
第一期製品評価技術基盤機構評価表

（平成１３年度～平成１７年度）
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評価委員のコメント中期目標 中期計画 平成１３年度実績 評価 平成１４年度実績 評価 平成１５年度実績 評価 平成１６年度実績 評価 平成１７年度実績 評価

独立行政法人製品評価技術基
盤機構は、工業製品等に関する
技術的な評価、分析及び調査
研究等を行い、経済産業行政に
必要な技術上の知見、ノウハウ
などのうち、バイオテクノロジー
分野、化学物質管理分野、適合
性評価分野及び人間生活・福祉
分野に係るものについて体系的
に収集、評価、整理及び提供等
を行う。また、その技術的能力
を活用し、内外における取引の
適正化・円滑化を図るため、経
済産業省に係る法令 に基づく注

認定・審査業務等を国際ルール
に基づいて実施する主体的な役
割を果たすこととする。

遺伝子組換え生物等の使注：
用等の規制による生物の多様
性の確保に関する法律、化学物
質の審査及び製造等の規制等

化学兵器の禁止に関する法律、
及び特定物質の規制等に関す
る法律、工業標準化法、計量
法、消費生活用製品安全法、液
化石油ガスの保安の確保及び
取引の適正化に関する法律、ガ

特ス事業法、電気用品安全法、
定機器に係る適合性評価の欧
州共同体及びシンガポール共
和国との相互承認の実施に係

鉱山保安法、家庭用品る法律、
（ より下線品質表示法 16FY

部追加）

�．中期目標期間
平成１３年４月１日～平成１８年
３月３１日 （５年間）

�．業務運営の効率化に関する
事項

１．期初において実施している
業務については、業務の効率化
を進め、中期目標の期間中、平
均で前年度比１％の業務経費
の効率化を行う。

後掲 後掲 後掲 後掲
２．一方、期中に新たに発生又
は業務量の増加が見込まれる
生物遺伝資源に係る業務、化学

化学物質管理促進法関連業務
物質排出把握管理促進法関連

、認定関係業務及び標準業務
物質関係業務については、１．
の業務の効率化による資金を
充当するとともに、外部機関と
の協力・連携等による業務の効
率的運用により運営費交付金
の増大の抑制に努める。
（ より下線部に変更）15FY

�．国民に対して提供するサー �．国民に対して提供するサー
ビスその他の業務の質の向上 ビスその他業務の質の向上に
に関する事項 関する目標を達成するために取

るべき措置

Ａバイオテクノロジー分野 Ａバイオテクノロジー分野. .

バイオテクノロジー及びその産
業化のための技術基盤となる生
物遺伝資源とその情報を整備
し、産官学の研究者に幅広く提
供するため、技術の進展や諸外
国の動向等に適切に対処すると
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ともに、微生物を中心とした我
が国の中核的な機関としての活
動体制を整備し、独自性が高く
かつ魅力ある生物遺伝資源に
係る情報等を整備する。

AA AAＢ Ｂー
１．生物遺伝資源に係る情報等 １．生物遺伝資源に係る情報等 １．生物遺伝資源に係る情報等 １．生物遺伝資源に係る情報等 １．生物遺伝資源に係る情報等 １．生物遺伝資源に係る情報等 １．生物遺伝資源に係る情報等－ －

の提供業務 の提供業務 の提供業務 の提供業務 の提供業務 の提供業務 の提供業務
( ) 我が国における微生物を中 ( )産業上有用又は分類学上有 今年度は、生物遺伝資源に ( )【平成１４年末の生物遺伝資 ( )生物遺伝資源の収集実績 ( )生物遺伝資源の収集実績 ( )生物遺伝資源の収集実績 ・中期目標である、1 1 1 1 1 1
心とした中核的な生物資源機関 用な微生物等の探索・分離・同 係る情報等の提供業務の本格 源保存数】 年度は、目標数を上回る 年度は、目標数を上回る 約 の生物16 17 50,000
として欧米並みの体制（１０万の 定・保存、ＤＮＡクローン、培養 稼働に向け、生物遺伝資源保 �平成１３年度末までの保存数 実績(計画) 合計 の生物遺伝資源を 合計 の生物遺伝資源を 遺伝資源を大きく16,366 22,451

5,810 1,500 80,000生物遺伝資源）を整備することブロス等の遺伝資源の作成、並 存供給施設（ＢＲＣ）を建設し、 ●微生物：２，１９９株 微生物 (約 ) 収集・保存している。これらの中 収集・保存している。これらの中 上回る約
を目指し、平成１７年度までに生 びに微生物等の遺伝資源の寄 来年度から実施する微生物等 微生物ｸﾛｰ ﾝ (約 ) には、未知微 （後述）の株や には、未知微 （後述）及びタ の保存を確保し5,574 5,600 PJ PJ
物遺伝資源の探索、収集、分 託を受けること等により収集し、の保存・分譲のための開始の準 �平成１４年度新規保存数 計 (約 ) インドネシアで収集した株など、 イの株やインドネシア等で収集 た。その中には、11,384 7,100
離、同定等により約５万の生物 約５万の生物遺伝資源を保存 備をしているところである。特 ●微生物 累計 特色ある微生物が多く含まれて した株など、特色ある微生物が 生物多様性条約39,759
遺伝資源（微生物、ＤＮＡクロー する。 に、そのコアとなる探索分類研 財団法人発酵研究所（ＩＦＯ）か いる。 多く含まれている。 によりアクセスが
ン、培養ブロス等）を保存する。 究支援、分譲受付及び分譲等 らの譲渡：１５，０７６株 （注：下段()書きは、当初計画値） 困難になった海

の基本システムを開発し、微生 外部に委託収集：９８株 当初年度計画では予定してい 実績(計画) 実績(計画) 外の生物遺伝資
物標準株収集業務では約１４０ （平成１３年度は約１，４００ なかったが、千葉県木更津市の 微生物 (約 ) 微生物 (約 ) 源や、技術開発4,040 3,500 7,699 4,500
０株を収集した。 株） 生物遺伝資源保存施設におい 微生物ｸﾛｰﾝ (約 ) 微生物ｸﾛｰﾝ (約 ) により利用可能と12,326 7,500 14,752 13,000

一般寄託：５３株 て、非常事態が発生した場合に 計 (約 ) 計 (約 ) なった未知の微16,366 11,000 22,451 17,500
（平成１４年度から実施） おいても生物遺伝資源の分譲業 累計 累計 生物等が含まれ56,125 78,576

自ら分離・収集：７７５株 務を滞りなく実施できるよう東北 ており、高く評価
（平成１４年度から実施） 支所（宮城県仙台市）において生 できる。

小 計：１６，００２株 物遺伝資源のバックアップを行う 【委託事業及びアジア諸国との ・永続的な微生物【委託事業による収集実績】
微生物合計：１８，２０１株 こととした。公開株として保存して 協力による収集実績】：上記収 資源の保存施設：上記収集実績の内数

いる微生物の一部１２，７００株と 集実績の内数 （ＮＢＲＣ）を開設①「ゲノム情報に基づいた未
●ＤＮＡクローン これまでにゲノム解析を実施した �「ゲノム情報に基づいた未知 し、また開設当初知微生物遺伝資源ライブラリ
ＮＩＴＥでのゲノム解析により作 微生物ＤＮＡクローンの一部７，５ 微生物遺伝資源ライブラリーの から計画的に人ーの構築プロジェクト（未知
成されたもの：１０，１７４クロー ８１クローンについて１６年３月１ 構築プロジェクト（未知微 ）」 材育成を行う等PJ 微PJ 」(NEDOからの受託：14）
ン ８日に東北支所へ移送し、保管 ( から受託 ～ 年度) 体制整備を行い、NEDO :14 19 ～19年度)

管理を開始した。 未知微 の一環として国内に 我が国が誇るＮＢPJ 未知微PJの一環として、国
�平成１４年度末保存件数：２ 【外部からの委託事業による収集 おける未知微生物の採集を実 ＲＣとして構築さ内外における未知微生物の採
８，３７５ 実績】：上記収集実績の内数 施した。国内の採集場所の選 れたたことは、高取を実施した。極限環境から

�「ゲノム情報に基づいた未知微 定、分類学的に新規な株をより く評価できる。種々の分離法を用いて、これ
【現在収集活動を実施しており、 生物遺伝資源ライブラリーの構 多く分離するための条件の検討 ・海外からの研修まで約5,000株を分離し、系統
平成１５年度以降実績となるも 築プロジェクト（ＮＥＤＯから受託： 及びスクリーニング法の改良等 生受け入れ等の解析を実施。その結果、未知
の】 １４～１９年度）」 を実施し、多数の株を分離。同 地道な技術協力微生物とされたものが859株あ
�「ゲノム情報に基づいた未知 １４年度及び１５年度に海外、 定方法としてバクテリアについ の積みかさねにった。また、昨年度開発した
微生物遺伝資源ライブラリーの 温泉、昆虫の腸管等から収集し ては 配列を、真核生 より、海外との信16S rDNA 機能性タンパク質を用いた系
構築プロジェクト（経済産業省公 た微生物約８，２００株のうち、糸 物については 配列を 頼感が醸成され18S rDNA 統解析を枯草菌（Bacillus su
募：平成１４～１８年度）」：１，２ 状菌、放線菌、細菌等合計１，１ 解析し、未知微生物とされたも た結果、インドネbtilis）について行い、亜種
００株の微生物を収集。培養ブ ０２株の微生物を保存した。これ のが 年度末現在 株。 シアを始めとする16 713 レベルまで迅速に識別するす
ロスの作成に着手。 までの成果を利用して新規微生 微生物の分子系統解析の一 ７カ国でＭＯＵ等ることができたのを始め、同

物の分離採取方法（メルシャン 法として、タンパク質をコードす の協力関係を結様の系統解析を放線菌（Strep
（株）との共同出願）及び新規微 る遺伝子を用いた系統解析法を んだことは、高くtomyces 属 についても行い） 、

�「石油精製汚染物質低減技 生物（味の素（株）との共同出願） 開発した。この同定方法により、 評価できる。設計した実験系で解析できる
術調査等委託費（経済産業省よ について特許出願を行った。 多くの分類群で、この方法が有 ・中核的ＮＢＲＣとことを確認した。
り受託：平成１４～１６年度）」： 用であることが示された。 して機能を高め、また、16年度までに導入して
脱硫菌２３株を収集。 【現在収集活動をしており１６年 多くの分子系統解析を効率良 利用者の利便性いた 「配列決定・系統解析、

度以降実績となるもの】：上記収 く実施するため、解析に必要な を高めるため、短支援システム（SDSS・PASS 」）
�「新エネルギー物質生成技術 集実績の外数 一連の手順を自動化（パイプラ 期間で実施体制について改良を加え、より使
調査等委託費（経済産業省より �石油精製汚染物質低減技術調 イン化）するためのシステム構 を構築し、事業をいやすいシステムとした。さ
受託：平成１４～１６年度）」：水 査等委託事業（経済産業省から 築に着手した。 年度は、シー 開始し、２年目で16 らに、SDSS・PASSと連携した
素生成菌１５株、メタン生成菌５ 受託：１４～１６年度） ケンサーより出力された部分配 国内微生物特許新たな「16S rDNA配列のデー
株を収集。 １４年度に収集した脱硫菌２３ 列データを自動的に選別し、そ 寄託の約 ％にタベース」を17年度に開発・ 20
なお、�で収集した微生物は 株について、これら菌株の長期 れらを結合し、信頼できる塩基 達し確実に事業導入したことにより、生菌の

種又は属レベルまでの同定がま 保存方法を開発するため、１５年 配列部分のみを結合データとし が実施されてい分離・同定作業の迅速化を確
だ終了していないため、現時点 度の目標である菌株を保存する て出力させる操作の自動化を行 る。認した。
では中期目標である約５万の生 ことによる脱硫機能低下の要因 った。従来、結合された一つの
物遺伝資源の保存数に含めて 調査のために脱硫能力の測定方 配列を得るのに約 分の手作 ・遺伝資源の成果30 ②「微生物を利用した石油の
いない。また、��については、 法を開発した。１６年度は、１５年 業が必要であったが、その操作 を数値目標で計環境安全対策に関する調査」
本事業が終了する１６年度末以 度に開発した脱硫能力の測定方 を効率的に行えるようになった。 ることは必ずしも（NEDOからの受託：17～20年
降の分譲となるため、�と同様 法等を活用して当初目的である 年 月に国際シンポジウ よいことだけでは16 10 度）
に現時点では中期目標である 脱硫菌の長期保存方法を開発す ム「ゲノム情報に基づいた未知 ないが、目標を遥・石油の国際輸送における海
約５万の生物遺伝資源の保存 る予定である。 微生物遺伝資源ライブラリーの かに超えて達成洋汚染対策
数に含めていない。 �新エネルギー物質生成技術調 構築と産業利用促進を目指し したことを高く評GC-MSを用いた原油中の半

査等委託事業（経済産業省より て」を開催し、未知微 の成果 価する。PJ 揮発性有機化合物の検出を行
受託：１４～１６年度） について報告した。 ・生物資源管理業い、分析条件を設定した。ま

務の携わる人材た、インドネシアの海水由来
一 水素生成菌 未知微 については、 年 の育成や海外遺PJ 16 の石油分解菌を単離するため
１４年度に収集した水素生成 月から 月にかけて中間評価 伝資源アクセス5 8 原油を炭素源として、バッチ

菌１５株について、これら菌株の が実施された。その結果、 業務の推進と連集積培養を行い菌を単離中。
長期保存方法を開発するため、１ において点数評価が実 動させることによNEDO ・石油関連施設微生物腐食対
５年度の目標である菌株を保存 施された 年度以降の評価対 って目標値を大15 策
することによる水素生成能力低 象プロジェクトのなかでも高い評 幅に上回る株数石油タンク内からサンプリ
下の要因調査のために水素生成 価（ プロジェクト中 位）を の保存を達成し54 18 ングしたスラッジから鉄片を
能力の測定方法を開発した。１６ 得た。特に受託者に対する評価 た点は大いに評激しく腐食させる硫酸還元菌、
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年度は、１５年度に開発した水素 のうち、「実用化・事業化の見通 価できる。メタン生成菌の集積培養に成
生成能力の測定方法等を活用し し」ポイントが他プロジェクトに比 ・海外遺伝資源ア功。現在、それらの鉄に対す
て当初目的である長期保存方法 べ高い。 クセス業務に関しる腐食能力を評価中。
を開発する予定である。 ては、途上国の
なお、開発した方法及び保存 点満点で、 研修生に受け入3

