す 

る地帯の地衣類等露岩域植物多様性との比較のために、昭和基地周辺からの試料の精査。湖沼生

物について現世（表層試料）の生態系での地域差を検証したのち，放射性炭素年代から時間軸を

明らかにし，過去（中層あるいは深層試料）の地球化学的な基礎データを取得し、過去から現世

までの海水準変動と南極生態系の地史的遷移の因果を明らかにする。コケ坊主由来バルク DNA

から PCR 増幅した独立栄養関連酵素（RuBisCO など）の遺伝子の変性剤濃度勾配ゲル電気泳動法

（DGGE）による定性的キャラクタリゼーションおよびクローン解析による生物相・微生物相の半

定量的キャラクタリゼーションを行う。 

平成２０年度 

 南極産線虫、露岩域植物多様性、湖沼生物の解析により、モデル生物との比較によるシステム

の可塑性の解析を引き続き行う。とくに湖沼では底質中での分解速度定数と酸化還元状態を見積

り，易分解性有機物（Labile）から準難分解性有機物（Semi-labile）および難分解性有機物

（Refractory）への遷移を明らかにし，親生無機元素の安定同位体比変動と併せて評価する。 

平成２１年度 

本プロジェクトの最終年に当たり、南極産線虫の凍結・乾燥耐性遺伝子の探索ではモデル線虫

Caenorhabditis elegans への極限環境線虫の遺伝子の導入による耐性遺伝子の機能を解析する

等、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を取りまとめる。また、

極限環境生物のデータベース構築を行う。 

 

３．平成１７年度の研究進捗 

１）極限環境の生物

①極限環境に生息する線虫の研究 

平成 17 年度に計画していた３つの目標、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。 

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
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がかりをつけた（化学成分の分析、顕微鏡観察による形態精査）。また、ラングホブデ雪鳥沢の

上流部（雪鳥池の上部で氷舌の影響を強く受ける大陸氷縁地帯に類似する環境）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。この作業の過程で、地衣体、胞子、地衣成分がナナバケチャ

シブゴケとは異なり生育地が大陸氷縁に限られる標本を日の出岬、ラングホブデ、スカルブスネ

ス、スカレビークハルセン、スカーレン、ルンドボークスヘッタで得た。未記載のもので新種と

思われるので Rhizoplaca sp としている。 

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。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。 

④南極湖沼生物における地史的変遷 

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以下の観測を行った。 

・湖沼生態系の構成：湖底生物群集のサンプリングを行い，湖沼生態系を構成する生産者，消

費者，分解者の種組成を明らかにした．また，航空機や気球を用いた空中写真撮影による面

的な情報と，湖面からの音響探査による生物マットの厚さなどの情報から，湖沼底質のバイ

オマスを推定しつつある． 

・物質生産と物質循環：現場実験と試料解析により，極めて貧栄養状態にある南極湖沼中で大

きな生物量を保つ湖沼生態系がどのような物質生産によって支えられているのかを解明した．  

・湖沼の環境変遷と陸上植生の記録：コアサンプラーを用いて採取した湖沼堆積物の柱状試料

を解析することによって，湖沼の成立年代，その後の湖沼環境の変遷と生物相の遷移過程を

明らかにした． 

さらに、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．過去１万年前から現世までの多様な湖沼生態系を解明するためにルンドボッ

クスヘッタ（丸湾大池および丸湾南池），スカーレン（スカーレン大池），スカルブスネス（舟底

池，すりばち池，親子池，長池（仮称），アビ池（仮称））およびラングホブデ（雪鳥池およびぬ

るめ池）の各地域において調査を実行した．湖沼堆積物試料は，生物擾乱が極めて少なく，層序
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が整然としたラミナ構造が特徴的であった． 

⑤南極「コケ坊主」生態系における微生物相の解析 

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。 

⑥海底熱水地帯の微生物解析 

海底に存在する熱水噴出地帯では、熱水により還元型化合物が豊富に供給されており、それを

利用して生育している生物が存在する。本研究の目的は、海底熱水噴出地帯で掘削を行い、その

掘削孔から湧出する熱水を採水し、分子生物学的手法を用いた解析により海底下に存在する微生

物相を明らかにすることである。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。その後、無人潜水艇を用いて、掘削孔から遊出する熱水を採水すること

に成功した。今回はそれらの掘削孔から得られた熱水と、比較対象として天然ベントから得られ

た熱水、さらに周辺海水中の微生物の解析を行った。 

 

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

海道大学の福井先生らとの共同研究にて、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）極限環境生物統合データベースの構築 

 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。 

 

