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研究成果概要 
 本研究では、昨年度に引き続き新規ウイルスゲノムの多様性を明らかにするためのウェブサ

ーバーである ViPTree の開発を行った[1]。さらに、ViPTree を用いてヒト腸内環境や、大阪湾

の海水中に含まれるウイルスの多様性に関する研究を行った[2]。ViPTree は、ゲノム配列の類

似性を用いてウイルス分類を行うツールである。配列類似性を数値化・可視化する機能を提

供することによって、ユーザーが同定した新規ウイルスゲノムの理解を促進する。 

 環境中には大量の未分離ウイルス群（ウイルスダークマター）が存在している。本研究では、

ヒト糞便サンプルや、海水サンプルに関してメタゲノム解析を行い、大量のウイルスゲノムを同

定した。得られたウイルスゲノムに対して ViPTree などの解析パイプラインを用いることによって、

ヒト腸内環境や大阪湾の海水中に存在するウイルスの多様性は非常に大きく、未知のウイルス

が多く含まれていることが示された。さらに、大阪湾の海洋ウイルスの研究[2]においては、時

系列のメタゲノム解析と共に、メタトランスクリプトーム解析・群集構造解析を行った。解析結果

から、海洋ウイルスの産生は主に同所的に行われていることや、ウイルス産生が日周性を持っ

ていることが示された。 
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