条件を変えること等により、当初 位置付け・必要性 れなどの地道な= 3.0
予定よりも前倒しで２株について 研究開発マネジメント 努力が実り５カ国= 2.3
長期保存が可能な方法を開発し 研究開発成果 との 締結= 2.2 MOU
た。 実用化、事業化見通し が実現したことは= 2.2
二 メタン生成菌 特筆に価する。さ
１４年度に収集したメタン生成 【今後実績となるもの】：上記収 らにこうした二国

菌５株について長期保存方法を 集実績の外数 間の関係をアジ
検討し、３株について長期保存が �「石油精製汚染物質低減技 アにおける多国
可能な方法を開発した。残りの菌 術調査等委託事業」（経済産業 間の協力体制へ
株についても、１６年度中に長期 省から受託： ～ 年度） と発展させてきた14 16
保存方法を開発する予定であ 年度に収集した脱硫菌 努力に敬意を表14 23
る。 株について、 年度に開発し したい。我が国が15
�インドネシア・タイにおける菌類 た脱硫能力の測定方法等を活 アジアにおいて微
の分類学的研究（経済産業省か 用して、当初目的である脱硫菌 生物遺伝資源の
らの再委託：１４年度～１６年度） の脱硫機能低下を防ぐための 分野でリーダーシ
インドネシアとのプロジェクト・ 最適な長期保存方法及び提供 ップを発揮するこ

アグリーメント（ＰＡ）については、 技術を開発した。（事業終了後 とは、微生物利用
日本側のプロジェクト代表機関が に当該菌株の寄託を受け、企業 技術を優位技術
インドネシア側と調印し、日本へ 等での研究のための安定供給 として今後とも育
の菌株移転が可能になった。こ を可能にする。） 成していくために
れにより、１６年１月～２月にイン きわめて重要で
ドネシアへ訪問し、４４０株を日本 �「新エネルギー物質生成技術 あり、第一期の取
に持ち帰った。これら日本に持ち 調査等委託事業」（経済産業省 り組みは、その基
帰った菌株については、１６年度 から受託： ～ 年度） 盤を築くものとし14 16
に同定作業を行う予定である。 一 水素生成菌 て、大変意義深
なお、当初の計画としては、イ 年度に収集した水素生成 い。14

ンドネシアとタイの２か国の菌類 菌 株について、 年度に開 ・特許微生物寄託15 15
の分布状況を調査する予定であ 発した水素生成能力の測定方 業務に関しては、
ったが、インドネシアの微生物が 法等を活用して、当初目的であ 順調な立上げが
予想以上に多様性であることが る水素発生機能低下を防ぐため できた点を評価し
判明したため、両国に事業を分 の最適な長期保存方法及び提 たい。
散させて実施するよりも、インドネ 供技術を開発した。（事業終了
シアに集中させて調査し、事業の 後に当該菌株の寄託を受け、企
内容を充実させた方が良いと判 業等での研究のための安定供
断し、計画を変更した。１６年度も 給を可能にする。）
引き続きインドネシアの分布状況
を調査する予定である。 二 メタン生成菌

年度に収集したメタン生成14
菌 株について、 年度に長5 15
期保存方法を開発した 株以3
外の 株についてメタン発生機2
能低下を防ぐための最適な長期
保存方法及び提供技術を開発
した。（事業終了後に当該菌株
の寄託を受け、企業等での研究
のための安定供給を可能にす
る。）

� インドネシア・タイにおける菌
類の分類学的研究（経済産業
省から受託： ～ 年度）14 16
本研究は環境省プロジェクト

「アジアオセアニア地域における
生物多様性の減少解決のため
の世界分類学イニシアチブ（ＧＴ
Ｉ）に関する研究」（代表：国立環
境研究所）の中で、菌類チーム
として参画を求められた。内容
はインドネシアの研究者と共同
でマングローブ域及び周辺環境
に生息する菌類のインベントリ
ー及び分類学研究を実施した。
その一環として、インドネシアと
のプロジェクト・アグリーメント
( )に基づき 年度に菌株のPA 15
移転を行い、糸状菌 株につ440
いて分離・同定作業を実施し、
その中から で保有していNITE
ない株等 株を同定した。この68
株はプロジェクト終了後、68
の締結により保存株に加MTA

え一般に分譲を実施する予定。

【 】【東北支所でのバックアップ】 東北支所でのバックアップ
17年度新たに収集した微生16 年度新たに収集した菌株
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物株等を18年３月に東北支所等 株及び微生物 ク1,259 DNA
、 。ローン クローンを 年14,077 17 3 に移送し 保管管理を行った

月に東北支所に移送し、保管管
理を行った。

【特許微生物の寄託等事業の【特許微生物の寄託等業務の準 【特許微生物の寄託等業務の
実施】備】 実施】
特許微生物145件（昨年49件微生物に関する中核的なＢＲＣ 特許微生物寄託業務は 年16

増）を受領し、広報活動を通として日本における特許行政の 度から開始した業務であること
（ 、一翼を担い、かつ、ユーザーの利 から、新しく開設した特許微生 じての新規顧客の獲得 25者

65件 、リピート顧客の定着便性向上を図るため、１６年度か 物寄託センター( )の存在NPMD ）
（21者、80件 、東北支所でら特許法令に基づき特許庁長官 の周知を図るため、パンフレット ）
のバックアップの開始など特の指定する寄託機関及び国際寄 等の配布、企業等への個別訪
許微生物寄託等事業を確実に託当局としての事業開始を目指 問、ホームページの充実といっ
実施した。し、体制の整備等を進めた結果、 た広報活動を積極的に展開し
昨年度に引き続きパンフレ１６年３月３日付けで特許庁より た。その結果、年度当初は伸び

ット等の配付、企業等を訪問寄託機関として指定を受けた。国 悩んだ寄託数が年度中盤より
しての出張説明、ホームペー際寄託当局についても１６年度早 増加し、最終的には国内の特許
ジの充実など積極的な広報活々に地位を取得する予定である。 微生物寄託の約 を受領し10%
動を展開した。特許微生物寄た。また、顧客の定着（リピータ）
託センターの顧客は大学や中【培養ブロスの供給体制の整備 といった に対する寄託者NPMD
小企業が多いことから、今年に関する実績】 の信頼も確実に向上しつつあ
度は特に大学発ベンチャーを年度計画においては培養ブロ る。
念頭におき大学等への広報をスの供給体制を整備することとな 年度は、更なる信頼性向17
重視した。これらの広報活動っていたが、１５年度は以下の理 上のために、東北支所での特許
が新規顧客の開拓に結びつい由により体制整備を行わず、微 微生物のバックアップを開始す
ている。生物の収集・保存に注力した。 る予定である。
平成16年度に受託した特許・当初、海外の資源国から日本に

微生物92件のバックアップを生物遺伝資源を持ち込む際に、 国内寄託 85
平成17年５月から東北支所で微生物そのものでの移転を相 国際寄託 9
開始した（昨年度受領した96手側が承認せず、抽出物の状態 合計 96
件のうち、生存試験の結果受（培養ブロス）での移転を許可す
託拒否した３件及び５月時点ることが想定されていたが、相手
で未受託の１件を除く 。側（１５年度はインドネシア）との ）

粘り強い交渉の結果、微生物そ
116のものを日本に移転させることの 国内寄託

29許可を得た。 国際寄託
145・多様な利活用ニーズに対応可 合計

能で、研究資源としては培養ブロ
スに比べ遥かに自由度の高い海
外の新規微生物の収集・保存を
行うこととした。
・海外の新規微生物を先ず確保
し、今後必要に応じて培養ブロス
での供給も可能。

【国家プロジェクトに関する実績】 【国家プロジェクトに関する実
「タンパク質機能解析プロジェク 績】
ト」（ＮＥＤＯ事業：１２～１６年度） 「タンパク質機能解析プロジェク

NEDO 12 17１４年度に引き続いて、ヒトｃＤ ト」（ 事業：平成 ～
ＮＡクローンの長期保存技術の開 年度）
発を実施した。 は、グリセロールを ％NITE 5

以上含む培地でヒト クロcDNA
ーンの長期保存が可能となる技
術を開発し、実証した。
また、 が寄託を受け保NITE

存・分譲を行っている約 万個3
の完全長ヒト クローンのcDNA
元となった約 万のオリジナ150
ルクローンから新たなスプライシ
ング・バリアント クローンcDNA
を約 万個探索する事業におい1
て、 万個全ての複製クロー150

96ンを作製する際に、従来の
ウェルプレートから ウェルプ384
レート化を行い保存スペースを
に圧縮した。これにより、ス1/4

cDNAプライシング・バリアント
クローン探索のための作業が効
率化されるとともに、複製クロー
ン保存にかかる費用も軽減され
た。

NITE※同プロジェクトにおける
の役割が終了したことから、当

17該プロジェクトの実施期間は
年度までであるが、（社）バイオ
産業情報化コンソーシアム
（ ）との共同研究は終了。JBIC
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【その他の実績】【その他の実績】 【その他の実績】 【その他の実績】
①学会等における外部発表実�「インドネシア・タイにおける菌 �保存技術の開発 �保存技術の開発
績（論文発表、学会発表）類の分類学的研究」（国立環境 ＮＩＴＥにおける生物遺伝資源 における生物遺伝資源NITE
NITEが保有する生物遺伝資研究所からの再委託：平成１４ の保存状態及び品質の向上を目 の保存状態及び品質の向上を

源に関する情報の提供を目的～１６年度）：インドネシア等とプ 的として、微生物株の保存法の 目的として、微生物株の保存方
として、保存微生物株及び収ロジェクト・アグリーメント（ＰＡ） 改良を検討した。具体的には、ガ 法の改良を検討した。具体的に
集微生物株を用いての機能解（※１）について交渉した。 ラスアンプルを不活性ガス置換し は 職員が開発し、従来かNITE
析、分類学的研究等の成果をた後溶封する絶対嫌気性細菌の ら長期保存方法として採用して
中心に、学会や学会誌等にお�国家プロジェクトであるヒトゲ 長期凍結保存法及び大麦粒を用 いるＬ乾燥法を酸素の存在下-
いて外部発表を行った。ノム多様性解析プロジェクトの いた難保存性糸状菌の凍結保存 では生存できない絶対嫌気性
※実績の主な内容「完全長ｃＤＮＡ構造解析事業 法を考案した。今後、生存試験を 細菌に対して、コンタミの恐れが

（事業年度：平成１１～１３年 経時的に実施して保存性を確認 なく、また、簡便な作業で実施で ●論文発表：計８件
NITE International Journal of度）」により得られたヒトｃＤＮＡク し、３年程度保存した場合の復元 きる方法として考案した。 ・

Systematic and Evolutionaryローンのうち２４，０６１個の寄託 状態が良好であれば実際の保存 での保存・分譲業務においても
を受け、このうち日本ＤＮＡデー 業務に活用していく予定である。 アンプルでの長期保存が可能と （英国）：３件掲Microbiology
タバンク（ＤＤＢＪ）から塩素配列 なることから、分譲依頼の都度、 載、２件投稿

The Journal of General andのデータが公開されている１７， �学会等における外部発表の実 凍結保存から分譲試料を作製 ・
０６３クローンについて分譲を行 績 する必要がなく、またアンプルな （日本）Applied Microbiology
っている。（分譲開始は９月か ＮＩＴＥが保有する生物遺伝資 ので発送作業が簡便になるなど ：３件投稿
ら）これまでに１４クローンを分 源に関する情報の提供を目的と の利点がある。今後、各種の細
譲した。 して、保有微生物株及び収集微 菌に対して対応可能であるか検 ●その他の紙上発表：計 件10

生物株を用いての機能解析、分 討していく予定である。 ・自然教育園報告：１件
�「タンパク質機能解析プロジェ 類学的研究等の成果を中心に学 ・日本微生物資源学会誌：５件
クト（ＮＥＤＯ事業：平成１２～１６ 会や学会誌等による発表を５２件 �学会等における外部発表実 ・温故知新：１件
年度）」：ｃＤＮＡクローンの長期 （１４年度実績１５件）行い、シン 績（論文発表、学会発表） ・バイオサイエンスとインダストリ
保存技術の開発に着手した。平 ポジウム等において講演を２３件 が保有する生物遺伝資 ー：２件NITE
成１５年度も引き続き、長期保 行った。 源に関する情報の提供を目的と ・防菌防黴（日本防菌防黴学会
存技術の開発を行う。 して、保存微生物株及び収集微 会誌）：１件（投稿中）

生物株を用いての機能解析、分
(※１)：個別プロジェクトにおける 類学的研究等の成果を中心に、 ●学会・講演会等での発表：計
共同研究の同意書。 学会や学会誌等において外部 件40

発表を行った。 ・日本菌学会：３件
・日本知財学会年次学術研

※実績の主な内容 ※実績の主な内容 究発表会：１件
●論文の発表 ●論文発表：計 件 ・日本微生物資源学会：６件9
・ （日本）：日本菌 ・ ・日米菌学会合同大会：８件Mycoscience International Journal of

Systematic and Evolutionary 9th National Congress of学会誌：１件掲載決定 ・
The Prokaryotes: an evolving Microbiology 4 Indonesian Society for・ （英国）： 件

electronic seasource for the 1 Microbiology and 3rd Asian掲載、 件 投稿
microbiological community, The Journal of General and Conference for Lactic Acid・

（独）： (日本） ：２件3rd edition Applied Microbiology Bacteria
微生物学の参考書：１件掲 ： 件 掲載 ・放線菌学会大会：３件3
載決定 ・ （英国） ・真菌若手研究会：１件Mycological research

1 Austral ian Society for●学会での発表 ： 件 投稿 ・
Microbiology 2005 Annual・日本分子生物学会年会：３件

・日本菌学会：３件 ●その他の誌上発表：計 件 ：１件14 Conference
1 International Symposium for・日本微生物生態学会：１件 ・日本微生物資源学会誌： ・

・日本農芸化学会：８件 件 ：１KACC 10th Anniversary
�生物遺伝資源の品質管理 ・日本微生物生態学会誌： 件1
収集した生物遺伝資源につい 件 ・ ���：Enzyme Engineering

