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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

水圏環境におけるウイルス・バクテリオファージのゲノム解析

高知大学医学部外科学講座 高橋迪子

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、水圏ウイルスおよ

びバクテリオファージを対象としたゲノム解析を行った。下記に主な成果を示す。

高知県浦ノ内湾で単離されたアメーバ感染性ウイルスについて、ゲノム配列を決定した。

相同性解析の結果、分離株は既知の巨大ウイルスと高い相同性を示し、その系統関係

がコア遺伝子の相同性によって裏付けられていることを報告した（謝辞記載あり）。

赤潮原因藻 に感染性 ウイルス を対象に、配列解析を

行った。具体的には、 の 由来のショートリードシークエンス、ロングリードシーク

エンス、および 上の嵩度反復領域( X 反復）をターゲットとしたロングリードア

ンプリコンを用いて、リードの前処理、ゲノム構築を行った。今年度はコンティグ間のギャッ

プを埋めるためのロングアンプリコンシーケンスを実施し、完全長ゲノムを構築しつつある。

さらに、新たに異なる採水地点の海水から を単離し、それらの高度反復領域につい

てもアンプリコンシーケンスおよび比較解析を進めている。

制限修飾系を乗り越え宿主に適応したファージを対象に、そのエピゲノムを宿主のエピ

ゲノムと比較した。バクテリオファージ を異なる制限修飾系セットを保有するピロリ

菌 株に多段階感染させることで、感染履歴の異なる適応ファージを 株作出した。エピ

ゲノム解析の結果、適応ファージは最終宿主の保有する 由来の メチル化を

獲得していたことが判明した。本研究は制限修飾系を乗り越えたファージにおける古くか

らの定説をエピゲノムレベルで実証した（謝辞記載あり）。
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