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メタゲノム 解析か ら掘削コ ア の遺伝子多様性
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【背景・目的】下北半島東方沖掘削コ ア を材料とし、地下生命圏に おける微生物叢の 多様性を 16S　rDNA や ゲ ノム 情報

から明らか にすることを 目的としてメタゲノム 解析を開始した。昨年度まで に 16S　rDNA の 配列 に基づ く系統解析などの

結果 を発表 した の で 、今年度は 更 に 詳細 な種 レ ベ ル で の 解析を行 い 掘削 深 度 の 違 い に よる多様性 の 推移 を 調 べ た。

また、メタ ゲノム ライブラリーの うち当初 の 目標 であっ た 8 万り
一

ドの 配列決定が各掘 削深度 5 サイトに お い て 終 了 した

の で 、本格的なメタゲノム 解析に着手した、，【方法。結果・考察】各掘削深 度か ら得られた 1000 クロ
ー

ン の 16S　 rDNA の
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がお互 い 98％ 以上 の 時 に 同種と判断 しクラス タリングを行うと、bactehaの 場合、海 底下 0．7m で は 383 種で

あっ た が、5m で は 152 種 に 減少 した。．一方 、18．5m、48m で は 320種、3G4種とほ ぼ 0，7m の 水 準に 回復 し、107m で は

58 種に減少 した ，
　Archaea の 場合 、 0．7m では 142種 で あっ たが 、 深度と伴に種の数が減少し bacteriaとは 異なっ て い

た。　Bacteriaの 場合、浅 い 2 サン プル で は proteobacteriaの 多様性 が 高い が、深 くなるに つ れ JSI の 多様性が高くなる

ことがわ か っ た。5サイトか ら得られた各 8万リ
ードの 配列には、最も多い 0．7m で約 9 万、最も少な い 104m で 6 万 7000

の ORF が見 出された。次 に、全 ORF を 全 て 用 い て クラス タ リン グを行 うと、0．71nと 18．5m 間 で 約 1万 ORF が 共有され、

全 て の 掘 削深 度間 の 組 み合わせ で 最も多い こ とがわかっ た 。 ORF の詳細な機能情報に つ い て は 現在解析中で ある。
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環境 ゲノム の パ ス ウェ イ解析
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自然環境中で は 、生物 は 多くの 他の 生物と共 に 生きて い る 。 生物
一

個体として で はなく、生物群 （叢）として とらえるこ と

によ り、生物と生物、さらに は 環境と生物 との 相 互 作用 の 理解が可能 になると考えられる。近年、環境サ ン プル 申の 生

物種ゲ ノム をすべ て シーケ ン ス す るメタゲ ノム 解析 が 行 わ れ るように な っ て きた。これ まで の 手法 で は 同定困難で あっ た

生物種 ゲノム の 配列もシ
ー

ケン ス することが可能となり、環境ゲノム 解析の新たな局面が始まっ たと言 っ ても過言ではな

い 。こ の ような メタゲ ノム デ ータは 、公 共デ
ー

タベ ー
ス に登録され て い るもの も増えてきて お り、計算機を用 い た バ イオ イ

ン フ ォ マ テ ィクス の 解析対象となりつ つ ある。本研 究 で は、メタゲノム デ
ー

タを利用 した環境 とゲノム の 相互作用に つ い

て の 解析 を行 っ た。まず、JGI（h柱p：〃imgjgi．doe．gov1）に お い て 提 供されて い る各種メタゲノム デー
タを取 得した 。 この メ

タゲ ノム 内 の 各エ ン トリに、KAAS （hUp：〃www ．genome．jp／toolsfkaas！）を利用して 、ア ノテーシ ョ ン を行 っ た。　KAAS で

は 、双 方向 ベ ス トヒッ ト及 び そ の ス コ ア に基 づ い て 、自動 的 に ア ノテ
ー

シ ョ ン 情報を付与するこ とが 出来る。KAAS によっ

て 得 られるア ノテー
シ ョ ン を、KEGG （http：ffwww．genome．jp／kegg’

）データベ ー
ス 内で 用 い られる機能分類ID に よっ て カ

テ ゴ ライズ した。そ れ に基づき、KEGG にお い て 提供され るパ ス ウェ イ データや モ ジュ
ー

ル データへ の マ ッ ピン グを行っ

た 。 これ らの パ ス ウェ イ情報か ら、各メタゲノムサ ン プル の 採集地毎 の 違 い や、その 特徴に つ い て紹介する。
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