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微生物叢中のゲノム配列を長く正確に決定する新手法 

－未知の種や変異株のゲノム配列決定を促進－ 

 

【要点】 

○微生物叢中のゲノム配列決定用ソフトウェア「MetaPlatanus」を開発 

○実データのテストで、全長に近い微生物ゲノム配列を多く決定することに成功 

○従来手法より効率的に未知の種や変異株のゲノム情報を収集できる可能性 

 

【概要】 

 東京工業大学 生命理工学院 生命理工学系の梶谷嶺助教と吉村大大学院生（研

究当時）、伊藤武彦教授の研究グループは、国立遺伝学研究所の野口英樹特任教

授と豊田敦特任教授、九州大学の後藤恭宏助教と林哲也教授、久留米大学の奥野

未来助教と小椋義俊教授、香川大学の桑原知巳教授と共同で、微生物叢（用語 1）

中のゲノムの新規配列決定（用語 2）を行う情報解析手法を開発した。 

 本研究で開発されたソフトウェアである「MetaPlatanus（メタプラタナス）」

は DNA シークエンサー（用語 3）の読み取り結果を受け取り、既知の参照配列

に頼ることなく元の微生物ゲノム配列を決定する。この工程では、異なるタイプ

の DNA シークエンサーのデータを同時に活用し、微生物種ごとの配列の特徴を

検出して誤った配列接続を防ぎつつ新規配列決定を行う。 

 実データを用いたテストでは、MetaPlatanus は従来手法と比較して、全長に

近い微生物のゲノム配列を多く決定することに成功していた。本ソフトウェアの

活用により、未知の種や変異株のゲノム配列決定が促進されると期待される。 

 本研究成果は英科学誌「Nucleic Acids Research（ニュークレイク・アシッド・

リサーチ：核酸研究）」にて 2021 年 9 月 27 日に公開された。 

 
 
 

 



●背景 

 微生物叢に含まれるメタゲノム（用語 4）の新規配列決定を行うことで、多く

の生物学的に重要な知見が得られている。例としては、世界中のヒト腸内に多量

に存在するウイルス（crAssphage＝クラスファージなど、用語 5）、培養例が無

い細菌の巨大系統群（CPR 群）、真核生物の起原の鍵を握るアスガルド古細菌（用

語 6）の発見などがある。 

 また、既知の配列と違いが大きい変異株ゲノムを調べる際にも新規配列決定は

有効である。メタゲノム解析の発展は DNA シークエンサーの技術革新に後押し

されており、様々な機種が登場しているが、一度に読み取れる配列の長さや正確

性について、それぞれに長所と短所が存在する。既存の新規配列決定用ソフトウ

ェアについても、時おり異なる生物種のゲノム配列を誤ってつなげてしまう、長

い配列を決定することができないといった問題が生じていた。 

 

●研究内容と成果 

 本研究グループは、微生物叢中のゲノム配列を長く正確に決定する情報解析手

法を新規開発した（図 1）。開発したソフトウェアである MetaPlatanus は DNA

シークエンサーの読み取り結果を受け取り、既知の参照配列に頼ることなく元の

微生物ゲノム配列を決定する。本手法では、ショートリード（用語 7）とロング

リード（用語 8）の DNA シークエンサーのデータを同時に活用している。 

 新規機能の例としては、微生物種ごとの配列の特徴（読み取り配列量、部分文

字列の出現頻度情報など）を検出して誤った配列接続を防ぐことが挙げられる。

それに伴い、計算途中で用いるデータ構造が単純になり、読み取り DNA 配列量

が少ない微生物についても積極的に配列をつないでいくことも可能となる。 

 ヒトの腸内および口腔内の実データを用いたテストでは、MetaPlatanus は従

来手法と比較して、全長に近い真正細菌（用語 9）のゲノム配列、ウイルスの配

列、タンパク質コード遺伝子（用語 10）を多く決定することに成功した。さらに、

存在量が多くその後の解析でも重要な細菌のゲノム配列が、従来手法では極めて

断片的にしか決定されないケースも発見されていたが、本手法ではほぼ全長の配

列が得られていた（図 2）。 



 

