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巨大 DNA ウイルスゲノムの解析 
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背景と目的 

ウイルスは自然界で最も数の多い生命体であり、宿主となる細胞性生物（バクテリア、古細菌、真

核生物）の死滅の主要因として、地球上の物質循環にも大きな役割を果たしている。また、近年の研

究から、ウイルスは宿主集団の多様性維持・変動・進化にも本質的な影響を及ぼしていると考えられ

るようになってきている。当研究室では、ウイルスの多様性、進化、生態系における役割をより詳細

に理解することを目的としゲノムデータ・メタゲノムデータを基盤として研究を進めている。特に注

目しているのが、海洋環境で藻類などの単細胞真核生物に感染する大型ウイルスのグループである。

国内外の共同研究者と協力し、次世代シークエンサーを用いて、大規模海洋メタゲノムデータを取得

し、それを基盤として研究を進めている。同時に、化学研究所附属バイオインフォマティクスセンタ

ーが提供しているゲノムネットで、ウイルスゲノム解析と環境メタゲノム解析を支援するためのツー

ルやデータベース環境の整備を進めている。 

 

検討内容 

本年度は、大きく分けて３つの課題に取り組んだ。大学院生が主要な研究者として進める研究につ

いては、その旨も下記に記している。 

１） 海洋環境における巨大ウイルスのゲノム・系統多様性 

２） 海洋ウイルスが宿主集団に及ぼす生態学的・進化学的影響 

３） メタゲノム解析を支援するためのゲノムネットサービスの充実 

 

結果と考察 

１） 海洋環境における巨大ウイルスのゲノム・系統多様性 

 ウイルスが保持するアミノ酸代謝酵素の解析（三原知子（院生））：ウイルスゲノムは構造遺伝子・

ゲノム複製遺伝子とは別にエネルギー生産などのための代謝酵素の遺伝子をしばしば保持してい

る。そうした遺伝子は、一つの代謝経路に現れる一連の酵素の全体ではなく、一部のみに対応し

ている。我々は、ウイルスがなぜそうした特定の経酵をコードしているのかを理解するために、

アミノ酸代謝系に着目し、i)アミノ酸代謝酵素の各生物ドメインにおける保存性、ii)ウイルスと

宿主のプロテオームのアミノ酸組成あるいは tRNA 遺伝子の存在との関連、iii) ウイルスの保持

する酵素の代謝ネットワーク上での性質、iv)メタゲノムデータを利用したウイルス由来のアミノ

酸代謝酵素の発見、という観点から研究を進めている。現在のところ、細胞性生物で保存性の高

い酵素ほどウイルスが保持する傾向が強いことを突き止めた。 

 Megaviridae 系統多様性解析（三原知子（院生））：細菌、古細菌、真核生物で広く保存されており

かつ Megaviridae を含めて多くの NCLDV で保存されている RNA ポリメラーゼ遺伝子に着目して、

Megaviridae の系統多様性を定量的に解析した結果、その多様性は、原核生物の多様性に匹敵する
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可能性が見えてきた。 

 多様性解析のための新規プライマーの開発（W. Wilson（英国）、N. Grimsley(仏国)と共同）：PolB、

MCP、MutS 遺伝子をターゲットとする新規 PCR プライマーを設計し、海洋環境に存在する大型ウイ

ルスの（Prasinovirusおよび Megaviridae）の検出を試みその有効性を評価した。PolBと MCPをタ

ーゲットとするプライマーの比較では、MCPに比べて PolBプライマーがより広範囲の Prasinovirus

のグループをターゲットとですることを確かめた。MutS8 をターゲットとするプライマーでは、

Megaviridae の新しい遺伝子型を同定でき、当プライマーが Megaviridae の多様性解析に有効であ

ることを示した。 

 Class I転移因子の頻度解析（M. Lescot（仏国）との共同）： Tara Oceansにより産出された真核

微生物を含むサイズ画分からの海洋メタゲノムを解析し、どのような遺伝子が頻出するかを検討し

た。その結果、Class I 転移因子（レトロトランスポゾン、レトロウイルス等）の逆転写酵素遺伝

子が最頻出することを突き止めた。また、メタトランスクリプトームデータを用いて、逆転写酵素

が発現していることを明らかにした。 

 

２）海洋ウイルスが宿主集団に及ぼす生態学的・進化学的影響 

 大阪湾ヴィロームの解析（吉田天士（京大院・農学）と共同、西村陽介（院生））：本研究では経

時的な包括的メタゲノム解析（宿主画分 rDNAアンプリコン解析、ヴィローム解析、宿主画分メタ

トランクリプトーム解析）により、未知の海洋細菌－ウイルス感染系の推定を行い、ウイルスが

感染を介して微生物の群集構造・遺伝的多様性にどのような影響を及ぼすかを解明することを目

的としている。大阪湾湾口部で 24時間 3時間毎に取水した試料をもとに得られた環境ゲノム配列

のアノテーションパイプラインを開発中。今後は、機能予測情報の付加を中心にアノテーション

情報を充実させ、宿主の変動と相関するウイルスゲノム・遺伝子の変動を同定する。 

 円石藻 Emiliania huxleyii のゲノム多様性と EhV ウイルスの頻度の相関（P. von Dassow、ペル

ーとの共同）：E. huxleyiiは 1倍体(1N)と 2倍体(2N)の両方の生活環をもち、配偶子接合と減数

分裂により有性的に生殖を行う。本研究では、円石藻 E. huxleyii のトランスクリプトームとい

くつかの株のドラフトゲノムを利用して、E. huxleyiiの低緯度・遠洋における集団では 1Nに必

要な遺伝子が欠失しているこ

とを発見した。このことは、海

域と環境により、E. huxleyii

が有性生殖の能力を失ってい

ることを示唆している。さらに、

E. huxleyiiの 2倍体に特異的

に溶菌感染する EhV ウイルス

の海洋分布を既存のメタゲノ

ム配列を用いて調べたところ、

有性生殖の能力を欠失していると推定される E. huxleyii の分布と負の相関があり（図を参照）、

ウイルスが有性生殖維持に重要な淘汰圧の一つとなっている可能性が示唆された。 
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３）メタゲノム解析を支援するためのゲノムネットサービスの充実 

当研究室スタッフ、ゲノムネット運用管理室スタッフと協力し、ウイルス研究およびメタゲノム解

析を支援するためのゲノムネットサービスの充実を図った。 

 共同研究者と利用するための BLASTサーバを作成した

（http://dev.genome.jp:8080/projecttools/login） 

 BLASTサーバに rDNA遺伝子配列データベースを追加した（http://www.genome.jp/tools/blast/） 

 モチーフツールにタンパク質ドメインデータベース NCBI/CDDを追加した

（http://www.genome.jp/tools/motif/） 

 Tara Oceansデータの MGENESへの取り込みを開始した

（http://www.genome.jp/kegg/catalog/org_list3.html） 
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