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研究成果の概要 
 本領域では、病原微生物としてのウイルスを研究対象とする従来のウイルス学とは大きく異
なり、地球生態系におけるウイルスの役割を明らかにすることを目的として、研究を実施した。
研究戦略としては、A01「共進化」、A02「共生」、A03「多様性」の３つの研究ユニットを設置し
て研究を展開し、以下に示す成果を得た。 
 「共進化」ユニットでは、内在性ウイルス配列の網羅的検索と機能解析や、宿主とウイルスの
共進化のメカニズム解析を行なった。大きな成果として、内因性ウイルス配列が、抗ウイルス活
性を発揮すること、進化過程で宿主の機能因子として外適応していることが示された。宿主との
共進化におけるウイルス内在化の役割を明らかにしたものであり、ウイルス学界に大きなイン
パクトを与えた。 
 「共生」ユニットでは、ウイルスと宿主との共生メカニズムの解析研究を進めた。ウイルスの
潜伏感染により、宿主の肥満や過敏性大腸炎の誘起に関わるストレスが緩和されるという感染
享受を示す知見を得た。また不顕性感染を起こしている個体での免疫応答の詳細を明らかにし
た。これらの研究成果はウイルス学における新知見として高く評価される。 
 「多様性」ユニットでは、多様なウイルスと宿主の相互作用の解析研究等を行なった。これま
でに、植物の内在性ウイルスが宿主の生命活動に関与することや、ウイルスと宿主菌との平和的
共存には RNA サイレンシングが関与することなどが示唆されている。また異種のウイルスの外
被タンパクを利用して成熟するウイルスや、菌類に感染し増殖する植物ウイルスが見つかって
おり、これまでのウイルス学の概念を覆すような成果を上げている。さらに、海洋に存在するウ
イルスが生物炭素ポンプを制御しているという説（生物炭素ポンプの「ウイルス制御説」）を強
く裏付ける研究成果を得た。 
 以上の成果は、地球生態系におけるウイルスの知られざる役割の解明に大きく貢献するもの
であり、「ウイルス生態システム制御学」という新しい概念に基づいた学術領域「ネオウイルス
学」を創成するという本領域の目標は達成されたと言える。 
 
研究分野：生物学 
キーワード：ウイルス、生態系、共進化、共生、多様性 

１．研究開始当初の背景 

 46 億年の地球史において地球環境は常に変動を繰り返しており、生物はそれに対応しながら、
「生態系」という自然界のシステムの中で生存してきた。生態系構成要素として認識されている
生物群は、 植物・動物・菌類・原生生物・真正細菌・古細菌等であり、これまでウイルスの存
在・役割はほぼ黙殺されてきた。しかし、地球上には推定 1031個ものウイルス粒子が存在し、そ
れぞれがいずれかの生物に寄生していることを考えると、ウイルスが生物の生命活動や生態系
に大きな影響を及ぼしていることは想像に難くない。例えば、ウイルス遺伝子が、様々な宿主生
物のゲノムに組み込まれている（＝「感染記憶」）という事実は、生物の進化や多様性増大にウ
イルスが大きく関与してきたことを示唆する。また、ウイルスの不顕性感染（病症を伴わない感
染）が宿主個体の細菌感染や癌の発症を予防する（＝「感染享受」）といった事例が見つかって
いる。同種あるいは異種の個体から形成され、まるで１つの個体であるかのように振る舞う生物
集団のことを「超個体」と呼ぶが、ウイルスが生物の生命活動や生態系に影響を及ぼす様を見て
いると、まさに生物そのものが、ウイルスなどの微生物と宿主細胞の複合体から構成される「超



 

個体」であると考えられる。さらに、ウイルスによる微細藻類・微生物の死滅（例：赤潮崩壊）
は、海洋・土壌の生態系における物質循環や恒常性維持に不可欠と考えられている。すなわち、
ウイルスは、生命の源流ともいえるゲノムから超個体、そして地球生態圏（エコ・スフィアー：
Ecosphere）に至るまで、地球全体の生命活動に広く関わっていると言える。しかしながら、従
来のウイルス学分野は、病原微生物であるウイルスを対象とした医学・獣医学・植物病理学的研
究に偏重しており、自然界のシステムにおけるウイルスの存在意義を明らかにしようという自
然科学的な研究はほとんど行われていない。 

２．研究の目的 

 本領域研究では、ウイルスを地球生態系の構成要素として捉え、ウイルスが生物の生命活動や
生態系に及ぼす影響とその機能・メカニズムを解明することによって、地球生態系の恒常性維持
機構の理解につなげるために、以下の３点に焦点を当てた研究を展開する。 

1. 生物ゲノムの網羅的検索によって、生物のゲノム（＝生命源流）に潜む内在性ウイルス
由来遺伝子を同定し、その発現様式と機能発現メカニズムを解析する。さらにウイルス
と宿主の共進化に関わる分子基盤の解析を行う。 

