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令和 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

化学生命科学研究領域の研究報告

京都大学化学研究所化学生命科学研究領域 緒方博之

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、微生物生態進化学関連の研

究を行った。具体的には下記を実施した。

【ウイルス感染過程】理研及びウィーン大学との共同研究によるミミウイルスの宿主翻訳装置

乗っ取りに関する研究を論文として投稿した（張瑞軒）。ヴァイロファージの感染がアメーバ及

び巨大ウイルスの遺伝子発現に及ぼす影響をトランスクリプトーム解析で精査し論文として投

稿した（陳姥潔）。

［ウイルス進化】巨大ウイルスの種の起源に関する解析を進めた（ ）。巨大ウイ

ルスのウイルス間遺伝子水平伝播に関する研究を論文として発表し、パンゲノム解析による形

質進化の研究に展開している（呉君毅）。巨大ウイルスのアミノアシル 合成酵素の進化

解析を論文として発表（木島壮一朗）。真核微生物ゲノムデータに基づくミルスウイルスの宿主

の推定に関する研究を論文として発表し、ウイルス及び宿主の範囲を拡大して研究を進めた

（趙宏達）。巨大ウイルスのプロモータの解析を進めた（唐威）。糖鎖関連酵素に関する研究を

開始した（孟令烹、張瑞軒）。真核生物 の内在性ウイルスの解析（野澤朋

仁）。

［微生物・ウイルス生態】巨大ウイルス環境ゲノム構築法の樹立と長期時系列データヘの応用

を論文として発表した（方悦、孟令杢）。赤潮ウイルス の微細多様性の解析をすすめた

（夏駿）。無光層における巨大ウイルスの生態及び比較ゲノム解析では琵琶湖に関するデータ

は論文として発表し（張利委）、海洋中深層におけるデータ解析は論文執筆中（劉文文、長坂

孔明）。海洋における細胞外リボーソムの種組成分析に関する基礎研究を進めた（菊谷咲季）。

湖沼における優占微生物ゲノムの超過変領域の解析（シャアナブ・ダニエル・シェンバガ）。

［生物炭素ポンプの解析】マリンスノーキャッチャーを利用した凝集体生命圏の分析では論

文を1報発表し、 報目を執筆中（楊青偉）。

【藻類進化】パルマ藻と珪藻の比較ゲノム解析、地理分布解析を報の論文として発表（伴広

輝）、パルマ藻の生活環と地理分布の解析を進める（佐々木裕人）。

［バイオインフォマティクス解析】 の改善に向けた機械学習の応用を進展させた（余兆

熙）。 の西村陽介氏と共同で比較ゲノム解析ツール を閲発し論文として

発表した。ウイルス一宿主データベースの開発を継続した。
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