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【H的】土壌 より分離 したPenicitiittm　purt）u厂ogenum 　IAM15392 株は 、特定培地 条
件下 で 新規Azaphil。 nc 系 ・lfonaseus色 素同 族体を生 産す る 。本糸状 菌 に よ る色 素
生 含成機構 は、恤 肥 50 〃3 属 と比較 して 橙色色 素 PP −0 か ら紫色 色素 PP −V へ の

NHI
．トへの 置換反応が特異的で あ る。IAM15392 株は低窒素栄養下 にお い て PP−V

を生 産 しな い が、特 定の Rpurpurogenum は低窒 素栄養下 に お い て Azaphilone 系
Monascorste 素 A广誘媒体で ある PP −V を特異的 に生 産する。こ の こ とか ら特定の

Rpurpuregenum が低窒素栄養下 特有 の 窒素代謝能を有し てい る可能性が 示唆さ

れた。そ こで 、上記 2 菌株 の 発現タ ン パ ク質を半定量的 デ ィ フ ァ レ ン シ ャ ル 解

析 し、特定の RPtarpurogenum に特徴 的 な 窒素代謝閏連 タ ン パ ク 質を探 索 した 。
更に 正AMl5392 株 よ り得られ たゲ ノム 配列情報を基に 、低窒素栄養下特有の 窒

素代 謝能 に関わ る遺伝子、タ ンパ ク 質の 探索を行うこ とを 目 的 と し た。
【実験方法 及び結果1窒素源で ある NH4NO

コ
を含ま な い 培地 で 色素生 産 培養 した

菌体 よ り得た タ ンパ ク質か ら、nane −LC −MS ，asasシ ス テ ム に よ リペ プチ ド断片の

ア ミ ノ酸配列情報を解析 した 。更に IAM15392 株 よ り得られ たゲ ノム 配列情報

を基に 解析 を行 っ た とこ ろ窒素代謝 へ の 関与が 推定さ れ る ア ミノ酸配列情報 を

得た。その 配列情報をもとに低窒 素下特有の 窒素代謝能につ い て 更なる解析を

行 い 、現在、そ の 本質的 な機能を解明すべ く研究を進め て い る。

【目 的】シ ョ ッ トガ ン 法を 用い 、酵母細 胞か ら 4399 種 の タ ンパ ク 質 を特定 した

プ ロ テ オ ーム 解析が 報告 され た Ll」。こ れ に よ ［）　，ペ プ チ ド断片化 に よ る網羅的

な タ ン パ ク質分析が 可能で あ る こ と を初め て 示 され た が 、実 タ ン パ ク質の 抽出

や 分析時 間、検出感度等、実用 に向けて は 課題が まだ まだ 多い 。現在の プ ロ テ

オ ーム解析で は 、最終的 な検 1［喘 と して 高感度 な質量分析 計を用い て い るが、
イ オ ン 化抑制効果 に よ る感度低下が 問題 と な っ て い る。こ の た め 、現在の 技術

で は 、細胞内 に 実際に 分布 し て い る全 タ ン パ ク 質の 中で 、比較的存在量の 多い

タ ン パ ク 質しか 検 出で きて い ない の が 実状で あ る ［2］。こ の 問題 を解決す る ため

に は 、質景 分析 に 導入 され る 前段階 と して 、液体 ク ロ マ トグラ フ ィ
ー

に よ る高

性能分離が 重要で ある。そ こ で ．モ ノ リス カ ラム を用い た 超高性能分離 シ ス テ

ム に よ る プ ロ テ オ ー
ム 解析 を検詞 した 。【方法

・
結果】分離媒体 と して 、一般的

に使用 さ れ て い る粒子充填型 カ ラ ム と比較 して 高性能分離 を示す 長い モ ノ リス

カ ラ ム を 開発 し、プ ロ テ オ ー
ム 解析 向きに 最適化 した ［3】。こ れ を用 い た シ ス テ

ム に よ リプ ロ テ オ
ー

ム 解析 を行い 、性能 を比較 したの で まとめて 報告す る。
［11M ．　Mann　Nature　45S、1251−12S4〔2008）
［2亅M ．Manm ∫．　Pretcome　Res．10，　i78S−1793（2011＞
［3】H．MQrisaka亅．Sep．　Sci．32，2747−2751（2009）
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【Obj¢ cdves 】The　new 　erd 　in　industriaL　biotech　is　increasingly　driven　by 　cost −efHoien 匸

next −generation　 sequencing （NGS ｝technologies、　WQrknow −based，　 scalable 　 seftlvare

systems 　are 　required 　fc｝r　systernaticall ） managing 　large　data　velumes 　produced　by　NGS
and 　for　interpreting　genotype 　da匸a　across 　complex 　production　st1・ain 　a皿 costrics 、　lb　sup −
pQ貰 曲 i  ovative 　resear 。h　Genedaヒa　SelecterTM　has　been　developed　lo　 overcome

