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研究の概要 
地球は、地表の環境と多様な生物が複雑に相互作用し恒常性を維持する超地球生命体のシス

テムを形成している。この理解のためには、あらゆる生物と相互作用し、かつ量的にも、このシ
ステムの中心である微生物を基盤とした新たな生態系を捉えることが不可欠である。本研究領
域では、理工学と微生物学の融合による新たな微生物解析技術を開発し、これまで未解明であっ
た生態系の微生物の種と機能の解明を進めてきた（研究項目 A01）。さらに、得られた微生物の
情報と畑作圃場の多次元の環境情報を新たな情報学の手法によって解析することで、超地球生
命体の新たな生態系モデルを描くための研究を進めている（研究項目 A02）。これらを担うポス
トコッホ機能生態学の創成によって、超地球生命体の構築原理が解明され、持続可能な地球を創
るための生態系制御とデザインのための技術を導くことに貢献する。 
 
研究分野：複合領域 
 
キーワード：微生物、分離培養、イメージング、圃場生態、バイオインフォマティクス 
 
１．研究開始当初の背景 
我々にとって、かけがえのない地球は、地表の水、土、大気と多様な生物が複雑に相互作用し

恒常性を維持する超地球生命体のシステムを形成している。この中で、微生物は地球上の生きて
いるバイオマスの半分を占めると言われ、種の数も動植物や昆虫をしのぐ数百万種以上と言わ
れる。従って、超地球生命体を理解するためには、微生物を基盤として生態系を捉えることが重
要である。こうした背景から、これまでに多くの微生物が環境中から分離されてきたが、その種
は地球全体の微生物の 1%にも満たないことが分かってきた。これは、現在用いられている微生
物の分離手法の限界のためである。この限界を打ち破る新たな微生物の分離技術を構築するこ
とが、微生物が主役とも言える超地球生命体の全貌の理解の鍵になると考えられる。また、得ら
れた微生物の情報は莫大であるため、従来の解析手法で超地球生命体における役割を知ること
は難しい。このためには、適当なモデル生態系を設定し集中して関連データを収集するとともに、
情報学の新たな手法を開発し利用する必要がある。 
 
２．研究の目的 
上記の背景から、本研究領域では、理工学と微生
物学の融合による新たなポストコッホ型の微生物
分離技術を創出し、いまだ分離されていない微生
物の種の解明を目指す。さらに、生態学と情報学
を駆使した機能インフォマティクスによって、微
生物の種と機能及びその生育環境を基軸とした新
たな生態系モデルを構築する（右図）。このために
は、異分野の研究者の協力が重要であり、本研究
領域では、計画班 10 班、公募班 15 班（令和 3 年
6 月現在）に属する様々な分野の研究者が共同研
究を行っている。本領域によって描かれるポスト
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コッホ機能生態系モデルは、超地球生命体の構築原理を解明するための生態系の基盤となると
期待される。また、持続可能な地球を創成するための環境制御と積極的なデザインの技術を導く
基礎となるものである。 
 
３．研究の方法 
本研究領域では、計画研究が 2 つの研究項目を構成して研究を推進する。研究項目 A01 では、

革新的なポストコッホ技術を開発し、従来の手法によっては分離できなかった未解明な微生物
を分離する。具体的には、微細加工、MEMS、分光学、顕微イメージング等の技術を駆使した革新
的な微生物の分離・培養・分析の技術の開発研究や、微生物の新たな種及び機能の解明とその多
様性の拡大を目指す。研究項目 A02 では、新たなバイオインフォマティクス技術の開発や既存技
術の新たなアイデアに基づく活用により、微生物の種・ゲノム・遺伝子・機能・環境の情報を統
合させ、ネットワーク解析することで、ポストコッホ型の生態系モデルを創成する。ここでは、
複合生物系の環境中ならではの機能、複雑な環境・微生物データの統合的解析、膨大な微生物の
バイオリソース化技術等に関する研究も行う。いずれの研究項目においても、研究領域が共有す
る畑作試験圃場あるいはそこから得られる環境・微生物データを活用した共同研究によって、領
域研究全体を活性化することを目指す。 
 
４．研究の進展状況及び成果 
(1) 研究項目 A01 ポストコッホ技術の創出による微生物の種多様性の開拓 
中間評価までは、理工学・光学の基盤技術の確立、圃場等からの各種微生物（一般細菌、放線

菌、アーキア）の分離のための基盤を確立することを目指した。このために、最適な工学・光学
技術と微生物分離・解析技術の融合の共同研究を推進した。独自に開発したマイクロデバイスを
使い、ハイスループット分離培養の基盤を作った。このマイクロデバイスを用い環境試料から新
属の細菌を分離できた点が、特に優れた成果として挙げられる（A01-1；計画班名。以下同様に
標記）。独自の顕微自家蛍光技術を開発し、迅速・簡便に異種細菌を一細胞レベルで識別可能と
した（A01-3）。また、顕微ラマン分光と機械学習を組み合わせた新技術による異種細菌・アーキ
アの一細胞レベルでの識別、および自家蛍光では不可能な識別に寄与する化合物の特定も可能
とした（A01-2）。これにより、ポストコッホ型の技術の要素技術をほぼ整えた（下図）。 

