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Abstract ヒト腸内細菌叢は, 宿主の消化, 吸収, 代謝への関与をはじめ, 免疫機能の活性化や病原菌の増殖抑
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2名の便から単離された205クローンのB. longumのおおまかなゲノム配列を比較した結果,
ヒトの腸内に定着しているB. longumは個人間においてゲノム配列が異なることが示唆された。さ
らに詳細なゲノム配列を解析するため, 次世代シークエンサーを用いて,
2名の便から単離された12株のB.
longumの全ゲノム解析を実施した。本ダイジェストではそれらの結果について議論を行う。
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3 B. longum NCC2705 2.26 Mbp GC 60 % t [17]
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k F4-1-1 2.43 97 59.98 

 F4-1-2 2.43 102 59.95 

l F4-2-1 2.41 114 60.07 
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m F4-3-1 2.41 195 60.09 
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k F5-1-6 2.31 52 60.15 
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l F4-2-1 12,849 11,225 87.4 8,152 72.6 580 

 F4-2-2 12,510 10,970 87.7 7,964 72.6 580 
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