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研究成果概要 

本研究では、日本沿岸域および全球海洋調査で得られたゲノムデータから、巨大核細胞

質 DNA ウイルス（NCLDV）の全球的な分布と多様性を解明するため、京都大学化学研究所

スーパーコンピュータシステムを利用し解析を行った。 
近年の研究により、NCLDV が海洋に普遍的かつ豊富に存在することが明らかになったが、

その多様性については正確な定量がなされてこなかった。本研究では、新たに設計した 82 の

プライマーセットを用いることで、NCLDV の中でも海洋で特に優占するメガウイルス科の定量

を試みた。その結果、沿岸海水数リットル中に 5,000 を超えるメガウイルス科の OTU が存在す

ることが示された[1]。 
大規模な海洋調査 Tara Oceans Expedition で得られたメタゲノムデータを解析することで、

NDLDV の海洋生物地理区分の推定を行った。結果、NCLDV の群集構造は熱帯から亜寒

帯にかけてほぼ一様なのに対し、極域（特に北極域）において他海域と著しく異なることが示さ

れた。また、その群集変化は種単位で生じており、北極域群集の 17%以上が同海域の固有種

で構成されることが示唆された。今後、NCLDV 群集の変遷を環境勾配と宿主群集変化の両

面から精査し、亜極域に生物地理学的フロントが形成された要因を特定する。 
さらに、渦鞭毛藻類 Heterocapsa circularisquama に感染する二本鎖 DNA ウイルス

（HcDNAV）の全ゲノム配列を決定するため、スーパーコンピュータシステムを用いてゲノムシ

ーケンスデータのアセンブリと遺伝子予測、およびホモロジー検索を行った。 
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