
令和 元年度   京都大学化学研究所 スーパーコンピュータシステム 利用報告書 

 

湖沼に生息する細菌・ウイルスのメタゲノム解析 

Metagenomics of prokaryotes and viruses in freshwater systems 

 

産業技術総合研究所 生物プロセス研究部門 

生物資源情報基盤研究グループ 岡崎 友輔 

 

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、湖沼に生息する

細菌およびウイルスのメタゲノム解析を行っている。全国の大水深淡水湖の湖心で鉛直的に

採水して得た細菌・ウイルスサンプルより DNA を抽出、断片化し、ショートリードシーケンサー

でシーケンスした。得られた生リードは、クオリティコントロール(fastp, Trimmomatic, Cutadaptを

使用)を行った後、metaSPAdesを用いてアセンブルした。細菌サンプルから得られたコンティグ

は MetaBAT を用いてビニングし、checkM でクオリティチェックを行った後、PhyloPhlAn 及び

GTDB-tk を用いた系統解析を行い、ドラフトゲノムを得た。ウイルスサンプルから得られたコン

ティグは VirSorterによってフィルタリングを行い、さらに環状（＝完全長）にアセンブルされたも

のを ccfind を用いて決定した。細菌及びウイルスゲノムにコードされている遺伝子を prodigal

で予測し、得られたアミノ酸配列はNCBI nr、UniRefおよび eggNOGデータベースに対するホ

モロジー検索、さらに pVOGおよび pfamデータベースに対する hmmによる高感度な検索に

よって機能アノテーションした。先行的に研究を実施している琵琶湖からはこれまでに 57 の細

菌のドラフトゲノム、4158 個のウイルスゲノム断片（そのうち 183 本は完全長ゲノム）が得られ、

淡水環境に普遍的に生息する細菌系統の高品質(completeness>80%, contamination<10%)な

ゲノムが多数得られた。ウイルスゲノムについては保有遺伝子等に基づくホスト予測を行い、

主要な細菌系統に感染するとみられるウイルスを新たに多数特定した。さらに時系列で採集し

たサンプルのリードをマッピングしカバレッジを計算することで、各細菌・各ウイルスの現存量の

変動を推定した。その結果、比較的安定な環境と思われていた深水層でもウイルスは活発に

ホストの溶菌に寄与していること、表水層では Actinobacteria に感染するウイルスが多様性・現

存量ともに高く、生態系内で量的に重要な機能を担っている可能性が示された。これらの研究

成果は今年度論文として発表した。その他の湖のサンプルについても、順次同様の解析を進

めているところである。 
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