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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、巨大ウイルスのゲノム・メ

タゲノム解析行うと同時に、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。 
 具体的には下記を実施した。 
 
（１）東京理科大との共同研究によるメドゥーサウイルス・メドゥーサのトランスクリプトーム解析

（張瑞軒）、メドゥーサウイルス・ステンノのヒストンタンパク質の解析、マルセイユウイルス科にお

けるゲノム組換えの解析（キンバリー・ガルシア）、ヴァイロファージ・ミミウイルス感染系の解析

（疋田弘之、陳婧潔、一部東京大学及び東京工業大学との共同研究）、理化学研究所との共

同研究によるミミウイルスのリボソーマルプロファイリング解析（張瑞軒）など、巨大ウイルスのゲ

ノム、感染戦略に関する研究を行った。（２）京都大学農学研究科、高知大学との共同研究に

よる、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（Florian Prodinger、夏
駿、方悦、遠藤寿）、北極圏における真核生物と巨大ウイルスの生物地理（遠藤寿、夏駿）、琵

琶湖における巨大ウイルスの多様性（張利雯、井出詩菜、岡崎友輔）、巨大ウイルスの進化解

析（呉君毅）、巨大ウイルスの宿主予測（孟令杰）、仏国 CNRS Tom Delmont、CEA Morgan 
Gaia との共同で巨大ウイルス環境ゲノム中の新規系統群探索（孟令杰）、巨大ウイルス由来の

ミオシン遺伝子の系統解析（木島壮一朗）、巨大ウイルスの環境適応（孟令杰）、親潮域海洋

炭素ポンプの解析（楊青偉）、深海における巨大ウイルスの転写活性（劉文文）、（３）ウイルス

－宿主データベースの開発（朱梦迪）、（４）珪藻、パルマ叢のゲノム解析（伴広輝）・メタトラン

スクリプトーム解析（時繼宇）、（５）リモートセンシングデータからの海洋微生物群集構造の予

測法開発（金子博人）、（６）腸内プロファージの機能（橋本謙太郎）、（７）VIPTree の改良（山

田航平）などを行った。 
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