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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。 

 

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が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。 

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 
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③ 南極氷床 (氷山) から分離した古代バクテリアのゲノム解析 

３）氷床コアゲノム解析法の開発  

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 

 

「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

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。 

 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 

  ⑦南極地域遺伝子資源からの極限環境バクテリアの分離 

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 

 
（３）期待される効果 
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。 

情報・システム研究機構の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。 
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３．年次計画 

 

 
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

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 
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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。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－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アコンソーシアム（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（中間評価の年度） 
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。とくに平成１８年度に

実施した、レビュー委員による評価、意見（本報告の６．平成１８年度の研究レビュー参照）を

考慮して、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とりまとめると

ともに、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
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ミュレーション研究に向けての自己評価を行う。同時に、微生物資源の共同研究体制、とくにゲ

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平成１８年度に最終的に掘削に成功した 3035.22m までの深層

氷床コア（ドーム氷床コア）の解析、及び、採取された氷床下岩盤の微生物分離の準備を開

始する。 

極限域生物の比較研究では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、微生物の培養法による遺伝学的解析などの開発を引き続き進める。とくに難培

養微生物に関連して、南極氷床コアに対するメタゲノム解析の開発を進める一方、平成１９年度

より古環境の遺伝資源を解明する究極的な氷床コアの微生物解析として、1細胞からのゲノム解

析手法の開発に着手する。これまでに実施してきた南極産線虫、露岩域植物多様性、湖沼微生物、

湖底・海底堆積物の微生物群集構造の解析、デッドチムニー等の分離株解析、遺伝子解析および

生理性状解析、及び雪氷生物の生態、大気生物成分の供給源に関する調査をさらに進める。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、およびデータベー

ス構築を行う。 
平成２０年度 

ドーム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

法の開発、ゲノム解読、遺伝子/ゲノム進化の解析、メタゲノム解析および 1細胞からのゲノ

ム解析手法の開発を引き続き行う。 

これまでに実施してきた南極産線虫、露岩域植物多様性、湖沼微生物、湖底・海底堆積物の微

生物群集構造の解析、デッドチムニー等の分離株解析、遺伝子解析および生理性状解析、及び雪

氷生物の生態、大気生物成分の供給源に関する調査をさらに進める。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、およびデータベース構築を行う。 

平成２１年度 
研究計画の最終年度として、サブテーマ１「古環境タイムカプセルとしての氷床コアの解析」

では、ドーム氷床コアの微生物及び岩盤域の氷床微生物のゲノム解読、遺伝子/ゲノム進化の

解析およびメタゲノム解析の結果をまとめる。また、サブテーマ２「極限環境生物システムの

比較研究」では南極産線虫、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、海底堆積物の微生物群集構造の解析、分類学的解析の結果をとりまとめる。難培養微

生物のゲノム解析手法、1細胞からのゲノム解析手法などの開発研究は引き続き行う。最終的

に、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、地球環境の変動と微生物の進化・多様化の相互作用が理解され、地球生命システムのモ

デル化と将来予測が可能になる。 
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４．平成１９年度研究実施体制 

［国立極地研究所］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、中澤文男、金子 亮、植竹 淳 

［国立遺伝学研究所］小原雄治、仁木宏典、小方康至、菅原秀明、鈴木えみこ、鹿児島浩、

馬場知哉、柳原克彦 

［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 

［北海道大学］福井 学、高野淑識 

［秋田大学］井上正鉄 

［千葉大学］竹内 望 

［東京工業大学］幸島司郎 

［日本大学］成田貴則 

［玉川大学］吉村義隆 

［東京薬科大学］横掘伸一 

［長浜バイオ大学］池村淑道、阿部貴志 

［京都大学］今中忠行 

［京都府立大学］牛田一成 

［広島大学］長沼 毅 

［島根大学］大谷修司 

 

５．平成１８年度の研究進捗 

「古環境タイムカプセルとしての氷床コアの解析」では北極、南極、及び中国高山域、南米の氷

床、氷河のアイスコア等から微生物の抽出を行なった。汚染を避けるため特殊なヘッドを装備し

た融解装置を開発した。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のため、

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

トシーケンス法の開発を引き続き行った。一方、「極限環境生物システムの比較研究」では南極、

ロシア・アルタイ山脈、チベット、アラスカ、南米チリの氷河生態系の微生物の役割を検討した。

南極氷床の微生物相は南米の熱帯雨林であるという仮説を提唱し、ブラジルとの共同研究を開始

した。南極湖沼試料から広範囲好塩菌を単離・培養するとともに、ゲノム DNA を抽出してそれら

の多様性評価を行い、コケ坊主生態系における生物種の分布を解析した。南極大陸に生息する線

虫の培養とゲノム解析によって、分子系統分類と形態分類の両面からの解析を引き続き行った。

本年度のセルソーター及び走査型電子顕微鏡の導入によって、微生物の細胞レベルでの質的量的

研究、微生物の顕微解析法の開発を行った。 

  

サブテーマ１．古環境タイムカブセルとしての氷床コアの解析 

１）微生物解析方法の開発（瀬川、幸島、植竹、吉村、竹内、牛田、神田） 

アイスコア表面からのコンタミネーションを除去するために、氷内部、氷内部と氷外部との中
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間部、および氷外部のサンプルをそれぞれ独立して採取するための融解装置の改良を行った。ま

