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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、主に湖沼に生

息する微生物の環境ゲノム解析を行っている。対象データは国内外の淡水湖沼をはじめとす

る、環境中の微生物・ウイルス群集およびその単離株に由来する(メタ)ゲノム・トランスクリプト

ーム・シングルセルゲノム情報である。スーパーコンピュータにインストールされたバイオインフ

ォマティクスソフトウェアを用いて、シーケンサーから出力されたリードのクオリティコントロール、

アセンブリ、ビニングを経たゲノム構築を行い、その品質評価、遺伝子予測、さらにリードマッピ

ングに基づくゲノム相対存在量・遺伝子相対発現量の決定、およびゲノムの種内微小多様性

の解析を行った。さらにスーパーコンピュータ上に整備されている各種バイオインフォマティク

スデータベースを活用し、配列相同性検索、隠れマルコフモデル、タンパク質構造予測に基

づく遺伝子の機能アノテーションを行った。また本システムの GPU ノードを活用し、Nanopore
シーケンサーの生データからのベースコールを行い、得られたロングリード情報を活用した高

精度なゲノムアセンブリを行った。

 特に今年度は琵琶湖沖の細菌群集のシングルセルゲノム解析およびその単離株の詳細な

ゲノム解析に注力した。このうちシングルセルゲノム解析では、各細胞に由来するリードに含ま

れるウイルス由来のシグナルを検出することで、「どの系統にどのウイルスがどの程度の感染

率で感染しているか」を網羅的に明らかにした。その結果、ウイルス感染率や宿主との相互作

用は宿主系統内でも系統間でも多様であり、宿主の生態学的戦略を反映していることを示す

結果が得られた。特に環境中で優占する宿主では、ゲノム内に細胞間レベルで異なる「個性」

ともいえるほどに多様化した領域が存在し、これがウイルスと宿主の特異性や進化的関係性に

寄与している可能性が示された。
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