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研究成果概要 

水圏ウイルスは、微生物への感染を通じて微生物群集組成の動態や代謝に多大な影響
を与える。そのため水圏ウイルスの分布パターンの解明は地球規模の物質循環をモデル
化する上で重要である。そこで大阪湾における月に一度のサンプリングと24時間3時間
ごとのに周期的サンプリングを行い、微生物群集と水圏ウイルスのメタゲノム解析を行
った。またウイルス感染培養系を用いたメソコズム実験による微生物群集に日周をもた
らす分子機構の解明を試みている。 
日周性の分子機構の解明に先立ち、一次生産者である赤潮藻類が1日ごとの微生物・

ウイルス群集構造に与える影響を明らかにした。メソコズム培養系を用い、赤潮形成ラ
フィド藻Heterosigma akashiwoおよび赤潮形成珪藻Chaetoceros sp.が微生物-微生物感染
性ウイルス動態に及ぼす影響を調査した。両赤潮形成種培養液から調整した細胞内容物
(それぞれHIFおよびCIF)に、大阪湾定点で採水した海水中の微生物群集を添加した。培
養後7日間、微生物を種内個体群レベル（ASVs）で、ウイルスを種レベル(vOTU) で動
態を追跡した。ASVの組成はHIFおよびCIF区間で違いが生じ、前者ではVibrio属や
Pseudoalteromonas属、後者にはPolaribacter属やRhodobacteriales目のASVが特異的に増加
した。さらに前者ではVibrio感染性ウイルス、後者ではBacteroidetes感染性ウイルスや
Rhodobacteriales感染性ウイルスが含まれ、このうち16のvOTUの宿主は同一実験区で特
異的に優占したASVと一致する系統であった。このような共起動態は大阪湾メタゲノム
データにおいても確認され、環境中でも生じることが明らかになった。以上より、赤潮
形成藻類種の違いは系統的に異なる微生物の増殖を促し、それらの微生物に感染するウ
イルスの動態にまでその差異が及ぶことが示唆された。
月に一度の動態調査で海洋優占微生物種（株レベル）の内、ラン藻に注目し、

ウイルスとの相互作用と日周的感染過程を明らかにした。大阪湾定点より海水を
3時間毎に10回採取し得た原核生物画分とウイルス画分から、DNAとRNAを抽出
した。これらを16S rRNA遺伝子解析および原核生物とウイルスのメタゲノム、
メタトランスクリプトーム解析による日周転写動態に供した。ラン藻では、一つ
のSynechococcus属ASVのみが優占し、これと共在する2系統（属レベル）150以上
のラン藻ウイルスが見出された。これらウイルスが宿主光合成と同調して一斉に
感染することを明らかにした。
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