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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、メタゲノム

データを活用した微生物生態系の研究と、微生物配列情報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、培養を行わずにゲノ

ム多様性や代謝戦略、進化の過程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するとともに、メタゲノムからゲノムを再構築する独

自の手法を開発することで、2,057 メタゲノムから 52,325 個の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貴重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うために、莫大な配列データから特定の遺伝

子ファミリーの配列を抽出し、系統分類を行うためのツールの開発を行った。実際に、

開発したツールを用いて、様々な環境に由来する公開されたメタゲノムデータやメタト

ランスクリプトームデータから、200,000以上のロドプシン配列を網羅的に収集し、そ
の系統分類を行った。 
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