た、サンプル毎のクロスコンタミネーションを回避させるための改良や、レーザー距離計を用い

ての高時間分解能でのサンプル抽出などをおこなう氷床コア融解装置の開発を行った。 

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（同上） 

平成１７年度に南米チリ共和国中部火山群の Mocho 火山と Osorno 火山山頂氷河において採取

した３本の１０m アイスコア、及びロシア・アルタイ山脈のベルーハ氷河、中国・Dunde アイス

キャップのアイスコアの分析を行い、雪氷藻類や花粉などの生物成分が、これらの地域のアイス

コア年代決定に有効な年層指標となることを確認した。南極氷床アイスコアに含まれる大気起源

バクテリアなどの生物成分の供給源を特定し、環境指標としての可能性を検討するために、ブラ

ジルの熱帯雨林、およびチリの温帯林と乾燥域で、大気中の生物成分に関する予察的調査を、そ

れぞれブラジル共和国アマゾン流域研究所（INPA）及びチリ科学研究センター（CECS）との共同

研究として行った。吸引によってフィルター上に採取した大気微粒子サンプルからバクテリア遺

伝子を抽出し、塩基配列を解読することによって種の特定が可能であることなどを確認した。 

②氷河生態系におけるバクテリアの生態（同上） 

アイスコアから無菌的な条件下でのサンプル抽出や連続分注など、前年度に引き続いて氷床コ

ア融解装置の試作と改良を行い、ほぼ当初の目的を達成できる装置の開発の見通しがたった。ま

た、共焦点レーザー顕微鏡やセルソーターなどを利用して、アイスコア中のバクテリア群集構造

解析を可能にすることを試みるなど、アイスコア中の生物成分の新たな解析法の開発をさらに進

めた。その他、アラスカ、グルカナ氷河で採取された、雪氷中で増殖する新規なバクテリアを記

載するための分析を行った。 

③ 南極氷床 (氷山) から分離した古代バクテリアのゲノム解析（小方、阿部、成田） 

 南極の数万年前の物と目される氷山の氷から、雑菌が混入しない様に無菌的に古代バクテリア

の分離を試みた。 

３）氷床コアゲノム解析法の開発（成田、小原、阿部、小方） 

低コストシーケンス法の開発及び高効率クローニング法の開発を引き続き目指した。とくに

18 年度は南極氷山の融解液から全ゲノム増幅を行い、DNA の増幅を試みた。 

４）難培養微生物のゲノム解析手法の開発（阿倍、菅原、池村、小方、成田） 

昭和基地周辺よりサンプリングされた数万年前の氷床コアをテストケースとしてメタゲノム解

析を実施し、得られた DNA 断片配列に対し、自己組織化地図法(SOM)解析によって、系統推定を

実施した。メタゲノム解析は、小方らによる無菌的なサンプル採取、成田らによる DNA の増幅、

塩基配列の決定によって行われ、11,414 サンプルについて配列決定が行われた。 

５）抗生物質耐性遺伝子の分析手法の開発（牛田、幸島、瀬川、竹内） 

千葉大学竹内らによって採取された中国蘭州氷河試料（甘粛省・祁連山脈・Dundee 氷河）か

ら、抗生物質使用の歴史的背景に基づいて 1918 年、1960 年、1987 年、1996 年、1997 年、2001

年代のアイスコアに注目し、テトラサイクリン系・β-ラクタム系・グリコペプチド系・キノロ
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ン系・アミノグリコシド系・マクロライド系・クロラムフェニコール系の合計 42 種の抗生物質

耐性遺伝子の検出を試みた。 

氷試料を無菌的に解凍後、Segawa 他(2005）の方法で DNA を抽出した。この DNA 試料をテンプ

レートとして、対象とした抗生物質遺伝子のフォワードプライマーとリバースプライマーを用い

てそれぞれの配列に応じた温度サイクル条件で PCR 増幅を行った。その後、増幅産物の配列を解

読し、目的の抗生物質耐性遺伝子であることを確認した。その結果、1918 年代のアイスコアか

らアミノグリコシド系抗生物質耐性遺伝子（strA）、1996 年のアイスコアからテトラサイクリン

系抗生物質遺伝子（tet(K)とβ-ラクタム系抗生物質耐性遺伝子（ampC）、およびアミノグリコシ

ド系抗生物質耐性遺伝子（strA）、1997 年のアイスコアからテトラサイクリン系抗生物質耐性遺

伝子(tet(W)の増幅が認められた。 

６）南極ドームふじ基地氷床コアの深層掘削（藤井、本山、東、藤田、牛田、幸島、瀬川） 

 過去数十万年の地球環境変動の解明を目的として、2003 年 12 月から第二期ドームふじ観測計

画「南極氷床深層掘削計画」が開始され、2007 年 1 月 26 日に 3035.22m のコアの掘削に成功し

た。ドームふじにおける掘削は 2006 年 1 月に 3028.52m の深度に達したていたが、時間切れのた

め、それ以上掘削を継続することができなかった。当初計画では 2006 年 1 月で掘削を終了する

予定であったが、2006/2007 年のシーズンに氷床最深部の掘削に再挑戦することになり、2006

年 12 月 19 日から掘削を再開した。2005/2006 年のシーズンは、深度 3000m を超えるまで掘削が

非常に順調に進んだが、深度 3000m を越える頃から、掘削は困難になった。これは、岩盤から伝

わる地熱のため、氷床底部で氷温が上昇することが主な原因である。氷床底部は圧力融解点に非

常に近く、切削チップが輸送中に氷化したり、掘削機の刃による摩擦熱で融けた氷が再凍結した

りすることにより、掘削が困難になったと考えられる。2006/2007 年シーズンの掘削は困難を極

め、１回４時間以上かかる掘削で、コアが採取できないことも度々あった。コアが採取できた場

合でも、コア長は数センチから二十数センチ程度のことが多かった。深度3030mを超える頃から、

融解水が滲みだして再凍結したと考えられる氷が採取されるようになった。また、岩盤の屑と考

えられる粒径数ミリの固体粒子が氷の中に見出されるようになった。2006/2007 年のシーズンに

掘削した氷床最深部のコアと融解水が凍結したと考えられる氷は2007年4月に国内に持ち帰り、

分析を実施する予定である。2006 年 4 月に持ち帰ったコアを分析した結果、3028m 深は約７２万

年前であることが明らかになったが、2006/2007 年シーズンの掘削で採取した約 7m のコアを分

析することにより、さらに数千年、時代をさかのぼることができる可能性がある。 

 

サブテーマ ２．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（鹿児島、仁木） 

平成 18 年度は、これまでの極地研との共同研究に加え、英国 British Antarctic Survey（以

下 BAS と省略）P. Convey 博士との共同研究（Antarctic terrestrial nematode molecular 

phyogenetics and phylogeography）を開始し、さらに幅広い南極地域からの線虫サンプルの収
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集が出来るようになった。また、南極線虫の形態分類のために、BAS の R. Maslen 博士、札幌医

科大学の鬼頭研二博士との共同研究を開始した。これによって、当研究室による分子系統分類と、

共同研究者らによる形態分類の両面から南極線虫の分類学的解析が可能となった。また、形態分

類のために、遺伝研、鈴木えみ子博士と南極線虫の走査型電子顕微鏡像(SEM)の撮影法を確立し

た。今年度からは、さらにニュージーランド、オタゴ大学の D. Wharton 博士と共同して、凍結・

乾燥に対し強い抵抗性を持つ Panagrolaimus davidi の cDNA ライブラリの作成、解析を進めてい

る。 

 ②南極ヌナタークに生育する地衣類（井上） 

やまと山脈産地衣類 3種類、セルウンゲン（シール岩）産地衣類 15 種類を新に明らかにした。

これら全てが昭和基地周辺地域産地衣類との共通種であるものの、分布地理学上、両極分布種・

コスモポリタン種・南極固有種で構成されており、南極産地衣類の定着過程に興味深い事象を提

供しているものと思われる。 

③南極地域由来新規微生物の分離と同定（今中） 

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・堆積物から

採取した試料を引き続き分離培養し、塩基配列を決定し、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（伊村、工藤、内田、長沼、高野、福井、神田） 

