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研究成果概要 

 昨年度に引き続き、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メタゲノ

ム・ゲノムデータを活用した微生物・ウイルスの生態と進化の研究を行った。 

プラスミドの自己複製能に必須の遺伝子 rep がコードするタンパク質 RIP の進化系統を分類

し、その中で最大のグループである WH ドメインを持つ RIP の網羅的な系統解析を世界で初

めて報告し、プラスミドの進化と、宿主の系統や生息環境、抗生物質耐性遺伝子や代謝遺伝

子など保有する遺伝子の関係を明らかにした[1, 4]。 

また、大規模メタゲノムデータを活用し、海洋に存在する巨大ウイルスの生態学的解析を実

施した。深海に局在する巨大ウイルスゲノムを同定し、その遺伝子内容を解析した結果、深海

特有の環境条件に適応するために遺伝子レパートリーが独自に進化している可能性が示され

た[2]。さらに、ロドプシン遺伝子の進化とロドプシンを保有する微生物の生態に関する研究を

行った[3]。  
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