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概要・ 実施体制 藻類とは、水圏で酸素発生型光合成を行う生物の総称であり、原核生物であるシアノバクテリアと、一次
共生および二次共生によって葉緑体を獲得した真核藻類という異なる生物群を含む。シアノバクテリアのゲ
ノム情報は、 光合成生物として初めてゲノム情報が整備された Synechocystis sp.PCC 6803 等を中心に、
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など、幅広い研究の
進展に貢献している（Kaneko et al 1996 Plant Cell Physiol.）。1990-2000 年代は特定のシアノバクテリ
アをモデルとして用いた研究が主流であったが、2010 年代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形質を持つシアノバクテリアの研究も重要になってきている
（Shih et al 2013 Proc. Natl. Acad. Sci.）。 本プログラムでは、ヘテロシストと呼ばれる窒素固定を行う
分化細胞を形成するシアノバクテリアの一群に着目した。これらの株は、他のシアノバクテリア種が持たな
い多様な二次代謝遺伝子や環境応答遺伝子を保持する事が期待されるが、ゲノムサイズが６-12Mbp と大き
く、高精度なゲノム情報の整備が大きく遅れている。本プログラ ムでは、NBRP 中核機関である国立環境
研究所（NIES）のカルチャーコレクションの中から、ヘテロシスト形成能を持つ 20 株のシアノバクテリア
を選別し、次世代シークエンサーを用いたゲノム解析を豊橋技術科学大学にて行い、高精度なアノ テーシ
ョン情報を付与したゲノム情報を、国立遺伝学研究所のデー タベース CyanoBase
（http://genome.microbedb.jp/cyanobase/）を通じて公開する（図１）。これらの取り組みにより、我
が国独自のシアノバクテリアのゲノムリソースが整備され、シアノバクテリアを用いた基礎や応用研究の発
展に貢献できる。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

図 1 本研究の取り組みの概要 

成果 【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

http://genome.microbedb.jp/cyanobase/


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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