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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、対偶遺伝学法

を中心とした各種のバイオインフォマティクス手法により、海洋微生物やそのウイルスを対象と

して機能末知遺伝子の機能解析、比較ゲノム解析、トランスクリプトーム解析を進めた。

(1)対偶遺伝学法による新規DNAヘリケースローダーの探索

対偶遺伝学法は、多数の種の比較ゲノム解析により、在不在が排他閣係にある遺伝子の

ペアを抽出し、互いにその機能が相補する遺伝子ペアを同定する手法である。本年度は、

本年度は、昨年度までに対偶遺伝学法により海洋細菌ゲノムから同定した新規のウイルス

型ヘリケースローダーについて、その立体構造に基づく解析を行い、それらの結果を合わ

せて PNAS誌にて論文発表を行った。さらに、公共データベース上に存在するウイルスゲ

ノムからヘリケースローダーを探索し、その多様性について解析を進めた。多くのウイルス

ではローダーがヘリケースと排他関係にある傾向を見出し、これらのローダーが宿主ヘリ

ケースの乗っ取りを主な機能であることを示唆する結呆を得た。

(2)シアノバクテリアにおける暗所応答機構の解析

細菌の環境応答における主要なセカンドメッセンジャーである ppGppは、シアノバクテリア

では暗所での生存に関わる。本研究では、シアノバクテリアのppGpp合成能の欠損変異と

そのサプレッサー変異株のトランスクリプトーム解析を行い、ppGpp合成能の欠損株とサプ

レッサー変異株の転写動態の差異から、シアノバクテリアにおいて ppGppにより直接的に

制御される代謝系の特定を進めた。

(3)海洋細苗における生天然変性領域を持つタンパク質の網羅的な探索

決まった構造を持たない天然変性領域(IDR)を持つタンパク質は、「液ー液相分離」を介し

た生体分子凝縮体の形成により、様々な細胞内の現象に関与するが細菌における知見

は少ない。本研究では、海洋細菌の有するタンパク質のIDRの網羅探索を行った。海洋メ

タゲノム由来の原核生物ゲノムから、複製、転写、翻訳など多様な機能に関わる計 1,345,949

個の IDRを含むタンパク質を検出した。 IDRの出現頻度は、系統に関わらずGC含量の高い

ゲノムで高く、この傾向は GC含量の高いコドンに天然変性しやすいアミノ酸が集中しているこ

とに起囚すると示唆された。

これらの研究成果について、微生物生態学会、ゲノム微生物学会、海洋学会、日本地球惑星

科学連合といった国内学会において発表・招待講演を行った。また、現在査読あり投稿論文

の準備を進めている。
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