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	概要　ＥＡ　(600字～800字程度にまとめてください。)

　我々は、地下水圏への限られたアクセスポイントの一つである温泉からサンプリングを行い、分子生物学的な分析手法を用いることで、未知の生物資源である地下水圏微生物の地理的分布に関する知見を得ようと試みた。当初はきわめて高温の源泉から直接サンプリングを行って研究を進めたが、サンプルに含まれる微生物量があまりに低く、周辺土壌などからの微量の混入の影響を避けることが出来なかった。おそらくその原因は、選んだ源泉の多くが単純泉であり、微生物のエネルギーとなる成分が不足していたためだと推測される。そこで途中からターゲットを変更し、これまで多くの好熱性微生物が単離された実績のある硫黄泉からサンプリングを行った。近接して存在する複数の源泉、および湯溜りからサンプリングを行い、フィルターにより微生物を濃縮単離後、ゲノムを抽出し、これをテンプレートとしてPCRによりリボソーム小サブユニットDNAを増幅した。増幅DNAをサブクローニング後、サンプルごとに数十クローンをシークエンスして微生物群集構造を比較したところ、ほぼ同様の成分を含み、ほぼ等温の温泉からのサンプルであるにも関わらず、含まれる微生物の種類に大きな違いがみられた。但し、調べられた生物分布には好熱性の藻類のような大型生物は含まれておらず、そのような生物が微生物群集に影響している可能性は否定できない。また、微量ゲノムを増幅する手法を応用してさらに詳細に調べたところ、全サンプルに共通して存在する微生物も存在することも分かった。それらの微生物が地上に湧出する前の地下水に既に存在しているか否かに興味が持たれる。今後ターゲットを絞り込んでより詳細な評価を行う予定である。
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	欧文概要　ＥＺ

 We tried to obtain information on distribution of microorganisms in groundwater, which are undiscovered biological resources, by sampling from hot springs as one of the limited access points to groundwater and using molecular biological techniques.  First we sampled from very hot springs; however, we could not avoid the effect of contamination from outer environment, probably because of the low existence of microorganisms in the sampled hot springs that contain little energy source for microorganisms.  So we changed the target and sampled from hot springs containing sulfur.  Microorganisms were concentrated by filtration, and their genomes were extracted.  Ribosomal small subunit DNAs were amplified by PCR using the microbial genomes as templates.  For each sample, tens of subcloned DNAs were sequenced to know the microbial structure in the sample.  Comparison of the microbial structures showed that there were significant differences among them although the hot springs had similar contents and temperature.  However, we could not exclude the possibility that larger organisms, which were not involved in our data, affected the structures.  We also made a detailed study using a technique that enables the amplification of a trace of genome and found that there were some microorganisms commonly exited in all samples.  It is interesting whether the microorganisms exist in underground, not yet welling-out water or not.  We are planning to make more detailed evaluation by narrowing the target microorganisms.  
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