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Overview Cyanobacteria are photosynthetic bacteria that perform oxygen-evolving photosynthesis. In 1990s, 
the complete genome sequence of Synechocystis sp. PCC 6803 was reported as the first genome of 
photosynthetic organism (Kaneko et al 1996 Plant Cell Physiol.). Since then, genomes of several 
cyanobacterial strains have been sequenced, and researchers utilize them as model organisms. 
However, the spread of the next-generation sequencers in 2010s enables us to study much more 
diverse cyanobacterial strains deposited in the culture collections (Shih et al 2013.). 
  We focused on the filamentous cyanobacteria that are capable of forming heterocysts. Heterocysts are 
differentiated cells to fix nitrogen during nitrogen starvation. The genome sizes of heterocystous 
cyanobacteria are 6-12 Mbp, which are much larger than other non-heterocystous cyanobacteria. In this 
program, we selected 20 strains of heterocystous cyanobacteria of the National Institute of 
Environmental Science (NIES) culture collection in Japan (Fig. 1). Their genomes are sequenced and 
assembled in Toyohashi University of Technology. Annotation and data release are performed in National 
Institute of Genetics. This program will facilitate both basic and applied studies using cyanobacteria. 
 
 
 
 
 
 
 
 

Progress (written in Japanese) 
【概要】 
シアノバクテリアは光合成を行う原核生物の一群であり、植物の光合成機能の解明、アオコの発生機構の解明、遺
伝子改変によるバイオマス生産等、基礎から応用までの幅広い研究の材料として利用されている。我が国において
シアノバクテリアは、ナショナルバイオリソースプロジェクトの中核機関である国立環境研究所 （NIES）の藻類コ
レクションにて５６属９３３株が管理され、国内外の幅広い研究者に利用されている。近年の次世代シークエンサ
ーの普及に伴い、各国のカルチャーコレクションに集積された多様なシアノバクテリアのゲノムを網羅的に解析す
る取り組みが行われているが（Shih et al 2013 Proc. Natl. Acad. Sci.等）、NIES コレクションのゲノム解析株は、
本事業以前は５株にとどまっていた。そこで本事業では、NIES コレクションに集積されたシアノバクテリアのゲノ
ム情報整備に取り組んだ。本年度は、ゲノムサイズが大きく、高精度なゲノム情報の整備が世界的に遅れているヘ
テロシスト形成グループの３１株のゲノム解析を行った。シアノバクテリアの培養とゲノム DNA の抽出は国立環
境研究所、次世代シークエンサーを用いたゲノム解析は豊橋技術科学大学、遺伝子のアノテーションとデータ公開
を国立遺伝学研究所が担当した。次世代シークエンサーによって構築できるゲノムの塩基配列の完成度は、短いサ
イズに分断された Contig （コンティグ）、コンティグ間の位置関係を明らかにした Scaffold （スキャッフォールド）、
スキャッフォールド間の位置関係を明らかにして染色体が１つにつながった Chromosome（染色体）、染色体の全
てのギャップの配列を決定した Complete （完全）の４つのレベルに大別され、後半のレベルほど高精度なゲノム情
報である。本事業では、ゲノム解析を行った３１株のうち、Complete レベルのゲノムを７株、Chromosome レベ
ルのゲノムを２３株、Scaffold レベルのゲノムを１株決定した。これらの株のゲノムの塩基配列について、遺伝子
予測と高精度アノテーション付与を、DFAST パイプラインを用いて実施した（https://dfast.nig.ac.jp/）。これま
でに事業担当者が解析してきた９株の NIES 株も合わせ、合計４０株のゲノム情報をデータベース CyanoBase に
て公開した （http://genome.microbedb.jp/cyanobase）。平成２８年度３月時点で、Chromosome レベル以上に
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アセンブルされた高精度なシアノバクテリアのゲノムの塩基配列は約１６０株が公開され、本事業の取り組みによ
ってその約１／４が NIES コレクション由来となり、当該分野における我が国のプレゼンスは大きく向上した。ま
た、我が国独自のリソースである NIES コレクションのシアノバクテリアの新たなユーザーの獲得が期待できる。
加えて、本事業により、多様なシアノバクテリア株の維持や管理を専門とする研究者、次世代シークエンス解析を
専門とする研究者、データ公開を専門とする研究者の間の連携が促進され、国内のゲノム研究の底上げにも貢献し
た。 
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