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シンポジウム

ゲノム時代の微生物系統分類学

―全ゲノム情報を活用した新しい分類体系の構築に向けて―

シンポジウムの趣旨

今年は 年の の全ゲノムが決定されて以来、 年目の年に

なります。新しいゲノムシークエンサーが次々と登場し、解析コストも時間も短縮化され、

たとえば細菌の全ゲノムを決定する時間は数日で、コストも最新の半導体シークエンサー

では一株数万円の価格で全ゲノム解析ができる時代に突入しています。全ゲノム配列が蓄

積された真正細菌では に登録されたデータだけでも 株、 種、真核生物では

種に到達しています。これらのデータを利用して多種類の微生物種の全ゲノムの保有情

報を比較して解析する情報処理のプログラム環境も整備されてきました。

いよいよ分類学 系統分類学 の研究者が全ゲノム情報を活

用し、分類体系の構築に活躍できる時代が開花しようとしています。どのような解析方法

があるのか、どのような視点で膨大なゲノム情報を系統解析するのかを、分類学 系統分

類学の研究者の視点で議論する場を設け、時代をリードする新しい分類体系の提案に夢を

めぐらす機会を会員に提供したいと、このシンポジウムを企画しました。

コンビーナー： 江崎孝行（岐阜大学大学院 医学系研究科）

        杉山純多（テクノスルガ・ラボ 千葉分室）
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プログラム：（持ち時間 分：発表 分、討論 分）

はじめに（コンビーナー）

細菌 江崎孝行（岐阜大学大学院 医学系研究科）

「全ゲノム情報から の菌種、属レベルの分類

指標となる多型遺伝子群および保存遺伝子群の選択とその根拠」

アーキア 伊藤 隆（理化学研究所 バイオリソースセンター）

「ゲノム情報に見るアーキアの系統進化」

休憩・集合写真撮影

原生生物 稲垣祐司（筑波大学計算科学研究センター・

同大学院 生命環境科学研究科（系））

「新奇真核微生物からの大規模配列データで変貌し続ける、我々の真核生

物大系統像」

菌類 小池英明（産業技術総合研究所 生物プロセス研究部門）

「糸状菌の比較ゲノム解析 ～多様性の理解を目指して～」

全ゲノム比較 内山郁夫（岡崎基礎生物学研究所 ゲノム情報研究室・

情報管理解析室）

「原核・真核微生物の全ゲノム比較データベース 」

総合討論

おわりに（コンビーナー共同世話人）

懇親会（会場：理化学研究所内 統合支援施設（第一食堂））

大会参加申込（参加申し込み〆切： 月 日）：

参加申込書類（参加申込書 ）に必要事項をご記入の上，

⇒ または ⇒ に送付下さい．

年次大会参加費 懇親会参加費

会員 円 円

非会員 円 円

学生 円 円

講演要旨集・参加者名簿（事前登録者のみ記載）：

   講演要旨集および参加者名簿を当日受付にて配布します。

問合せ・連絡先：

年次大会事務局

株式会社テクノスルガ・ラボ 内

〒 静岡県静岡市清水区長崎 番地

大会事務局メールアドレス

大会ホームページ

担当：望月 淳

以上