て分類学的に重要な情報を付加 ・化学工業新聞： 件 １件2
するため、インドネシアとの共同 ・日本経済新聞： 件 ・微生物生態若手研究会：１件1
研究により収集した微生物及び ・日経バイオテクノロジー： ・日本微生物生態学会：２件1
これまでに整備してあった放線菌 件 ・ 世紀 「実践的ナノ科21 COE
について分類学的な配列解析を ・日経バイオビジネス： 件 学」国際シンポジウム：１件1
実施した。これにより保有する微 他多数 ・日本生物工学会：４件
生物株との比較が容易になり、 ・日本微生物系統分類研究会
分類学的に新しいかどうかを検 ●学会・講演会等での発表：計 ：２件

64 International Symposium on討するためのデータを得た。 件 ・
6 Extremophiles and Their�ヒトｃＤＮＡクローンの保存及び ・日本菌学会： 件

分譲 ・世 界 微 生 物 保 存 会 議 ：１件Applications
国家プロジェクトであるヒトゲノ （ ）： 件 ・ 委託「ゲノム情報に基ICCC-10 12 NEDO

ム多様性解析プロジェクトの「完 ・アジア菌学会議： 件 づいた未知微生物遺伝資源3
全長ｃＤＮＡ構造解析事業（事業 ・日本分子生物学会： 件 ライブラリーの構築」事業国5
年度：１１～１３年度）」により得ら ・日本農芸化学会年会： 件 際ワークショップ：２件15
れたヒトｃＤＮＡクローンのうち新 ・日本微生物系統分類研究 ・日本農芸化学会：２件
たに６，８１５クローン（１４年度か 会： 件2
らの累計３０，８７６クローン）の寄 他多数 �広報活動の実績
託を受け、保存した。 ・ 年 月７日に都内で成果17 10

�生物遺伝資源の品質管理 報告会を開催。国内の微生物
＜１４年度業務実績に対する指 保有株（放線菌）の 資源機関、大学、企業等の有識16S rDNA
摘事項に対する回答＞ 解析を実施し、データ（ 株、 者を招き、バイオテクノロジー本829
（指摘事項） 約 ）を へ登録した 部の業務報告等を行った。1.2M DDBJ
生物遺伝資源の収集方針に関 （ 年 月に公開予定）。この ・ 年９月７日～９日に横浜で17 6 17

2005し、他省庁類似機関とは異なるア データを標準として分類上の種 開催されたバイオジャパン
イデンティティの確立はもとより、 （ ）として現在約 種 へ出展し、国内のバイオ関連機Species 500
ユーザーニーズの把握、遺伝資 といわれる産業上有用な放線菌 関（主に企業）を対象として、バ
源の有用性に関する未来状況の の による系統解析に利 イオテクノロジー本部の業務説rDNA
想定等を考慮した基本計画の策 用できる。企業等においてもス 明を行うとともに、パンフレット等
定がかねてからの課題であった クリーニング等で使用した放線 を配布した。
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が、直近業務の立ち上げに忙殺 菌の分類学上の位置付けを知 ・全国の各経済産業局及び関連
されたきらいがあった。早急に妥 るためのツールとすることによ の公設試、企業、バイオクラスタ
当な体制の下で収集内容に係る り、より有用な放線菌を選択す ー等の地域のコアとなる機関を
基本計画を策定すべきである。 る一助となる。 訪問し、 バイオテクノロジNITE
（回答） ー本部の業務を紹介するととも
生物遺伝資源収集に関する企 �ヒト クローンの保存及 に、 とのネットワーク構築cDNA NITE

NITE業ニーズの把握のために、製薬、 び分譲 に向けて協力を要請し、
化学、食品等の企業との意見交 国家プロジェクトであるヒトゲ の保有するシーズの積極的活

47換を行った。その結果、次のニー ノム多様性解析プロジェクトの 用を呼びかけた。訪問先は、
ズがあることを把握した。 「完全長 構造解析事業 機関（団体、法人）。cDNA
�企業が自ら発見した新規微生 （事業年度： ～ 年度）」か ・新聞等のメディアに対して、積11 13
物を利用して製品開発を行う際 ら得られたヒト クローン 極的にプレスリリースを出すなcDNA
には、当該微生物の研究開発に （ クローン）の寄託を受 ど情報提供を行い、多くの媒体30,876
必要となる情報を得るために、比 け、 年度は、 件、 ク で の成果が取り上げられ16 140 240 NITE
較する微生物標準株又は類似株 ローンの分譲を行った。 た。
が必要となる。よって、ＮＩＴＥが分

●各種媒体で取り上げられたN類学上重要かつ多様な新規微生 �微生物の保存
ITEの実績に関する記事等物を収集することを期待してい 未知微 （( )�）や海外サンPJ 1
・日本経済新聞 ４件る。 プリング（( )アジアとの協力体2
・読売新聞 ２件�企業は、多種の微生物の分譲 制）、外部から寄託された微生
・朝日新聞 １件を受けて製品開発の目的とする 物の保存を行った。
・毎日新聞 ２件機能を有する微生物を選び出す ・外部から寄託された糸状菌株
・産経新聞 １件ことを望んでいる。 株を再純化し、 ℃で凍4878 -80
・日経産業新聞 ３件結保存した。
・化学工業日報 ２件よって、ＮＩＴＥが民間企業では収 ・資源開発課で管理する大量の
・日刊工業新聞 ３件集困難な分野で多様な新規微生 株を安全かつ適切に保存出来
・千葉日報 ２件物を収集することを期待してい るような体制を整えた。例えば、
・北海道新聞 １件る。 菌株の管理を適切に行うため、
・フジサンケイビジネスアイこれらの結果を踏まえ、産学官 情報システム管理課と共同で資
１件の関係者から成る「生物資源委 源開発課管理株データベースシ

「 」員会」をＮＩＴＥバイオ本部に１５年 ステムを構築した。また、海外か ・NHKニュース おはよう日本
２件１１月に設置し、ＮＩＴＥによる生物 ら移転した菌株については植物

・NHKラジオ「今日も元気でわ遺伝資源収集の戦略の在り方に 防疫法に則り、農林水産大臣に
くわくラジオ」 １件ついて審議を行った。 申請し、許可を得た場所におい
このほかに、インターネッ「生物資源委員会」での審議を て適切に保管した。

トによる記事も多数掲載基にして、「微生物標準株の寄託
を進めるほか、極限環境や特殊 ・未知微 株（ 株）を培養PJ 500

③生物遺伝資源の品質管理・環境あるいは東南アジアの熱帯 し、生存試験、コンタミチェックを
向上などに生息する微生物を対象とし 行い、大量提供をするためのス

、て探索・収集を進める。また、我 トックを作製し、 ℃で凍結保-80 保存株のrDNA解析を実施し
1,691件のデータをHPで公開しが国主導でアジア地域において 存した。
た。このデータは微生物株の微生物を共同で利用する地域協

、力の枠組みを構築する。」との生 系統解析に利用できるもので
企業等においてはスクリーニ物資源収集の戦略をとりまとめ
ング等で使用した微生物株のた。
分類学上の位置付けを知るた

、めのツールとすることにより
より有用な微生物を選択する
一助となる。このデータ公開
は今後も実施していく。

④ヒトcDNAクローンの保存及
び分譲
国家プロジェクトであるヒ

トゲノム多様性解析プロジェ
クトの「完全長cDNA構造解析
（ ）」事業 事業年度：11～13年度

から得られたヒトcDNAクロー
ン（30,876クローン）の寄託
を受け、17年度は、124件、17
3クローンの分譲を行った。

( ) これらの生物遺伝資源に関 ( ) ( )の生物遺伝資源に関す また、生物資源の寄託に向 ( )【アジア諸国との協力体制】 ( )【アジア諸国との協力体制】 ( )【アジア諸国との協力体制】 ( )アジア諸国との協力体制2 2 1 2 2 2 2
する情報（微生物等の分類に関 る情報（微生物等の分類、培 け、１５の大学等関係機関に働 �インドネシア共和国 �インドネシア共和国 �インドネシア共和国との協力 �インドネシア共和国との協力
する情報、培養に関する情報、養、生産物、塩基配列、遺伝子 きかけを行い、うち（財）発酵研 生物遺伝資源の研究開発を １５年４月にインドネシア科学 体制 体制
生産物に関する情報、塩基配列 及び遺伝子機能等に関する情 究所がＢＲＣの寄託業務に参画 実施するための包括的覚書（Ｍ 研究所（ＬＩＰＩ）と共同研究契約書 年度は、インドネシア共同 【微生物探索】16
に関する情報、遺伝子に関する 報）を収集・整理するとともに、した。その他の機関についても ＯＵ）に基づいて、課題の選定 （ＰＡ）を締結し、インドネシアの糸 研究者と 年度と同様に合計 ・ 年度のジャワ島（ に15 15 NITE
情報、遺伝子がもつ機能に関す 国内外の関係機関との恒常的 引き続き交渉を継続中である。 及び素材移転契約(ＭＴＡ)を含 状菌と放線菌の分類と生態に関 株の微生物をインドネシア 株を移転）及び 年度の1,000 1,000 16

NITE 1,000る情報、等）を収集・整理し、生 な関係を構築する等により、生 むＰＡの作成及び締結に向けて する共同研究を開始した。現地で から へ移転するとともに、 ジャワ島及びスマトラ島（
物遺伝資源と併せて順次提供 物遺伝資源に関する情報等の さらに、東南アジア諸国の生物 の協議を実施し、１５年度初め 土壌、落葉などから微生物を分 これらについて凍結保存及び分 株を移転）での採集に引き続
する。 収集や交換等を行う。 遺伝資源の収集・保存に向け、 には締結の予定。 離し、１，０００株をＮＩＴＥに移転 類学的解析を行っているところ。 き、 年度は 月から 月に17 8 10

東南アジア７カ国の現状に関す 参考：生物多様性条約(ＣＢＤ) するとともに、これらについて凍 年度末で 株を保存した。 かけてウォーレス線（※１）東側(※ 16 825
る実態調査を行い、うちインドネ に基づくＭＯＵは、平成１３年 結保存及び系統分類学的解析を へ計 名の研究者をイ のチモール島及びスラウェシ島２) NITE 6
シアとは生物多様性条約に基づ 度に締結済み。 行った。その結果、これらのうち、 ンドネシアから招へいし、日本 で採集を実施した。分離した微
く、生物遺伝資源の研究開発に 新種の可能性がある株が約１５０ へ移転した微生物の分類学的 生物から 株の微生物を選2,124
係る包括的覚書（ＭＯＵ）を３月 �ミャンマー 株及び、ＮＩＴＥがこれまでに保存 解析を共同で実施した。日本及 択し、インドネシアから へNITE
２０日に締結した。また、約５万 平成１４年度からＰＡによる共 していない株で何らかの新規性 びインドネシアにおいて、微生 移転した。これらの株について
の生物遺伝資源の保存を行うた 同研究を実施するための協議を がある株が約１５０株含まれるこ 物の分類、保存等の技術につ は において解析を実施NITE
めの生物遺伝資源センターの整 開始。 とが示唆された。 いての技術移転を実施した。 し、 株を保存した（ 年2,069 16
備及び国内外の関係機関への 日本の企業、大学等がそれら また、 年 月及び 月に 度に移転した株のうち解析が完16 5 9
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働きかけを行い、ハード・ソフト �生物遺伝資源アクセス小委 の生物遺伝資源を産業応用や学 ワークショップを開催するととも 了していなかった 株と併せて92
両面の整備を行った。 員会 術的研究に利用できるようにする に、同年 月 日に 年度 株を 年度に保存）。12 16 16 2,161 17

ＭＴＡ及びＰＡをはじめとした ため、インドネシアとの間で素材 の実績について成果報告会を ・今年度、これまでの二年間に
プロジェクト合意書の作成につ 移転協定（ＭＴＡ）について協議を 開催した。（いずれもインドネシ 比べて２倍以上の数の菌株を移
いて議論するとともに、東南アジ 実施した。その結果、学術研究目 アにて開催） 転できたのは、インドネシア側と
アを中心とする各国のＣＢＤに 的のユーザーに分譲する場合に 年度に基本合意した 今年度の研究計画を議論する15 MTA
対する国内外への対応につい 締結するＭＴＡ－１及び産業応用 の様式に従って、産業利用目的 過程で、従来のインドネシアか
て調査と研究を行い、ＣＢＤに対 目的のユーザーに提供する場合 のユーザーに菌株を提供する ら に移転できる菌株の上NITE
するＮＩＴＥの基本姿勢を定め に締結するＭＴＡ－２についてイ 際に締結する に基づ 限（ 株）を廃止し、状況にMTA-2 1,000
た。 ンドネシアと合意に達した。 き、 年度に公募した「 応じて移転できる数を両者の合15 NITE

�ミャンマー 保有生物遺伝資源の産業利用 意によって決められるようにした
(※２)：この条約は、生物の多様 インドネシアでの経験を生か の可能性に関する共同研究」に ためであり、このことは、この共
性の保全、その構成要素の持 し、ミャンマーにおける生物遺伝 おいて採択した共同研究先と今 同研究が始まって 年を経過3
続可能な利用及び遺伝資源の 資源の収集・産業利用を目的とし 後 及び共同研究契約を し、双方に強い信頼関係が樹立MTA-2
利用から生ずる利益の公正か た共同研究を実施するため１５年 締結し、 年度に収集した株 できたこと、ならびに によ15 NITE
つ衡平な配分を実現することを １０月に協議を開始し、１６年３月 のうち、コンタミ等により廃棄し る技術移転の結果、インドネシ
目的に１９９２年５月に定められ ２６日にＮＩＴＥとミャンマー教育省 た株を除く 株について共同 ア側の分離技術が向上し、効率970
た条約で、２００２年８月現在日 （ＭＯＥ）との間でＭＯＵを、パテイ 研究先（企業 社）へ提供した。 的に分離等を行えるようになっ2
本を含む１８４ヶ国がこの条約に ン大学（ＰＵ）との間でＰＡを締結 （大量提供、後述）また、 年 たことが大きな要因である。16
加盟。遺伝資源の生息域内状 した。 度に収集した微生物について 【ワークショップ】
況において遺伝資源を有する国 さらに日本の企業、大学等が は、 年度に公募を行った後、 ・インドネシア側の能力構築の17
にその権利があるというもの。 それらの生物遺伝資源を産業応 企業等に大量提供し、有用な形 一環として、 年度の「菌類の15

