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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、原核生物の追

伝子獲得／欠失による進化がどれだけ予測可能なのかを定量的かつ網羅的に明らかにする解

析手法の構築を行っている。本年度は、ゲノムの顕蕃な収倣進化を示す2系統のフルクトフィ

リック乳酸苗(FLAB)に着目し、ゲノム進化解析によって、両系統での遺伝子欠失の順序の共

通性を示した。さらにその進化の過程で共通して欠失している adhE遺伝子についてタンパク

質ドメインの欠失順序の共通性を発見した。以上の成果を査読を経て国際誌Communications

Biologyで発表した。またさらに、その副産物として、 adhEとは独立に遺伝子融合で誕生した

bdhE遺伝子を発見し、コードされるタンパク質の活性や構造の共通性・相違「生の実験的解析

に繋げることができた。こちらの成果も既に論文にまとめて国際誌に投稿済みである。
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