南極スカルブスネス域の湖底藻類マットを構成している珪藻類について検討した。また、湖沼

の地史的遷移を知る目的で、スカルブスネスのナマズ池と西オングル大池の湖底堆積物の年代決

定、有機物含有量について測定した。さらに、南極湖沼試料から広範囲好塩菌を単離した。菌を

培養するとともに、ゲノム DNA を抽出してそれらの多様性評価を行った。単離菌株や DNA 試料は

広島大学で「極域微生物およびゲノム・コレクション」として保管してある。 

⑤南極「コケ坊主」生態系における微生物相の解析（長沼、阿部、成田、仁木、小原、伊村、

神田） 

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 16S/18S rRNA

遺伝子解析により、「コケ坊主」生態系における生物種の分布を把握することができた。 

⑥海底熱水地帯の微生物解析（山岸、横掘） 

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。今年度は、海底熱水系から採取したチムニー（硫化物構造体）の一部  
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を用いて試料内の微生物相を非培養法で解析した。  

⑦ 南極地域遺伝子資源 (地衣類など) からの極限環境バクテリアの分離（小方） 

 南極の氷床や土壌、海洋深層水、地衣類などの南極地域遺伝子資源から高度好冷菌、紫外線耐

性菌などの極限環境バクテリアの分離を試みた。 

２）環境微生物遺伝資源解析のための情報基盤の整備（阿倍、菅原、池村） 

 今年度は、昭和基地周辺よりサンプリングされた数万年前の氷床コアをテストケースとしてメ

タゲノム解析を実施し、得られた DNA 断片配列に対し、自己組織化地図法(SOM)解析によって、

系統推定を実施した。メタゲノム解析は、小方らによる無菌的なサンプル採取、成田らによる

DNA の増幅、塩基配列の決定によって行われ、11,414 サンプルについて配列決定が行われた。 

３）極限環境生物統合データベースの構築（小林、藤山、小方、大谷、井上、神田） 

国立極地研究所で構築した南極昭和基地周辺の蘚苔類 DB に、別途取得した３次元画像情報を

付加するためのソフトウエアプロトタイプを作成した。第 47 次日本南極地域観測隊に同行して

採集した地衣類 10 数種の三次元画像化を試みた。 

 

６．平成１８年度の研究レビュー 

〔開催日時・場所〕 

平成１９年１月２２日、国立極地研究所 講堂   

〔レビュー委員〕 

服部正平（東京大学大学院 新領域創成科学研究科情報生命科学専攻） 

岩坂泰信 (金沢大学 自然計測応用研究センター)  

本堂武夫 (北海道大学 低温科学研究所、情報・システム研究機構教育研究評議会委員)  

小笠原直毅（奈良先端科学技術大学院大学情報科学研究科 情報生命科学専） 

〔レビュー結果〕 

プロジェクト全体としては概ね研究計画に沿った解析が進められ、その目標は適切に設定され

ているという評価であった。とくに、氷床コアの７２万年前から現在に至る微生物生態系及びそ

の由来の解明、抗生物質遺伝子の年代別解析、コケ坊主、南極の線虫、赤雪の地域分布など特異

的で興味深いテーマが多く、極地の特殊な地域を対象とした本プロジェクトを通して、積極的な

共同研究や技術・サンプル・データ共有等の国際協力の枠組構築とその展開を望むという意見で

あった。一方、南極のような極限条件に棲息する生物種やその年代的な解明をめざす研究におい

て、コンタミネーションを防ぐ装置の開発は重要なステップであるが、この計画が進んでいるこ

とは評価された。とくにアイスコアのコンタミネーションへの対応はむしろこの１～２年で何が

見つかるか、信頼性の高いデータを得るにはどうするか、という点に傾注すべきであるという意

見があった。また、氷床コアのように棲息する菌数がきわめて少ない微生物の解明は現行技術だ

けではほぼ不可能であるが、今回の発表を聞く限りにおいて新しい手法の開発の芽が見いだされ

ていないという指摘も受けた。この指摘はドームふじ基地の深層氷床コアをターゲットにするの

であれば、どういう手順で分析・解析を進めるかという基本的な問題を早急に解決すべきである
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という助言にも繋がり、今後、本格的な深層氷床コア解析を進める上での重要な指摘として受け

止めている。融合研究としての成果については、現段階では具体的効果は評価できないが、生物

系と物理系の連携をはじめとして、それぞれが得意な知識や技術を駆使してサンプル整備、解析、

データベース構築などの分担を通して、連携の努力が認められるので、今後はより明確な融合研

究の成果を期待したいという意見であった。 

 

７．平成１８年度の研究成果 

（１）知見・成果物・知的財産権等 
 

サブテーマ１．古環境タイムカブセルとしての氷床コアの解析 

【要約】北極、南極、及び中国高山域、南米の氷河のアイスコア等から微生物を抽出した。氷の

外部、内部、及び中間部の融解水を分別して採取する特殊なヘッドを装備した融解装置を開発に

成功した。アイスコア中のバクテリア群集構造の解析が可能になり、アイスコア中の生物成分の

新たな解析法の開発をさらに進めた。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として、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引き続き行なった。本

年度に導入したセルソーター及び走査型電子顕微鏡の導入によって、微生物の細胞レベルでの質

的量的研究、微生物の顕微解析法の開発を行った。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の開発を引き続き行った。また、南極氷床

の微生物相は南米の熱帯雨林であるという仮説を提唱し、ブラジルとの共同研究（ＩＮＰＡ）を

開始した。時系列に沿った解析を地理的な分布の解析と組み合わせることで、細菌の地球規模で

の伝播に関して新たな知見を得ることが可能になった。遺伝研、極地研の双方に設置されたクリー

ンルームに、氷床コアを無菌環境下で融解させる施設、設備の改良、分析環境を引き続き整備し

た。一方、ドームふじ基地では 2003 年１2 月から第二期ドームふじ観測計画「南極氷床深層掘

削計画」を開始し、2006 年 1 月には 3028.52m の深度に達し、解析の結果、７２万年前であるこ

とが明らかになった。さらに、その後の掘削が昨年度も継続し、2007 年 1 月 26 日には 3035.22m

のコアの掘削に成功し、岩盤の屑と考えられる粒径数ミリの固体粒子が氷中に見出された。その

粒子の解析は平成１９年度早々に開始の予定である。 

１）微生物解析方法の開発 

アイスコア表面からのコンタミネーションを除去するために、氷内部、氷内部と氷外部との中

間部、および氷外部のサンプルをそれぞれ独立して採取するための融解装置の改良を行った。（図

１）。また、サンプル毎のクロスコンタミネーションを回避させるための改良や、レーザー距離

計を用いての高時間分解能でのサンプル抽出などをおこなう氷床コア融解装置の開発を行った。

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たもの、および氷内部のみを蛍光ビー

ズで作成した実験氷を用いて融解実験をおこない，それぞれ氷表面からのみ、および氷内部から
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のみ蛍光ビーズが検出され，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

