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地球上の生物は、様々な形態や能力を持っ
ており、それらの設計図となるものがゲノム
です。ゲノムは、DNAと言う物質でできてお
り、G、A、T、Cと呼ばれるたった４文字（塩
基）が並んだ構造をしています。生物の複雑
さとゲノム DNAの文字数との間には、かなり
の相関があることが分かっています。最近ゲ
ノムの塩基配列決定がほぼ終了したヒトの場
合、ゲノム DNAの文字数が約３０億塩基であ
るのに対して、単細胞生物の大腸菌では、約
４７０万塩基です。 
微生物ゲノム DNA の塩基配列の決定には、
ホールゲノムショットガン法と呼ばれる方法
が用いられます。ホールゲノムショットガン
法は、自動 DNAシークエンサー（塩基配列読
みとり装置）の登場により短期間に大量の塩
基配列データの産生が可能になったことから、
現在では微生物のゲノム配列決定に欠くこと
のできない方法となっています。 
ホールゲノムショットガン法の各ステップ
を簡単に表すと、以下の通りになります（図を
参照）。１）微生物から、ゲノム DNA を抽出
する。２）ゲノム DNAをランダムに１０００

～２０００塩基に断片化する。３）各断片の
塩基配列決定を行う（ひとつの断片で５００
塩基くらいのデータが得られます）。４）コン
ピューターを用いて、各 DNA断片の塩基配列
をつなぎ合わせる（アセンブル）。アセンブル
とは、ホールゲノムショットガン法の核心部
分であり、得られた塩基配列データ同士を総
当たりで相同性を比較し、相同性の高い配列
同士を次々と連結していくことを言います。 
ホールゲノムショットガン法を用いて大腸
菌のゲノム解析を行った場合、１０万個の
DNA 断片からそれぞれ５００塩基の塩基配
列データを得て、アセンブルを行うことにな
ります。ゲノム DNAはたった４文字で書かれ
ているため、似かよった文字の配列がたくさ
ん存在します。したがって、アセンブルは単
純で簡単な作業ではなく、最後は人間の手作
業によって連結します。 
ゲノム DNAの塩基配列が決定した後、生体
内の主要な部品であるタンパク質の設計図
（遺伝子）を見つけだし、名前や特徴付けを
行います。こうして最終的にその微生物の特
徴を知ることができるようになります。 
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