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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、微生物の表現型

データベースの開発を行なった。微生物の表現型は微生物群集と環境との関係を議論する

上で重要であるにも関わらず、これまで十分な研究がされていない。そこで本研究では、微生

物生態系の表現型解析を行うことを目的とする。その達成のために、微生物の表現型解析を

可能にするデータベースの構築、表現型解析による微生物生態系の構成機序の分析を行っ

た。まず微生物の配列情報と表現型情報が紐づいた大規模なデータベースを作成したのち、

表現型を推定する際に最適な手法の探索を行なった。推定が難しい表現型については何が

推定を困難にしているのかを詳しく調べた。また、表現型データベースとして公開するために、

ウェブインターフェースを開発した。研究成果は国際雑誌に発表した。また外部データベース

Microbiome Datahub との統合を行い、そちらも共同著者として国際雑誌に発表した。 
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