
4. 海色リモートセンシングをཤ༽したඏ生群集構造の全球ద解析
海༺ඏ生のダイナミクスを全球規ໝでするためには、海༺メ
タゲノムのサンプルືౕが空間ద・時間దにఁいことが課題と
なっています。コストから制༁が多い船ഭを༽いたサンプリ
ングに対して、ఈ期దかつ全球規ໝでのデータ取ಚをಚ意とす
る衛星リモートセンシングはこの題を解決します。しかし、
衛星によりಚられる情ๅは、色素を持った植プランクトンに
よる太ཇ光の吸収がൕ映されたൕ射光スペクトル（海色デー
タ）であり、ඏ生組成との間にはギャップがあります。そこ
で私たちは、海色データと海༺メタゲノムの関係を機械学習に
より解析し、このギャップをດめることを指しています。 衛星データからಚられたTrue Colorイメージ(左)と、

衛星データから༩測されたクロロフィルaのౕのා(右)

3. 新しいバイオ情ๅ技術の開
ハイスループット実験技術の進ิにより、さまざまな大規ໝ
データが蓄積しています。これらの数のデータを౹合する
ことにより、各々のデータのみでは見いだすことのできない
༙༽な情ๅをಚることの重གྷ性が叫ばれています。私たちは、
生情ๅデータベースの構築や生情ๅを౹合するツールの
開をおこなっています。これらの成果はオミクスデータを
౹合するインターネットリソースである「ゲノムネット」に
より世界中の研究者に向けて公開されています。

既存のชよりウイルスとその宿主の
対応関係をキュレーションして構築した
データベース「Virus-Host DB」
https://www.genome.jp/virushostdb

隠れマルコフモデルによる
遺ఽ子༩測ツール「KofamKOALA」
https://www.genome.jp/tools/kofamkoala/

細菌や真核プランクトンなどにより構成されるඏ生群集は、海༺環境やௐ಼環境などの
༹々な環境にన応し、機దな単位として外界と相互作༽して環境形成に寄༫しています。
私たちは、環境サンプルからಚられるメタゲノムデータの解析を行うことにより、遺ఽ子
レベルのඏ視దな世界と生態レベルの巨視దな世界を結びけて説し、ひいては地球環
境รಊを༩測することを指しています。

2. 環境ඏ生メタゲノム解析

パンクレリパーゼの౦༫による
マウスのௐ಼細菌組成への影響 生炭素ポンプの回帰モデルへの 各巨大ウイルスの貢献ౕ

環境サンプルからಚられた巨大ウイルスの系౹と、
サイズ・深ౕ・生群系におけるා

2003೧にLa Scolaらによって見されたミミウイルスを
はじめとする種々の巨大ウイルスは、細๖生にతす
るཽ子径を持つことから注をཌྷびてきました。巨大ウ
イルスは、そのサイズゆえに௪常のウイルスとർべて多
くの遺ఽ質をฯ持することができ、その中にはウイル
スの製にはච須ではないと考えられる遺ఽ子も含まれ
ています。私たちは、この巨大ウイルスがどのような進
化を経て、生態系にどのような影響を༫えているのかを
解するためにゲノム解析を行っています。

1. 巨大ウイルスのゲノム解析

ಋ縮尺のファージ(左: Wang et al., Curr 
Microbiol. (2016))とミミウイルス(右: Colson 
et al., Annu Rev Virol. (2017)) 巨大ウイルスの持つミオシンの系౹
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私たちは、生ໍの多༹性・機・進化を、子から地球環境に至るまで၈ᛎదにཀྵ解したいと考えています。
そのために、私たちの研究室では、スーパーコンピュータを༽いた大規ໝな遺ఽ学దデータ解析を基幹とし
つつ子生学ద実験もญせて行うことにより、ドライ・ウェットのྈから研究を進めています。


