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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て、巨大 DNA ウ

イルスゲノムおよびウイルスゲノムの解析・関連ツール開発を行った。具体的には（１）メガウイ

ルス科の多様性をメタゲノムデータに基づき定量的に行った（三原知子他、論文執筆中）、

（２）京都大学農学研究科との共同研究により、大阪湾およぼ Tara Oceans メタゲノムデータを

利用して、1300 のウイルスゲノムを決定した（西村陽介他、論文投稿中）、（３）メガウイルス科

の DNA 複製酵素遺伝子の解析を行った（ロマン・マチュー＝ブラン他、論文投稿中）、（４）農

学研究科との共同でメガウイルス科のDNAポリメラーゼ遺伝子を標的とするプライマーの作成

を行った（Hingamp 他）、（５）広島大学との共同で Ralstoniaファージのゲノム解析を行った（三

原知子他、論文投稿中）、（６）メタゲノムデータ MGENES の整備を行った（五斗進他、公開

済）、（７）ウイルス―ホストデータベースを開発した（三原知子他、論文受理）、（８）レトロウイル

スやレトロトランスポゾンの頻度解析を Tara Oceans メタゲノム・メタトランスクリプトームデータを

用いて解析した（Lescot 他、論文発表済）、（９）細胞性生物とウイルス遺伝子の多様性比較

（隈部彰彦他）を行った。ウイルス関連以外の研究では、（１０）脊椎動物における免疫系遺伝

子の解析（吉川元貴他）、（１１）植物の転写制御配列の解析（西山拓輝他）、（１２）エパクレオ

ンの腸内細菌に対する影響の評価（西山拓輝他）、（１３）KEGG オーソロググループのプロフ

ァイル生成（五斗進他）を行った。 
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