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【研究の背景・目的】 

海洋における一次生産は主に光合成微生物である
シアノバクテリア・真核微細藻類が担い、その純生産
量は陸上のそれに匹敵する。海洋生態系は、光合成微
生物によって生合成された有機物を起点とした極め
て多様な微生物代謝の上に成立している。加えて、微
生物感染性ウイルスは、日々10～40%もの微生物の死
滅要因となり、感染・溶菌を通じて海洋物質循環過程
に大きな影響を及ぼす。しかし、海洋ウイルスに共通
遺伝子が存在しないこと等によりその遺伝的多様性、
分布や動態の把握は困難を極めてきた。 
このような中、申請者らは包括的なウイルスメタゲ

ノム（Virome:ビローム）解析手法を確立し、光合成微
生物へのウイルス感染に日周性を見出した。この結果
から、娘ウイルス放出に伴って漏出される光合成産物
（=有機物）を起点として、海洋低次生態系全体に日
周性が波及しているとの仮説を提唱した。そこで本課
題では、海洋微生物-ウイルス相互作用に起因する周期
性機構（時計仕掛け）の全容と、その中長期的な海洋
低次生態系構造変化への影響を解明し、海洋における
物質循環を駆動する未踏の基本原理を提示する。 

 

【研究の方法】 
上記目的を達成する鍵の 1 つは、3 時間～長期間隔

まで種々の時間軸で常時試料採取を実施することで
ある(図 1)。採取した時系列試料に対し、確立した原
核・真核微生物およびウイルスを網羅する海洋低次生
態系群集構造解析を次のとおり行う。（1）微生物分取
技術・包括的メタマルチオミックス解析法を用いた海
洋低次生態系の代謝・感染の日周動態を解明する。ま
た、（2）ウイルス感染培養系を用いたメソコズム実験
により日周性をもたらす分子機構（時計仕掛け）の解
明を行う。この際、ラピ藻をはじめ新たに分離培養し 

 
た海洋主要藻類に感染するウイルスの分離の試みを
常時行う。（3）日周～長期時系列観測に基づく海洋低
次生態系の微生物・代謝・感染を結ぶ因果ネットワー
クの構築を行う。さらに、（4）耳石日周輪の測定によ
るカタクチイワシ稚仔魚成長および深層における低
次生態系の微生物活性変化を解析することで、表層で
生じる低次生態系の周期性が海洋システム全体にお
いてどこまで波及するのかを検証する。 
 

【期待される成果と意義】 
陸上植物の光周性は古くから研究されており、時間

生物学として知られる。一方、これまでの海洋低次生
態系の研究は、月 1回～数回程度の定点観測を通じて、
主に微生物群集と栄養塩・温度といった物理化学的要
因との間の概年的（季節的）な相関関係に焦点をあて
てきた。本提案課題は、短期と長期の両時間軸での経
時サンプリングにより、ウイルスと一次生産者である
光合成微生物の相互作用を起点とした海洋低次生態
系の全群集構造の変動と代謝改変・感染動態における
概周性を検出し、これを駆動するメカニズムを解明す
る。本研究により“ウイルスドライブな”真の海洋低
次生態系因果ネットワークを初めて提示する。また、
低次生態系の周期性の高次生態系との接続や表層-中
深層生態系を例に時計仕掛けが及ぼす影響範囲も解
明し、海洋の未知の基本原理に迫る。 
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