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研究成果の概要（和文）：本研究では、これまで未解明であった、海洋中深層の炭素循環過程を支配する微生物食物網
ネットワークの構造と動態に関する理解を深化させるために、研究船による観測とモデリングを連携させた学際的な研
究を推進した。その結果、海洋の表層から深層にかけて、深度とともに、微生物食物網の構造が系統的に変化すること
が明らかになった。また、微生物間相互作用を明示的に組み込んだ、全海洋規模３次元生物地球化学モデルの構築を進
め、微生物相互作用が海洋物質循環に及ぼす影響を定量的に評価することに成功した。

研究成果の概要（英文）：This project conducted an interdisciplinary study combining field observations 
and modelling in order to explore previously overlooked mechanisms by which carbon cycles are controlled 
by microbial foodweb networks in meso-and bathypelagic environments of the oceans. It was revealed that 
microbial food web structure systematically changes over the depth. Furthermore, quantitative estimates 
of material fluxes driven by microbial interactions were provided by a means of the sensitivity analysis 
using a three-dimentional general circulation model combined with a biogeochmical model that explicitly 
resolved microbial interactions.

研究分野：海洋生物地球化学
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１．研究開始当初の背景 
 
海洋の表層から中・深層への有機物の大規模
な鉛直輸送（生物ポンプ）は、大気中の二酸
化炭素濃度の調節に関わる重要な炭素循環
過程である。外洋域において海洋表層から中
深層へと鉛直輸送される有機物の９５％以
上は、中深層の水中の微生物群集の作用によ
り無機物へと変換されるため、この無機化に
関わる微生物群集の生理機能や生物間相互
作用を解明することは海洋生態系・生物地球
化学研究において重要な検討課題のひとつ
である。このような認識のもと、申請者らは、
先行研究において、海洋中深層における微生
物量や活性の分布を広域的に調べる総合的
な観測研究を実施し、有機物の鉛直輸送フラ
ックスと中深層の微生物量や活性の間に強
い相関関係があることを明らかにした。この
知見は、表層生態系と中深層生態系が、沈降
粒子束を媒介として、密接に連関しているこ
とを強く示唆するものである。しかし、中深
層における微生物を介しての物質循環の定
量的な評価や、中深層生態系における微生物
食物網ネットワークの構造や動態について
は、不明の点が多く残されており、その解明
が重要な研究課題として浮かび上がってき
た（Nagata et al. Deep-Sea Research, 57: 
1519-1536, 2010）。 
 
２．研究の目的 
本研究では、中深層の微生物食物網ネットワ
ークの構造とその動態を詳細に明らかにす
るための観測研究を実施するとともに、微生
物食物網を明示的に組み込んだ海洋生態系
モデルを構築することで、微生物を介する有
機物循環の定量的な評価を行うことを目的
とした。 
具体的には以下の課題を追及した。 
①中部太平洋、西部北極海、西部北太平洋亜
熱帯および亜寒帯海域における観測によっ
て得られたデータを詳細に解析し、中深層の
微生物食物網構造の深度および海域間での
比較を行うとともに、その変動要因について
の検討を行う。 
 
②観測で得られた情報を統合化し、海洋生態
系モデルに微生物群集プロセスを明示的に
取り込む。この新規モデルを使って、微生物
と有機物の相互作用系を介しての物質循環
の定量的評価と、その制御機構の解析を行う。 
 
３．研究の方法 
[観測] 
中深層における微生物諸量（原核生物数、HNF
数、ウィルス数、原核生物生産速度）を測定
するためのサンプリングを主に以下の航海
において実施した。白鳳丸 KH-12-3 次航海 
（2012年 7月 6日～8月 14）西部北太平洋
亜寒帯および亜熱帯海域の観測。白鳳丸
KH-13-7 次航海(2013 年 12 月 11 日～2014

年 2 月 12 日) 中部太平洋赤道域～南極海域
を結ぶ南北縦断面観測。白鳳丸 KH-14-3次航
海 (2014年 6月 23日～2014年 8月 11日)
中部太平洋北極域及び赤道域を結ぶ南北縦
断面観測。その他、海洋地球研究船「みらい」
による西部北太平洋亜熱帯・亜寒帯海域の観
測および西部北極海の観測も実施した。原核
生物細胞数とウィルス数は、フローサイトメ
トリー法を用いて計数した。原核生物群集の
生産活性を放射性同位元素を用いたトレー
サー法（３Ｈ－ロイシン法）により推定した。 
 
[モデリング] 
栄養塩（N）,植物プランクトン（P）、動物プ
ランクトン（Z）、デトリタス（D）から成る
NPZD モデルに、溶存有機物（DOM）と細菌を
加えた生態系モデルを構築し、これを全球 3
次元海洋大循環モデル（COCO ver4）に結合
させた。生態系モデルの構成は図１のとおり
である。 

