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研究成果概要 
 本研究では、京都大学化学研究所スーパーコンピュータシステムを利用し、巨大核細胞質

DNA ウイルス（NCLDV）の全球的な分布と多様性を解明する目的で、大規模な海洋調査

Tara Oceans Expedition で得られたメタゲノムデータを解析した。結果、NCLDV が真核生物の

分布が両極域で減少することを明らかにした。また、北極海の NCLDV 群集において、固有種

の割合が極めて高かったことが示唆された。 
 本研究において、群集構造解析に必要なリファレンス系統樹の作成には mafft や RaXML を

使用し、遺伝子カタログから NCLDV 由来の DNA ポリメラーゼ B（polB）遺伝子を抽出する処

理においては hmmer や pplacer といったソフトウェアを使用した。また、本システムの計算資源

を利用して、自身で作成したスクリプトを実行した。 
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