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研究成果の概要（和文）：地球上には多様な未培養微生物群の遺伝情報にアクセ スするため、メタゲノム情報
から個々の微生物群のゲノム情報を抽出、再構築するためのビニング技術の開発が進められている。しかしなが
ら、それらビニング技術はメタゲノム情報を所得した後計算機上でゲノム断片を再分類するため、それに付随す
る様々な問題が存在する。その問題を回避するため、本研究課題ではメタゲノム情報を得る際、各塩基配列情報
に対し、それが由来する微生物の系統分類情報を物理的に付加する新しい技術を提供することを目的とする。そ
の方法を可能とするため、同じ細胞に由来する16S rRNA遺伝子と他のゲノム断片を融合し解析する技術を開発し
た。

研究成果の概要（英文）：Genome-centric metagenomics is a key technique in state-of-the-art 
microbiome research. This method involves reconstruction of genome sequences from metagenomic reads 
using advanced bioinformatics algorithms and has been successfully applied for recovering tens to 
hundreds of population genome (genome bins, GBs). However, methodological advances remain needed to 
improve our ability to specifically recover GBs associated with populations of interest, identified 
using e.g., high-throughput 16S rRNA gene amplicon sequencing (16S-seq). Current techniques for 
genome binning are based mainly on genome signatures such as tetranucleotide frequencies and 
abundance, without taken into account information of the origin of the reads from specific 
phylotypes. We developed a new workflow that combines phylotype signatures with traditional 
metagenome binning strategies, which can significantly improve performance of genome-centric 
metagenomics.

研究分野： 環境メタゲノミクス

キーワード： メタゲノム　難培養微生物　未培養微生物　微生物ゲノム
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1. 研究開始当初の背景
近年、
展により、特定の環境に存在する複合微生物
群に由来する膨大なメタゲノム情報を容易
かつ低コストで入手できるようになってき
た。また、最近の生物情報学の技術的進展に
より、メタゲノム情報から複合微生物群を構
成する個々の微生物集団のゲノム（ポピュレ
ーションゲノム）を抽出
築することが容易になりつつある。最新の生
物情報学技術を利用することで、優占度の低
い微生物種
度で再構築
かしながら、これらの方法では、コピー数の
変動が大きなゲノム断片を正しくビニング
すること
アッセンブル時のミスアッセンブル（特に異
なる微生物種からのゲノム断片が融合した
キメラ配列など）を回避することが難しく、
技術的な改善が必要となっている。メタゲノ
ム配列断片を次世代シークエンサでバラバ
ラの断片情報として取得する前に、そ
のゲノム断片にそれが由来する微生物の系
統分類情報を物理的に付加する技術が開発
できれば、計算機上でのビニングに付随する
問題を解決できると申請者らは考え

 
2. 研究の目的
上記の着想を具体化するため、
子生物学的技術を考案した。提案技術では、
ゲノム断片時に原核微生物の系統分類にお
いて広く使われる
付加し、
融合したキメラ
両末端の配列を次世代シークエンサで取得
し、その際得られた
基づきシークエンスリードを分類する。その
後、個別の
ノム断片を個別にアセンブルすることによ
り、個々のゲノムを再構築する工程を有する。
本研究課題では、本技術の実現可能性を評価
するとともに、開発技術を利用したゲノム
ニングを実環境試料に適用し、未培養微生物
群のゲノム解読に利用しその有効性を検証
することを目指した
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