４）極限環境生物の現地調査

南極氷山塊からの古代バクテリア及び古代ゲノム DNA の分離、 南極雪原に於いて無菌的に

掘削した氷床コアからのバクテリア及びゲノム DNA の分離、 南極露岩帯に於いて無菌的に採

取した土壌試料からのバクテリアの分離、 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 の分離、南極露岩帯に於いて採取した苔類や地衣類からの苔、線

虫、藻類、菌類、バクテリアの分離について検討した。 
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４．平成１７年度研究成果 

（１）知見・成果物・知的財産権等 

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、我々は、国立極地研究

所、神田啓史教授から分与された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。これらのサンプル中には、複数の線虫種が確認されたため、まず初めに 1ヶ所のコケ類

サンプル中に何種類の線虫がいるのか、18S rRNA 遺伝子(18S rDNA)の配列に基づく分子系統

樹データを用いて分類を行うことにした。そのために、線虫一個体からのゲノムDNAを抽出し、

線虫の18S rRNA遺伝子(18S rDNA)に特異的なプライマー、SSU18A(aaagattaagccatgcatg)SSU26R  

 

(cattcttggcaaatgctttcg)を用いて、約 1 kb の領域を増幅、個々の線虫の 18S rDNA の配列

決定を行った。我々はすでに、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、これらの線虫

の 

系統的な位置を推定した（図 1）。その結果、南極半島の線虫は、合計 7種(Plectus aquatilis、

Aporcelaimellus obtusicaudatus、Subanguina radicicola、Teratocephalus terrestris、 

図 1）南極由来線虫（cluster#1-#7）の系統解析  

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

り（図 2）、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。 
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  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。さらにP. aquatilisは、ベルギー、

アメリカなどの温帯地域でも生息が報告されており、その近縁種が南極大陸で生息しているこ 

 
図 2）Plectus, Aporcelaimellus, Subanguina 属線虫の形態（同一縮尺） 

 

とから、これらのゲノム配列、mRNA の発現レベルの比較を行うことによって、両者の違いが

どの遺伝子によるものかを明らかにすることができるのではないかと考えている。我々はこの種

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

を見いだした。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。今後は、この線虫の種について、ゲノムの配列データに加え、形態的特徴などを利用して正

確に同定、あるいは新規な線虫であれば記載を行い、さらに凍結・乾燥への耐性について解析を

進める。もしも、期待されるような高度な凍結・乾

燥耐性があれば、例えば、低温、あるいは乾燥条件

で飼育した線虫と、良好な条件で飼育した線虫から、

それぞれ mRNA を抽出し、これらの間の遺伝子発現

の差異を調べ、凍結・乾燥に対する耐性遺伝子を見

い出すことが可能であると考えている。 

 さらにニュージーランド、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. d idiは、細
在までのところ）唯一の生物であり、さらに体の水分

抵抗性を持つ興味深いサンプルである。我々は発生学

色体の動態を観察し、さらに胚発生の過程を追って撮

染色体を持つモデル線虫 Caenorhabditi  elegansと
あること、染色体は約 10本であることが判明した（

とは異なり、孵化まで約 5倍の 60時間かかること
は、一年を通してほとんどが氷点下となる南極に生息

度は 25度であり、7度以下では全く生長しない。 こ

av

s
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図 3）ディプロテン期の P. davidi 卵 
胞内凍結に耐えることが知られている（現

の 90%近くを失うような乾燥に対し強い

的な興味から、この種の生殖腺における染

影した。この結果、自家受精行い、6本の

は異なり、P. d idiは単為発生を行う種で
図 3）。また、14時間で孵化する C. elegans
を明らかにした。興味深いことに P. davidi
しているにも関わらず、その発育の至適温

のことから、P. d idi は温暖な環境で生

（DAPI による染色体の染色）  

av

av



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。 

現在、これらを含めた複数の南極由来の線虫の、分類系統、培養法などの基礎データを集めて

いる。生物の持つ凍結・乾燥耐性に関する遺伝子産物として、現在までに氷核の成長を阻害し、

細胞の微細構造を破壊するような大きな結晶の成長を妨げる抗凍結タンパクAFP (anti-freezing 

protein)や、脱水によるタンパク質の凝集、失活を防ぐ LEA protein (late embryo abundant)