 
図１ 栄養塩（Nitrate/Iron）、植物プラン
クトン（Phytoplankton）、動物プランクトン
（Zooplankton）、デトリタス（Detritus）か
ら成る NPZD モデルに細菌（Bacteria）と溶
存有機物（DOM）を組み込んだ生態系モデル。
DOM は、難分解性 DOM（DOMr）と、易分解性
DOM(DOMｂ)に分割した（Hasumi and Nagata 
2014）。 
 
４．研究成果 
①中深層におけるウィルス数の広域分布特
性―顕著な南北勾配の発見（Yang et al. 
2014) 
中部太平洋および南大洋で実施された南
北断面観測で得られた観測データを詳細に
解析した結果、深層水中のウィルス数が、南
大洋から赤道海域にかけて減少する傾向を
示すことが明らかになった（図２）。一方、
ウィルス数と原核生物の細胞数の比（VPR）
は、南北太平洋の亜熱帯海域の深層で極大を
示し、表層で一般的に見られる VPR よりも
６倍程度高い値に達することが見出された
（図１）。これらの結果は、海洋大循環によ
る周極深層水の北上とともに、大量のウィル
スが輸送されている可能性を示唆するもの
として大きく注目される。海洋深層水は、ウ
ィルスのリザーバーとして重要な役割を果
たしている可能性がある。この成果は
Aquatic Microbial Ecology 誌に公表され、



「注目すべき論文」（Feature Article）とし
て取り上げられた。 
 

 
 
図２ 中部太平洋および南大洋における海
水の密度（上段：CDWは周極底層水、PDW
は太平洋深層水）、ウィルス数（中断）、およ
びウィル数と原核生物細胞数の比(VPR)の南
北断面分布。横軸は緯度を表す。南緯４５度
から北緯５４度にかけて、ウィルス数の広域
的分布を世界で初めて明らかにした。その結
果、CDW の北上に沿ってのウィルス数の減
衰勾配が見られること、また、亜熱帯海域の
底層において VPR が顕著な極大を示すなど
の新たな知見が得られた。この成果は AME
誌に公表するとともに(Yang et al. 2014)、
EMBO 水圏微生物生態学国際シンポジウム
（SAME13,Stresa）における招待講演で発表
され、国際的に大きな注目を集めた。 
 
②中深層における微生物食物網ネットワー
クの構造転換 
西部北太平洋の亜寒帯および亜熱帯海域に
おける定点で実施された時系列観測の結果
を解析した結果、いずれの海域でも、深度と
ともに、微生物食物網構造が劇的な変化をす
ることが明らかになった。最も顕著にみられ
たのは、深度とともに、VPRが増大し、逆に、
原生生物（べん毛虫類）と原核生物の細胞数
の比（HPR）が大幅に減衰するという傾向で
ある。このような傾向は、本研究を開始する
時点で得られていたスナップショット観測
の結果からも示唆されていたことであるが、
本科研費プロジェクトの推進により、季節や
海域の違いによらず、一般的な傾向として、
微生物食物網構造の深度依存的転換が見ら
れることが実証されたということには、大き
な意義がある。さらに、本研究では、亜寒帯
海域の中層で見られる溶存酸素極小層にお
いて、HPR が顕著に低いことも明らかにな

った。このことから、溶存酸素濃度が、中深
層の微生物食物網動態に影響を及ぼす要因
のひとつになっている可能性が示唆された。
以上のデータは、「海洋の微生物食物網ネッ
トワークは、深度とともに、捕食系（原生動
物による捕食）が卓越する系から、溶菌系（ウ
ィルスによる微生物細胞破壊）がより卓越す
る系へと系統的に変化する」という本研究の
仮説を支持するものである。 
 
③モデル解析による微生物プロセスの量的
寄与の評価 
本研究では、従来の生態系モデル（NPZD モデ
ル）に、微生物プロセスを明示的に組み込み、
さらに、これを 3次元海洋物理モデルに結合
させることで、全海洋規模１次生産量や栄養
塩の分布がよく再現できるモデルを構築す
ることに成功した。また、本プロジェクトで
は、これまでの海洋観測で得られた微生物変
数（原核生物数、原核生物生産速度、ウィル
ス数）と関連する物理化学パラメータを新た
にデータベース化し、これを FddMAP として
一般公開した。このデータベースを使って、
モデル解析を行った結果、海洋中深層におけ
る原核生物の南北分布がよく再現できるこ
とが示された（図３）。 

 
図３ 微生物プロセスを明示的に組み込ん
だ生態系モデルを、全海洋３次元大循環モデ
ルに結合させることで、全海洋規模における
微生物数の分布（ここでは中部太平洋の例を
示す）を再現することが可能になった。上段
はモデル出力、下段は観測結果である。 
 



この新たに構築したモデルを用い、感度解析
を行った結果、海洋における溶存有機物の生
成と微生物による利用が、海洋の一次生産や
その分布パターンに無視できない影響を及
ぼしていることが明らかになるとともに、微
生物食物網ネットワークの動態が、全海洋規
模の物質循環の変動を理解するうえで重要
であることが示された。この成果は
Ecological Modelling 誌 に 公 表された
（Hasumi and Nagata 2014）。 
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