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研究成果概要 
  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て、巨大ウイルスおよびウイル

スゲノムの解析・関連ツール開発を行うと同時に、微生物生態学関連のバイオインフォマティク

ス研究を行った。 
 具体的には、（１）東京理科大との共同による巨大ウイルス・メドゥーサウイルスのゲノム解析

（吉川元貴他）、トランスクリプトーム解析（吉田亘騎）、（２）生物炭素ポンプを駆動する真核ウ

イルスの同定（Roman Blanc-Mathieu、金子博人他）、（３）メガウイルス科ウイルスの多様性及

び生物地理・環境動態の解析（三原知子他、李岩沢他、Florian Prodinger 他）、（４）北極圏に

おける巨大ウイルスの生物地理（遠藤寿、夏駿）、（５）NCLDV の生物地理（遠藤寿、孟令傑）、

（６）ウイルス新種発見ツールの開発（黒西愛）、（７）農学研究科との共同研究による、海洋ウイ

ルスの局所的生産・日周変動の解析（吉田天士他）、（８）ウイルス―ホストデータベースの開

発（山本留美子他）、（９）アメーバを利用した巨大ウイルスの単離。ウイルス関連以外の研究で

は、（１０）近畿大学との共同により、ガンキリンが腸内細菌叢に及ぼす影響の評価（西山拓輝

他）、（１１）腸内細菌叢のネットワーク解析（加藤恭崇他）、（１２）KO の予測ツールの開発（荒

巻拓哉他）、（１３）珪藻、パルマ叢のゲノム解析（Roman Blanc-Mathieu 他）を行った。 
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