用や学術的研究に利用できるよ 質のスクリーニングに供する予 採集と分離」「菌類の同定法」、
うにするため、ミャンマーとの間で 定。 年度の「放線菌の分離法と16
素材移転協定（ＭＴＡ）について 本プロジェクトは、インドネシ 同定法」「放線菌による抗菌スク
協議し合意に達した。 ア政府から高い評価を受けてい リーニング」に引き続き、 年17
�ベトナム る。 度は 月に「微生物の保存法」10
インドネシアでの経験を生か のワークショップをインドネシア

し、ベトナムにおける生物遺伝資 �ミャンマーとの協力体制につ で開催した。大学や各種研究機
源の収集・産業利用を目的とした いて 関から約 名が参加し、好評50
共同研究を実施するため１５年１ 年 月 日に締結した を博した。16 3 26
０月に協議を開始し、１６年３月１ 及び に基づき、 年 【研究者の招へい】MOU PA 16
５日にＮＩＴＥとベトナム科学技術 月から「生物遺伝資源の保全 ・６月から８月にかけて３名の研4
省（ＭＯＳＴ）との間でＭＯＵを、ベ と持続的利用に関する共同研 究者をインドネシアから へNITE
トナム国立大学ハノイ（ＶＮＵＨ） 究」を世界で初めて開始した。 招へいし、電子顕微鏡の観察技
校との間でＰＡを締結した。 年 月 日にミャンマー 法、化学分類等の技術を教授す16 11 24
さらに日本の企業、大学等が 教育省（ ）、バイオインダ るとともに、日本へ移転した微MOE

それらの生物遺伝資源を産業応 ストリー協会（ ）との共催 生物の分類学的解析を共同でJBA
用や学術的研究に利用できるよ で、日緬ワークショップを開催（ミ 実施した。また、１月から３月に
うにするため、ベトナムとの間で ャンマー・ヤンゴン）し、 か かけて２名の研究者を招へいNITE
素材移転協定（ＭＴＡ）について らミャンマーと進行中の二国間 し、 年度に移転した分離株17
協議し合意に達した。 共同事業の成果報告及び の分子系統解析を共同で実施NITE
�タイ の業務説明を行った。約 人 した。80
１５年度新たに協議を開始し、 の参加者からの質疑は の 【成果報告会】NITE

どのような協力がお互いにとって 活動に集中しており、ミャンマー ・ 月にジャカルタにおいて本12
メリットがあるか検討した。 国内での の活動の注目 年度の成果を報告した。会議にNITE
�アジア専門家会議 度は非常に高かった。 は、科学技術省の副大臣も出席
アジア各国の生物遺伝資源 また、共同研究先であるパテ し、本プロジェクトがインドネシア

（特に微生物関係）の研究者やそ イン大学では新たに微生物学科 において高く評価されていること
の利用に係る研究開発政策担当 を設立することを検討するなど が発言された。
機関の代表者との意見交換や交 微生物の有効活用に対し、積極 ・また、本プロジェクトが今年度
流の緊密化・活発化を通じて、各 的であることから、 ミャン で終了を迎えるに当たり、両者NITE-
国関係者間の相互理解を深め、 マーの共同プロジェクトは今後 は本プロジェクトを３年間さらに
生物多様性条約（ＣＢＤ）の枠組 も活発に行われることが期待さ 継続することで基本合意に達し
みの中で生物遺伝資源の有効利 れる。 た。 年度に締結した包括的13
用を促進するため、上記４か国を また、ミャンマーにおいてサン 覚書（ ）及び 年度に締MOU 14
含めたアジア地域１０か国の関係 プリングを実施し、合計 試 結した共同事業契約書（ ）190 PA-1
者との会合をＮＩＴＥ主催で１６年 料（分離源：土壌等）を へ を基本とした新 及び新NITE MOU
３月１５日から３日間にわたって 移転した。なお、ミャンマーには の内容の詳細に関して協PA-1
開催した。 微生物を分離する設備がないこ 議し、 年 月に締結した。18 3
＜参加国＞フィリピン・マレーシア と、及び が信頼されていNITE
・カンボジア・モンゴル・タイ・中国 る等の理由で土壌を日本に移 【外部への成果発表】
・韓国・ミャンマー・ベトナム・イン 転し分離を行うということとなっ ・８月にインドネシア・バリで開催
ドネシア た。移転した試料についてミャン されたインドネシア微生物学会
豊かな生物多様性を誇るアジ マーから招へいした研究者と共 年次大会で本プロジェクトのシ

16 NITEア地域における微生物資源の保 に分離を実施し、 年度末で ンポジウムが企画され、
存とその有効利用を図るため、関 株を保存、さらに解析を進 から２名が、インドネシア側から1,629
係国間での協力が必要であり、 めているところである。 ３名がそれぞれプロジェクトの成
具体的な協力分野として次の点 へ計 名の研究者を招 果を発表した。また、日本医真NITE 4
が重要であることで認識が一致し へいし、移転した試料から微生 菌学会及び日米合同菌学会に
た。 物を分離及び分類学的解析を おいて本成果の一部を発表。
・人材育成 共同で実施した。日本及びミャ ・さらに、インドネシア・チビノン
・研究開発の促進 ンマーにおいて微生物の分離、 で分離した の新種記Bloximia
・生物遺伝資源機関（ＢＲＣ）間の 保存方法等についての技術移 載論文を に投稿しMycoscience
国際協力） 転を実施した。 た。
・各国政府への働きかけ 年 月 日に 年度の 【企業への提供】17 3 4 16

16 NITEこれらの分野でのアジア地域内 成果報告会の開催をミャンマー ・ 年度に引き続いて「
の協力を進めるため、当該会議 において実施した。 保有生物遺伝資源の産業利用
参加国１１か国が「アジアコンソ 年度に収集した微生物に の可能性に関する共同事業」の16
ーシアム（仮称）」を結成すること ついては、 年度に公募を行 公募を実施した。その結果、医17
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で合意した。 った後、企業等に大量提供し、 薬企業１社から 年度に収集16
なお、同コンソーシアムの第１ 有用な形質のスクリーニングに した株の利用の申請があり、

回会合は、１６年１０月に筑波に 供する予定である。 株を提供した。917
て開催予定である。 ・また、 年度に提供した株16

�ベトナムとの協力体制につい （ 株）について提供先の企970
【国内ＢＲＣとの連携】 て 業２社から利用継続の申し出が
国内で保有されている生物遺 年度はベトナムにおいてサ あり、利用期間延長の手続きを16

伝資源の有効利用を図るため、 ンプリングを実施し、計 株を 行った。636
利用者から見て利用しやすいヴ へ移転した。移転した株に 【石油分解プロジェクト （再NITE PA-2
ァーチャル統合カタログの作成及 ついて招へいしたベトナム研究 掲）】
び生物遺伝資源機関の分譲機能 者と共に において解析を ・「微生物を利用した石油の環NITE
の強化を目指し、微生物等を保 実施、 年度末で 株を保 境 安 全 対 策 に関 する調 査16 547

NEDO 17 20有する国内ＢＲＣと緊密に連携 存した。これらの株については、 （ からの受託： ～
し、ワークショップ及び意見交換 年度に公募を行った後、企業 年度）」を円滑に実施し、インド17
会を１６年１月２３日に開催した。 等に大量提供し、有用な形質の ネシア及び日本沿岸海水中の
１６年度はヴァーチャル統合カタ スクリーニングに供する予定で 石油分解菌について解析を実
ログの作成に向けて関係機関と ある。 施するためインドネシア科学研
の協議を行う予定である。 へ計 名の研究者を招 究所（ ）との間で共同研究NITE 2 LIPI

へいし、移転した微生物の分類 契約書( )を８月にかずさでPA-2
【ＯＥＣＤ等の国際会議における 学的解析を共同で実施した。ま 締結した。これは、平成 年度13
活動】 た、日本及びベトナムにおいて 末に締結された先の の枠MOU
ＯＥＣＤのＴＦ－ＢＲＣ（ＢＲＣタ 微生物の分離、保存方法等に 組みの中で行われるものであ

スクフォース）で議論された国際 ついての技術移転を実施した。 る。
的なＢＲＣのガイドライン作成に 年 月 日に 年度の 年度は、現地でのワークシ17 3 17 16 17
対して、会議への参加及び意見 成果報告会をベトナムにおいて ョップ、日本への研究者招へい
の提出を通じて、ガイドラインの 開催した。 （２名）を通じて技術移転等を行
基準が本来ＢＲＣに求められる要 った。
求よりも過剰要求の場合等があ �タイとの協力体制の構築につ ※１：ウォーレス線
ったため適正な基準となるよう働 いて 以前から生物の分布は、地域
きかけた。１６年度以降個々の生 タイ ( により異なることが知られておBIOTEC National Center
物遺伝資源の種類に応じて作成 り、気候や生物の移動を遮断すfor Genetic Engineering and
される基準への対応を検討して )と微生物の有効 る海や高い山脈などの要因をあBiotechnology
いく。 活用を図るための協力に関する げられてきた。このため生物の

協議を実施した。 分布をとらえて、従来の動物地
これまでの経験を十分に活か 理区及び植物地理区を元に、世

しつつ、タイ と 、 界を つの地理区分をしたものBIOTEC MOU 8
の内容について協議を行 が生物地理区である。ウォーレPA

い、バンコクにて 年 月 ス線とは、地球上の つの動物17 2 18 6
日に を、 年 月 日 地理区のうち、東洋区とオーストMOU 17 2 21
に を締結した。今後はタイ ラリア区とを分ける重要な生物PA

保有の微生物を 地理上の境界線である。 世BIOTEC NITE 19
A. R.へ移転するための具体的な協 紀のイギリスの博物学者

力関係の内容について協議を ウォーレスが指摘したことから
行う予定である。 命名された。バリ島とロンボク島

と の 及 の間にあるロンボク海峡からカNITE BIOTEC MOU
び の締結により、 が リマンタン島とスラウェシ島の間PA NITE

に人材育成等を行うこ に位置するマカッサル海峡を経BIOTEC
とで が保有する多数の てミンダナオ島の南へと引かれBIOTEC
未公開株を含む微生物の ている。この線より西は東洋区NITE
への移転が可能となる。 に属しインドシナ半島やインド亜NITE
に移転された微生物は で 大陸との類縁性が高いが、東はNITE
解析するとともに民間企業にも オーストラリア区に属しニューギ
分譲され、産業化に向けた研究 ニア島やオーストラリア大陸と
が可能となる。 の類縁性が高い。その後の知

見の蓄積により、ウォーレス線
�アジア・コンソーシアムの開催 の一部を修正する新ウォーレス
について 線や、ウォーレス線と並行する

年度に開催したアジア専 ウェーバー線などが提唱されて15
門家会議において、アジア地域 いる。
内の協力を進めることを目的と
して結成することが同意された �ミャンマーとの協力体制につ
アジア・コンソーシアムについ いて
て、 年 月 日及び 日 【微生物探索】16 10 9 15
にアジア地域の微生物資源や ・ 年５月から６月にかけて現17
生物多様性条約に関する専門 地へ渡航する予定であったが、
家を招き、政府レベルの多国間 同時期にミャンマー国内におい
協力の枠組みとしては世界初と て爆弾テロ事件が発生し、現地
なる第 回アジア・コンソーシア の治安が著しく悪化した。安全1
ム会合を開催（ 主催、議 の保証ができないというミャンマNITE
長及び事務局を が担当） ー政府の申し出により、今年度NITE
し、「微生物資源の保存と持続 の渡航をすべて中止した。
可能な利用のためのアジア・コ ・ 年度にミャンマーにおいて16
ンソーシアム（ )」を設立し 採集し、 に移動した分離ACM NITE
た。 源試料から 年度も引き続き17

ACM 12 1,629には、アジア ヶ国の 微生物を分離し、新たに
政府機関から約 人が参加 株を保存した。これらの株につ30
し、生物遺伝資源の有効利用に いては、 年度に公募を行っ18
ついて意見交換を実施し、アジ た後、企業等に大量提供し、有
ア ネットワークタスクフォー 用な形質のスクリーニングに供BRC
ス及び人材育成タスクフォース する予定である。
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を設立することを決定した。 【企業への提供】
年度に分離したミャンマー16

＜ の目的＞ 株に関して「 保有生物遺ACM NITE
・微生物資源の研究、産業化等 伝資源の産業利用の可能性に
のための相互利用促進と技術 関する共同事業」の公募を実施
力向上 した。その結果、医薬企業等２

2,167＜社会的な意義と期待＞ 社より利用の申請があり、
・生物多様性が豊かなアジア諸 株を提供した。
国の微生物資源を各国が容易
に利用可能 �ベトナムとの協力体制につ
・アジア諸国の持続可能な発展 いて
に貢献可能 【微生物探索】
・我が国のバイオテクノロジーの ・ 年度は、 年度に引き続17 16
飛躍的な発展に寄与 いて現地においてサンプリング
＜具体的な活動＞ を実施（北部及び中部）し、計
・生物遺伝資源機関間の強力な 株を へ移転した。移800 NITE
ネットワークの構築 転した株について招へいしたベ
・アジア諸国でのセミナー、ワー トナム研究者と共に におNITE
クショップ等の開催による情報 いて解析を実施、これまでに
交換 株を保存した。これらの株に695
・人材育成・技術指導・広報 ついては、 年度に公募を行18
＜参加国＞ った後、企業等に大量提供し、
日本、カンボジア、中国、韓国、 有用な形質のスクリーニングに
モンゴル、ミャンマー、インドネシ 供する予定である。
ア、タイ、ベトナム、フィリピン、 【研究者の招へい】
マレーシア、ラオス（計 ヶ国） ・ へ１名の研究者を招へ12 NITE
＜今後の開催予定＞ いし、移転した微生物の分類学
第 回：タイ（ 年 月予 的解析を共同で実施した。ま2 17 11

定） た、日本及びベトナムにおいて
微生物の分離、保存方法等に

※ の前後に とタ ついての技術移転を実施した。ACM NITE
イの共催で国際シンポジウムを 【企業との合同微生物探索】
併せて開催予定。 ・公募により採択した日本企業２
第 回：中国（時期未定） 社とベトナムへ渡航し、現地で3

＜第１回 以降の成果＞ 微生物を合同で探索、収集、分ACM
一 タイ 離し、それらの産業利用の可能

及び （双方の微生 性を探る初めての産官共同事MOU PA
物の交換・解析、タイの微生物 業を開始した。
の移転・解析）の内容について 月から 月にかけてベト11 12
合意し、バンコクで 年 月 ナム中部のバックマ国立公園で17 2 18