表面を除去し、正確に氷内部のみ採取させることに成功した。 

 

 

 
 

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 

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 

 平成１７年度に南米チリ共和国中部火山群のモチョMocho火山（標高2,415m）とオソルノOsorno

火山（標高 2,661m, 図２）山頂氷河において採取した３本の１０mアイスコア中の生物成分、化

学成分、水素同位体比、氷板層分布の分析を行った。その結果、いずれのアイスコアにも雪氷中

で増殖する藻類である雪氷藻類やナンキョクブナ類などの樹木花粉、また、それらを食べて増殖

したと思われる有殻アメーバ類やソコミジンコ類（甲殻類）が含まれていることが明らかになっ

た(図３)。これらの生物成分、特に雪氷藻類と有殻アメーバ類は、ともに融解の盛んな夏に形成

されたと思われる層に集中して分布しており、冬層と見られる部分にはほとんど含まれていなかっ 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

た。生物成分には、このような明確な季節変化が見られたのに対して、水素同位体比や各種イオ

ンの季節変化は、特に融解水の浸透による混合効果が大きいアイスコア下部では、非常に不明確

だった。つまり、標高が低く中緯度に位置するため夏の融解が激しいこの地域のアイスコアでは、

従来の水素や酸素の同位体比、および化学成分の季節変化を利用したアイスコア年代決定は困難

であるが、生物成分を利用すれば、正確な年代決定が可能であることが明らかになった。 

図 1.アイスコア融解装置のヘッド

図２：チリ、オソルノ火山（標高 2,661m,）山頂氷河でのアイスコア採取 
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平成 17 年度にアラスカ・グルカナ氷河で採取された雪氷試料を用いて、バクテリアを分離・

培養した。用いた培地は、R2A 培地、50 倍希釈 R2A 培地、LB 培地、50 倍希釈 LB 培地などであり、

培養温度は、０、１５、２５℃で行った。培養によって得られた約 520 株の中から、コロニーの

色や形態などから、異なる種と思われる株を 89 株選抜し、16SrRNA 遺伝子の塩基配列を解析に

よる種の同定を行った。その結果、以下の 26 属に渡る株が得られた。 

Pseudomonas, Janthinobacterium, Herbaspirillum, Flavobacterium, Cryobacterium, Herminimonas, 

Variovorax, Aquaspirium, Coccomonas, Sphingomonas, Polaromonas, Sphingoterrabacterium, 

Leifsonia, Pedobacter, Cenibacterium, Hymenobacter, Sphingobacterium, Dyella, Cryocola, 

Acidovorax, Ginsengisolibacter, Taxeobacter, Pochenobacter, Flectobacillus, Chryseobacterium, 

Brevundionas. また、これらのうち、データベース上での近縁種との相同値が低い（97 ％未満）

株が 19 株存在していた。これらは新規微生物の可能性が高いため、いくつかの株について詳し

い性状を検討している。 

②氷河生態系におけるバクテリアの生態 

南極氷床アイスコアに含まれているバクテリアなどの生物成分の多くは、地球規模の大気大循

環によって低緯度域や中緯度域から大気中を長距離輸送されてきたと考えられる。そこで、それ 

らの生物成分の供給源を特定して環境指標としての可能性を検討するために、大気生物成分の

供給源候補地であるブラジルの熱帯雨林、チリの温帯林および乾燥域で、大気中の生物成分に関

する予察的調査を行った。ブラジルでは、ブラジル共和国アマゾン流域研究所（INPA）の試験林

（ZF２）にある高さ約５０mのタワー上で大気中を浮遊する微生物の採取を試みた。１日の様々

図３：オソルノ火山アイスコアに含まれていた雪氷藻類（a-d）と有殻アメーバ(e) 
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な時間帯にポンプを利用して１０００−７０００Lの大気を吸引することによってフィルター上

に大気中の微粒子を採取した（図４）。フィルターの一部を切り取って蛍光染色し、蛍光顕微鏡 

 

下でバクテリア細胞と菌類細胞数を計測したところ、バクテリアも菌類胞子も日中より夜間に多

く採取される傾向があることが明らかになった。また、一部のフィルターからバクテリアの１６

SrRNA 遺伝子を抽出・増幅し、計７２クローンの塩基配列を解読することによってバクテリア種

の同定を試みたところ、各種の土壌菌など１４種を検出することができた。これらの分析結果を

もとに、大気バクテリアのサンプリング法及び分析法を検討した。 

③ 南極氷床 (氷山) から分離した古代バクテリアのゲノム解析（小方、阿部、成田） 

 南極の数万年前の物と目される氷山の氷から、雑菌が混入しない様に無菌的に古代バクテリア

の分離を試み、DNA 染色されるバクテリア粒子を発見、このバクテリア粒子から直接ゲノム DNA

を増幅、塩基配列を決定し、自己組織化地図法 (Self-organizing map = SOM) によって 17 属

83 属のバクテリアのゲノムを検出した。 

３）氷床コアゲノム解析法の開発（成田、小原） 

 低コストシーケンス法及び高効率クローニング法を目指して、難培養微生物のゲノム解析法に

ついて引き続き開発を行った。本年度は約 10,000 個/ml の DAPI 陽性粒子を含む南極氷山の融解

液 100ml から全ゲノム増幅を行い、DNA の増幅に成功した。さらに、データ取得効率の向上を狙

い 500bp 以下の短増幅断片の除去後、クローニングを行い 106の独立クローンを得る系の構築に

成功した。このうち約 10,000 クローンの両端シーケンスを行った。その結果、インサート効率

98％および平均長約 460bp のデータを取得した。 

４）難培養微生物のゲノム解析手法の開発（阿倍、菅原、池村） 

今年度は、昭和基地周辺よりサンプリングされた数万年前の氷山氷をテストケースとしてメタ

ゲノム解析を実施し、得られた DNA 断片配列に対し、自己組織化地図法(SOM)解析によって、系

統推定を実施してみた。メタゲノム解析は、小方らによる無菌的なサンプル採取、成田らによる

DNA の増幅、塩基配列の決定によって行われ、11,414 サンプルについて配列決定が行われた。な

お、本解析では、配列長 300bp 以上の 9,163 配列を使用した。得られた DNA 配列を対象に系統推

定を実施した結果を図 1 に示す。図 1 において、SOM 解析によって真核生物・原核生物を含め、

図４：アマゾン流域研究所試験林にある高さ約５０mのタワー上での大気微生物採取 
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現在既知の DNA 塩基配列と類似していないとされた新規性の高い配列は、全体の 30％強を占め

