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研究成果の概要（和文）：本研究では、全地球規模の海洋メタトランスクリプトームデータに基づき、巨大ウイ
ルスが海洋のあらゆる地点で常に宿主に感染していることを明らかにした。また、新規設計した実験手法によ
り、大阪湾の海水に6000種を超える巨大ウイルスが存在することを明らかにした。このことは、多様な海洋真核
生物に巨大ウイルスが常に感染しその集団変動に影響を与えている可能性を示唆している。本研究で新規開発し
たウイルス情報解析ツールはインターネットを介して公開した（http://www.genome.jp/viptree/, http://www.
genome.jp/virushostdb/）。

研究成果の概要（英文）：Based on a global scale eukaryotic metatranscriptomic data, we revealed that
 giant viruses actively infect their hosts everywhere at every depth examined. Newly designed PCR 
primers were used to reveal the existence of over 6,000 genotypes for giant viruses (Megaviridae) in
 a single water sample collected at Osaka Bay. Developed bioinformatics tools are made publicly 
accessible through internet (http://www.genome.jp/viptree/, http://www.genome.jp/virushostdb/).

研究分野： 海洋ウイルス学
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１．研究開始当初の背景 
海洋微生物は海洋生態系の基盤であり、地

球上の生命活動・人類の社会経済活動と深い
関わりを持つ。中でもウイルスは、水圏にお
いて最多の生物学的粒子であり、微生物宿主
のターンオーバー（増殖と死滅サイクル）を
促進し、生態系と地球が織り成す生物地球化
学的循環の原動力の一つである。同時にウイ
ルスは、宿主に対する主要な淘汰圧であり、
また遺伝子の水平伝搬を介し生態系の進化
にも寄与している。本研究では、海洋ウイル
スの中でも、あまり研究が進展していないが、
その大きさと複雑性ゆえに近年多くの研究
者の注目を集めている巨大ウイルスに着目
し、その生態学的意義を包括的メタゲノム解
析により明らかにする。 
 
２．研究の目的 
(1)巨大ウイルスの頻度・多様性・地理的分布
の解明：大規模海洋メタゲノムデータと既存
のウイルスゲノムデータを比較し、巨大ウイ
ルスとヴァイロファージの類縁配列の多様
性・頻度分布を定量的に明らかにする。特に、
既存の解析が少ない下深層（水深約 4000m）
での巨大ウイルス・ヴァイロファージの分布
を知ることは重要である。得られる結果は、
巨大ウイルス・ヴァイロファージの生態系で
の意義を広く研究するための今後の基盤デ
ータとなる。 
 
(2)巨大ウイルスと宿主の相互作用：申請者ら
が開発した手法を、最新の統計学的手法を取
り込み発展させる。ウイルスの頻度データと、
18S rDNA/rRNA に基づく真核微生物の頻度
データに開発した手法を応用し、巨大ウイル
ス・ヴァイロファージ・真核微生物の系統間
相互作用ネットワークを推定し、三者の地理
的分布と多様性を理解するための知見を得
る。 
 
(3) 地理的分布と物理化学的環境変数の相関
解析：生物の存在は外部環境と密接な関係を
持つ。本研究では、巨大ウイルス・ヴァイロ
ファージ・宿主（候補）の地理的分布を環境
勾配から説明できるかを明らかにする。その
ために、頻度データと環境変数（温度・塩度・
圧力・酸素濃度・栄養条件）を多変量解析し
主要な相関関係を導く。 
 
３．研究の方法 
本研究では、まず方法論の開発から進めた。

第一に、メタゲノム配列からウイルス配列を
解析するために、基本的なデータとなるウイ
ルスと宿主の関係について知られていると
ころをデータベース化した。また、ウイルス
配列を自動分類する手法の開発も手掛けた。
同時に、巨大ウイルス配列がメタゲノム配列
には比較的微小な割合にしか見出されない
現状を克服するために、巨大ウイルス特異的
な PCR プライマーセットを新規開発した。最

後に大規模データとしては、Malaspia プロジ
ェクトが産した深海由来のメタゲノムデー
タと Tara Oceans プロジェクトが産した海洋
表層由来のメタゲノム、メタトランスクリプ
トームデータを解析に供した。 
 
４．研究成果 
・ウイルス―宿主データベース：GenBank や
RefSeq などのウイルスデータベースを自動
処理し、同時に文献などから手動でウイルス
と宿主の関係を整理しデータベース化した
(Mihara et al.,Viruses, 2016)。当データ
ベースは研究代表者らが開発しているゲノ
ム ネ ッ ト か ら 公 開 し て い る
（http://www.genome.jp/virushostdb/）。 
 
・ViPTree:メタゲノムから得られる比較的長
いウイルス配列を分類するためのツール
(Nishimura et al., mSphere, 2017; 
Nishimura et al., Bioinformatics, 2017) 。
リファレンスゲノムとのゲノム類似性に基
づき、系統関係を反映したプロテオミックツ
リーを自動作成。遺伝子の自動アノテーショ
ンも行う(http://www.genome.jp/viptree/)。 
 
・巨大ウイルスの多様性：巨大ウイルスの多
様性を明らかにするために、Tara Oceans な
どの大規模メタゲノムデータを用いて解析
を行った。その結果、巨大ウイルスの系統多
様性は、原核生物の系統多様性よりも高いこ
とが示唆された(投稿準備中)。また、より詳
細な多様性の特徴づけのため、巨大ウイルス
にDNAポリメラーゼ遺伝子に特異的な高度縮
退プライマーセットを開発した。それを大阪
湾から採取した海水サンプルからのDNAに応
用したところ、6000 以上の種（遺伝子型、OTU）
の巨大ウイルスが存在していることを解明
した（投稿準備中）。 
 
・深海におけるヴァイロファージの存在：
Malaspina 深海海洋メタゲノムデータを解析
したところ、巨大ウイルス配列のみならず、
Marvirus ゲノムに類似したヴァイロファー
ジ配列を検出し、深海微生物生態系において
も、巨大ウイルスとヴァイロファージが存在
していること明らかにした（投稿準備中）。
また表層における巨大ウイルスの分布に関
しても解析を行った。 
 
・メタトランスクリプトーム：真核生物画分
の Tara Oceans 由来メタトランスクリプトー
ムデータ（>400 サンプル）を解析したところ、
巨大ウイルスも含めて、真核生物に感染する
と考えられるウイルス転写産物を、全てのサ
ンプルで検出した。また、ウイルス由来遺伝
子の 72％が巨大ウイルス由来であることを
明らかにした。この発見と上記の高い多様性
を合わせると、従来言われていたバクテリオ
ファージのみならず、巨大ウイルスについて
も、その宿主（巨大ウイルスの場合は真核微



生物）集団への影響が大きい可能性を示唆し
ている（投稿準備中）。 

 
 
・物理化学的環境変数との相関：現在、物理
化学的環境変数との相関を解析中である。予
備的な解析によると、サイズ画分、海水面か
らの深度により、結果が異なり、より詳細な
解析が必要であると結論している。 
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