MOU 17 2 21 1,195日に を、 年 月 日 採集し、分離した微生物
に を調印。（再掲） 株を移転した。今後は各企業にPA
二 中国 おいてそれら微生物株を用いて
共同での微生物の収集・解 の医薬スクリーニング研究が進

析、 国間ネットワークの形成、 められる。2
双方の微生物の交換を内容と ・ は、従来より、海外で収NITE
する素案を中国に送付するなど 集した微生物を提供する事業を
協力体制を鋭意構築中。 行ってきたが、企業には生物多
三 フィリピン 様性条約（ ）等の中で、東CBD
フィリピンでは大統領令によっ 南アジア諸国などの生物多様性

て外国機関による生物資源へ の豊富な国へ自らアクセスし
のアクセスが厳しく制限されて て、これまでに発見されたことの
いるが、 のアジアにおけ ない新しい微生物の探索を行いNITE
る活動について評価が高く、フィ たいという要望があった。今回
リピンからの招待で、環境天然 はそれを実現したもの。今回の
資源省及びフィリピン大学との 合同探索は、 が構築したNITE
相互協力の可能性について意 枠組みを利用することで、企業
見交換。 単独では負担が大きかった生物
四 韓国 多様性条約に則った生物遺伝
韓国からの招待で、バイオ科 資源へのアクセスが容易にな

学技術研究所等と相互協力の り、日本の政府機関のバックア
可能性について意見交換を行 ップにより日本の企業が東南ア
い協力体制を構築中。 ジアの生物遺伝資源へアクセス

し、企業ニーズに合った微生物
�海外からの研究者の招へい を利用できるように産官が共同

年度は上述したインドネシ で海外の微生物探索を行う最初16
ア（ 名）、ミャンマー（ 名）、ベ のケースとなった。6 4
トナム（ 名）からの研究者を招 【ワークショップ】2

11 29 Japan-Vietnamへいした。 ・ 月 日に「
527 Joint Workshop on Bioindustry（延べ日数： 日）

年度初めて研究者を受け 」と題したワークシ15 Development
入れた際の反省点及びこれまで ョップを と財団法人バイオNITE
の招へい研究者の要望等を踏 インダストリー協会（ ）とのJBA
まえ、 全体で研究者の招 共催で実施し、微生物及び薬用NITE
へいに関する規程を整備したほ 植物資源の利用の視点からバ
か、生活支援等を行う担当を設 イオ産業で日本とベトナムはい
置し、招へい研究者の宿舎の手 かに協力するかをテーマに、日
配、日常生活に必要な案内図 本におけるベトナム由来の生物
の作成等、研究環境の整備を 遺伝資源の活用を促進するた
行った。これにより 年度は、 め、ベトナム政府と産業界・学会16
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年度と比較して大幅にスムー との交流の場を設けた。15
ズな受け入れが実施できた。 ・ 年 月に 年度の成果報18 3 17

告会及び放線菌の によHPLC
【国内 との連携】 る化学分類解析技術に関するBRC
国内で保有されている生物遺 ワークショップをベトナムにおい

伝資源の有効利用を図るため、 て開催した。
利用者が検索しやすいヴァーチ 【外部への成果発表】
ャル統合カタログの作成を目指 ・日本微生物資源学会年会（６
し、日本微生物資源学会内に設 月）、放線菌学会（９月）におい
置した委員会の事務局( )に てこれまでの成果について発表NITE
おいて、作成に向けて学会内の を行った。
機関に対しアンケート調査を25

行うなどの検討を行い、 年 �タイとの協力体制について17 2
月にカタログ作成に向けての協 年度に締結した と16 MOU

PA-1 17 10議を行うための第一回委員会を に引き続いて、 年
開催した。 月に と とが保有BIOTEC NITE

する未同定株の共同解析を目
【 等の国際会議における 的とした新たな を締結しOECD PA-2
活動】 た。

の （ タス と がコレクショOECD TF-BRC BRC BIOTEC NITE
クフォース）に出席し、微生物領 ンに登録している株を交換する
域の生物資源センターの認定 に基づいて、現在、産業有PA-1
基準の作成に積極的に参加す 用性の高い昆虫寄生菌等をタイ
ると共に、情報収集を行った。 から移転するため、植物防疫所

に審査を申請し、これまでに許
【トレーニングコースの開催】 可が得られた 株を へ111 NITE
月に バイオインダスト 移転した。これらの菌株は性状5 JICA

リー研修（ 週間)の一環とし 確認を行った後分譲株として登7
て、 で 日間、 ヶ国 録し、一般に広く分譲される予NBRC 5 10
（ 名）の途上国からの研修生 定である。10
に微生物の保存法とデータ解析 これによりユーザーがタイ産の
に関する実習を含む研修を実施 生物遺伝資源を容易に利用で
した。 年度までは講義が中 きるようになる。15
心であったが 年度は また、 に基 づいて16 NBRC PA-2
での研修において実習を充実さ が保有する未同定株BIOTEC
せたことにより参加者からの好 （カビ、酵母及びバクテリア）の
評を得たと研修の実施者であ 解析を双方で進めている。その
る、(財)バイオインダストリー協 中で、新種と推定される菌株を
会から報告を受けた。 選別し、それらにターゲットを絞

月にアジア ヶ国（ 名） ってさらに解析を進めている。10 6 12
の微生物保存機関の技術者に 【研究者の招へい】
対して、自然界から分離した微 へ１名の研究者を招へNITE
生物を的確な手法で保存可能と いし、酵母に関する共同研究を
する標準的な技術及び保存業 実施した。
務の管理について実習を含め
た研修を実施し、好評を得た。 �中国との協力体制の構築に
また、海外からの講師を含めた ついて
参加者から の活動に対 年６月 日に中国科学院NBRC 17 29
する理解が得られた。 微生物研究所との間で、生物遺

伝資源の保全と持続的利用に
関する包括的覚書を締結した。
その後、共同での微生物の収
集・解析、２国間ネットワークの
形成、双方の微生物の交換を
実施するための協力体制につ
いて、双方の保有する資源、実
績などをベースにテーマの選定
のための協議を続け、 の締PA
結を目指している。

�フィリピンとの協力体制の構
築について
フィリピンでは大統領令によっ

て外国機関による生物遺伝資
源へのアクセスが厳しく制限さ
れているが、 のアジアにNITE
おける活動について評価が高
く、フィリピンからの招待で、昨
年度に引き続き環境天然資源
省及びフィリピン大学との相互
協力の可能性について意見交
換を実施した。フィリピン国内に
おいても大統領令によって生物
遺伝資源へのアクセスが阻害さ
れている点を解消しようという動
きもあり、今後も定期的に情報
交換を行っていく必要がある。
また、２名の研究者を招へい

し、微生物の保存、同定に関し
て技術移転を実施した。



- 11 -

�アジア・コンソーシアムの開催
について

年度に設立した「微生物資16
源の保存と持続可能な利用の
ためのアジア・コンソーシアム
（ ）」の第２回会合がタイACM
のバンコクで開催された。会合
に先立って第１回会合において
参加各国の興味が特に強かっ
たアジア ネットワーク及びBRC
人材育成に関連したワークショ
ップを にて開Bio Thailand 2005
催し、一般の参加者を含めた議
論を行った。

ネットワークに関してはBRC
参加国が共通で利用できACM

るデータベースのプロトタイプを
作るための小グループ会合を
日、韓、中、タイの４ヶ国で組織
し、第３回 に向けて試作ACM
することとなった。
人材育成に関しては具体的

なトレーニングコースと実施機
関について様々な意見が出さ
れ、最終的にはトレーニングコ
ースを提供できる機関は各国に
情報提供することとなった。

は、 を が進NITE ACM NITE
める二国間協力をアジア地域全
体で効率的に進め、我が国産業
界が海外の生物遺伝資源へア
クセスしやすい環境を整える場
として捉えている。そのため、モ
ンゴル、フィリピンといった、まだ
協力関係を築いていない国々と
の情報交換等今後の協力関係
に向けた下地作りも同時に進め
ている。
＜参加国＞
日本、中国、韓国、タイ、インド
ネシア、ラオス、カンボジア、モ
ンゴル、ミャンマー、フィリピン、
ベトナム
＜今後の開催予定＞
第３回：中国（ 年秋、北京）2006
第４回：インドネシア（時期未定）

⑧その他
生物多様性が大きく、生物

多様性条約の締約国会議にお
いても鍵を握っているブラジ
ルの生物遺伝資源に関する研
究動向等を８月に調査したモ
ンゴルとの協力関係構築を目

、 、指して ７月に現地を訪問し
実験施設、自然環境等を調査
した。
なお、18年１月からモンゴル
政府代表とMOUおよびPAの締結
に向けての協議を開始した。

�海外からの研究者の招へい
年度はこれまでにインドネ17

シア（８名）、ベトナム（１名）、フ
ィリピン（２名）及びタイ（１名）か
らの研究者を招へいし（延べ日
数： 日）、共同研究や技術501
移転を実施した。

【国内 との連携】BRC
国内で保有されている生物遺

伝資源の有効利用を図るため、
利用者が検索しやすいヴァーチ
ャル統合カタログの作成を目指
し、日本微生物資源学会内に設
置した委員会（事務局( )）にNITE
おいて検討を行っている。本年
度はデータ提供された機関のデ
ータを基に記述の統一とクロス
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チェックを行い、初版となるヴァ
ーチャル統合カタログの作成を
進めている。

【 等の国際会議におけるOECD
活動】

の （ タスOECD TF-BRC BRC
クフォース）に出席し、微生物領
域の生物資源センターの認定
基準の作成に積極的に参加す
ると共に、情報収集を行った。

【トレーニングコースの開催】
６月に バイオインダストJICA

リー研修（７週間)の一環として、
で５日間、９ヶ国（ 名）NBRC 10

の途上国からの研修生に微生
物の保存法とデータ解析に関す
る実習を含む研修を実施した。
研修は昨年度より更に実習を充
実させた内容とし、参加者から
の好評を得たと研修の実施者で
ある(財)バイオインダストリー協
会から報告を受けた。

( ) 生物遺伝資源及び情報の 生物遺伝資源保存供給用シ ( ) ( ) ( ) ( )3 3 3 3 3
提供のためのカタログ、データステムの設計を終了し、初年度 �生物遺伝資源管理システム �生物遺伝資源管理システム �生物遺伝資源管理システム �生物遺伝資源管理システム

NBRC-DB NBRC-DB NBRC-DB 13 17 NBRC-DB 13 17ベース等の整備、インターネット（５カ年計画）分のシステムを確 （ システム）の開発 （ ）の開発（１３年度～ （ ）の開発（ ～ （ ）の開発（ ～
等の活用を行う。 立した。ホームページについて （平成１３～１７年度） １７年度） 年度） 年度）

は、生物資源の提供等を含め、 ・平成１４年度は、平成１６年度 １４年度に問題点の洗い出しを 生物遺伝資源管理システム 生物遺伝資源管理システム
内容について検討中。 公開を目標に、平成１３年度に 行った際に挙げられた業務への に対して保有する菌株データの に対し、引き続き保有する従来

開発を行った各種微生物データ 適合性、蓄積データの過不足、 入力を行うとともに、 年 月 型の菌株データを入力するとと16 4
の管理部分( システ データ管理法及び操作性に関す より利用者が基本的な情報を利 もに、前年度に開発したシーケNBRC-DB
ム 基本システム)の第１回実証 る問題点についての改良及び機 用して 機構の保有菌株を ンスデータを従来型の菌株デーNITE

NITE評価を、ＩＦＯから譲渡された微 能追加を実施した。１６年度に菌 検索するためのデータベース タに加える機能を用いて、
生物データの一部を用いて実施 株データの入力等を行い、ホー （カタログ検索システム）をホー 自らが取得したシーケンスデー
した。これにより業務への適合 ムページ公開を含めた独自運用 ムページ上に公開した。さらに、 タを 件（うち、公開株分1,912
性、蓄積データの過不足、デー 開始を目指して開発を行う。 公開したカタログ用菌株データ 件）加えた。この利用者に1,691
タ管理法及び操作性に関する の高付加価値化(シーケンスデ 提供する情報の質を高めた新
問題点等の洗い出しを行った。 ータ)を図るため付与機能の追 たな菌株データは、 年７月に17
その結果、分離源情報管理の 加も行い、利用者に対する利便 カタログ検索システム（※）上で
強化及びデータの管理法変更 性の向上を図った。 公開した。
が必要であることがわかった。 なお、本サービスは 年度 また、 年度は菌株データ17 17

初頭に公開する予定である。 の入力を一層効率的に行うため
・微生物探索業務の立ち上げに また、本システムに蓄積した に９カ所に渡る様々な機能拡充
伴い緊急性を有する分離源情 菌株データのデータチェック作 と改修を行い、さらなる業務の
報管理の強化への対処として、 業を支援するツールを別途作成 効率化を図った。

システムに分離源 し、本作業の大幅な効率化を実 年度の機能拡充及び効率NBRC-DB 17
（土及び湖沼の水等）そのもの 現した。 化のための改修を終えたことに
についての収集時の状況（採取 よって、第１期中期目標期間中
者、場所、採取方法及び気候 の完成を目指していた菌株の管
等）を一元的に管理する「分離 �生物遺伝資源の分譲実績 �生物遺伝資源の分譲実績 理・公開・分譲を効率的に行うた
源情報管理サブシステム」を追 分譲件数を増やすための取り 分譲件数を増やすための取り めに必須となる機能の実装をす
加した。 組みとしては、顧客からの質問等 組みとしては、 年度発行した べて完了した。16

に迅速に対応することや各種学 カタログの活用及び顧客からの ※ 年４月にサービスを開始し16
・データ管理法の変更ついて 会においてポスター発表等を積 質問等に迅速に対応することや たホームページ上で 保有NITE
は、平成１５年度に改修を行う 極的に行うことで事業の周知を行 各種学会においてポスター発表 菌株を検索するためのデータベ
予定。 った。 等を積極的に行うことで事業の ース

