
東京大学・大学院新領域創成科学研究科・特任助教

科学研究費助成事業　　研究成果報告書

様　式　Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９ （共通）

機関番号：

研究種目：

課題番号：

研究課題名（和文）

研究代表者

研究課題名（英文）

交付決定額（研究期間全体）：（直接経費）

１２６０１

新学術領域研究（研究領域提案型）

2023～2019

機能インフォマティクスが解き明かすポストコッホ生態系

Post-Koch Ecosystem revealed by Functional informatics

１０８０３７２８研究者番号：

松井　求（Matsui, Motomu）

研究期間：

１９Ｈ０５６８８

年 月 日現在  ６   ５ ３１

円    69,800,000

研究成果の概要（和文）：輪作圃場から緻密な時系列データや多様な環境コンテキストデータを取得し、最終的
に新たなポストコッホ機能生態系モデルを構築することができた。本モデルから生態系が環境撹乱に対して非常
にロバストであることが明らかになり、また適切な施肥が土壌生態系の安定性を保つために重要であることも分
かった。また、そのロバストネスを支える近縁種間の競争やプラスミドファージとの攻防、形質テンプレートへ
の強い収斂圧力などといった要因も明らかになった。他にも、炭素固定・窒素代謝と施肥の関係や、Generalist
戦略とSpecialist戦略の分化、200以上の新種ゲノムなど多くの重要な知見を得ることができた。

研究成果の概要（英文）：By obtaining dense time-series NGS data and diverse environmental context 
data from crop rotation plots, we finally constructed a novel Post-Koch functional ecosystem model. 
The model revealed that the ecosystem is highly robust to environmental perturbation and that 
appropriate fertilizer application is important for maintaining soil ecosystem stability. Several 
factors such as competition among closely related species, offensiveness against plasmid phage, and 
strong convergence pressure on the trait template were also revealed to support this robustness. 
Many other important findings were also obtained, including the relationship between carbon 
fixation, nitrogen metabolism, and fertilizer application, the differentiation between Generalist 
and Specialist strategies, and more than 200 novel species genomes.

研究分野： バイオインフォマティクス

キーワード： バイオインフォマティクス　微生物ダークマター　ポストコッホ生態系　データベース　機能インフォ
マティクス　ネットワーク解析　微生物生態　メタゲノム解析

  ２版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
モデル圃場から４年もの長期にわたって取得した、緻密な時系列アンプリコンシーケンスデータ、大規模ショッ
トガンメタゲノムデータ、詳細な土壌性状データは微生物生態学において類を見ない規模かつ多様なメタデータ
を含むものであり、今後、当該分野におけるモデルデータとして広く活用されることが期待される。また、
Graph Splitting法やNeTaGFT法、逆相関ネットワーク解析法といった我々が開発した新規ネットワーク解析手法
は、汎用的な情報解析技術としても新規性があるため、生物学に限らず分野外の幅広い分野において転用されて
いくことが期待される。

※科研費による研究は、研究者の自覚と責任において実施するものです。そのため、研究の実施や研究成果の公表等に
ついては、国の要請等に基づくものではなく、その研究成果に関する見解や責任は、研究者個人に帰属します。
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１．研究開始当初の背景 
地球の生態系は、多様な生物種と地球表層環境（土壌、海洋、大気）が相互作用することで絶妙
なバランスを保ち、恒常性を維持してきた。特に微生物は、あらゆる環境に存在し、地球上に存
在する全バイオマスの実に半分以上をしめ、物質循環の根本を担っている。従って、生態系の恒
常性を地球規模で理解するためには、多様な環境中に生息する微生物を網羅的に明らかにして
いくことが必要不可欠である。近年の DNA 配列解析装置の急速な進歩は、培養困難な微生物の
ゲノムに由来するものも含めた膨大な DNA 配列データ（メタゲノムデータ）を得ることを可能
にし、実際に Earth Microbiome Project (Gilbert et al. 2014)に代表される大小様々な数多くの
プロジェクトによって培養困難微生物を含む生態系を構成する全微生物の詳細な組成データが
大量に蓄積され続けている。しかしながら、こうして蓄積されたメタゲノムデータは機能「既知」
遺伝子の数を飛躍的に増大させてはいるものの、実はメタゲノムデータの大部分は機能「未知」
遺伝子で占められており、それらの情報は有効に活用できず捨てられてしまっている。生態系を
真に理解するためには、このような機能「未知」遺伝子が存在することよって我々が見ることが
できていない「ブラックボックス」を可視化し、それらが果たす役割を理解しなくてはならない。
これは情報学・生態学・微生物学の重要な未解決問題となっており、未分離・未培養の微生物の
解析技術（ポストコッホ技術）の創成および機能「未知」遺伝子の機能を推定する情報処理技術
（機能インフォマティクス）の開発の 2 つが、この問題を突破するためのブレイクスルーとな
る。 
 
