
■主なテーマにおけるメタゲノム配列からの新規探索 遺伝子候補数
環境由来メタゲノム配列から、現在「健康への貢献遺伝子データベース」の作成を目標に、抗生物質・花粉症治療薬・骨粗鬆症予防薬・抗癌剤・アト
ピー性皮膚炎治療薬･臨床検査試薬等（約50テーマ）の生合成に役立つ可能性のある遺伝子の候補について17,000件以上を見出している。

また既に 環境ホルモン分解，重金属除去，バイオエタノール生産等（約20テーマ）に能力を発揮する可能性のある遺伝子候補を、7,000件以上
見出し、その情報をデータベースに登録し公開している。

文部科学省の「統合データベースプロジェクト」における、人材養成プログラム活動の一環

として行なっている長浜バイオ大学の学生実習等を通じて、「健康への貢献遺伝子データ

ベース」と「持続可能型社会への貢献遺伝子データベース」を構築している。各学生が独自

に医薬品・機能性健康食品素材・臨床検査試薬等の生産に役立つ遺伝子類や、自然環境

の浄化や保全に役立つ遺伝子類を想定して、世界で進行している環境生物の混合試料に関

する大規模シークエンシング(メタゲノム解析)で得られた1,700万件を超えるメタゲノム配列

から遺伝子の発掘を試みている。想定した有用遺伝子の候補が発掘できた場合、「健康へ

の貢献遺伝子データベース」（6月末公開予定）並びに「持続可能型社会への貢献遺伝子データ

ベース」(公開中 http://dbcls.nagahama-i-bio.ac.jp)に登録を行っている。探索した学生の所

属・名前入りで公開している。学生が探索した遺伝子候補をエキスパートが精査し、高度な

専門知識をコメント欄に付加し、集合知の形成を実現するデータベースを目指している。

断片配列数 1700万件 超。
その大半は機能未知のまま。
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機能情報あり。

Swiss-Prot

※ ●E-value ：１e－10以下 ●アミノ酸配列の一致率：30％以上 ●カバー率：30％以上

テーマに沿った既知の遺伝子配列
（アミノ酸配列）情報を取得

●配列相同性検索 ※

↓
●詳細な遺伝子領域の確定

↓
●既知の生物種との類縁情報探索

①

①医薬品・機能性健康食品素材・臨床検査薬等の生産に役立
つ可能性のある遺伝子類や、環境浄化・重金属除去・PCB分
解・バイオエタノール生産等に能力を発揮できる遺伝子類の候

補を学生等が自由に設定する。

②設定した遺伝子やタンパク質について、既知のアミノ酸配列
をSwiss-Protから取得する。

③取得したアミノ酸配列を問合せ配列とし、環境生物試料から

得られた膨大なメタゲノム配列を対象に、配列相同性検索を行
う。 “E-valueが1e-10以下”，“アミノ酸配列の一致率30％以

上”，並びに “問い合わせ配列の配列長に対するカバー率が

30％以上” の配列を有用遺伝子の候補とし、タンパク質のアミ

ノ酸配列を指定している遺伝子領域を確定し、配列情報ならび

に既知の生物種との類縁関係等の情報を調べる。

④探索した人の所属・名前入りでデータベースに登録を行う。

探索方法を説明したテキストは公開中のデータベースのトップ
ページ(http://dbcls.nagahama-i-bio.ac.jp)のメインメニュー中の

“テキストダウンロード”からダウンロード可能である。

環境中で生息する微生物種の99％以上は、実

験室では培養が困難（難培養性）と言われてお
り、科学的にも産業的にも利用されずにきた。し
かし近年、これらの未開拓ゲノム資源を活用す
るために難培養性微生物類のゲノムDNA混合

物を培養せずに環境試料から直接に抽出し、
混合ゲノム試料に由来する大量のゲノム断片
配列を決定するメタゲノム解析法が開発された。
データベースおいてもこのメタゲノム配列の登
録が急増し、その数は1,700万件を超えている。
注目すべきことに、その大半が機能に関する記
述なしに、塩基配列だけが収録されている。メタゲノム配列 登録配列数の推移

私たちはこれらの機能に関する記述なしに、国際塩基配列データベースに収録されている、
1,700万件を超える膨大な環境由来のメタゲノム配列に着目し、この中から有用遺伝子の

候補を探索している。

※ 講習会・出前実習の依頼，ご意見等がございましたら、 h_uehara@nagahama-i-bio.ac.jp 長浜バイオ大学 上原 迄 ご連絡下さい。

既知遺伝子 画面の一例（ＰＣＢ分解） 新規探索遺伝子候補 画面の一例（ＰＣＢ分解）

探索したメタゲノム配列
のアクセッション番号
（ミネソタ土壌）

コメントの入力が可能

探索者の 所属・
名前入りで登録

既知生物種との類縁情報

メタゲノム配列データより
新規探索した遺伝子候補
の塩基配列

※ 集合知の形成

他大学，高等学校ならびに企業の方向けの講習会や出前実習も開始している。

我々が人材育成（アノテータ・キュレータ育成）の一環として学部教育で行っている遺伝子探索の方法は、機能に関する記述が

ほとんどなされていないメタゲノム配列の中から、人の健康に貢献する、あるいは自然環境の浄化や保全に役立つ可能性のある

遺伝子候補を発見する喜びが味わえる内容でもある。また自分の興味が興味を持つ遺伝子がどの範囲の環境微生物に存在す

るのかも探索できる。本学のみならず、他大学や一般の方ならびに高等学校からの参加者が増えてくれば、将来的には「遺伝子

発掘コンテスト」のようなコンテスト形式の活動を実施することも可能と考えている。

学生が探索した遺伝子候補に、エキスパートが持つ高度な専門知識をコメント欄に付加し、集合知の形成を実現するデータ

ベースとする。

学生・若手研究者が、機能に関する情報が付加されていない環境由来のメタゲノムから情報学的な手法で有用遺伝子候補を

網羅的に探索し、実験系のシニア世代が精査することで、エキスパートが持つ高度な専門知識を次世代に継承する。

データベーストップページ

データベースについて

一致率， カバー率，
E-value
（検索時に降順/昇順に
ソート出来る）

②

「持続可能型社会への貢献遺伝子候補」の主なテーマの環境由来別 探索件数

（主な抗生物質の生合成に貢献する遺伝子候補の環境由来別件数）「健康への貢献遺伝子候補」の主なテーマにおける環境由来別 探索件数

学部教育としての “持続可能型社会” ならびに “健康”への

貢献遺伝子データベース構築

～学生とエキスパートとの共同作業としての有用遺伝子探索～
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BLSOMによる

生物系統推定

ORF sequence

遺伝子候補のアミノ酸配列

（臨床検査試薬用酵素の環境由来別遺伝子候補件数）


