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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たバイオインフ

ォマティクス解析によって、微生物の新たな代謝遺伝子群の探索や分類を行い、これらの構

造や機能を明らかにすることを目的とした。今年度の主な研究成果を以下に示す。 

(1) 地球化学的な硫黄・セレン循環を駆動する複数の新種細菌の完全長ゲノム配列を決

定した。本代謝の鍵酵素遺伝子群を同定し、微生物ゲノムにおける系統分布を明らかにした。

さらに、AlphaFold2 を用いることで、これらのタンパク質群の構造機能予測を行った。精製酵

素や遺伝子組換え株を用いた機能解析によって本代謝経路を明らかにした。 (2) 複数の細

菌・アーキア株について、硫黄・セレン化合物に対する網羅的な転写応答を RNA シーケンス

によって明らかにした。 (3) 新奇呼吸酵素複合体遺伝子群について微生物ゲノム分布を明ら

かにしたほか、酵素複合体の AlphaFold2 予測構造から立体構造の多様性と分子進化に関す

る知見を得た。 (4) 一酸化炭素を酸化し水素を生成する微生物について、環境試料から新

属を含む 5 つのメタゲノムアセンブルゲノムを構築することに成功した。 
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