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研究成果概要 

 本年度私は、メタオミクスデータを⽤いた海洋微⽣物の種間相互作⽤の解析を軸にし
て、スーパーコンピュータシステムを利⽤して 2 つの異なる仕事を⾏った。 

1/ 地球規模のメタオミクスデータを⽤いた海洋ウイルスと炭素循環の関係の解析。
地球規模の炭素循環を形成する経路のひとつに、⽣物炭素ポンプがある。この経路では、
⼤気中の⼆酸化炭素が光合成によって有機炭素に変換された後に、その有機炭素が深海
に沈降する粒⼦に変換されることにより、炭素が⼤気中から深海へと輸送される。地球
規模の気候変動にも関連するこの現象には、海洋ウイルスが重⼤な役割を果たしている
ことがいくつかの実験や理論から予想されているが、未だその全体像は不明である。そ
こで私たちは、スーパーコンピュータシステムを駆使して、タラ海洋プロジェクトによ
り得られた地球規模のメタオミクスデータ（メタゲノム、メタトランスクリプトーム、
メタバーコードならびに環境メタデータ）の包括的な解析を⾏った。その結果、海洋ウ
イルスと炭素循環の新たな関係が明らかになった。 

 2/ ⼈⼯衛星画像を⽤いた海洋微⽣物の種組成の予測⼿法の開発。海洋微⽣物の種間
ならびに環境との相互作⽤を地球規模で解析する際には、理想的には空間的・時間的に
⼗分な広がりを持ったメタオミクスデータを⽤いることが望ましい。しかしながら、実
際のサンプリングには⼈⼿、時間、予算の制約があるために、地球規模のサンプリング
を定期的に⾏うことは難しく、利⽤できるサンプル数は限られている。⼀⽅で、地球観
測衛星（⽇本では「しきさい」「しずく」など）は地球全体の海洋の状態を常時観測し
ており、そのデータを⽤いた海洋微⽣物の種組成の予測が可能になれば、海洋微⽣物⽣
態系の研究が⾶躍的に進むことが期待される。私たちは、スーパーコンピュータシステ
ムを駆使して、深層学習技術を⽤いた新技術の開発を進めている。 
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本年度は共になし。 
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