などが知られている。しかし、これらのタンパク質だけでは生物の凍結・乾燥耐性の原因は説明

できず、依然そのメカニズムは不明のままである。これに対して、最近の線虫を用いた研究から、

凍結・乾燥の両方に耐性のためにはトレハロースなどの糖類によるタンパク質、細胞内小器官の

保護作用が重要であること、また低温に対して、線虫が積極的に体、細胞からの脱水を行う事に

よって凍結を回避することなどが明らかになった。これらのことから凍結耐性と乾燥耐性は密接

に関係している可能性が高いと考えられた。平成 18 年度は、これらのデータを基づいて、どの

線虫サンプルを EST 解析、ゲノム解析に用いるかを決定し、実際のライブラリを構築する計画で

ある。 

②南極ヌナタークに生育する地衣類 

Acarospora gwynnii C.W. DODGE & E.D. RUDOLPH、Carbonea capsulata (C.W. DODGE & 

BAKER) HaleRhizoplaca melanophthalma (RAMOND) LEUCKERT & POELT の 3 種類を明らかにし 

（論文は別添）。ラングホブデ雪鳥沢上流部における 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分布図（分布図は別添）。 

Rhizoplaca melanophthalma ナナバケチャシブゴケ及び近縁種の標本毎の形質等一覧表（未完） 

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。 

［実験１］ 

 実験１では、貧栄養条件・酸性条件・アルカリ性条件に的を絞り、スクリーニングを行った。

サンプル溶液を各種の固体培地に100µlずつ植菌し、25℃で培養した後、生育した菌体の16S rRNA

配列解析を順次行ったところ 2種の微生物について特に興味深い結果が得られた（表 1）。 
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                     表 1  16S rRNA の BLAST による解析 

培地・菌体 比較した微生物種名 一致した塩基対 相同性（%） 

0.1 LB・120-1 Phyllobacterium brassicacearum 1171 / 1257 93.16 

0.1 LB 2M・89 Roseomonas cervicalis 1222 / 1290 94.73 

 

このうち、120-1 株を 6 種類の濃度の LB 液体培地に植菌し生育を測定した。結果を図１に示

す。 

 

 

測定の結果、0.05 倍濃

がわかった。また電子顕
図１．菌株 120-1 の至適栄養濃度測定 

 

図２． 120-
１株の電子

顕微鏡写真 

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

微鏡観察も行った（図 2）。現在、全ゲノム配列を解析中であり、今後
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は生育条件等の検討を進めていく予定である。 

［実験２］ 

実験２では特に高塩・嫌気・光合成・貧栄養に焦点を絞って南極地域の様々な地点から採取し

たサンプルから新規微生物の分離と同定を試みた。 

 分離した多数の微生物について順次 16S rRNA の塩基配列を決定した。その中でも今まで知ら

れている微生物と相同性が低く、新規の微生物であることが期待されている 2種の菌 株を表２

に示す。 

表２  16S rRNA の BLAST による解析 

培地・菌体 比較した微生物種名 一致した塩基対 相同性（%） 

M9・107-2 Devosia neptuniae 1302 / 1368 95.18 

0.1 LB 2M・60-2-1 Psychroflexus torques 1378 / 1436 95.96 

 

 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（図１）。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 

図１ 湖沼の類型化。右：タイプ１、中：タイプ２、左：タイプ４ 

 
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
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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。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

(図２)。 

図２ 湖底の植生。左：コケ坊主、右：シアノバクテリアの群落 

⑤南極「コケ坊主」生態系における微生物相の解析 

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 

の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

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
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図 1．コケ坊主上下・内外
14 セクション 

酸分析を行った。コケ坊 

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（図 2）、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、 

 

図 2．コケ坊主 14 セクションのリン脂質脂肪酸および中性脂質脂 

肪酸の組成にもとづくデンドログラム 

 

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。 

その他、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
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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。また、上述の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、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）との関連では 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 

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。しかし得られたクローンの数の多さから、この海域の海底

熱水系地下圏に優先する微生物である可能性がある。また古細菌のクローン解析の結果、データ

ベース上のどの配列とも相同性の低いクローン(84-92%) が多数検出された。既に培養されてい

る種のクローンは全く検出されなかった。それらのクローンは陸上温泉や他の海底熱水系から検

出されているグループ(Terrestrial Hot Spring Crenarchaeota group) に属していた。また海底の堆積

物から検出されているクローングループ(Marine Benthic Group E) に属するクローンも多数検出

された。これらの結果から、南部マリアナトラフの海底熱水系付近の地下圏に生育する古細菌の

大部分は、こうした未培養の古細菌であると推定された。 

 

- 12 - 



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

海道大学の福井先生らとの共同研究にて、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(図１)。 

30 26 47 14 98

3 2 3 2 14

0% 20% 40% 60% 80% 100%

Over 200bp

Over 500bp

Actinobacteria

Alphaproteobacteria

Bacteroidetes

Betaproteobacteria
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Firmicutes

Gammaproteobacteria
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Xanthomonas

Arthrobacter
Streptomyces

Silicibacter

 

