
海洋プランクトンの長期観測のためのメタエピゲノム
データベースPlanDyO

 Summary

Ongoing Enhancements to PlanDyO
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Q. こういった研究をするには、農学部と工学部とどちらに行くのが良いですか？

 Experimental Procedure
プランクトンの回収 DNAの抽出 ナノポアシークエンス

 Research Objectives
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フローサイトメトリーによる色素解析 
30 µm 未満のプランクトンのサイズ・密度・蛍光特性から、
海洋環境を理解する

PlanktoScope による画像解析 
10 µm 以上のプランクトンを対象に、画像データを用いて
群集をプロファイリングする

 PlanDyO Overview

Distinctive Patterns of DNA Methylation

 Sampling Sites

FCM data in Onagawa 
Bay　(July 2024). 

Hemmi et al., submitting.
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CTD による環境測定 
水温、塩分、溶存酸素、クロロフィル a、栄養塩の鉛直データ

Taxonomic Annotation Taxonomy 
Databaseskraken2, MetaEuk, blastn

(NCBI NR, rDNA)
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属レベルの出現頻度ヒートマップ
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Magallana Mizuhopecten Ostreococcus Prasinovirus
養殖種 ウイルス感染症

Wikipedia
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メチル化変動領域の 
遺伝子機能予測

5mC (Individual-level)

6mA (Regional-level)

コンティグ単位の
メチル化変動

PlanDyOは、東北沿岸域における海洋プラ
ンクトンの長期的な動態把握を目的として開
発中のゲノムデータベースである。ナノポア
シークエンサーを用いたメタゲノム解析によ
り、真核生物を含むMAGの構築および機能
推定を目指すとともに、DNAメチル化情報
に基づく各サンプル・各個体の状態推定を試
みている。配列というミクロな情報を、生物
系統や生態学的機能の観点から再構成し、マ
クロな情報である海洋物理データと統合する
ことで、新たなエコシステムモデルの構築に
つなげることを目指している。

大林 武・藤井 豊展・北村 茜・熊野 岳・池田 実（東北大学・変動海洋エコシステム高等研究所）

女川湾、石巻湾、陸奥湾は、親潮、
黒潮、津軽暖流が複雑に交差する場
所に位置し、豊かな生物多様性が育
まれるとともに、海洋資源の重要な
拠点となっています。これらの湾
は、地球温暖化や海洋酸性化などの
環境変化の影響を評価するための、
貴重なモデル地域として注目されて
います。
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主要分類群のヒートマップ

1：プランクトンダイナミクスの観測 
　　・リファレンスベースの分類（Kraken, MetaEuk, 16S/18S） 
　　・系統分類 
2：出現パターンのゲノム的解釈 
　　・出現頻度・配列・メチル化に基づいてコンティグからMAGを再構築 
　　・環境変動に対する種（MAG）の応答メカニズムを予測 
　　・光合成など、種（MAG）の生態機能を予測 
3：オープンデータベースの構築 
　　・生態学者向け（生態系モデリング） 
　　・水産学・資源管理への応用

メタエピゲノミクスで挑む群集ダイナミクスの総合理解

Number of contigs: 499,889
Predicted genes: 4,048,888 
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