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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、生体分子情報

データベースおよびバイオインフォマティクス技術の開発に取り組み、その成果をゲノムネット

（http://www.genome.jp/）から広く公開している。2018 年度は、2017 年度までにゲノムネットサ

ービスとして公開してきたデータベースと解析ツールに対し、引き続き改良を加えるとともに、

ネットワークや表現型の観点から遺伝子機能推定などの応用に結びつけることを目指した。具

体的には、微生物の表現型として生育環境を反映する培養培地情報と代謝・生理機能を反映

するパスウェイモジュール情報とに着目し、両者を結びつけるための基盤開発を行った。まず、

嫌気性細菌 50 種、好気性細菌 50 種を幅広い系統分類群から選定し、KEGG MODULE を用

いて代謝・生理機能を定量化する Module Completion Ratio をゲノム情報から計算し、微生物

間の代謝機能類似性を計算した。MCR をもとに主成分分析を行ったところ、第 2 主軸により嫌

気性と好気性を大まかに分類できることを確認した。次に、選定した嫌気性細菌と好気性細菌

を配布しているバイオリソースセンターが提供するウェブサイトや文献から培養培地情報を抽

出してデータベース化した。この情報を培地成分によるベクトルで表現し、クラスタリングするこ

とによって、微生物間の培養培地類似性を計算した。現在、その結果を代謝・生理機能による

主成分分析結果と対応付け、代謝機能類似性と培地類似性の相関について解釈を行ってい

るところである。今後、その結果を用いてゲノムデータから培地情報を予測するシステムを構築

するために、更に多くの微生物に対して培地情報や表現型の情報をデータベース化する予定

である。 
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