周知を行った。また、 年度よ16
・第２回運用評価に向けＩＦＯか 実績 り大量提供を開始した。 �生物遺伝資源の分譲実績15FY
ら譲渡された微生物データのす 資源の種類 件数 分譲数 ※ 分譲は 年度から開始 分譲件数を増やすための取り/ 14
べてを に格納する作 微生物 組みとしては、 年度発行したNBRC-DB 2,255/6.538 16
業も実施し、 株のデータ 微生物 クローン 資源の種類 大量提供 カタログの活用及び顧客からの1,5060 DNA 9/14 16FY
を格納した。 ヒト クローン 微生物 質問等に迅速に対応することやcDNA 137/666 2,136/6,144 5/5,440

※分譲は、１４年度より開始 微生物 クローン 各種学会においてポスター発表DNA 12/22
�「完全長ｃＤＮＡ構造解析プロ ヒト クローン 等を積極的に行うことで事業のcDNA 140/240
ジェクト」の成果であるｃＤＮＡの (件数 分譲数) 周知を行った。また、 年度よ/ 16
寄託にともない、ｃＤＮＡに関す �産業化への支援 �産業化への支援 り大量提供を開始した（後述）。
るデータを分譲情報とともに提 一 スクリーニング材料の提供 一 スクリーニング材料の提供 ※ 分譲は 年度から開始14
供できるよう環境整備し、寄託 ＮＩＴＥのカルチャーカタログに （大量提供）
を受けたヒトｃＤＮＡクローンすべ 未登録の生物遺伝資源をスクリ が保有する生物遺伝資 実績NITE 17FY
て（２４，２６４クローン）のデータ ーニング材料として提供すること 源（国内由来の菌類（国内由来 資源の種類 件数 分譲数/

4,000 2,199/7.213及びアノテーション情報を公開 により、産業利用への積極的な 株）：対象 株、国内で収集 微生物
DNA 12/22可能とした。 活用が期待されることから、従来 された分類学的に新規な細菌 微生物 クローン

PJ 500 cDNA 124/173の１株単位での分譲とは異なる 等（未知微 株）：対象 ヒト クローン
�遺伝子組換え体の産業利用 大量提供方法を模索した。１５年 株、 年度にインドネシアで収15
におけるリスク管理に関する研 度は、ニーズ把握を含めこれらの 集した菌類及び放線菌（インド �スクリーニング材料の提供
究プロジェクト（経済産業省公募 生物遺伝資源の更なる高付加価 ネシア株）：対象 株）をスク （大量提供）970
：平成１４～１８年度） 値化を目指した共同研究先の公 リーニング材料として大量に提 年度より が保有する15 NITE
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ＪＢＡが主催するリスク管理研究 募を行い、共同研究先を決定し 供する共同研究として、 年度 生物遺伝資源をスクリーニング15
委員会（親委員会）やデータベ た。 に「 保有生物遺伝資源の 材料として大量に提供するNITE
ース分科会に出席し、その場で 産業利用の可能性に関する共 「 保有生物遺伝資源の産NITE
討議された「遺伝子組換え体の 同研究」の公募を実施し、共同 業利用の可能性に関する共同
安全性に関するデータベースシ 研究先として 社採択し、協議 事業」を開始し、 年度に株の4 16
ステム開発」に関する基本方針 を開始した。 提供を行ったところであるが、
をもとに、ＮＩＴＥが主催する学識 年 月に国内由来株及び 年度も新たな対象株を加え16 9 17
経験者等から構成するシステム 未知微 株の提供を希望する 提供先の公募を実施した（国内PJ
分科会を開催し、科学的・客観 企業（ 社）と共同研究契約を 由来の菌類（国内由来株）：対2
的なデータベースとするための 締結し、株の提供及び共同研究 象約 株、国内で収集され5,000
入出力情報のあり方及び検索し を開始した。 年 月にイン た分類学的に新規な細菌等（未16 10

3 PJ 1,200 15やすいレコードフォーマットの策 ドネシア株を希望する企業（ 知微 株）：対象 株、
定並びにデータベースとしての 社）との間でインドネシア株の提 ・ 年度にインドネシアで収集16
コスト面及び維持更新面におい 供について基本的に合意し、協 した菌類及び放線菌（インドネシ
て最適なシステム構成を検討し 議を開始した。 社との間で ア株）：対象 株、 年度2 1,887 16
た。 及び共同研究契約を締 にベトナムで収集した菌類（ベトMTA-2

結し、株の提供及び共同研究を ナム株）：対象 株、 年度547 16
�平成１４年度分譲実績 開始した。 にミャンマーで収集した菌類及
４月より微生物ＤＮＡクローン、７ 本件において、特にインドネ び放線菌（ミャンマー株）：対象
月から微生物の分譲を開始し シア株の提供においては、イン 株）。1,667
た。 ドネシアと合意した産業利用目 その結果、国内由来株につい
微生物：１，６０３件 ５，５１８株 的のユーザーに菌株を提供す て４社（５件）を共同事業先とし
ＤＮＡｸﾛｰ ﾝ ：１８クローン る際に締結する に基づ て採択し、提供を行った。また、MTA-2

（有償：６株、無償：１２株） き、企業と交渉する必要があっ 海外株について２社（４件）をそ
たため、交渉が進む各段階（共 れぞれ共同事業先として採択し
同研究先の決定、共同研究目 た。
的と内容の了解、 におMTA-2
けるロイヤリティの対象範囲、特 �遺伝子組換え体の安全性に
許出願時等の利益配分額、提 関するデータベースシステム
供対象株リスト等）において、イ 【遺伝子組み換え体の産業利用
ンドネシアの了解を得るために におけるリスク管理に関する研
何度も連絡・協議を重ね、契約 究 プロジェクト（経済産業省委
締結に向け、作業を行った。ま 託： 年度～ 年度）】14 18
た、提供に関わる資料（菌株リ (財)バイオインダストリー協会
スト、培地情報、培養情報）を作 ( )と共同して、生物遺伝資源JBA
成し、提供先からの問い合わせ の安全性に係る情報の収集・整
に適切に対応した。「大量提供」 理を行った。
及び「海外産微生物の企業への が主催するリスク管理研JBA
提供」という、従来行えなかった 究委員会で討論された「遺伝子
二つの新たな試みを、しっかりと 組換え体の安全性に関するデ
した制度のもと実施できたこと ータベースシステム」の開発に
は特筆に値する。 関する検討結果をもとに、昨年

度開発を行った公開用データベ
二 特許微生物の寄託等業務の 二 特許微生物の寄託等業務 ースシステムの追加開発を行っ
準備 の開始 た。また、 で作成されたデJBA
我が国における微生物を中心 年 月に開設した特許微 ータのデータベースへの入力作16 4

とした中核的なＢＲＣとして、特許 生物寄託センターの存在の周 業を行った。さらに、平成 年16
行政の一翼を担い、かつ、ユー 知を図るため、パンフレット等の 度に開催された での当NEDO
ザーの利便性の向上を図るた 配布、企業等への個別訪問、ホ 該プロジェクトで、情報の効率的
め、特許法令に基づき特許庁長 ームページの充実といった広報 な収集方法の検討を行うよう指
官の指定する寄託機関及び国際 活動を積極的に展開した。 摘されたため、そのシステムに
寄託当局としての地位を獲得し、 その結果、年度当初は伸び ついての案を作成し、上記リス
１６年度からの事業開始を目指し 悩んだ寄託数が年度中盤より ク管理研究委員会で検討を行っ
体制の整備を進めた。 増加し、最終的には国内の特許 た。検討結果を受け、本年度に
その結果、１６年３月３日付け 微生物寄託の約 を受領し ついては、情報収集を行うため10%

で特許庁より寄託機関として指定 た。また、顧客の定着（リピータ） の機器を導入した。
を受け、国際寄託当局について 等の寄託機関としての信頼を確 平成 年度末にプロジェクト17
も１６年度早々に地位を取得する 実に獲得しつつある。（再掲） 外部の者を対象とした、データ
予定である。（再掲） ベースのユーザビリティ調査を
三 国際特許に関連した保管事 三 国際特許に関連した保管 行うため、平成 年度はその18
業の開始 事業 結果を受けたデータベースの改
一般に分譲されている生物遺 (財)発酵研究所が実施してい 良を行う。

伝資源を用いた国際特許の出願 た業務を引継ぎ、国際特許に係 平成 年度は、本プロジェク18
は、微生物保存機関の「３０年間 る継続保管事業を新たに開始 ト最終年度でもあるため、本シ
継続して保管する」旨の宣言書 し、 件( 株)保管を行った。 ステムの完成、データ入力の終26 277
が必要となるので、ＮＩＴＥの微生 了、情報収集システムの完成を
物を用いて国際特許を取得しよう 【遺伝子組換え体の産業利用に する。
とする者の利便性を考慮し、宣誓 おけるリスク管理に関する研究
書を発行する業務を開始した。 プロジェクト( から受託： �国内 との連携NEDO BRC
四 制限付き寄託制度の運用 ～ 年度)】 国内で保有されている生物遺14 18
開始 (財)バイオインダストリー協会 伝資源の有効利用を図るため、
産業に有用な生物遺伝資源の ( )と共同して、生物遺伝資源 利用者が検索しやすいヴァーチJBA

流通と活用を促進するために、従 の安全性に係る情報の収集・整 ャル統合カタログの作成を目指
来の微生物保存機関が行ってい 理を行った。 し、日本微生物資源学会内に設
る一般寄託とは異なり、この制度 が主催するリスク管理研 置した委員会（事務局( )）にJBA NITE
で寄託された生物遺伝資源を、 究委員会やデータベース分科 おいて検討を行っている。本年
分譲を受けた者が産業用途等に 会で討論された「遺伝子組換え 度はデータ提供された機関のデ
用いる場合には、寄託者の同意 体の安全性に関するデータベー ータを基に記述の統一とクロス
を必要とする制限付き寄託制度 スシステム」の開発に関する基 チェックを行い、初版となるヴァ
の運用を開始した。 本方針をもとに、公開用データ ーチャル統合カタログの作成を
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五 バイオ人材育成システム開 ベースシステムの開発を行っ 進めている。（再掲）
発事業（経済産業省への協力事 た。
業） システム開発にあたっては、
人材育成のためのカリキュラ 適切な助言を得ることを目的と

ム及び教材を作成するとともに、 した学識経験者等から構成する
技術指導を含む研修を実施した システム分科会を 回開催し、2

同分科会での意見も踏まえて開
�遺伝子組み換え体の産業利用 発し、同システムについては、
におけるリスク管理に関する研究 実用化に向けてさらに詳細な討
プロジェクト（経済産業省委託：１ 議を行い、修正点、改良点の検
４年度～１８年度） 討を行うことから、 年度は引17
財団法人バイオインダストリー き続きシステムの追加開発、情

協会（ＪＢＡ）と生物遺伝資源の安 報の収集・整理等を行う予定で
全性に係る収集・整理を行うとと ある。
もに、ＪＢＡが主催するリスク管理 での当該プロジェクトNEDO
研究委員会（親委員会）やデータ の中間評価が行われた。その
ベース分科会で討議された「遺伝 結果、事業の位置づけ・必要性
子組換え体の安全性に関するデ については非常に重要、研究開
ータベースシステム開発」に関す 発マネジメントについてはよい、
る基本方針をもとに、ＮＩＴＥが主 研究開発成果についてはよい、
催する学識経験者等から構成す 実用化、事業化の見通しについ
るシステム分科会を開催すると共 ては明確に実現可能なプランあ

NEDOに、同分科会でのデータベース りと評価された。これは
提供におけるシステムの在り方 において点数評価が実施された
に関する審議を踏まえデータベ 年度以降の評価対象プロジ15

54ースシステムのプロトタイプ案を ェクトのなかでも高い評価（
作成し、関係者からの意見を取り プロジェクト中 位）であり、特10
入れ、データベースシステムの仕 に受託者に対する評価のうち、
様書の内容検討・作成を行った。 「実用化・事業化の見通し」のポ
引き続き１６年度より開発を開始 イントが他プロジェクトに比べて
する予定である。 極めて高い。

点満点で、3
= 3.0位置付け・必要性
= 2.3研究開発マネジメント
= 2.2研究開発成果
= 2.7実用化、事業化見通し

【国内 との連携】（再掲）BRC
国内で保有されている生物遺

伝資源の有効利用を図るため、
利用者が検索しやすいヴァーチ
ャル統合カタログの作成を目指
し、日本微生物資源学会内に設
置した委員会の事務局( )にNITE
おいて、作成に向けて学会内の
機関に対しアンケート調査を25

17 2行うなどの検討を行い、 年
月にカタログ作成に向けての協
議を行うための第一回委員会を
開催した。

＜ 年度業務実績に対する指15
摘事項に対する回答＞
（指摘事項）
生物遺伝資源の分譲数が前

年同期間で比較すると伸びてい
ない。このため、分譲数を増や
すということを含め、分譲の考え
方について検討する必要があ
る。
（回答）
分譲件数を増加させるため

に、 の生物遺伝資源に対NITE
するユーザーのニーズ・利便性
を勘案し、分譲形態、分譲手続
きの改善、特許微生物の受託
等を行った。
具体的には、国内外の微生

物を医薬品候補化合物のスクリ
ーニング材料として使用できる
よう調整し、大量に提供( ～500

株を セット)することで、1,000 1
分譲数の増加を図ることとした。
同様に、 クローンにつcDNA

いてもセット分譲を行うとともに、
特許微生物の受領を行う等、ユ
ーザーの利便性に努めている。
また、基本的な分譲件数の増

加を図るための、 の規程NITE
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・要領の改正、広報活動にも力
を入れている。

�スクリーニング材料の提供
（大量提供）（再掲）

が保有する生物遺伝資NITE
源（国内由来の菌類（国内由来
株）：対象 株、国内で収集4,000
された分類学的に新規な細菌

PJ 500等（未知微 株）：対象
株、 年度にインドネシアで収15
集した菌類及び放線菌（インド
ネシア株）：対象 株）をスク970
リーニング材料として大量に提
供する共同研究として、 年度15
に「 保有生物遺伝資源のNITE
産業利用の可能性に関する共
同研究」の公募を実施し、共同
研究先として４社採択し、協議を
開始した。

年 月に国内由来株及び16 9
未知微 株の提供を希望するPJ
企業（ 社）と共同研究契約を2
締結し、株の提供及び共同研究
を開始した。 年 月にイン16 10

3ドネシア株を希望する企業（
社）との間でインドネシア株の提
供について基本的に合意し、協

16 2議を開始した。 年度内に
社との間で 及び共同研MTA-2
究契約を締結し、株の提供及び
共同研究を開始した。
� クローンの大量提供cDNA
バイオテクノロジー開発技術

