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· 日韓における異なる時点・地域で分離された Clostridium botulinum 株のゲノム比較による長期的変異追跡研究

研究背景
· Clostridium botulinum は世界的に食中毒発生の主要因の一つであり、国際的な公衆衛生協力において非常に重要な病原性微生物です。特に type A 株は高い毒素を産生し、その分離された時期や地域によって遺伝的多様性を示します。
· 日本と韓国はそれぞれ異なる時期・地域で type A 株を独自に収集してきており、これらのゲノムを比較することで病原菌の長期的な進化様式、遺伝的安定性、変異の蓄積パターンなどを解析することができます。このような解析は、ボツリヌス中毒事例の発生傾向の理解だけでなく、将来的な食中毒対策政策の策定や診断技術の開発にも寄与することが期待されます。
[bookmark: _Hlk198043833]
研究目的
	Clostridium botulinum の全ゲノム解析に基づく地域間の類似株の探索、自然環境中での分布特性の解明、および毒素産生能力の比較を通じた商業的価値の評価



[bookmark: _Hlk198043848]① ゲノム比較に基づく類似株の探索
· ゲノム特性の比較による毒素遺伝子の多様性および病原性メカニズムの解明
· 韓国および日本で異なる時点に分離された C. botulinum type A 株の全ゲノム比較
· 分離された年および地域に基づく SNP、パンゲノム、遺伝子構造、毒素遺伝子の違いの分析
· 長期的な時系列に基づく株のゲノム比較による進化経路の解析
· 変異の蓄積と診断感度の変化との相関性を探索し、保健当局との協力により診断感度の変化への対応資料として活用

[bookmark: _Hlk198043954]② 自然環境中での分布特性の解明
· 土壌、河川、堆積物など多様な自然環境からボツリヌス菌株を分離・同定
· 環境由来株と実験室株の遺伝的多様性および生態的分布の違いを統計的に分析

③ 自然由来株の商業的潜在力の評価
· 分離された自然株と既存の実験室保存株のボツリヌストキシン産生能力を定量的に分析し、高生産性株を選別
· 日本側の株との比較および技術移転の可能性についても戦略的に検討
· ゲノム情報を活用したワクチン／抗体開発の基礎データを確保

[bookmark: _Hlk198044023]韓国側の共同研究者主体
· Wonyong Kim 教授 （中央大学校）
· Yong-Joon Cho 教授 （江原大学校）

[bookmark: _Hlk198044034]スケジュール
· 2025年6～8月：共同研究協定締結および両国サンプルの確保
· 2025年9～10月：全ゲノムシーケンシングおよびSNP解析の開始
· 2025年10～12月：比較株の確保および病原性遺伝子発現の比較解析（変異パターンの解析）
· 2025年1～2月：分子疫学的系統解析および遺伝子構造の変化解釈
· 2026年2～4月：中間結果の発表および国際学会での共同発表の推進
· 2026年4～6月：論文の共同投稿および特許の共同出願検討

[bookmark: _Hlk198044057]対象
· 商業目的で活用される菌株の全ゲノム解析（WGS、long-read sequencing を含む）
· 変異（SNP）の有無および機能的影響の解析（遺伝子アノテーションおよびアラインメントに基づく）
· 国内分離株（例：KCDC保有株）と日本分離株との比較ゲノミクス（comparative genomics）
· 毒素遺伝子領域の発現量、変異型、病原性予測などの多角的なバイオインフォマティクス解析
· 両国の菌株を同一基準で解析し、変異パターンおよびゲノムの安定性を比較

門間 千枝 教授に期待される役割
· 乳児ボツリヌス症の症例研究の経験に基づく疫学的検体の解析支援
· 日本国内で長期保存されている菌株に関する情報提供およびメタデータの整理
· ゲノム解析結果と診断感度との関連性に関する解釈支援および助言
· 共同解析のための診断基準または食品関連情報の提供
· 日韓共同による論文作成および国際学会での発表の主導 

[bookmark: _Hlk198044200]その他
·  本研究は学術目的の比較ゲノム研究であり、両国のゲノム研究能力強化を目指す長期的な協力モデルの構築を目的としています。
· すべてのシーケンシングデータおよび解析結果は、事前に合意された共同所有の原則に基づいて取り扱われ、倫理的配慮事項（MTA など）は別途協定締結時に明記されます。
· 研究成果は、両国の共同著者体制により国際学術誌へ投稿される予定です。
