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　ゲ ノ ム解析は 1980年代に開始され，2001年に は ヒ ト

の 全ゲ ノ ム 塩基配列が解析 された．こ の間に，キ ャ ピラ

リ
ー

型 DNA シ
ー

ク エ ン サ
ー

や DNA マ イ ク ロ ア レ イな

ど，多数 の 解析 を
一

度 に 行 うため の さまざまな技術が開

発され，生物化学 の 情報化が 進ん で きた．さら に 2005

年には 次世代型 の DNA シーク エ ン サ
ーが 開発され，ゲ

ノ ム情報の 生産速度が飛躍的に高ま り，生物学は新たな

転機を迎 えて い る．生物情報の 爆発 は単なる塩基配列 に

留まらず，発現，タ ンパ ク質，化合物な ど，あ らゆる生

物情報に 及 び，研究開発 効率の大幅な向上 をもた らす，

しか し同時に，こ れ らの情報を有効に利用 で きな い こ と

は，競争力の 失墜を意味する，生物情報の 効果的な利用

には，ドラ イ （情報処理） とウェ ッ ト （生物解析） の 有

機的な連携が必須 で あ るが，有効に機能 して い る とこ ろ

は現在で も限られ て い る．本シ ン ポ ジウ ム で は，最 も効

果的な利用が期待で きる発酵産業，化学産業などの バ イ

テ ク産業に焦点を当て，こ れまで の 成功例 の ポ イ ン トと

今後の 展開を議論する こ とを 目的とした．

　町田雅之は，大規模な生物情報の 生物工学分野と産業

へ の 利用に関 して 1 現在の 動向や今後の方向性の 講演を

行 っ た，次世代型 DNA シ ー
クエ ン サ

ーは，1回で 10種
以上 の 微生物の ゲ ノ ム を解析で きる，ゲ ノ ム 情報 を産業

な どに利用する ため に は，着目する機能を発現す る遺伝

子 の 推定 と検証が必須である が，生物情報は誤 りや揺ら

ぎが大 きく，デ
ー

タか ら機械的に結果 を導 くこ とは難iし
い ．講演 では，次世代型 DNA シークエ ン サーな どによっ

て得られる大量 の 生物情報に関して，情報処理 を駆使す

る こ とに よ り，効果的に産業などへ 利用する た め の ひ と

つ の 方策が示された．

　池田治生 は，ゲ ノ ム 情報か らの細菌テ ル ペ ン合成酵素

の包括的解析に関する講演を行 っ た，放線菌の ゲ ノ ム解

析によっ て，多数の 生理活性物質を生産する遺伝子が発

見されたが，そ の ほ とん どは休眠状態であ り，こ れまで

の ス ク リ
ー

ニ ン グで は，
一

部 しか利用 され て い ない こ と

が 明らか とな っ た．演者らは，統計学的な情報解析法に

よ っ て，さまざまな放線菌がテ ル ペ ン 化合物合成酵素を

有する こ とを明か にした．また，汎用宿主と発現系の 構

築に より，こ れ らの遺伝子が テ ル ペ ン 化合物を生産する

こ とを確認した．

　佐 々 木泰子 は，ヨ ーグル ト発酵と乳酸菌に関 して ，ゲ

ノ ム 情報を用い た解析を行い ，発酵に おける微生物の共

生 を明らか に した．ヨ ーグ ル ト発酵は，2種の乳酸菌の

協同作用で 進むが，い ずれ の菌 もゲ ノ ム サ イズ の縮小 と

遺伝子 の 水平移行が明かとな っ た．ヨ
ー

グル ト発酵には

溶存酸素濃度 の 低下が必須 で あるが，演者 らは，DNA

マ イ ク ロ ア レ イを用い て その メ カ ニ ズ ム の
一
端を明らか

にした．良い 風味の ヨー
グル トの 生産に は共生が必須で

ある こ とから，どの 様な菌株の 組合せ が よい か に つ い て，

今後，ゲノ ム レ ベ ル で 選抜が可能に なる こ とへ の 期待な

どの展望が述 べ られた．

　浅井潔は，大規模ゲ ノ ム 情報の解析に 関して．現在の

問題点と そ の 解決法な ど に関して講演を行 っ た．次世代

型 DNA シー
クエ ン サ

ー
は，リ

ー
ド長は短 い が

一度に数

干万本以上 の 配列を生産する．演者らは，SLIDESORT
と呼ば れ る技術 の 開発 に よ っ て ，配列数 に 対 して 計算量

を リ ニ ア に抑え る こ とに成功 した，また ，変異解析など

に必要 なマ ッ ピ ン グでは，LAST と呼ばれるソ フ トウ ェ ア

によっ て精度を犠牲にす るこ とな く高速化が図れる こ と

を示 した．また，モ ジュ
ー

ル を組み合わせる こ とで新しい

パ イプラ イ ン が作れ るプ ラ ッ トフ t 一
ム が紹介された．

　穴澤秀治は，発酵菌育種における ミ ニ マ ム ゲ ノ ム フ ァ

ク トリ
ーコ ン セ プ トに 関す る講演を行っ た．ミニ マ ム ゲ

ノ ム フ ァ ク トリ
ーとは ，不要 ・有害な遺伝子をゲ ノ ム 上

か ら欠失させ，目的物質の 生産に 必要ない 遺伝子セ ッ ト

に最適化された ゲ ノ ム を有する微生物を育種する方法で

あ る．こ れ まで に，20％
〜30％ まで ゲ ノ ム を削減 した

宿主株 の 作製に成功 し．目的物質の 生産性の 大幅な向上

に 成功 を収めた．ゲ ノ ム サ イズ を最小化された微生物 で

は．シ ン プ ル な遺伝子の構成を利用して ，約40％ と見

積 もられる機能が不 明な遺伝子 の 機能評価にも有用であ

ると考 えられる．

　 久原哲は．大規模遺伝子発現 デ ータか らの 遣伝子 ネ ッ

トワ
ーク解析とその 応用に 関する講演を行 っ た．遺伝子

ネ ッ トワ
ー

ク とは，細胞内の 遺伝子 の 関係性 の こ と で あ

り，こ の解析に よ っ て，さまざまな生育条件に対する 応

答の 予測 も可能に なる．講演で は，mRNA とそ の 周辺

を中心として，DNA マ イク ロ ア レ イを使用 した解析が

紹介 された．遺伝子 ネ ッ トワ
ー

ク解析は，ドラ ッ グデ ィ

ス カバ リ
ー

の 側面が強 くなっ て い るが，ウ エ ル シ ュ 菌 ゲ

ノ ム の 決定と毒素遺伝子の 発現制御 　シ ス テ ム 的な遺伝

子破壊と多数の DNA マ イク ロ ア レ イによる解析に よる

結果などが示 された．

　 ゲ ノ ム 解析の 開始か ら20年以上が経過し，次世代型

DNA シーク エ ン サ
ー

の 登場に よ っ て，ゲ ノ ム情報の 利用

による研究開発の 効率化が加速され つ つ ある，ゲ ノ ム 解

析や トラ ン ス ク リプ トーム 解析な どの ゲ ノ ム 科学的な解

析は研究基盤構築の イ メージが 強い が，現在は た だちに

産業利用につ ながる結果を迅速に導 くこ とが可 能にな り

つ つ ある．本 シン ポジウム で は，近 い 将来の研究 の 方向性

に関する有意義なデ ィ ス カ ッ シ ョ ン が行われた と考える．

連絡先　
1
産業技術総合研究所，

2
岡山大学

2011年　第11号 661

N 工工
一Eleotronio 　Library 　