研究組合が、 の委託でNEDO
実施したプロジェクトの成果物で
ある、ヒト完全長 クローンcDNA
について、その有効活用を図る
観点から、 が同組合からNITE
寄託・実施許諾を受け、産業界
等に分譲を行っている。 年度16
は クローン 万円（アカデミア1 3
半額）で クローンを分譲して240
いるが、ヒト完全長 クロcDNA
ーンは、創薬等の重要な材料で
あり、国内外から 万クローン3
をセットで一括分譲できないかと
の問い合わせがある。日本製薬
工業協会等に対しニーズ調査を
行い、 万クローンのセットを一3
括で分譲することとした。
� 年 月に開設した特許微16 4
生物寄託センターは、業務開始
までその存在が世間にほとんど
周知されていなかった。よって
年度はパンフレット等の配16

布、企業等への個別訪問、ホー
ムページの充実といった広報活
動を積極的に展開した。その結
果、年度当初は伸び悩んだ寄
託数が年度中盤より増加し、最
終的には国内の特許微生物寄
託の約 を受領した。また、10%
顧客の定着（リピータ）等の寄託
機関としての信頼を確実に獲得
しつつある。（再掲）
�利便性の向上
・ 年度よりカード決済を試行16
し、分譲依頼者の利便性の向上
を図った。
・菌株基本情報リスト（冊子カタ
ログ）を 年 月に発行した。17 3
・ 乾燥標品受託調製についてL-
は、ユーザーからの要望等を反
映し、受託本数を変更した。
�広報活動による知名度の向
上
・広報媒体であるバイオ本部パ
ンフレッ ト新版を作製、ホーム
ページについてもユーザビリティ
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を重んじ、全面的に 改訂した。
・ 年 月 日に都内で成果16 5 17
報告会を開催、国内の微生物
資源機関由来の有識人を招き、
バイオ本部の業務報告を行っ
た。
・ 年 月 日～ 日のバ16 9 28 30
イオジャパンへ出展をし、国内
の主に企業を対象として、バイ
オ本部の業務説明を行った。そ
の結果、 人以上がブース200
を訪れ、約 部のパンフレッ1,000
ト新版を配布した。
・ 年 月に開催された16 11

においては、OECD TF-BRC
バイオ本部が国内の微生NITE

物系統保存機関、アジア諸国の
微生物資源機関との協力にお
いて主導的な役割を果たしてい
ることを の場で紹介、世OECD
界的に大きな注目を浴びた。

２．生物遺伝資源に係る情報の ２．生物遺伝資源に係る情報の ２．生物遺伝資源に係る情報の Ａ ２．生物遺伝資源に係る情報の Ａ ２．生物遺伝資源に係る情報の Ａ ２．生物遺伝資源に係る情報 Ａ ２．生物遺伝資源に係る情報の ・産業で幅広く利＋ ＋

高付加価値化業務 高付加価値化業務 高付加価値化業務 高付加価値化業務 高付加価値化業務 の高付加価値化業務 高付加価値化業務 用されかつ、真核
微生物でもとりわ

生物遺伝資源に関する情報の ( ) 産官学の研究者のニーズを 今年度は、黄色ブドウ球菌 ( )【ゲノム解析に関する実績】 ( )【ゲノム解析に関する実績】 ( )【ゲノム解析に関する実績】 ( )【ゲノム解析に関する実績】 けゲノムサイズが1 *1 1 1 1 1
高付加価値化を図るため、コリ踏まえ、人の健康維持、産業プ （２．８ ）好酸性超好熱古 �平成１４年度実績 �～�の微生物についてゲノ �～� の微生物についてゲ 年度末までに一旦解析を終 大きく難読部位のMbp , 16
ネ菌、放線菌、ヒト常在菌、物質 ロセスの環境調和、環境の維持 細菌 （２．７ ）、コリネ菌 市中獲得型メチシリン耐性黄色 ム解析を実施し、�を公開のた ノム解析を実施、 �～�につ 了し への登録を行った麹 多い麹菌（ ）*2 Mbp DDBJ 37M
生産能に優れた微生物、培養 ・改善等政策的・戦略的に意義 （３．２ ）及び放線菌 ブドウ球菌２．８Ｍ めＤＤＢＪ（日本ＤＮＡデータバン いては塩基配列が確定した。 菌（ ）につい を含む の微生*3 Mbp *4 bp Aspergillus oryzae 12
が困難な微生物等人の健康維 のある微生物等を中心に、共同 （９．０ ）の４種の菌（合計 ・日本ＤＮＡデータバンク（ＤＤＢ ク）に登録した。この結果、ＮＩＴＥ また、�、�、�については て、オプティカルマッピング法に 物についてゲノムMbp
持、産業プロセスの環境調和、研究等の形態で塩基配列の決 約１７．７ ）のゲノム解析を Ｊ）へ登録 が解析した塩基配列数は以下の 公開のため （日本 よるゲノムアセンブルの検証を 解析を完成させ、Mbp DDBJ DNA
環境の維持・改善等政策的・戦 定、遺伝子領域の推定、ＲＮＡ実施した。この結果、中期目標 ・５月にデータベースを公開。 とおりとなった。 データバンク）へ登録した。この 行い、アセンブルに間違いがな 中期目標を達成
略的に意義のある微生物を中 解析、ＤＮＡチップ等による遺伝 で定められている８５ のゲ 結果、 が解析した塩基配 いことを確認した。 したことは、高くMbp NITE
心に、産官学の研究者のニーズ 子発現情報の解析等により、８ノム解析の２０％以上を終了し �平成１３年度実績 年度 列数は以下のとおりとなった。 さらに、�～�の微生物につ 評価できる。特に15
を踏まえ、民間のみでは実施が ５ 以上のゲノム解析を行 た。なお、黄色ブドウ球菌及び １７．７Ｍ ブドウ球菌 ２．７ いてゲノム解析を実施し、全塩 麹菌については、Mbp bp Mbp
困難なものについて 以 う。 好酸性超好熱古細菌の解析デ �合計（�＋�） ( ） 年度 基配列を確定すると共に、遺伝 世界的な科学雑85Mbp 16 50.3MbpS.haemolyticus
上のゲノム解析（塩基配列の決 ータは、日本ＤＮＡデータバンク ２０．５Ｍ 年度 ２．８ ブレビバチルス属細菌 子領域、遺伝子機能の推定を 誌ネイチャーに掲bp 14 Mbp 6.3Mbp
定、遺伝子解析等）を行い、順 （ＤＤＢＪ）へ登録、ＮＩＴＥホーム 年度 １７．７ （ ） 行った。 載されるなどその13 Mbp Brevibacillus brevis
次提供する。 ページに掲載済み。コリネ菌に 【現在ゲノム解析を実施してお 合計 ２３．２ 糸状菌 この結果、 が解析した 質の高さと産業Mbp 37.1Mbp NITE

ついては塩基配列データの公開 り、１５年度以降に実績となるも （ ） 塩基配列数は以下のとおりとな 界と学会に与えAspergillus oryzae
を行い、今後ＤＤＢＪへ登録する の】 ロドコッカス属細菌 った。 た影響は大きく、6.9Mbp
予定。放線菌については塩基配 �糸状菌（麹菌）：塩基配列の �ブドウ球菌 ( ) 高く評価できる。Rhodococcus erythropolis
列データを に登録し、今 確定作業を実施中。 ゲノム解析においては、反復 年度 ・これまでのゲノムDDBJ 17 12.6Mbp
後解析データを公開予定。 �ブレビバチルス属細菌：仮想 配列の占める割合が多いほど技 磁性細菌 解析については、5.3Mbp
また、表皮ブドウ球菌 （２．７ ゲノムを構築中。 術的要因により全塩基配列の決 � ブレビバ チル ス属 細 菌 ( ) これまで膨大なデ*5 Desulfovibrio magneticus

）及び麹菌 （３７ ）、 �ブドウ球菌：既に解析済みの 定が困難となる。本菌は、ゲノム （ ジェマティモナス菌 ータへの対処方Mbp *6 Mbp 4.6MbpBrevibacillus
ブレビバ チル ス属 （６４ ブドウ球菌とのゲノム比較に用 全体の５％が反復配列（これまで )（ ） ( ) 法の開発、難読*7 . 6.3Mbp Gemmatimonas aurantiacabrevis

）のドラフトシーケンスを終 いる塩基配列の精度としては十 にゲノム解析された菌では１．５ 本菌は、多種のタンパク質を コクリア属細菌 領域の解読技術Mbp 2.7Mbp
了し、麹菌については６千個の 分な成果が得られている状況で ％程度）であったため、塩基配列 細胞外に分泌することに加え、 ( ) の開発等のゲノKocuria rhizophila
ＯＲＦ（推定遺伝子領域）を発見 あり、平成１５年度中にＤＤＢＪ の確定作業に困難を極めたが、 細胞外におけるタンパク質分解 ム解析技術を開
した。また、磁性細菌 のゲノ 登録及びデータベース公開を行 既存技術の改良と応用を重ねる 活性が低いという特性を持つ。 � 磁 性 細 菌 （ 発しながら信頼性*8 Desulfovibrio
ム解析に着手した。 う予定。 ことにより、作業を完了、解析を これらの特性にかかわっている ）（ ） の高いゲノム解magneticus 5.3Mbp
さらに、ヒトゲノム多様性解析プ �磁性細菌：４月から東京農工 終了することができた。解析デー 遺伝子を明らかにし、他の生物 本菌は、菌体内にナノサイズ 析等を実現したこ
ロジェクトの「ヒト完全長 大学との連携事業の一貫でゲノ タについては、１５年１２月にＤＤ との比較等を通じて、異種タン の磁性粒子を形成する細菌で と、且つこれらのcDNA
構造・機能解析」事業は、計画 ム解析に着手し、これまでにドラ ＢＪへ登録した。 パク質の生産能を向上させる技 あり、ゲノム解析により、磁性粒 開発した手法等
期間の最終年度（平成１１～１３ フトシーケンスを終了。現在、塩 なお、現在共同研究先と共著 術の開発等に資するため、ゲノ 子合成メカニズムの解明等が図 により、配列確定
年度までの計画事業）であり、Ｎ 基配列の確定作業を実施中で で論文を執筆しており、共同研究 ム解析を実施してきたものであ られ、新しいバイオシステムによ に要する時間を
ＩＴＥが担当した新規 クロ あり、最終的には１６年度中を 先が行った研究結果とともに、１ る。 る微小センサーやドラッグデリ 大幅に短縮したこcDNA
ーン候補の部分配列決定（５’ワ 目途に解析を終了する見込み。 ６年度内に論文を投稿する予定 年 月の全塩基配列の確 バリーの開発など産業面での応 とは、高く評価で16 3
ンパスシーケンス）において、目 �「微生物遺伝資源ライブラリ である。 定作業終了に続き、アノテーショ 用研究の促進が期待されてい きる。
標（９０万クローン）を上回る９２ ーの開発事業（ＮＥＤＯ事業：平 ン及び 登録のための確 る。東京農工大学との共同研究 ・ゲノム解析におDDBJ
万クローンを実施し全ての業務 成１３～１７年度）」：次世代非水 【現在ゲノム解析を実施してお 認作業を実施し、 年 月に により、解析を実施している。 いて、生物額の17 3
を完了した。また、「標準 系宿主として有用なロドコッカス り、１６年度以降に実績となるも 登録を完了した。 年３月の全塩基配列の確 常識を覆す発見SNPs 17
の解析」事業は、計画期間の最 属細菌 を解析対象菌とする の】 �糸状菌（ ） 定作業終了に続き、アノテーショ とされている、遺（※６） Aspergillus oryzae
終年度（平成１１年～１３年度ま こととし、これまでにドラフトシー �ブレビバチルス属細菌（６．３ （ ） ン及び 登録のための確 伝子の位置を決37.1Mbp DDBJ
での計画事業）であり、 ケンスを終了した。 ） 本菌は、我が国の伝統的な 認作業を実施し、 年３月に登 める開始点の多くNITE Mbp 18
は、本事業の実施にあたってＮ 仮想ゲノムを構築の上解析を 醸造製品の製造に利用されて 録を行った。 がこれまでとは異
ＥＤＯから委託を受けた（社）バ 【ゲノム解析以外の実績】 進め、１６年３月に全塩基配列の いるカビの一種で、日本の「国 � ジ ェマ テ ィモ ナ ス 菌 なったものである
イオ産業情報化コンソーシアム �ＮＩＴＥがゲノム解析を実施し 確定作業を終了した。１６年度に 菌」とも言われる。代謝系の遺 （ ） ことを発見したこGemmatimonas aurantiaca
との共同研究により、今年度内 た産業有用微生物のタンパク質 はアノテーションも含めて解析を 伝子が多く、遺伝子工学技術を （ ） とは、高く評価で4.6Mbp
に８万 のタイピングを終了 を網羅的に解析（プロテオーム 終了する見込みである。 用いた有用酵素生産などバイオ 本菌は、汚水中のリン除去に きる。SNP
した。 解析）するため、平成１４年度 �磁性細菌(推定約５．３ ) テクノロジー産業に幅広く用いら 深く関わりを持つ細菌であると ・ＮＩＴＥの微生物資Mbp

は、その準備として発現タンパク 仮想ゲノムを構築の上解析を れ、生活に密着した広範な利用 のことから、その生理的・生化 源の産業利用促
質が最も研究されている大腸菌 進め、約５０％の塩基配列を確定 が可能である。欧米諸国でもそ 学的メカニズムの解明と新たな 進を図るため、短
（ ） した。１６年度を目途に解析を終 の有効性と安全性が広く認めら 高度処理リアクターの開発にゲ 期間でＮＩＴＥの微Escherichia coli K-12 W3110
をプロテオーム解析のモデ 了する見込みである。 れており、近縁種の糸状菌は海 ノム情報が役立つものと期待さ 生物資源・培養（※１）