図１ アカシボのメタゲノム解析により得られた DNA 断片を対象に、SOM 解析により予測された

系統群の分布。ここで分布は、全件に対する各系統群の割合で表記している。ここで、over 

200bpは200bp以上の配列、over500bpは500bp以上の配列を解析に使用した場合を示す。 

 

本解析結果では、γ-proteobacteria, β- proteobacteria, Actinobacteria に多くの DNA 断

片配列が予測された。各系統郡内で多く予測された属種について代表的な属を図 1中に示す。福

井先生らが行われた rDNA 等で解析され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行うことができるという本手法の有

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先生、成田先生らとの共同研究にて、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(図 2)。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(図 3)。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 植 物 生 物 多 様 性 画 像 デ ー タ ベ ー ス
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(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なソフトウェア化を行い、公開を行っている。 
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図 3、南極雪氷中より得られた DNA サンプルに対するメタゲノム解析

配列を対象に、SOM 解析により予測された系統群の分布。ここで分布

の割合で表記している。 

 

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

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

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

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

（http://antmoss.nipr.ac.jp/database.html）。 
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図 2、南極雪氷中より得ら

れた DNA サンプルに

対するメタゲノム解

析によって得られた

DNA 断片配列の配列

長と GC 含量との分
布 

によって得られた DNA 断片

は、全件に対する各系統群

タベースの構築について検

取り込み、植物の培養の可

多様性画像データベースの

た。 



４）極限環境生物の現場調査

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― 

南極氷山塊からの古代バクテリア及び古代ゲノム DNAの分離について検討された。既に実験

室に建てたクリーン・ブース (無菌テント) 内のクリーン・ベンチ (無菌箱) に於いて数万年前

の物と目される南極氷山塊を融解、濾過し、DNA 染色されるバクテリアと思しき粒子を検出し

ており、この粒子からゲノム DNAが増幅され、ゲノム DNAが複数のバクテリア由来である事

が明らかにされた。今後は、a) 今回、(i) 第 47 次日本南極地域観測隊に同行した際に新たに分

与された別の氷山塊を同様に無菌的に処理し、メタゲノム解析の為に提供する。その他、(ii) 過

去30万年分の地球環境の推定に用いられたみずほ基地の氷床コアや (iii) 既に年代測定済みの北

極の氷床コアについても同様にメタゲノム解析を行い、気候変動とゲノム多様性の相関を検証す

る。また、既にこの粒子を寒天培地 (最も栄養に富むとされる TB培地) に蒔き、4°Cから 45°C

まで 5°C 間隔で培養を試みたが、今までの処、コロニーは生じていないので、b) 今後は、培地

を様々に変え、嫌気的条件下でも培養を試みるが発明された、温度と酸素分圧の勾配を架けなが

ら液体培地で震盪培養する装置を用いても培養を試みる事とする。更に、c) この粒子は、走査

型電子顕微鏡による形態観察等、様々な解析の為に提供するものとする。 
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図１               図２ 

さらに、南極雪原に於いて無菌的に掘削した氷床コアからのバクテリア及びゲノム DNAの分

離については今回、第 47 次日本南極地域観測隊に同行し、標高 600 メートルの雪原 (S17) に

今回新たに開発した野外用クリーン・ブースを建て、ドリルの中に滅菌したチューブを仕込み、

直接手で触れる事なく無菌的に掘削した氷床コア (図１) を無菌的に処理し、バクテリアを分離、

その紫外線耐性遺伝子や好冷遺伝子等、極限環境遺伝子を獲得する。又、メタゲノム解析の為に

提供する。 尚、S17に建てた野外用クリーン・ブース内はその外よりも粒子数が少なく、実験

室内に建てたクリーン・ブース内の粒子数と殆ど変わらなかった(図２)。しかもバクテリアの大

きさの粒子は検出されなかったので、今後の野外での無菌的な試料採取にはこれを用いる。 
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 南極露岩帯に於いて無菌的に採取した土壌試料からのバクテリアの分離については、露岩帯 (ル

ンドボークスコラネ及び東オングル島)の地面の上にクリーン・ベンチを置いて火焔滅菌した匙

で無菌的に採取した土壌試料 (図３) を無菌的に処理し、バクテリアを分離、その紫外線耐性遺

伝子や好冷遺伝子等、極限環境遺伝子を獲得する。又、東京大学薬学部微生物薬品化学教室との

共同研究により土壌試料から抗菌物質を探索する。 

その他、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の分離で

は、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。

又、メタゲノム解析の為に提供する。また、南極

露岩帯に於いて採取したコケ類や地衣類からの線 

 
虫、藻類、菌類、

島) で採取したコ

者に提供する。 
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