2. ウイルスと宿主によって構成される生物（＝超個体）において、ウイルスと宿主生物と
の共生が、宿主の生理学的反応や免疫応答に及ぼす影響およびその機能に関する解析を
行うことによって、ウイルス共生による生物の生命活動の制御機構の解明を目指す。 

3. 生態系におけるウイルス（特に原生生物由来・原核生物由来）の多様性ならびに新規増
殖メカニズムを解析し、地球生態圏（＝エコ・スフィアー）でのウイルスの役割を解明
する。 

３．研究の方法 

 本領域は、病原微生物としてのウイルスを研究対象とする従来のウイルス学とは大きく異な
り、地球生態系におけるウイルスの役割を明らかにすることを目的とする。そこで研究戦略とし
て、A01「共進化」、A02「共生」、A03「多様性」の３つの研究ユニットを設置し（図１）、以下の
研究を展開する。 
 A01「共進化」では、生物ゲノムの網羅的検索によって、生物のゲノム（＝生命源流）に潜む
内在性ウイルス由来遺伝子を同定し、その発現様式と機能発現メカニズムを解析する。さらにウ
イルスと宿主の共進化に関わる分子基盤の解析を行う。 
 A02「共生」では、ウイルスと宿主によって構成される生物（＝超個体）において、ウイルス
と宿主生物との共生が、宿主の生理学的反応や免疫応答に及ぼす影響およびその機能に関する
解析を行うことによって、ウイルス共生による生物の生命活動の制御機構の解明を目指す。 
 A03「多様性」では、生態系におけるウイルス（特に原生生物由来・原核生物由来）の多様性
ならびに新規増殖メカニズムを解析し、地球生態圏（＝エコ・スフィアー）でのウイルスの役割
を解明する。 
 また本領域では、多様な生物や幅広い環境から採取した膨大な量と種類のビッグデータを用
いて、マクロな視点に基づくシステム生物学的解析を行い、ウイルスによる生態系制御システム
という複雑系の研究の展開を目指す。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
４．研究の成果 
 本領域研究では、自然界における未だ知られざるウイルスの役割を詳細に解明するという目
的達成のため、計画研究班は、ウイルス学だけではなく、細胞生物学・動物生態学・植物生理学・
分子生物学・システム生物学・分子遺伝学・環境生態学・情報工学等の学問分野をリードする研
究者を集め構成した。さらに公募研究班による補完により、それぞれの専門の学問分野を融合さ



 

せつつ、領域研究を推進し、以下に示す成果を得た。 
 「共進化」ユニットでは、内在性ウイルス配列の網羅的検索と機能解析や、宿主とウイルスの
共進化のメカニズム解析を行なった。大きな成果として、内因性ウイルス配列が、抗ウイルス活
性を発揮すること、進化過程で宿主の機能因子として外適応していることが示された。宿主との
共進化におけるウイルス内在化の役割を明らかにしたものであり、ウイルス学界に大きなイン
パクトを与えた。 
 「共生」ユニットでは、ウイルスと宿主との共生メカニズムの解析研究を進めた。ウイルスの
潜伏感染により、宿主の生活習慣病に関わるストレスが緩和されるという感染享受を示す知見
を得た。また不顕性感染を起こしている個体での免疫応答の詳細を明らかにした。これらの研究
成果はウイルス学における新知見として高く評価される。 
 「多様性」ユニットでは、多様なウイルスと宿主の相互作用の解析研究等を行なっている。こ
れまでに、植物の内在性ウイルスが宿主の生命活動に関与することや、ウイルスと宿主菌との平
和的共存には RNA サイレンシングが関与することなどが示唆されている。また異種のウイルス
の外被タンパクを利用して成熟するウイルスや、菌類に感染し増殖する植物ウイルスが見つか
っており、これまでのウイルス学の概念を覆すような成果を上げている。さらに、海洋に存在す
るウイルスが生物炭素ポンプを制御しているという説（生物炭素ポンプの「ウイルス制御説」）
を強く裏付ける研究成果を得ており、地球生態系におけるウイルスの知られざる役割の一端の
解明につながっている。 
 以上、本領域研究によって、自然界における未だ知られざるウイルスの役割の一部が解明され
つつあり、ウイルス生態システム制御学」という新しい概念に基づいた学術領域「ネオウイルス
学」を創成するに至ったと考える。その研究成果は国際学術誌にて報告されている。領域全体と
しての発表論文（国際学術誌、査読あり）を見ると、2016 年度に 28 報、2017 年度に 103 報、
2018 年度に 104 報、2019年度に 143 報、2020 年度に 194 報と、その数は年を追うごとに大幅に
伸びており、「ネオウイルス学」領域が順調に進捗し、期待以上の成果を挙げたことを示してい
る。また本領域のコンセプト及び研究内容を広く発信するべく、総説２報（Virus Res 2019; Clin 
Transl Immunology 2020）を発表するとともに、一般向けに集英社より「ネオウイルス学」を刊
行した。 
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