２．研究の目的 
本研究では、各班と綿密に連携をとりながら、これまで未解明だった微生物種を含めたゲノム・
メタゲノム・メタボローム・環境コンテキスト・微生物生理機能等を網羅した過去最大規模の情
報を集積する。そして「ポストコッホ機能生態系モデル」の創成に向け、集積された情報へネッ
トワーク理論に基づく新規情報解析手法を適用する。この手法を用いることで、例えば「環境シ
ミュレーションに微生物と環境の相互作用を加えることで予測制度を大幅に向上させる」こと
が可能となる。また、本領域は、全班をあげて未分離・未培養だった微生物種の解析を可能にす
る「ポストコッホ機能生態学」を確立し、そこで得られた膨大かつ多様な情報に基づき「微生物
の生理機能に裏付けられた新たな生態系（ポストコッホ機能生態系）」を理解することを目指し
ている。本計画班では、バイオインフォマティクスを専門とする申請者が、領域の全ての研究班
と連携して研究成果を集約し、複合的解析を推進していくという「共同研究ネットワークのスー
パーハブ」の役割を果たすことも重要な目的となる。 
 
３．研究の方法 
本研究計画ではまず、生態学と情報学の新たな複合領域である「機能インフォマティクス」を創
成する。本領域が収集する情報は(i) 環境コンテキストと微生物メタゲノムの相関、(ii) 微生物
機能情報に紐づけられた個々の微生物種のゲノム情報、(iii) メタボロームと代謝パスウェイ遺
伝子の共起関係といったように従来の解析に用いられる情報よりも圧倒的に多様かつ多量であ
る。そこで、高次元・大規模な環境コンテキスト情報から「微生物が発現する機能と環境の相関」
を明らかにするための新たな情報処理技術を開発する。次に、集積された情報に開発した技術を
適用し、領域が設定するモデル圃場のポストコッホ機能生態系モデルを創成する。具体的な戦略
を以下に示す。 
 
(1) 機能インフォマティクスの創成を目指し、申請者がこれまでに開発した技術を用いて、（1-

1）ネットワークから階層的な関係を取り出す手法、（1-2）遺伝子や生物種の多項間の関係
を抽出する手法、（1-3）大量の機能未知遺伝子を含むメタゲノムデータから機能遺伝子ユニ
ットを効率よく推定する手法、の 3 つの手法を開発・検証する。また総括班と共同で、（1-
4）微生物生理機能の情報（Bergey’s manual）のデジタル化、データベース化を進める。
これはメタ微生物を理解するための領域全体の基盤となる。さらに、（1-5）理工学分野（A01-
1~3）、微生物・機能分野（A01-4~6）、生態・機能分野（A02-1, 2）から得られたメタゲノ
ム、微生物相互作用、生理機能プロファイリング、代謝パスウェイ、環境コンテキストの情
報を遺伝子データの上に統合し、（1-1）~（1-4）で開発した技術を駆使しデータベースを構
築する。そして A02-2 班と連携して（1-6）モデル圃場から環境コンテキストとメタゲノム
データを取得する。それらの情報と（1-5）で構築したデータベースを駆使し、メタ共起ネ
ットワークを構築する。 