図 1. 開発手法（MetaPlatanus）の模式図 



 

図 2. MetaPlatanus でのみ全長近くのゲノム配列が決定できた例 

ヒトの口腔内サンプルに対する結果。対応する生物種はレンサ球菌である Streptococcus 

salivarius（用語 11）で、今回のサンプル内で多量に存在していると推定される。配列決定

の結果が分断されている場合、対応する図中の線も途切れる。近縁株の参照配列は、大

まかな配列の正確性を見積もるために表示。 

 

 

●今後の展開 

 開発された手法は他の動物の腸内や体表面、土壌、海水など様々な微生物叢の

研究に応用可能である。単離培養（用語 12）に成功した微生物種は全体のごく一

部と言われており、メタゲノムの新規配列決定は引き続き新種ゲノムの収集に有

効と考えられる。現状のメタゲノム研究では、多くがゲノムの一部分である遺伝

子領域を単位として進められているが、本手法を用いて全長に近いゲノム配列を

得られれば、各生物種（株）の進化の軌跡、代謝経路の全体的な構造などを考察

する上で有用である。また、多様性の高い病原菌の変異情報を集める手段として

有効である可能性もある。なお、本手法でもゲノムの全長を決定できないケース

は多くあり、完璧な方法とは言えない。論文発表により多くのサンプルへの適用

とデータ蓄積が進み、開発が継続的に進むことが期待される。 



【用語説明】 

（1） 微生物叢（びせいぶつそう）：多数の微生物を含んだ環境。微生物群集、

マイクロバイオームとも呼ばれる。 

（2） ゲノムの新規配列決定：ここでは、短い DNA シークエンサーの読み取り

配列をコンピューター上でつなぎ合わせ、元の長いゲノム配列を決定す

ることを指す。de novo アセンブリとも呼ばれる。 

（3） DNA シークエンサー：DNA 配列を読み取る機器。一度にゲノム DNA

の全長配列を決定することはできない。 

（4） メタゲノム：微生物叢に含まれる生物のゲノム情報の総体。 

（5） crAssphage（クラスファージ）：メタゲノム解析により初めて存在が確認

されたウイルス。多くの人々が腸内に保有していると報告されている。 

（6） アスガルド古細菌：古細菌（アーキア）と呼ばれる系統に属する微生物。

動物や植物を含む生物の系統（真核生物）と共通する性質を持つことが

注目されている。 

（7） ショートリード：安価に大量の DNA を読み取ることができ、結果配列の

正確性も高いが、一度に読み取れる配列は短い（数百塩基対）タイプの

DNA 配列読み取りの方式。 

（8） ロングリード：ショートリードと比較して、一度に飛躍的に長い（数千

〜数万塩基対）配列を読み取れるタイプの DNA 配列読み取りの方式。た

だし、読み取り結果の正確性やコストではショートリード方式に劣る。 

（9） 真正細菌：微生物の系統の 1 つ。大腸菌など、〜菌と一般に呼ばれるも

のの多くは真正細菌である。バクテリアとも呼ばれる。 

（10） タンパク質コード遺伝子：タンパク質を作る元になるゲノム DNA の一部。

タンパク質は生体内で様々な機能を担う。 

（11） Streptococcus salivarius（ストレプトコッカス サリバリウス）：レン

サ球菌と呼ばれる真正細菌の 1 種。ヒトの口腔内に多く存在する。 

（12） 単離培養：微生物を元の生息環境から分けて、人工的な環境（培地など）

で育てること。 

 

【付記】 

 本研究は、国立研究開発法人日本医療研究開発機構（AMED）の革新的先端研

究開発支援事業（PRIME）「微生物叢と宿主の相互作用・共生の理解と、それに

基づく疾患発祥のメカニズム解明」領域における研究開発課題「高完成度ドラフ

トゲノム構築による種内変異レベル解像度のメタゲノミクス」（研究開発代表

者：梶谷嶺、課題番号：JP16gm6010003）、日本学術振興会（JSPS）科学研究
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