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クルマエビの腸管から単離された乳酸菌のゲノム解析
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【目的】乳酸菌は、発酵食品だけでなく、ヒトや動物の腸管内や自然環境に広く

分布している。そして、これまでに様々な乳酸菌が単離されている。Lactobacillus 
plantarum  D2905 株は、クルマエビの腸内から単離された乳酸菌であり、低温増
殖能、抗菌活性などの特異的な性状を示す。今回、L. plantarum D2905 株のゲノ
ム解析を行ったので報告する。 

【方法】L. plantarum D2905 株のゲノム DNA 配列を PacBio RSⅡを用いて解析し

た。そして、HGAP3 によるアセンブルを行いゲノム DNA 配列を決定した。続いて、

MiGAP(http://migap.ddj.nig.ac.jp/mgap/jsp/index.jsp) を用いて L. plantarum 
D2905株のゲノム DNA配列に対するアノテーションを行った。また、同様の方法に

て、既知の L. plantarumのゲノム DNA配列に対するアノテーションを行い、ゲノ

ム配列の特徴を比較した。 

【結果・考察】L. plantarum D2905株のゲノム DNAから 169,279個リード配列が

得られた。アセンブルの結果、5個のコンティグ配列が得られた。このうち１つの

コンティグ配列は 3,172,059 bpの環状の配列であり、L. plantarum D2905株のゲ
ノム DNA配列であることが推察された。この配列に対するアノテーションは、CDS、

rRNA、tRNA がそれぞれ 3018 個、16 個、75 個存在した。既知の L. plantarum の
ゲノム DNA 配列に対するアノテーションと比較した結果、L. plantarum D2905 株
を含む L. plantarumのゲノムの構造は類似している可能性が示された。 


