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研究成果概要 
 昨年度に引き続き、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、海洋・湖

沼等の微生物生態系の研究および、微生物ゲノム解析ツールの開発を行った。 
優占する系統群の多くが未培養である海洋微生物の研究においては、培養を行わずにゲノ

ム多様性や代謝戦略を解明できるメタゲノミクスに期待が集まっている。公開された海洋メタゲ

ノムデータを網羅的に利用して、1,644 メタゲノム（配列量約 25 Tbp）から約 4 万個の高品質な

原核生物ゲノムを再構築した。これらのゲノムは海洋微生物生態系を理解する上で重要なリ

ファレンスとなると期待される。また、これらのメタゲノム由来のデータに含まれる機能

未知遺伝子の中から、光受容体等の有用な微生物遺伝子資源の探索を行い、遺伝子異種発

現系などの実験的手法を組み合わせて、機能を同定する解析を行っている[論文 3]。 
 また、湖沼のウイルスに関して、以前作成した ViPTree 等のウイルスゲノム解析ソフトウェアを

利用してメタゲノム解析を行い、ウイルスの多様性や季節的変動を明らかにした[論文 1, 2]。 
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