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私たちはඏ生の多༹性にຳせられ、その多༹性が持つ機を知り、多༹な生ໍ機をもたらした進化機構について知り
たいと考えています。DNAが研究の出఼ですが、子から地球環境に至るまでのデータをใ括దかつ౹合దに解析する
ことにより、新たな知の地ฑを切り開きたいと考えています。このために、ドライ（計算科学）とウェット（実験科学）
のྈから研究を推進しています。

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
近೧の光学センサの達により、人工衛星から広囲な
マルチバンド観測データをಚられるようになりました。
機械学習の応༽によってこの衛星プラットフォームと既存の
メタゲノムデータをつなぎ、ຌཔ衛星からは観測できない
高解像ౕなඏ生群集構造を全球規ໝで༩測するための手๑を
開しています。この技術により、遺ఽ子の過剰現・ノック
アウトを௪じて各遺ఽ子の機をಝఈしてきたシャーレの中の
子生学実験のように、各環境中での種の大ྖ生・過少
生の観察をもとにその種の環境中でのༀ割を推ఈすることが
できるようになります。 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ることが重གྷ性になっています。
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。ྭえば、Virus-Host 
DBではウイルスの宿主情ๅを収集整ཀྵしています。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。

共起性に基づくウイルスの宿主༩測ツール
doi.org/10.1128/msphere.01298-20 隠れマルコフモデルによる

遺ఽ子༩測ツール「KofamKOALA」
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

ඒം湖でのサンプリング 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

ඒം湖のサンプルからされた新規
巨大ウイルスཽ༹子 巨大ウイルス༟པのミオシンの系౹樹

doi.org/10.3389/fmicb.2021.683294より改ร
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