Lhese　oh 田lengcs　fer　strain 　develepment　ef 　microbes 　and 　eell 　hnes　tbr　fermentation
based　applications 　 as　well 　as　 of 　crops 　and 　plants　 with 　improv巳d　traits　as 　renewabl ∈

resources ．【Me 山 ods 　and 　Resuits】Genedata 　Selecter
’
］
．
M

　is　successfUliy 　used 匸o 　system −
atically 　analyse 　and 　annota τe　strains 　including　au し01natioa ［ly　iden1ifying　and 　eategoriz −
ing　poin匸mutations 　in　their　genetiじ and 　biologicaL　contex し This　proじcss 　is　assist ¢ d　by
匸ailored 　viewers 　tha1　drill　down しo　raw 　sじqu じn じじs．　The　proじess 　also 　prcdicts　thc　muta −
tions

’influcnec　on 　gene 　products （e．9．　modifying 　an 　enzyme
’
s　active 　site，　or 　on 　gene

r巳guiation（じ．g．，　altering 　a　transcriptien　facteビs　DNA 　binding　siLe）．　This　study 　demon−
strates 　how　NGSand −omics 　data　can 　support 　strain 　design　strate 呂ies　to　optimize 　yield

ofam 正no 　acids ，　with 　applicability 　to　other 　fbrmentation　based　applioations 　for　feed　and
food　additives ，　beverages，　bio−retlneries ，　anti−infectlves　and 　biDbgics　production　e錨 一
ciently ．

【凵的】複合微生物系は従来 の 単
一
微生物の 機能を越 えた機能を持 つ 。例えば土

壌環境中の 難分解性基 質で ある バ イ オ マ ス の 分解に 関わ る微生 物群も機能して

い る 。こ うした バ イ オ マ ス 基質や 、そ の 分解 ・
代 謝に 関わ る微生 物や 酵素の 推

定 ・探索を 可能 とする た め 、我 々 は ECOMICS 　Web ツ
ール 群 を 開発 して きた

（Ogata ら、　 Morioka ら （submitted ））。こ こ で は、本 ッ
ール を高温 メ タ ン 発酵 汚泥

に よ るセ ル ロ
ー

ス 分解 の 時系 列デ
ー

タ に適用 し、基質 ・酵 素 ・微生物間の 相関

解析 を遂行 した、，【方法】系統分類 と酵素解析に は16S−rRNA と炭水化物結合モ

ジュール （CBM ）を用 い る E−class ．バ イオ マ ス 物 質同定 に は FT2DB 、相閲解析 に

は HetMap を開発 した（https：t／database．riken ．jpiecomicst｝。適用例 と して 、1型結晶

性セ ル ロ
ー

ス を添加 した 汚泥 を時系列 16点で 採集 し、微生 物及び 酵素解析 を行

う為 にメ タゲ ノ ム デ
ー

タ を、バ イオ マ ス 物質同定 の 為 に NMR ス ペ ク トル を 利用

した ，【結果】結果 と して 、系統分類 と CBM の タ イプ 及び バ イオ マ ス 物質量そ

れぞれで 特徴的 な変動 を示 した 。こ れ らの 結果の ヒ
ー

トマ ッ プ を利用 した 相関

解析 を行 い 、互 い の デ
ー

タ 聞に 顕著 な相 関が見 られた。こ の 相関か ら 、セ ル ロ
ー

ス 分解 に 関係 して い る と予測 される微生 物及 び CBM び）タ イ プ の 効率的な絞 り

込み がで き、バ イオ マ ス 物質 との 関連性が 示唆 され た 。今後は よ り詳細な系統

分類及び 広範 な酵素解析 を 可能に し、バ イオ マ ス 分解過 程の 更な る解明に 繋 げ

た い 。
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