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研究成果概要 
世界各地で巨大ウイルスの分離例が報告されてきたが、近年それらの局所的多様性が明ら

かになった。そこで、その多様性の意味を調べるために河川や池から巨大ウイルスの分離を

行い、スーパーコンピュータシステムを用いて比較ゲノム解析を行った。 
京都府から分離された 14 株と新潟県から分離された８株のウイルスのゲノムシーケンシングと

アセンブリを行った。配列相同性から近縁種を特定し、ゲノムサイズ比較によりほぼ完全なゲノ

ムであることを確認した。結果として、京都府から６種類のマルセイユウイルスと１種類のメドュ

ーサウイルス、新潟県から８種類のマルセイユウイルスのほぼ完全なゲノム配列が得られた。 
マルセイユウイルス科のゲノム配列から遺伝子領域を予測し、分子系統樹解析を行った結果、

分離されたマルセイユウイルスは２つの系統に分類された。また、オーソログを予測し、保有パ

ターンから各ウイルスのクラスタリングを行うと、分子系統樹のトポロジーとオーソログ保有パタ

ーンクラスタリングのトポロジーは系統内に違いがみられた。つまり、遺伝子配列の進化のみで

はなく遺伝子組成の進化が示唆された。 
局所に存在するウイルスがゲノムの組換えを行っていると仮説を立て、検証を行った。マルセ

イユウイルスゲノムの相同領域を取り出し、ゲノム組換え検出ツールによる検出を行った結果、

２つの系統内で組換えが検出された。同一地点で分離されたウイルスについても組換えが検

出されたため、局所的多様性の意味の一つとして、組換えによる進化の促進が示唆された。こ

のことから、巨大ウイルスは組換えによって多様性を獲得し、環境に対する適応力を高めてい

ることが考えられた。	
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