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研究成果の概要（和文）：過去約2万年から約千年毎のアイスコア試料を用いて，次世代シークエンサーによる
ゲノム配列の取得をおこなった．その結果，過去からの微生物群集の変遷を明らかにするなどの成果が得られ
た．また，アイスコア試料から検出されたシアノバクテリアの遺伝子配列から突然変異率を算出し，集団サイズ
の変動を推定した結果，現在の氷河上に生息しているシアノバクテリアは，1万年前から急激に集団サイズを増
大させていることが明らかとなった．

研究成果の概要（英文）：Ice cores drilled from glaciers can provide a means of direct analysis of 
microbes that grew in the past. The species composition of microorganisms in the ice cores could 
reflect the environmental condition at that time. Despite the ecological importance in glacial 
environments, the phylogeographic distributions and genetic structures of microorganisms in ice 
cores are still highly limited. We reconstruct the microorganisms by molecular DNA analysis 
collected from the ice core samples and their interactions within the community and with the 
environment on the sampled sites. We also detected two cyanobacterial species from the ancient ice 
core samples, and these OTUs are shared with those from the modern glacier surface. These OTUs 
detected from the ice core have been revealed to be distributed on glaciers all over Asia and in 
polar regions, and they also show regional adaptations shaped by dispersal limitations. 

研究分野： 生物学
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１．研究開始当初の背景 
 
 氷河や氷床に長年にわたって堆積した雪
や氷は，過去の環境情報を封印したタイムカ
プセルである．したがって，氷河の深い部分
から採取した氷サンプル（アイスコア）を取
り出して分析すれば，過去の環境変動につい
て多くの情報を得ることができる．過去の環
境変動に関するデータは将来の環境変動予
測に不可欠な情報であることから，南極やグ
リーンランドなどで氷床アイスコア解析が
おこなわれ，過去数十万年の地球環境が明ら
かになってきた.  
 アイスコア中の DNA 情報を時系列的に解
析することで，微生物情報と環境変動や気候
イベントとの関連性や人間活動との因果関
係を解析できる可能性がある．近年，アイス
コア中の微生物は海外でも注目されつつあ
るが，アイスコア中の DNA は量的に少ない
だけでなく，断片化しているため，無菌的な
全ゲノム増幅手法に加え，生物の系統推定を
行うための配列比較解析が難しく，これまで
ゲノム解析をおこなった前例はない．そこで，
アイスコア中のゲノム情報を用いた古環境
復元を可能にする方法を確立し，時系列毎に
アイスコア試料からゲノム解析をおこなう
ことで微生物群集の解明や，過去の微生物の
遺伝子情報を用いた分子進化学的な解析を
おこなう． 
 
２．研究の目的 
 
 時系列的に採取したアイスコア試料を用
いた遺伝子解析により，過去の遺伝的情報を
直接取得し，産出される DNA データを解析
し，生物種および遺伝子の機能分布の同定を
行う．微生物情報と過去の環境変動との関連
性や，アイスコア試料中に含まれる過去の
DNA情報を用いて分子進化解析をおこない，
分子進化学的解析や過去から現在に至る微
生物の集団サイズの変動の推定をおこなう． 
 
３．研究の方法 
  
 アイスコア試料に含まれる微生物密度は
低く（おおむね 100 細胞/ml 以下），かつ古代
試料であるため，融解装置をもちいたアイス
コア内部の無菌的採取や，コンタミネーショ
ンを極力排除した小数細胞からのＤＮＡ抽
出法，全ゲノム増幅手法，および新しいメタ
ゲノムライブラリー構築手法の確立をおこ
なった．特に，古代試料から抽出した DNA 配
列は断片化しているために，各種ネガティブ
コントロールおよびポジティブコントロー
ルを用いた予備的な実験をおこない，短かく
断片化されたDNAライブラリー構築に優れた
ゲノムライブラリー作成の確立をおこなっ
た．また，予め酵素類や実験室内などに含ま
れる既存微生物の塩基配列を採取し，コンタ
ミネーション配列のデータベース化を図っ

た．ハイスループットシークエンサーから算
出される大量のメタゲノムデータから様々
な微生物配列の取得，種同定および遺伝子機
能の解明をおこなう情報解析のパイプライ
ンの構築や，大量のＤＮＡデータ処理及び大
規模データベース検索を迅速に行う為にコ
ンピュータ解析作業の最適化をおこなった． 
 構築した手法を用いて，過去約 2万年から
約千年毎のアイスコア試料や，世界各地の氷
河から採取された雪氷試料からのメタゲノ
ム分析や，16SrRNA 遺伝子および 16S-23S ITS
領域を PCR 法で増幅させ，クローニングおよ
びサンガーシークエンサーを用いた解読を
おこない遺伝子解析を実地した． 
 