(2) （1-5）と（1-6）で得られた「既存の有用種や遺伝子と関連の深い新規微生物種や新規遺伝
子」の情報を元に、モデル圃場のポストコッホ機能生態系を構築する。さらに、領域の各計
画班と共に、得られた微生物種や遺伝子等の相関（共起）を生態学・微生物学的に解釈し、
これらを実証実験によって解明する。微生物種間（A02-1,4）、細胞内代謝遺伝子クラスター
（A01-5）、微生物種とメタボローム（A02-2）等が、具体的な相関として想定される。難培



養性細菌種と共起する微生物種の情報を利用した可培養化（A01-4）の効率向上も期待でき
る。これらの結果をもとに、モデル圃場の第二世代の「ポストコッホ機能生態系モデル」を
構築する。 

 
４．研究成果 
まず、機能インフォマティクスという解析アプローチを可能にするために、Graph Splitting 法
（Systematic Biology, 2020）、NeTaGFT（Methods in Ecology and Evolution, 2023）、Seq2Phase
（Bioinformatics Advances, 2024）、AlphaCutter（Proteomics, 2023）、Evodictor（Science 
Advances, 2023）、ProkAtlas（iScience, 2020）、Bac2Feature（日本微生物生態学会誌, 2022）
といった新たな手法やデータベースを構築した。また、さまざまな領域内連携を行い、例えば、
A01-2：ラマン分光を用いた de novo 微生物識別のための機械学習や情報解析（iScience, 2021; 
STAR Protocols, 2022）、A01-4：単離された菌株の圃場における時空間的な分布の解析、A01-5：
圃場のショットガンメタゲノム解析による圃場のアーキア種のリストを作成、A01-6：放線菌の
RNA-seq・TSS-seq 解析により転写開始点の網羅的な決定、A02-1：プラスミド保持株識別のため
の、ラマン分光データの機械学習、A02-2：ソバ等作物栽培圃場データの統合解析（Scientific 
Reports, 2024）、A02 公：逆イジングモデルに基づく遺伝子機能解析手法の構築に向けた圃場の
データ解析、A02 公：根圏・非根圏の微生物モデルの構築に向けた統計モデルの提案、などとい
った成果を上げることができた。 
 次に、上記で開発した手法群や共同研究の成果を、領域が集積した膨大なデータへ適
用することで、「ポストコッホ機能生態系モデル」の創成を試みた。最終的に完成した生態系モ
デルは、４年８作の輪作体系からなる圃場の上に構築したものであり、緻密な時系列データや多
様な環境コンテキストデータを含む、世界でも類を見ない大規模なモデルである。本モデルの観
察結果から生態系が持つ様々な特性や機能が明らかになった。特に重要な特性の一つは、生態系
が農薬散布などの撹乱に対して非常にロバストであることである。そして、そのロバストネスは
施肥状況によって大きく異なり、適切な施肥が土壌生態系の安定性を保つために重要であるこ
とが分かった。また、そのロバストネスを支える様々な要因も明らかになった。第一の要因は細
菌叢の高い流動性である。驚くべきことに、四年間を通じてコンスタントに１ヶ月ごとに
10~40%の種が入れ替わっていた。この流動性の原動力は、近縁種間の排他的な競争関係やファ
ージとの攻防であることが示された。第二の要因は形質組成の安定性である。全球規模メタゲノ
ム解析から、環境ごとに細胞形状・運動性・好気性・芽胞形成能などといった形質の比率は著し
く収斂していることが明らかになった。そして、この”形質テンプレート"への強い収斂圧力が、
種組成を安定させ、細菌叢をロバストにしている、という新たな生態系像が示された。本モデル
からは他にも、炭素固定・窒素代謝と施肥の関係や、Generalist 戦略と Specialist 戦略の分化、
200 以上の新種ゲノムなど多くの重要な知見が得られており、今後、標準的な生態系モデルとし
て幅広い研究者コミュニティーに普及するものと考えている 
 
 

 
図 1: 輪作圃場のロバストネス      図 2：群集代謝型のダイナミクス 
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