ており、非常に新規性の高い生物種由来の配列が得られていることが解った。また、原核生物で
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は、Firmicutes 由来が大半を占め、優占種として考えられる。一方、真核生物種由来の配列も

10％近くを占め、今後は、これら真核生物由来配列についてもより詳細な解析を行う予定である。 

さらに、系統群内での属数の分布を図 2に示す。総属数 83 属に推定された。優占種と考えられ

る Firmicutes においては 15 属と、予測された属数はγプロテオバクテリアと同じであり、

3 6 4 3 3 3 5 5 11 15 15
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Firmicutes 内において、ある特定の属への偏りが存在していることもわかった。系統推定の基

準を低くし、考えられる全ての属について予測を行った際には 130 属以上が予測されており、氷

床コア中に多様な微生物叢が存在している可能性が示唆された。また、今回配列決定を行った配

列数での氷床コアに生息する微生物叢の網羅性の検証を行った。検証方法として、今回配列決定

を行った配列を対称に、ランダムに 500 配列ずつをサンプリングし、それを 9,000 配列まで繰り

返し、SOM 解析によって推定される系統群数・属数と解析対象の配列数との関係を見た。なお、

偶然性を排除するために、同様の操作を各配列において、10 回実施し、その平均値を用いた。

図１．SOM によって予測された系統群の分布。分布は全件に対する各系統群の割合 

図 2. SOM 解析によって推定された氷床コア中の系統ごとの属数の分布図
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その結果を、図 3に示す。予測された系統群の推移は、2,500 配列から、18 系統群(DNA 配列が

決定されている既知系統群は 29 系統。)で推移が飽和していた。一方、図 3に示した属数の推移
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においては、9,000 配列においても飽和せずに、右上がりとなっており、氷床コア中に存在する

微生物叢の全てを網羅しているとは言い難い。しかしながら、7,000 配列以上から推移がなだら

かになっており、優先種として考えられる大半については、網羅していると考えられる。 

次年度以降は、南極の氷床に生息する微生物叢のコントロールデータの取得を目的に、複数の南

極表層の氷床コアをサンプルとして、メタゲノム解析を実施し、南極表層の氷床コアに生息する

微生物叢の解明を行う。また、併せて、北極表層より得られたサンプルについてもメタゲノム解

析を実施し、南極と北極表層に生息する微生物群集比較についても実施する予定である。 

５）抗生物質耐性遺伝子の分析手法の開発（牛田、幸島、竹内、瀬川） 

本プロジェクトメンバである竹内ら（千葉大学）によって採取された中国蘭州氷河試料（甘粛

省・祁連山脈・Dundee 氷河）から、抗生物質使用の歴史的背景に基づいて 1918 年、1960 年、1987

年、1996 年、1997 年、2001 年代のアイスコアに注目し、テトラサイクリン系・β-ラクタム系・

グリコペプチド系・キノロン系・アミノグリコシド系・マクロライド系・クロラムフェニコール

系の合計 42 種の抗生物質耐性遺伝子の検出を試みた。氷試料を無菌的に解凍後、Segawa 他

（2005）の方法で DNA を抽出した。この DNA 試料をテンプレートとして、対象とした抗

生物質遺伝子のフォワードプライマーとリバースプライマーを用いてそれぞれの配列に応

じた温度サイクル条件で PCR 増幅を行った。その後、増幅産物の配列を解読し、目的の抗生物

質耐性遺伝子であることを確認した。その結果、1918 年代のアイスコアからアミノグリコシド

系抗生物質耐性遺伝子（strA）、1996 年のアイスコアからテトラサイクリン系抗生物質遺伝子

（tet(K)とβ―ラクタム系抗生物質耐性遺伝子（ampC）、およびアミノグリコシド系抗生物質耐

性遺伝子（strA）、1997 年のアイスコアからテトラサイクリン系抗生物質耐性遺伝子(tet(W)の

増幅が認められた。 

６）南極ドームふじ基地氷床コアの深層掘削（藤井、本山、東、藤田、牛田、幸島、瀬川） 

 日本の南極観測隊は第２期ドームふじ深層コア掘削計画の下で、2007 年 1 月に 3035.22m 深の

コアの掘削に成功した。2006 年 4 月に 2400～3028m の深さのコアを国内に持ち帰り、2007 年 4

図 3. 取得された配列に対する SOM 解析により推定される属数の推移 
(●:全体、■:2 配列以上推定された属、▲:分散値)
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月に最深部までのコアを国内に持ち帰った。これらの氷床コアは深度 3030m を超える頃から、ド

リル内に融解水が滲み込んで再凍結したと考えられる氷が採取されるようになった（図１、２）。

また、氷床コアの最深部と思われる氷には岩盤の屑と考えられる粒径数ミリの固体粒子が氷の中

に見出されるようになった（図３）。今後、氷床コア試料の配分、解析計画に沿って、微生物の 

抽出、解析を行っていく。 

 

 

2006年4月にドームふじコアの研究母体であるアイスコアコンソーシアム（ICC）が改編され、

ICC 内に化学解析研究グループ、物理解析研究グループ、ガス解析研究グループ、新領域研究グ

ループ、年代決定研究グループの５つの研究グループが設置された。2006 年 5月から新しい研 

究組織によってドームふじコアの解析研究が進められている。現在、化学解析研究グループは、

国立極地研究所において第２期ドームふじコアの酸素・水素同位体、イオン、固体微粒子等の解

析を実施している。これ以外の化学解析、物理解析、ガス解析、宇宙線生成核種解析、宇宙塵解

析等も、多数の大学や研究機関の共同研究により実施している。コアの年代決定に関しては、外

国人や氷床流動モデル研究者も含むグループが研究を進めている。本報告では、国立極地研究所

で実施している解析を中心とする最新の結果を報告する。ドームふじコアの酸素同位体プロファ

イルとドームＣコアの水素同位体プロファイルの比較により、深度 3028m は約 720,000 年前に対

応し、Marine Isotope Stage（MIS 17）であることが分かった。また、ドームふじコアは 3028m

図２．ドリルの末端に凍りついた氷床底面の水図 1．氷床コアの深度 3030m を超えた頃から、浸み込んだ融解水が
再凍結した氷が採取された。 

図３．氷床コアの最深部。岩盤の屑とみられる固体粒子が見出された。
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の深さ（720,000 年前）まで気候・環境変動の歴史を良く記録していることが明らかになった。