４．研究成果 
  
 微生物情報と環境変動との関連性を明ら
かにするために，先ず現生微生物群集の構成
に環境要因が与える影響を評価し，次いで時
系列的に採取したアイスコア試料分析によ
り過去の微生物群集の遺伝的情報を直接取
得し生物種および種内変異の継時的な遷移
を解析した． 
  現在微生物群集の環境要因の影響に関し
ては，世界各地の氷河から採取された氷河表
面のシアノバクテリアの集団構造の詳細な
解析により評価した．南極や北極，アジア域
から採取したシアノバクテリアから進化速
度の速い ITS 領域の解析を行い，地理的に明
瞭な遺伝的構造があることが示された（図 1）． 

 図１ シアノバクテリア OTU0 のネットワ
ーク図．各色は地域を表す．青：南極，緑：
グリーンランド，灰色：アラスカ，黒：北ア
ジア，黄：南アジア． 
 
 地理的な遺伝的構造が形成される要因を
評価するために，地理的距離に基づく遺伝的
分化度と環境要因に基づく遺伝的分化度を
分散分析により抽出し，シアノバクテリア種
間の比較を行った．その結果，地理的移動能
力と環境適応性の違いで多様な遺伝的構造
が出来ていることが示唆され，以下の 3グル
ープ分かれることが明らかとなった． 
 第 1のグループは，地域間での明瞭な遺伝
的構造が見られつつ，同一地域内の様々な氷
河間では遺伝的分化がほとんど見られない
グループである．これは地理的移動能力が低



いため地域間での遺伝的分化が起きており，
その一方で環境の違いに対する感受性も低
いため，地域内での氷河間では遺伝的分化度
が低いと解釈される．第 2のグループは地域
間での遺伝的構造が見られ，かつ地域内の氷
河間でも遺伝的構造が見られるグループで
ある．これは地理的移動能力が低いが，環境
への感受性も高く地域内での環境要因によ
っても遺伝的構造が形成されるグループと
解釈される．地理的距離と環境の違いという
二つの要因の影響を受けて集団構造ができ
るため，遺伝的分化が最も顕著に起きている．
第 3のグループは地理的移動能力が高く，地
域間で遺伝的な違いが見られないコスモポ
リタン的分布を示す一方，環境の違いに対す
る感受性が高く，地域内の異なる氷河で遺伝
的分化が見られるグループである． 
 時系列的変動に関しては過去約2万年間の
遷移を約千年毎にサンプルされたアイスコ
ア試料を用いてゲノム解析を実地した．アイ
スコアから抽出したDNA断片からゲノムライ
ブラリーの作成をおこない，イルミナ社の次
世代シークエンサー（Hiseq および Miseq）
を用いてゲノム配列の取得をおこなった．サ
ンガーシークエンサーを用いた16SrRNA遺伝
子および 16S-23S ITS 領域の配列取得も同時
におこなった． 
 その結果，過去からの微生物群集の系統組
成の変動を解明し，過去の気候に応じて微生
物相が変遷してきたことが明らかになって
きた．また，6000 年前や 12500 年前のアイス
コア試料から，現在の氷河表面にも生息して
いるシアノバクテリア種の検出に成功した．
検出に成功した 2 種のシアノバクテリアは，
上述の第 1のグループに属し，地域間の遺伝
的構造を持ち地域内の氷河に幅広く生息す
るタイプであった．同細菌の配列は，古代由
来であるものか，それとも現生からのコンタ
ミネーション配列であるかどうかを検討す
るために，分子統計モデルを用いた検定法を
考案した．その結果，アイスコアから採取さ
れた遺伝子配列は，コンタミネーションでは
なく古代由来である事を示すことが支持さ
れた．これは古代 DNA 解析において，配列の
信憑性を獲得する上で画期的な成果である．
さらに，突然変異率を算出し，Bayesian 
Skyline Plot による集団サイズの変動を推
定した結果，現在の氷河上に生息しているシ
アノバクテリアは，1 万年前から急激に集団
サイズを増大させていることが明らかとな
った． 
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