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 微生物は地球上の物質循環や環境保全において重要な役割を果たしている一方、様々

な感染症の原因として人類の健康を脅かしている。微生物の多様性を理解するために、

バイオインフォマティクスを用いて、(i) 細菌のゲノム比較、(ii) プラスミドの宿主予

測、(iii) コドン使用の解析、(iv) 都市建造環境の微生物群集に関する研究を行っている。 
 

 (i) 細菌のゲノム比較：宿主特異性や病原性の異なる近縁細菌のゲノム比較は、宿主

環境への適応や病原メカニズムの理解に有効な情報を提供することが期待される。我々

は、Streptococcus spp. [1,2]、Staphylococcus spp. [3]、膣の Lactobacillus spp. [4]、Clostridium 

spp. [5,6]、ゾウリムシ核内共生細菌 Holospora spp. [7] における近縁細菌のゲノム比較

により、遺伝子レパートリー、系統関係、細菌の進化に及ぼす水平伝播や正の選択の寄

与を推定した。 

 

 (ii) プラスミドの宿主予測：細菌の薬剤耐性や病原性の獲得には、細菌間を移動する

染色体外 DNA（プラスミド）が関与する。細菌進化におけるプラスミドの重要性を理

解するためには、プラスミドの宿主域を知る必要がある。プラスミドは、既知の宿主の

染色体と塩基組成が類似していたので、過去に滞在した宿主の塩基組成を獲得したと考

えられる [8]。狭宿主域プラスミドは一部の細菌にだけ塩基組成が類似していたのに対

し、広宿主域プラスミドは多様な細菌に塩基組成が類似していた [9]。このことは、塩

基組成からプラスミドの宿主域を予測できることを示唆する [10]。 

 

 (iii) コドン使用の解析：コドン使用データの統計解析により、高発現遺伝子や外来性

遺伝子の予測が行われてきた。しかし、従来の統計解析手法は、同義コドン使用を覆い

隠すバイアス（アミノ酸組成やコドン縮重度）の影響を受けるという問題があった。我々

は、これらのバイアスの影響を受けない統計解析手法を提案し、細菌 [11–14] や葉緑

体 [15] のゲノム配列、ミドリゾウリムシのトランスクリプトーム（RNA-Seq） [16] 、

環境メタゲノムにおける同義コドン使用の解析に適用した。 

 

 (iv) 都市建造環境の微生物群集：建造環境の微生物群集 Microbiome of the Built 

Environment (MoBE) は、ヒトの健康に影響を与えると考えられており、MoBEとヒトの

関係を理解することは、都市計画や公衆衛生を考える上で重要である。MetaSUB 

(Metagenomics & Metadesign of Subways & Urban Biomes http://metasub.org) 国際コンソー

シアムでは、微生物群集の地理空間情報マップの作成、薬剤耐性マーカーの同定と追跡、

創薬のための新規生合成遺伝子クラスターの同定などを目的として、毎年6月21日 

Global City Sampling Day に世界同時サンプリングを実施している。 
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