ドームふじコアの同位体プロファイルは、ドームＣと同様、MIS11 より前の間氷期がそれ以後の

間氷期よりも寒冷であったことを示している。また、MIS9 以前の氷期にも、第１期ドームふじ

コアがカバーする、それ以後の氷期と同様に激しい気温の変動が何度もあったこと、MIS15 の間

に急激な気温変動を伴う寒冷期があったことなどを示している。ドームふじコアのイオン分析の

結果によると、ドームふじにおける非海塩性カルシウ 

ムイオン及び海塩性ナトリウムイオンのフラックスは、ドーム Cと同様、氷期に高く、間氷期に

低かった。両イオンのフラックスをドームふじとドーム Cで比較すると、両イオンのフラックス

及びその長時間スケールの変動が両地点でほぼ同じであったことが明らかになった。このことは、

東南極の標高の高い地域において、両イオンのフラックスが長時間スケールで見るとほぼ均一で 

あったことを示唆している。 

 
サブテーマ ２．極限環境生物システムの比較研究 
【要約】南極大陸に生息する線虫の培養とゲノム解析、分子系統分類と形態分類の両面からの南

極線虫の分類を新たな共同研究体制で開始した。南極湖沼試料から広範囲好塩菌を単離・培養す

るとともに、ゲノム DNA を抽出してそれらの多様性評価を行った。また、コケ坊主生態系におい

ては、16S rRNA 遺伝子を標的としたクローンライブラリーシステムで遺伝子解析を行い、生物

種分布の把握が可能になった。地衣類、藻類、蘚苔類の分類学的解析においてデータベース構築

をさらに進め、とくに蘚苔類においては３Ｄ画像解析と地球分布図作成の開発研究を進めた。極

域から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さらに検討した。 

 
１）極限環境の生物 
 ①極限環境に生息する線虫の研究（鹿児島、鈴木、仁木） 

南極大陸は、生命にとって必要不可欠の要素である水と温度が厳しく制限された極限環境であ

る。本研究では、南極大陸に生息できる数少ない多細胞動物の一つである線虫を材料として、こ

の生物の極限環境への適応戦略を明らかにすることを目標としている。 

本プロジェクトでは昨年度までに、線虫の凍結サンプル、及び生きている線虫サンプルから微

量のゲノム DNA を抽出し、18S rDNA 領域の増幅を行い、配列の決定を行うことに成功した。こ

れにより7種類の南極線虫の分子系統解析を行い、これらがそれぞれ、Plectus, Aporcelaimellus, 

Subanguina, Teratocephalus, Aphelenchoides, Theristus, Pungentus 属に近縁な線虫である

ことを明らかにした。このようにして南極線虫の分子系統解析のための基礎技術は確立出来たが、

残念なことに、配列データと過去から蓄積された形態分類などのデータとの間の関係が不明なた

め、これらの種が過去に報告のあるどの線虫と一致するのか、あるいは新しく見出された種なの

か判断できない。その原因としては、線虫は形態を保ったままの保存が困難であること、南極線
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虫の研究はほぼ形態だけで行われており、分子生物学的な解析が行われていなかったこと、研究

者によって記載が異なっている（不十分である）こと、線虫の形態分類の専門研究者の数は非常

に少なく、しかも特徴の少ない線虫の形態分類は専門研究者でもかなり難しいことなどが上げら

れる。このため数少ない専門研究者以外にも比較的容易で、客観的な判断ができる配列データに

よる分類は、形態分類の専門研究者からも必要とされていた。実際、これまでに内陸部線虫 14

種、沿岸部線虫 29 種の南極線虫が記載されているが、中には百年以上前に記載された線虫も少

なくなく（最古のデータは 1873 年）、これらと最近採取されたサンプルと同じものであるのかど

うかを、わずかな記載とスケッチだけで確かめることは非常に困難である。また、古い記載の中

で内陸部の線虫と報告されたもののいくつかは、現在では植物寄生性線虫であることが判明して

おり、これなどはサンプルの混同による間違いだろうと推測されている(Maslen and Convey, 2006)。

記載の中には他にも、サンプルの出所が疑わしいもの、記述が不完全なものなどが複数含まれて

いるため、本年度より、古典的な形態分類と配列解析による分子系統分類の両方による南極線虫

の再分類を開始することにした。 

現在、線虫の形態分類の専門研究者である札幌医科大学の鬼頭研二博士と共同研究を行ってお

り、博士には日本隊が収集した線虫サンプル（昭和基地、南極半島）の形態分類を行っていただ

き、当研究室で種の同定が終わった同じ線虫サンプルからDNAを抽出、配列の決定を行っている。

一方、英国 BAS、P. Convey 博士、R. Maslen 博士とも、同様の共同研究（Antarctic terrestrial 

nematode molecular phyogenetics and phylogeography）を行っており、こちらは英国隊が採取・

同定したサンプルの配列解析を当研究室で行っている。この際に用いる固定法として、形態分類

のために一般に行われてたホルマリン固定では DNA が修飾されてしまい、その後の配列解析の大

きな障害となる。一方、DNA を保存するためのエタノール固定では線虫の形態が大きく破壊され

てしまい、形態分類の障害となる。そこで本研究においては、2006 年に M. Yoder 博士によって

開発された DESS (DMSO/EDTA/Saturated Sodium chloride)固定を用いることにした(Yoder et al. 

2006)。この固定法は、形態的特徴を破壊することなく DNA を保存できる優れた固定法であり、

形態解析と分子系統解析を行う本プロジェクトの遂行に非常に有効な方法である。現在までに、

BAS のチームにより形態分類された 5 種類の南極線虫 Geomonhystera villosa, Panagrolaimus 

genus A/B, Coomansus gerlachei, Eudorylaimus coniceps から DNA を抽出し、18S rDNA の配列

を決定した（図１）。 

本研究により、形態分類と分子系統分類の両データがそろった初めての南極線虫「カタログ」が

準備することが出来た。今後、このようなデータを蓄積して行くことによって、配列データによ

る南極線虫の分類が容易になるものと考えている。現在さらに 18S rDNA 配列の情報学的な解析

を進めると同時に、別のゲノム領域 28S rDNA の D2-D3 領域の配列解析を行い、詳細な系統分類

を進めている。南極線虫の形態分類と分子系統分類の両者による再分類は、様々な生物学的な研

究の基礎となるだけでなく、南極線虫の生態系の研究や、南極に適応した線虫の進化的な研究に

も非常に重要な知見となるだろう。また、本プロジェクトの目標の一つである、南極線虫の持つ

凍結・乾燥耐性の分子機構を明らかにする上で、南極に生息する線虫は南極という特殊な環境に
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適応した固有の生物種であるのか、もしもそうならば、どのような遺伝的な違いがあるのかを研

究する第一歩となる。 

 

 
 

