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研究成果の概要（和文）：南極氷床ドームふじ基地でのアイスコア掘削により，南極氷床下の氷試料と岩盤由来の粒状
物試料が得られた．これらは少なくとも72万年以上前に封じ込められた可能性が強く，南極氷床下の環境を推定されう
る試料の中で，最も優れた試料の一つである．次世代シークエンサーによるメタゲノム解析をおこなった結果、DNAデ
ーターベースや現在の南極の雪氷，土壌，湖沼等の分析結果とは高い相同性を示さない、既知のものとは大きく異なる
配列を持つ微生物が検出された。

研究成果の概要（英文）：  The ice cores from Antarctica could preserve microorganisms in the ancient atmos
phere trapped in the snow and ice from the ice sheet. Subglacial environment are thought to be contained a
ncient ecosystems. We examine microorganisms in the ice core samples near the bedrock by molecular DNA tec
hniques. We extracted the inner part of ice core samples using the melting device special designed for bio
logical analysis. Small DNA fragments were extracted from ice samples and sequenced using Illumina Hiseq a
nd Miseq sequencers. We carried out taxonomic and functional binning of the metagenomic DNA, and attempted
 to reconstruct the organisms. Our data support that microorganism have existed in this subglacial environ
ment.
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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，降水と
大気のタイムカプセルのようなものである．
南極の氷床の下には145個かそれ以上の氷床
下湖があると考えられている．この中でも最
大のVostok湖はかなり長い間外界と隔離さ
れていると推測されており，その生態系に
期待が集るようになった．南極氷床下の水
層と岩盤は，人類に残された最後のフロンテ
ィアのひとつ (Pearce, ISME, 877–880, 
2009)とされ，その生態系の解明に，世界的
な期待が集まっている． 
 南極ドームふじ基地でのアイスコア掘削
により（図１），南極氷床下の氷試料と岩盤
由来の粒状物試料が得られた．氷床下の環境
は少なくとも 72 万年以上前に封じ込められ
た可能性が強いことが明らかとなった．ドー
ムふじ基地周辺は平坦な雪原であり，氷床は
最深部まで年代を追ってほぼ水平に重なっ
ているため，ドームふじアイスコア試料は時
代を遡るには最適な試料あり，さらにその氷
床下から採取されたサンプルは，南極氷床下
の環境を推定されうる試料の中で，最も優れ
た試料の一つであると言える.  
 この氷床底面から採取された試料の蛍光
顕微鏡観察から微生物の存在は確認された
が，同細菌の分離培養は低温・高圧下の極限
環境に生息していること，試料年代が古いこ
とから困難が予想され成功していない．この
氷床下には，進化が止まった過去の微生物が
残っている可能性があり，貴重な微生物化石
であるといえる． 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

図１南極ドームふじ基地のアイスコア掘削
地点 
 
２．研究の目的 
 南極氷床下という特異な極限環境から採
取された試料中ゲノム解析をおこなう．コン
タミネーションを排除した小数細胞からの
ＤＮＡ抽出・遺伝子増幅手法の確立をおこな
い，メタゲノム解析をおこなうことで，南極

氷床下に存在する微生物群集や生態系を解
き明かす. 
 
３．研究の方法 
（１）古代試料のため，実験室内や作業中か
らのコンタミネーションには細心の注意を
払う必要がある．コンタミネーションを排除
した小数細胞からのＤＮＡ抽出・遺伝子増幅
手法の改良や，予めクリーンルームや試薬な
どから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ーベース化を
図る． 
 
（２）微量細胞から全ゲノム増幅をおこなう
ために，自動細胞解析分離装置（セルソータ
ー）を使用した細胞の分離や，集積流体回路
チップを用いた全ゲノム反応系を実地する．
酵素反応は，培養不能細菌の少数細胞からの
ゲノム完全長取得法を応用してゲノム増幅
をおこなう．ゲノム・ライブラリーの作成し，
次世代シークエンサーでの遺伝子解読を試
みる． 
 
（３）得られたメタゲノム配列からバイオイ
ンフォマティクス解析をおこなう． 
 
４．研究成果 
 南極氷床底部の試料年代は７２万年以上
と非常に古いうえ，アイスコア中には微生物
細胞がごく少量のみしか含まれていないた
め，全ゲノム増幅法による少数細胞からのゲ
ノム解析をおこなうためのプロトコール確
立をおこなった． 
 アイスコア中の試料には古代の微生物が
低密度で存在しているが，アイスコアの表面
には現生のバクテリアや菌類などの，コンタ
ミネーションである微生物が多く付着して
いるため，それらを排除するための作業をお
こなった．アイスコア表面に付着しているコ
ンタミネーション微生物を排除するために，
微生物分析用に作成したアイスコア融解装
置を用いて，氷試料内部のみを無菌的に採取
した．氷試料の周囲にポジティブコントロー
ルとして人工的に合成した DNA を塗布し，採
取の信頼性の確認をおこなった． 
 コンタミネーションを排除した小数細胞
からのＤＮＡ抽出や，標的細胞以外の DNA の
混入（コンタミネーション）を抑えたゲノム
増幅手法の改良をおこなった．開発した微量
細胞からの全ゲノム増幅手法を用いて，南極
氷床下の微生物からゲノム増幅産物を取得
し，ゲノム産物はハイスループット・シーケ



ンサー（ILLUMINA 社の Hiseq および Miseq）
によって大量配列を得ることに成功した． 
 ILLUMINAのHiseq得られた大量のDNA配列
からアセンブルをおこない，メタゲノム手法
を用いて解析し，各種微生物種の同定，ゲノ
ム上にコードされている遺伝子群の推定お
よび遺伝子群の機能予測や代謝経路を推定
するための解析パイプラインを構築した．こ
れらを用いることで，古代氷試料からのＤＮ
Ａ抽出手法，ゲノム増幅手法およびゲノムラ
イブラリー構築手法の最適化をおこなった．
また，ILLUMINA・Hiseq シークエンサーの短
い配列（約 100bp）からのアセンブルは古代
試料のため難しく，遺伝子機能解析には限界
があったので，比較的長い配列（約 250bp）
を得られる ILLUMINA・Miseq をもちいたＤＮ
Ａ解読もおこなった． 
 南極氷床底部から得られた２つの試料か
らメタゲノム解析をおこなった結果，これま
での既知配列とは大きく異なるシアノバク
テリアを含む各種バクテリアおよびアーキ
アなどの配列の取得に成功し，南極氷床下に
は多様な微生物群が存在している事が明ら
かになった． 
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