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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、生体内あるいは

環境中から取得したゲノムあるいはトランスクリプトーム情報の解析を実施した。 
具体的な研究内容は下記の通りである。 

 
• 九州南方海域・黒潮域の表層および中深層の溶存画分から採取した Cell-free rRNA の

メタバーコーディング解析。 
• 北太平洋の表層から採取した真核プランクトン群集に対する微量 RNA-seq サンプルの解

析。 
• 高知県浦ノ内湾から単離した藻類を用いた培養実験で得られた試料のトランスクリプトー

ム解析。 
• 国際海洋探査プロジェクト Tara Oceans のメタゲノムデータを用いた海洋ウイルス群集と

宿主藻類群集間の共起ネットワーク解析 
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