新たな技術と従来法の創意工夫により 3,000 株を分離し、新種候補 340 種、新属以上の分類
群の候補 100 株（モデル圃場からはそれぞれ 39，7 株）を得た。本領域での新種の記載 27 種（研
究項目 A02 との合算数）は、世界の年間記載数の 5%以上である。今後は、個別の開発技術を光
マニュピレーション技術等と融合させ、自在に微生物を分離可能なポストコッホマシンへと組
み上げ、200 種/年以上の規模
の新種微生物（候補）の分離を
可能にする計画である。 
以上の成果は、査読付き論

文（102 件）として公表された。
また、新たな領域内共同研究
43 件（研究項目 A02 と重複有）
が進められた。 
 
(2) 研究項目 A02 機能インフォマティクスによるポストコッホ機能生態系の創成 
領域が設定したモデル圃場の作物・環境・微生物叢データを 4 年 8 輪作の体系に渡って取得

し、この情報解析によりポストコッホ生態モデルの基礎を作ることを最終目的としている。中間
評価時点での大きな成果は、モデル圃場の 4 作物の植物-土壌-微生物データベースの作成（世界
最大規模かつ高再現性・高精度）と、連作体系での微生物叢変化の解明であり（下図）、生態学
と情報学を融合した成果である（A02-2、A02-3）。次の２年間で輪作が一回りするので、輪作体
系を支える微生物叢の発見という画期的な成果を導き、これは連作障害の回避技術の開発につ
ながると期待される。 

この他にも、多くの領域内共同研究を進めた。圃場生態系の理解のために重要な嫌気培養や相
互作用解析を可能とするマイクロドロップレット
技術の開発（A01-1、公募研究）、圃場常在性の細菌
の新たな生理機能、細菌・アーキアと並び重要な
土壌中を動く遺伝因子であるウイルス（公募研
究）・プラスミド（A02-1）の生態学・機能の解明を
進めた。実生態（モデル圃場）で起きることの実証
試験、情報学を駆使した圃場微生物の機能予測
（A02-3、公募研究）、その責任微生物の分離と実
証試験（A02-1、2、4）と分離微生物のリソース化
の研究にも取り組んだ。 
 以上の成果は、査読付き論文（92 件）として公
表された。また、新たな領域内共同研究 45 件（A01
と重複有）が進められた。 
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５．今後の研究計画 
(1) 研究項目 A01 ポストコッホ技術の創出による微生物の種多様性の開拓 

中間評価時までに構築した 3 つのポストコッホ技術は、微生物のハイスループット識別・分
離・培養を可能とし、実際に、環境試料から新属細菌を分離できた。今後は、これらを組み合わ
せ、自在に微生物を分離可能なポストコッホ微生物分離システムへと組み上げる。これは 1 台で
万能なシステムではなく、解析目的と標的微生物群に合わせてチューンするものとなる計画で
ある。開発する 2 本柱は、「微生物のハイスループットランダム隔離培養」、「微生物の分光識別
によるターゲット分離培養」であ
る。計画当初は 200 種/年以上の
新種候補微生物の分離培養を目
標としていた。今後は、新種候補
の推定基準を上方修正し（16S 
rRNA 配列相同性が 98%以下）、分
類上の新規性の確度が高い候補
株の分離培養を目指す。 
 
(2) 研究項目 A02 機能インフォマティクスによるポストコッホ機能生態系の創成 
当初計画通り、モデル圃場の微生物-作物-土壌データベースの作成と共起解析によって、メタ

ゲノムに偏重した生態系を高次元の相関ネットワークとして理解することを目指す（ポストコ
ッホ機能生態系）。これに際しては、既存の情報学的手法とともに新たな解析手法も開発・利用
する（機能インフォマティクス）。また、生態系を構成する未知・未分離の微生物の機能を推定
する手法の開発にも挑戦する。 

本研究領域の成果を統合し、世界最大規模の微生物の種・遺伝子・機能及び環境の情報を併せ
持ったポストコッホ機能生態系モデルを構築することによって、環境中の微生物の生理機能を
基盤とした生態系の理解をもたらすポストコッホ機能生態学を創成することを目指す。これに
よって、微生物が関わる広範な学問分野の発展に貢献する。また、微生物は持続可能な開発目標
（SDGs）の多くに関わっていることから、この新たな学問は既存の学問分野を越えた SDGs を支
える基幹学問分野へと発展する。 
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