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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以下の 2 つの仕事を⾏った。 

 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。
海洋表層に棲息するプランクトンの死骸は、凝集粒⼦（マリンスノー）の形で海洋表層
から深層へと沈降する。この沈降輸送は「⽣物炭素ポンプ」と呼ばれ、⼤気中の CO2
由来の炭素を海洋深層に隔離する働きを持っている。私たちは、昨年度に引き続き、国
際海洋探査船タラ号により地球規模で採取された海⽔サンプル由来のメタゲノムやメ
タトランスクリプトームと、同時に測定された海中の炭素フラックスのデータを⽤いて、
海洋ウイルスと⽣物炭素ポンプの効率の関係の解析を進めた。ここで⽤いたデータはテ
ラバイトクラスの⼤規模なものであり、スーパーコンピュータシステムの⼤量演算性能
を⼤いに活⽤した。その結果、海洋ウイルスの組成に基づく統計的予測モデルは⽣物炭
素ポンプの効率を⾼精度で説明することを⾒出し、両者の相関関係を⽰すとともに、あ
る種の藻類や甲殻類に感染するウイルスが特に重要である可能性を指摘した。この成果
は、1 ⽉に iScience 誌に掲載された。 

2/ 衛星データを⽤いた海洋微⽣物の種組成の予測技術の開発。タラ号のような海洋
探査船を⽤いたサンプリングは、予算や⼈材の制約により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、これまで⼤量に
蓄積されている衛星観測データと、タラ号により得られた地球規模のメタゲノムを組み
合わせて、スーパーコンピュータシステムを活⽤して機械学習による解析を⾏い、予測
技術の確⽴を⽬指している。 
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