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バ イオ ア ナ リシス の 現状 と未来
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　［趣旨］生物機能をT一学的に改変 し て い くに は，対象

生物の情報 （ゲ ノ ム 配列，代謝機能な ど）をで きる 限 り

集積す る こ とが望ま しい ．生物 か ら読み取 る「バ イオ ス

キ ャ ナ
ー

」 と して の 分析技術 の 進展は，こ れ まで 計れ な

か っ た もの の 計測 を可能 に しつ つ ある，そ こ で本 ワ
ー

ク

シ ョ ッ プで は，最新の 計測技術で 「何が見える よ うにな っ

た の か」を紹介する こ ととした ．

　代謝シ ス テ厶解析の ための代謝プ ロ フ ァ イル分析 （神

戸大院 ・松田史生）：代謝産物の 多様性を捉える ノ ン ター

ゲ ッ ト法で は，分析後に代謝物 シ グ ナ ル の 構造 を質量分

析デ ータか ら推定する，演者 らは複数 の デ ータベ ース検

索 を組合せ た自動構造推定法 を開発 し，こ れによ り植物

二 次代謝産物 の 多様性を捕捉可能に なっ て きた こ とを報

告した．また近年ワ イ ドタ
ー

ゲ ッ ト法が次世代の 代謝プ

ロ フ ァ イル分析法として 注 目され て い る．QqQ−MS の

進歩 を活用 し，あらか じ め特定 し た 100−200個の 糖 リ

ン 酸，補酵素，有機酸な どの 中心代謝産物の 再現性よ く

分析する こ とが可能とな っ て お り，代謝シ ス テ ム の解析

に むけた技術的基盤 とな りうるこ とが指摘 された．

　有用微生物創製を目指 した代謝 フ ラ ッ クス 解析一in

vivo 代謝観測シ ス テムと in　sitieo 代謝予測シ ス テム （大

阪大 院
・
平沢敬）：微生物細胞を用 い た有用物質生産を

行うに あた り，細胞内の 個 々 の 代謝反応 の 流量すなわち

フ ラ ッ ク ス を観測する代謝 フ ラ ッ ク ス 解析 に注 目が集

まっ て い る．産業 ヒ有用 な微生物を創製する た め に演者

らが取 り組 ん で きた in　vivo で の 代謝 フ ラ ッ クス の 観測 と

in　 silieo で の 代謝フ ラ ッ クス の 予測 を組み合 わせ た手法

が紹介された．細胞内の代謝 フ ラ ッ ク ス を解析する手法

と して ，
T3C

標識基質で培養 した細胞か ら得た代謝物質

中の
i3cme

縮度をGCIMS などで 測定 し，コ ン ピ ュ
ータ

を用い た計算か ら実測データ中の
「，C 濃縮度を説明する

よ うな細胞内代謝 フ ラ ッ ク ス分布を決定する方法が紹介

された．さ ら に，定常状態に おい て 細胞の増殖速度を最

大化するなどの 適 切な拘東条件をお くこ とで，数百か ら

数千の代謝反応 を持つ ゲ ノ ム ス ケール の代謝反応 モ デ ル

を用い た代謝フ ラ ッ ク ス 分布を シ ミ ュ レ ートする こ とも

可能とな っ て きて お り，有用微生物中の代謝フ ラ ッ クス

の 予測 や 測定を行 い ，そ こ か ら合理的な代謝経路 の 改変

へ とつ なげる展望が示された．

　超臨界流体テクノ ロ ジーの バ イオアナ リシス へ の応用

（大 阪大院
・馬場健 史）： SFC は，温 度や 背圧 を変化，

す なわち，移動相の 状態を変化させる こ とに よりGC や

HPLC にない 幅広 い 分離モ ードを選択で きる特徴を有す

る，各種 カ ラ ム に おける分離特性に関する知見 の取得を

行 うとともに検出器 と して さまざまな質量分析計 の 接続

を試み る こ とで ，メ タ ボ ロ
ー

ム 解析の コ ン セ プ トで あ る

多成分 の
一

斉分析が可能 なシス テ ム の 構築へ と到達 した

こ とが紹介され た ．また，抽出操作時に酸化を受けや す

い 成分をマ イ ル ドに か つ 効率よ く抽出しそ の ままに分析

する こ とが 可能なオ ン ラ イ ン SFE −SFC ！MS の 開発が報

告された．方法を用い ると，生体中の 抗酸化物質や 酸化

代謝物な どの 高精度 の プ ロ フ ァ イ リ ン グ情報から，健康

状態 を診 断する画期的な手法につ なが っ た こ とが紹介 さ

れた．

　多成分 ・構造多型の不均一なバイオマ ス をプロ フ ァ イ

ル 化する （埋研 ・菊地淳）： こ れまで の 3演題 は MS に よ

る低分子混合物解析が中心課題で あっ たが 特に NMR

法を活用 し た高分子混合物 の プ ロ フ ァ イ ル化に話題 が

移っ た，高分子化合物は特有の 立体構造を形成する こ と

で物性や機能を発現するため，イオ ン 液体処理 した
13C

セ ル ロ
ー

ス を例題 として ，各種固体お よび溶液NMR の

パ ル ス 系列を用 い て，多成分系か ら構造多型情報を抽出

で きる こ とを示 した．さ らに メ タ ン 発酵汚泥 中 の新型

シー
ケ ン サ

ー
から得られた メ タゲ ノ ム情報とセ ル ロ

ー
ス

分解に 伴 う固体 2次元 NMR ．の 相関解析 により，バ イオ

マ ス 分解 に関与する微生物種 と酵素 の 絞 り込みが可能な

こ とも示 した，

　新型 シ ー
ケ ン サーによるメ タゲ ノ ム解析 （東工 大院 ・

黒川顕）： コ ン ピ ュ
ータ の 発展ならび に超高速シー

ケ ン

サ
ー

の 登場に よ りT こ れまで全体像の 理解が困難で あっ

た 自然界に お け る遺伝子動態を，環境中に存在する微生

物を群集まるごとゲ ノ ム 解析する メ タゲ ノ ム解析に よ り

理解で きる時代に突入した，メ タ ゲ ノ ム イ ン フ ォ マ テ ィ

ク ス の 技術を開発する こ とで ，自然界 で の 遺伝チ の 動態，

細菌叢と上位の 生物群との相互作用，さらに は 生物と環

境 との相互作用な どに焦点を絞 っ た研究が可能となっ て

い る．講演 で は メ タ ノール溶解させ た塩素化合物投与時

の 時系列 メ タゲ ノ ム 解析に よ っ て ，メ タ ノール 資化微生

物群 が数 日間は増える もの の ，3週間程度で定常状態に

戻 る t 壌微生物社会 の安定性が示され た．

　 質問用紙利用によるパ ネル 討論会 （登壇者全 員）：大

阪大 院 ・福崎を司会 として 分析技術高度化が生物工学の

進展 に 寄与 し得る こ と，そ の 人材育成 の 重要性が確認さ

れた．
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