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Abstract 微生物群集をメタゲノム解析等で培養することなく解析するマイクロバイオーム研究は、 爆発的な勢いで研究が行われている。 特に、 メタゲノム配列から個別菌のドラフトゲノム配列を

系統情報等で検索可能である。 本発表では、 Microbiome Datahub の機能と、 MAG データを用いた解析例について紹介する。 Microbiome Datahub (https://mdatahub.org)

研究目的

 再構築する Metagenome Assembled Genome(MAG) 構築手法が洗練されここ数年で普及し、 微生物ゲノムの多様性の記述が著しく進展している。 我々はこれら MAG データを収集 ・ 整理し、
 マイクロバイオーム研究に特化したメタゲノムデータベース Microbiome Datahub (https://mdatahub.org) を開発し公開している。 Microbiome Datahub では 21 万以上の MAG を環境情報や
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