形態分類を行う上で一部の線虫については通常のノマルスキー顕微鏡による観察に加え、走査

型電子顕微鏡(SEM)による観察を行い、Mononchidae 目と考えられる線虫の SEM 像を得ることが

できた（図２）。SEM を用いることにより、通常の顕微鏡では見ることのできない微細な構造、

例えば口唇部の形状や、6つ並んだ突起などが観察が出来るようになった。このような詳細な構

造の観察は、線虫の分類に役立つだけでなく、その生活形態（自活性・捕食性など）や、後述す

る線虫の凍結・乾燥に伴って起こる形態的な変化を観察・研究する上で非常に有効な手段となる。

このためには今年度から遺伝研に新しく導入された SEM が力を発揮するものと期待している。 

 

 

本研究の目標の一つ、線虫の凍結耐性の生化学的、遺伝学的研究のためには、その飼育が不可

欠となる。これまでにも南極半島のコケ・サンプル（コケ、細菌、カビ、ワムシなどが混在する）

をそのまま用いて、線虫を維持することには成功していたが、昨年度は、これから一種類の線虫

(Plectus 種)だけを分離し、大腸菌だけをエサとして飼育することを試みた。寒天培地、飼育温

度に工夫をし、第 1世代に卵を産ませ、2世代目を成長させることまでは成功したが、第２世代

は次世代を産む前に死に絶えてしまい、結局、純粋（二者）飼育には成功しなかった。これに対

してニュージーランド、オタゴ大学の D. Wharton 博士から分与された Panagrolaimus davidi

は凍結・乾燥に対し強い抵抗性を持つ南極由来の線虫でありながら、常温で飼育でき、通常の寒

図１．Panagrolaimus 属の 18 rDNA 配列（一部） 
全長にわたって配列はほぼ一致しているが数か所の種間多形が観察される。 

図２． Mononchidae 目線虫の頭部の走査型電子顕微鏡像 
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天培地と大腸菌で維持することが可能な優れた性質を持つ。そこで現在、この線虫を使って cDNA

ライブラリの作成を進めている。この線虫は、常温(20°C)で飼育していても十分な凍結耐性を

持つため、凍結耐性遺伝子は恒常的に発現していると考えられるが、1 週間ほど 4°C で寒冷馴

化させることにより、さらに高度な凍結耐性を発揮するようになる(Wharton et al. manuscript 

in preparation)。現在、このような 2種類の条件で P. davidi を飼育し、cDNA の発現パターン、

発現量などを比較することで、凍結耐性遺伝子の検索を試みている。 

この線虫はまた、高度な乾燥耐性を持つことが知られている。実際にこの線虫をプレパラート

上にのせて放置し、数時間室温で自然乾燥させると完全に水分が完全に蒸発した状態になるが、

これに水を加えると大半の個体はその状態から数分から数十分の間に回復し活動を開始した。驚

いたことにこの乾燥と回復は日をおいて何度も繰り返すことが出来た。非常に高度な乾燥耐性を

持つことで知られるユスリカでは、乾燥にも回復にも同様に長い時間をかけることが必要である

が、この線虫は非常に短時間で両方の過程を進行させることができるようだ。現在、この性質に

ついても様々な基礎実験を行っており、今年度中に乾燥時、回復時の cDNA ライブラリを作成し、

乾燥耐性遺伝子の検索を進める計画である。 

 ②南極ヌナタークに生育する地衣類（井上） 

やまと山脈産地衣類 3種類、セルウンゲン（シール岩）産地衣類 15 種類を新に明らかにした。

ナナバケチャシブゴケ Rhizoplaca melanophthalma について、上記ヌナターク産を含む 203 標本

を精査したところ、南極の他地域からの報告と同様に非常に変異に富む事が認められた。しかし、

それにも関わらず含有する地衣成分 lichen substance 及び形態的特徴からこれに近縁の新種と

思われる種類を明らかにした。この種類は（仮に Rhizoplaca sp. 1 とする）は日の出岬、ラン

グホブデなど 5露岩域 10 地点で採集されているが、全てヌナタークに準ずる環境といえる大陸

氷床と露岩の接する場所であった。 

 ③南極地域由来新規微生物の分離と同定（今中） 

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

より採取した約 260 種類の試料を好冷菌、好塩菌、貧栄養菌、嫌気性菌、光合成菌、共生菌群と

して引き続き分離を試みた。様々な培地を用いることにより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

定するとともに電子顕微鏡観察、生理学的検討を行った。 

 ④南極湖沼生物における地史的変遷（伊村、工藤、内田、長沼、高野、福井、神田） 

南極スカルブスネス域の湖底藻類マットを構成している珪藻類について検討した。Amphora 

sp.(cf. veneta)がほとんどの池で優占し、Craticula sp. (cf. molesta) と Diadesmis sp. (cf. 

perpusilla) が一部で優占した。また、Navicula ectoris Vande Vijiver は南極大陸で初めて

報告された。マット中の珪藻の分布は蘚類の有無にはとくに影響しないことが分かった。一方、

湖沼の地史的遷移を知る目的で、スカルブスネスのナマズ池と西オングル大池の湖底堆積物の年

代と有機物含有量について測定した。ナマズ池は主として蘚類と藻類の堆積物からできており、

大池はシアノバクテリアを含む砂礫で構成されていた。それぞれの堆積物の１４Ｃの解析から年
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代は 1550 年、2330 年、堆積率は 30 年/cm、59 年/cm であった。ナマズ池の高い全炭素量（TOC）

24.5%は堆積物が主に有機物からなっていることを示し、表面から 25cm 深での TOC/全窒素比を

みると 1100 年頃から水生蘚類が増加していることが明らかになった。 

南極湖沼試料から広範囲好塩菌を単離・培養するとともに、ゲノム DNA を抽出してそれらの多

様性評価を行った。Halomonas 属菌や Marinobacter 属菌を主体とする単離菌株や DNA 試料は広

島大学で「極域微生物およびゲノム・コレクション」として保管し、さらに詳細な実験・解析に

供する体制を整備中である。 

 ⑤南極「コケ坊主」生態系における微生物相の解析（長沼、阿部、成田、仁木、小原、伊村、

神田） 

蘚類の Bryum 属や Leptobryum 属は緑藻類やケイ藻類、ラン藻類とともに、湖底に「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いる。これまでにサイズ、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微生物相については明らかにされていなかっ

