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研究成果概要

本研究では、 1年にわたってサンプリングした魚の飼育水槽水における細菌叢の時系列サン

プルを解析している。ある時間点において、細菌を1細胞ずつ単離し、ゲノム解析を行うシング

ルセルゲノム解析を行なった。その際に、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。魚の飼育水槽水から得られた 784のサンプルに対して、 SPAdes、Platenuous_B、

Unicyclerを適用し、ゲノムを再構築した。 CheckMを用いてSingleamplified genome (SAG)の

アセンブリ評価を行なった。最も成績が良かった、 Unicyclerで得られた SAGに対して、

GTDBtkを用いた種の同定を行い、 Eggnog-mapperを用いて遺伝子予測を行なった。さらに、

Phylophlanを用いて、得られた SAGに近縁な Bacteriaを探索した。

魚の飼育水槽水から得られたSAGは、主にCPRと呼ばれるバクテリアであり、相対存在量は

数％であるものの、地下水や湖沼といった自然環境下だけでなく、人の口内や、活性汚泥シス

テムといった人工環境と幅広い環境から見つかっている。 CPRはゲノムサイズが小さい上、不

完全な生合成代謝経路を持つことから、他の細菌と共生関係にあると考えられてきた。一部の

単離培養の成功例があるものの、多くの CPRの生態系内における役割は未知とされている。

本研究の系統解析から、 8つの異なる Phylumに属する CPRSAGがのべ 27個得られた。ま

た、既存のクレードとは異なる遺伝子構成を持つクレードの存在が示唆された。

今後は、 referenceゲノムにSAGをマッピングしてやることで、どのような機能が既存のクレード

と異なるのかを明らかにしてく。また、定量 16SrRNA amplicon解析を行うことで、細菌叢の時

系列データを取得し、因呆推論を用いて、 CPRと因果関係にあるバクテリアを列挙する。そし

て、ゲノム解析の結果を統合することで、 CPRが細菌群集における役割を明らかにして行く予

定である。
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