た。そこで本研究では、昭和基地周辺スカルブスネス地域の B-4 池から採取したコケ坊主につ

いて、16S rRNA 遺伝子を標的としたクローンライブラリー法を用い、その微生物相の解析を行っ

た。一つのコケ坊主体について、好気的外層と嫌気的内層に分けた上で縦方向に各層 7 分割し、

計 14 部分に分けた。この各部分からバルク DNA を抽出し、16S rDNA 遺伝子の PCR クローンライ

ブラリー（計 14 組）を構築した。各ライブラリーから 96 クローンを無作為に選び、総計 1,344 

clone について 16S rRNA 遺伝素のほぼ全長の塩基配列を決定し、分子系統解析を行った。この

結果、コケ坊主全体では Proteobacteria、Planctomycetes に近縁な系統群が優占しており、さ

らに、外層では Cyanobacteria が準優占的、内層では Firmicutes、Actinobacteria、

Bacteroidetes が準優占的に検出され、コケ坊主の外層と内層の酸化還元条件に応じて、異なる

系統群が存在していることが示唆された。16S rRNA 遺伝子だけでなく機能酵素遺伝子の分布調

査も現在進めているところである。 

⑥海底熱水地帯の微生物解析（山岸、横掘） 

 南マリアナトラフ Fryer site、Pika site の２つの海底熱水噴出地帯から採取されたチムニー

（硫化物構造体）試料から微生物のゲノム DNA を抽出した。次に、抽出したゲノム DNA を鋳型に

して PCR によって 16S rRNA 遺伝子領域を増幅した。なお、プライマーは原核生物全体をターゲッ

トにしたもの及び古細菌に特異的なものの 2組を用いた。その後、増幅された DNA 断片をクロー

ニングし、シークエンシングによって 16S rRNA 遺伝子の塩基配列を決定した。得られた配列を

元に系統解析を行った。また定量 PCR と蛍光顕微鏡観察を行うことにより、試料中の菌体数を推

定した。 

 真正細菌クローンを解析した。その中に水素や硫黄に依存した独立栄養及び従属栄養を行う好

熱菌や超好熱菌のクローンが多数検出された。このことから、南マリアナトラフの海底熱水系に

おいて好熱菌、超好熱菌を中心とする生態系があることが示された。この結果は、他の海底熱水

系の高温環境における報告のいくつかと類似している。また古細菌クローンについては、
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Crenarchaeota や Euryarchaeota よりも進化系統樹において根元に位置する Submarine 

Hydrothermal Vent Archaeal group(以下 SHVAG と略記)や Korarchaeota に属するクローンが検

出された。SHVAG のクローンはこれまでにわずか２例しか報告されていない未培養のクローンで

あり、Crenarchaeota や Euryarchaeota、Korarchaeota のいずれにも属さないことが示唆されて

いる。今回作成した系統樹において、SHVAG のクローンはそれら 3つの古細菌グループよりも根

元の位置で独立のクラスターを形成した。このことからSHVAGはCrenarchaeotaやEuryarchaeota、

更には Korarchaeota よりも生命の共通の祖先に近い可能性が示唆された。また Korarchaeota

に属するクローンが最も多く得られた試料は Fhm2P という熱水マウンド試料で、その割合は 66

クローン中 18 クローンと約 27%の割合であった。この割合はこれまでの Korarchaeota に属する

クローンが検出された報告と比べて高かった。また Korarchaeota のクローンは Fhm1P、3P とい

う熱水サンプルでも 10%以上の割合で検出された。これらのことから今回解析した熱水マウンド

周辺の環境が Korarchaeota や SHVAG にとって生育しやすい環境であることが推定された。 

我々は、南部マリアナトラフの熱水地帯で、拡大軸上に存在する Snail site と、拡大軸上か

ら少し離れた Pika site で掘削孔から遊出する熱水を採水することに成功している。今年度は、

海底熱水系から採取したチムニー（硫化物構造体）の一部を用いて試料内の微生物相を非培養法

で解析した。Fryer site、Pika site から採取されたチムニー試料から微生物のゲノム DNA を抽

出し、PCR によって 16S rRNA 遺伝子領域を増幅し、塩基配列決定、分子系統解析を行った。ま

た定量 PCR と蛍光顕微鏡観察を行うことにより、試料中の菌体数を推定した。真正細菌クローン

の解析から、南マリアナトラフの海底熱水系において好熱菌、超好熱菌を中心とする生態系があ

ることが示された。古細菌クローンについては、Crenarchaeota や Euryarchaeota よりも進化系

統樹において根元に位置する Submarine Hydrothermal Vent Archaeal group(以下 SHVAG と略記)

や Korarchaeota に属するクローンが検出された。SHVAG のクローンはこれまでにわずか２例し

か報告されていない未培養のクローンであり、Crenarchaeota や Euryarchaeota、Korarchaeota

のいずれにも属さないことが示唆されている。今回作成した系統樹において、SHVAG のクローン

はそれら 3つの古細菌グループよりも根元の位置で独立のクラスターを形成した。 

⑦ 南極地域遺伝子資源 (地衣類など) からの極限環境バクテリアの分離(小方) 

 酷寒で紫外線の強い南極に棲息している高度好冷菌、紫外線耐性菌などの極限環境バクテリア

を分離、その原因遺伝子 (極限環境遺伝子) を獲得すべく、第 47 次日本南極地域観測隊(2005

年 11 月〜2006 年 3 月)に同行し、無菌テントを建てるなどして無菌的に採取して来た南極の氷

床や土壌、海洋深層水、地衣類などの南極地域遺伝子資源からバクテリアの分離を試み、地衣類

を構成する藻類と菌類の分離培養の過程に於いて、地衣類の内棲バクテリアを発見した。地衣類

の共生 (寄生) 菌の可能性が考えられる。 

２）環境微生物遺伝資源解析のための情報基盤の整備（阿倍、菅原、池村） 

昨年に引き続き、昭和基地周辺よりサンプリングされた数万年前の氷床コアをテストケースと

してメタゲノム解析を実施し、得られた DNA 断片配列に対し、自己組織化地図法(SOM)解析によっ

て、系統推定を実施した。メタゲノム解析は、小方らによる無菌的なサンプル採取、成田らによ
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る DNA の増幅、塩基配列の決定によって行われ、11,414 サンプルについて配列決定が行われた

（参照：本報告の４．難培養微生物のゲノム解析手法の開発）。 

環境由来 DNA 配列統合データベース GIB-ENV 

http://bioportal.ddbj.nig.ac.jp/wgs/index.html 

３）極限環境生物統合データベースの構築（小林、小方、藤山、大谷、井上、神田） 

３Ｄ画像表示データベース構築用ソフトウエア（名称未定、特許申請を考慮中）を開発した。

また、第 47 次日本南極地域観測隊に同行し、採集して来た地衣類 10 数種の三次元画像化に成功

した。 

国立極地研究所を中心とした南極昭和基地周辺の植物 蘚苔類，地衣類，藻類、種子植物（神

田啓史，小島 覚、伊村 智，井上正鉄，大谷修司）、昭和基地周辺の淡水藻類（大谷修司・神田

啓史）、南極昭和基地周辺の地衣類（井上正鉄・神田啓史）を発行した。 

http://antmoss.nipr.ac.jp/database2.html 
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