ル微生物として実施し、ペプチド �糸状菌（麹菌）（推定約３７ 外の研究機関等でも解析が進 れている。また、極めて新規性 技術等と大学・企
マスフィンガープリント法 、多 ） められている。 の高い微生物として、これまで 業の産業化技術（※２） Mbp
次元クロマトグラフシーケンスタ １５年度までに染色体ごとの塩 今後、欧米諸国に遅れをとら にない新しい遺伝子群の発見 を相互に提供して
グ法 及びショットガンプロテ 基配列の確定作業について、 ず、麹菌の産業及び学術面で 等につながる可能性が高いこと 共同開発を実施（※３）
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オーム法 の３方法を実施す までの確定作業を実施 の一層の利用には、全ゲノム塩 から、(独)産業技術総合研究所 し、実用化に成功（※４） 36.8Mbp
ることとした。これら方法にはそ した。１６年度以降も引き続き配 基配列情報の解析が不可欠で （産総研）生物機能工学研究部 したことは、評価
れぞれ解析対象とするタンパク 列確定作業を実施し、解析データ あることから、財団法人日本醸 門との共同研究により、解析を できる。
質に特徴があり、３方法を同一 をＤＤＢＪへ登録する予定である。 造協会を中心としたコンソーシ 実施している。
試料に対して適応することで、 なお、本プロジェクトについて アム との共同研究により、当 年３月の全塩基配列の確 ・難培養微生物の（＊１） 17
全体として網羅的な解析が可能 は、財団法人日本醸造協会を中 初、 年 月から 年 定作業終了に続き、アノテーショ 分離技術の開発H13 8 H18 3
となる。 心としたコンソーシアム との共 月までの計画で実施してきたも ン及び 登録のための確 と未知微生物分（＊１） DDBJ
効率的なプロテオーム解析を 同研究により解析を実施してい のである。 認作業を実施し、 年３月に登 離 に 向 け て の18

実施するため、自動化装置を含 る。さらに、１５年５月に国際糸状 解析は、 年度、 本の染 録を行った。 解 析 法16 8 16sRNA
めた解析設備を設置した。 菌ゲノムコンソーシアム を結 色体別に塩基配列の確定作業 また、この他に、アナエロリニ の改良と微生物（＊２）

これまでに、ペプチドマスフィ 成し、海外で解析中である他の を終了し、配列データ等を ア属細菌（嫌気性糸状細菌、 同定への応用をDDBJ
ンガープリント法、ショットガンプ 糸状菌２菌の情報を活用し、解析 へ登録した。 ）、アシ 評価する。Anaerolinea thermophila
ロテオーム法による測定を終了 を進めている。 また、 属の他の菌 ディフィリウム属細菌（好酸性細 ・第一期の最大のAspergillus
した。現在までのデータの解析 （※１）財団法人日本醸造協会を 種を解析中の海外の研究機関 菌、 ）、 成果は麹菌のゲAcidiphilium multivorum
の結果、約３５０種のタンパク質 代表に次の機関が参画。 と国際糸状菌ゲノムコンソーシ 清酒酵母きょうかい 号株 ノム解析である。7
を検出し、４５種類のタンパク質 ・企業８社：協和発酵工業、大 アム を構成して比較研究を （ 解析技術力を駆（＊２） Saccharomyces cerevisiae
を確定した。２方法の間で確定 関、月桂冠、キッコーマン、ヒゲタ 進め、その結果、世界有数の科 ）、デフェリバクター 使して 年前倒しKyokai no. 7 1
できるタンパク質の種類が異な 醤油、アクシオヘリックス、天野エ 学専門誌 への 菌同時 属細菌（好熱嫌気性細菌、 で目標を達成でNature 3
っていることから、双方が補い ンザイム、インテックウェブアンド 論文投稿を 年 月に行っ ）、ア きた点を評価す17 1 Deferribacter desulfuricans
合う関係であることが確認され ゲノム た。 セトバクター属細菌（酢酸菌、 る。麹菌を含め
た。 ・大学４大学：東北大学、東京 なお、本菌は がこれま ）、ハ 種類に及ぶ多NITE Acetobacter sp. NBRC3283 12

大学、東京農工大学、名古屋大 でに実施した中では最も大きな ロアーキュラ属細菌（高度好塩 様な微生物のゲ
�ＮＩＴＥで整備したゲノム解析 学 ゲノムサイズであり、真核生物 古細菌、 ）、 ノム解析の取組Haloarcula japonica
情報にタンパク質の発現頻度情 ・研究機関３機関：酒類総合研 特有の長い繰り返し配列等、解 スフィンゴビウム属細菌（残留農 みを通じて、独自
報等の産業化に必要な情報を 究所、食品総合研究所、産業技 析は困難を極めたが、異なる多 薬 分 解 菌 、 の手法を開発すSphingobium
付加するための研究施設が、千 術総合研究所 くの実験手法を駆使して克服 ）の 菌について解 るなど解析技術japonicum 7
葉県木更津市の生物遺伝資源 （※２）財団法人日本醸造協会を し、更に、データ処理システム等 析に着手した。 力を高めることが
センター（ＮＢＲＣ）に隣接して建 中心としたコンソーシアム及びＮＩ の独自開発によって配列決定 できた。産業活用
設中で、平成１４年度末に国か ＴＥ、 作業を効率化（ 、 【生物機能活用型循環産業シス への取組みではThe Institute for Genome Contig Viewer
ら追加出資を受けた。また、追 ( ：米)、 、 に テム創造プログラム（グリーンバ 既に実用化に成Research TIGR Whitehead Contig Linker web browser
加出資を受けた後スムーズに事 よるデータ表示等）を図り、共同 イオプログラム）（ から受 功した事例も出てInstitute of Biomedical Research NEDO
業が開始できるように、ＮＩＴＥで （米）が参画するコンソーシアム。 研究期間を 年前倒しとなる 託： ～ 年度）】 いる。1 16 13 17
ゲノム解析を実施した好熱性古 国際的にインパクトの高い成果を 年度末に終了となった。 この事業は、 からの委NEDO
細菌をはじめとする産業上有用 導くため、糸状菌３菌に関する情 また、以上の成果は、 託により実施しているもので、現DNA
な微生物に関する情報等、ＮＩＴ 報を共有し、３菌同時の論文発表 マイクロアレイの開発等を通じ 在、化学工業で行われている生
Ｅの有する研究シーズ（ゲノム を目指している。ＮＩＴＥは、国際 て、ベンチャー企業の設立やそ 産プロセス（化学プロセス）をエ
解析による知的基盤及び生物 協調の一環として本コンソーシア の他の技術開発・応用研究へと ネルギー負荷の少ないバイオプ
遺伝資源等）を活用する事業の ムに積極的に参加している。 貢献しているほか、これまでに ロセスで実現するため、有機溶
共同研究先を公募により募り、 �生物機能活用型循環産業シス 有用遺伝子について 件の特 媒を含む特殊な環境下等で使15
共同研究先を選定した。 テム創造プログラム（グリーンバ 許出願が行われている。 用可能な微生物について、全ゲ

イオプログラム）（ＮＥＤＯから受 ( ) 財団法人日本醸造協会 ノム解析を行い遺伝資源ライブ*1
�ヒトゲノム多様性解析プロジェ 託：１３～１７年度）（※３） を代表に次の機関が参画。 ラリーを構築することを目的とし
クト（ミレニアム・プロジェクト）の ロ ドコ ッカ ス 属 細 菌 ・企業 社：協和発酵工業、大 ている。先にゲノム解析したロド8
「標準ＳＮＰｓ頻度解析プロジェ ( ：６．９ 関、月桂冠、キッコーマン、ヒゲ コッカス属細菌（ 株）との比Rhodococcus erythropolis PR4
クト」（事業年度：平成１１～１３ )について、クロモソーム（１ タ醤油、アクシオヘリックス、天 較を行い、新たな遺伝子機能のMbp
年度であったが事業を３ヶ月間 本）及びプラスミド（３本）ごとに仮 野エンザイム、インテックウェブ 解明や有機溶媒中での物質生
延長）：１３年度に引き続き２万 想ゲノムを構築の上解析を進め、 アンドゲノム 産性向上を図るため、新たに２
ＳＮＰのタイピングを実施し事業 １６年３月に塩基配列確定作業を ・大学 大学：東北大学、東京 菌のゲノム解析を実施した。4

Kocuria開始以来合計１０万ＳＮＰのタイ 終了し、併せて実施したアノテー 大学、東京農工大学、名古屋大 �コクリア属細菌（
ピングを完了させた。この結果 ションの結果を含め委託元のＮＥ 学 )( ）rhizophila 2.7Mbp
はミレニアム・プロジェクトの成 ＤＯに報告した。解析が終了した ・研究機関 機関：酒類総合研 本菌は、新規次世代宿主とし3
果として東京大学医科学研究所 本菌のデータについては、１６年 究所、食品総合研究所、産業技 て、さらに有望な候補微生物で
及び科学技術振興事業団（ＪＳ 度以内にＤＤＢＪに登録するととも 術総合研究所 あり、高い有機溶媒耐性を持
Ｔ）の運営する多型情報データ に、１６年度も引き続き本事業を ( )財団法人日本醸造協会を中 つ。*2
ベース（ＪＳＮＰデータベース＝ 構成する「生物機能を活用した生 心としたコンソーシアム及び 年８月に全塩基配列の確17

産プロセスの基盤技術開発」プロ 、 定作業が終了し、現在、アノテhttp://snp.ims.u-tokyo.ac.jp/index_ NITE The Institute for Genome
）から公開されている。 ジェクト を推進するために必 ( ：米)、 ーション及び 登録のためja.html Research TIGR Whitehead DDBJ（※３）

Institute of Biomedical Research 18要な評価研究を実施する。 の確認作業を実施中である。
（※１）：大腸菌（ （※３）１４年度実績における「微 （米）が参画するコンソーシア 年３月に に報告をするとEscherichia coli NEDO

） 生物遺伝資源ライブラリーの開 ム。国際的にインパクトの高い ともに、 に登録を行った。K-12 W3110 DDBJ
国立遺伝学研究所生物遺伝 発事業」と同一の事業。 成果を導くため、糸状菌 菌に ※本菌は計画の中ではマイク3

資源情報センターから提供を受 関する情報を共有し、 菌同時 ロコッカス属細菌として記載し3
けたもので、我が国で塩基配列 �反復配列の解析技術の向上 の論文発表を目指している。 ていたものであるが、分類体系
が解析されたもの。 反復配列の解析技術向上に資 は、国際協調の一環とし の変更により実績の中ではコNITE

するため、新たに共同研究を実 て本コンソーシアムに積極的に クリア属細菌としている。
（※２）：ペプチドマスフィンガー 施する予定であったが、�のブド 参加している。 � ロ ドコ ッカ ス 属 細 菌
プリント法 ウ球菌が反復配列を多く有する （ 株)Rhodococcus opacus B4
二次元ゲル電気泳動法及び ことが明らかとなったため、本菌 【現在ゲノム解析を実施してお ( ） 同じく、新規次世代8.9Mbp

飛行時間型質量分析計を用い の解析を実施し、既存技術の改 り、 年度に実績となるもの】 宿主候補微生物として、 年17 16
るプロテオーム解析法で最も広 良と応用を重ねることにより、反 � 磁 性 細 菌 （ 度、ドラフトゲノム解析を委託さDesulfovibrio
く用いられている。高分離能で 復配列の解析技術の向上が図ら ）( ) れ た菌 であるが、その後、magneticus RS-1 5.3Mbp
あり、一度で千程度のタンパク れた。今後、この成果を技術論文 本菌は、菌体内にナノサイズ からの要請により精密解NEDO
質を検出できるが、水に溶解し としてまとめ、学術雑誌に投稿す の磁性粒子を形成する細菌で 析を実施するように計画変更を
た試料を用いるため、水溶解性 る予定である。 あり、ゲノム解析により、磁性粒 行なった、現在、塩基配列の最
タンパク質の解析に適する。 子合成メカニズムの解明等が図 終確定作業およびアノテーショ

【タンパク質の網羅的な解析】 られ、新しいバイオシステムによ ンを実施中である。
（※３）：多次元クロマトグラフシ ＮＩＴＥがゲノム解析を実施した る微小センサーやドラッグデリ 年３月までに全塩基配列18
ーケンスタグ法 産業有用微生物の中から、好気 バリーの開発など産業面での応 の確定および主要な遺伝子に
高速液体クロマトグラフ及び 性超好熱古細菌（ 用研究の促進が期待されてい ついてのアノテーションを完了Aeropyrum

エレクトロスプレーイオン化質量 ）を選定しプロテオーム る。 し、 に報告を行った。pernix K1 NEDO
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分析計を用いる方法である。二 解析を実施した。発現タンパク質 ドラフト解析終了時点では、
次元ゲル電気泳動法を高速液 の解析により４７４種類のタンパ 相同配列や難読部位が多数存 【発現タンパク質の網羅的な解
体クロマトグラフへ置き換え、タ ク質を同定した。 在し配列決定の困難さが予測さ 析】
ンパク質の生成量の把握、高速 これらプロテオーム解析情報 れたが、既存技術の改良や応 がゲノム解析を実施しNITE
酵素消化処理ができるようにし については、ホームページ上で公 用を重ねることで、共同研究契 たブレビバ チル ス属 細 菌
た方法である。水溶解性タンパ 開するとともに、学会等での発表 約にしたがって遅滞なく全塩基 （ )のプロBrevibacillus brevis 47

2,095ク質の解析に用いる。 などにより情報を提供する。 配列の確定作業は終了した。 テオーム解析を終了し、
今後は、共同研究先の要望 種類の発現タンパク質を同定し

（※４）：ショットガンプロテオーム 【産業利用促進事業】 により、アノテーションを含む機 た。この結果、コンピュータで自
法 １５年度に開所した生物遺伝 能解析をさらに 年間進め、 動予測された遺伝子領域を検1 17
一次元電気泳動及びエレクト 資源開発施設において、ＮＩＴＥの 年度中にデータの 登録を 証し、約 が予測と異なるこDDBJ 40%

ロスプレーイオン化質量分析計 有する研究シーズに対する情報 行う。 とが判明した。
を用いる方法である。試料を界 の高付加価値化を図ることを目 � ジ ェマ テ ィモ ナ ス 菌 続いて、昨年度ゲノム解析を

Aspergillus面活性剤により溶解し、分子量 的に、それらのシーズを活用し （ ） 終 了 した 麹 菌 （Gemmatimonas aurantiaca
により分離・精製するため、水溶 て、微生物の有用機能を産業利 ( ) ）のプロテオーム解析に4.7Mbp oryzae
解性、脂溶解性タンパク質の解 用へと結びつける共同研究（２ 本菌は、汚水中のリン除去に 着手した。標準的な液体培養に
析ができる方法として期待され 件）に着手した。さらに、新規共 深く関わりを持つ細菌であると より発現したタンパク質のプロテ
ている。ペプチドマスフィンガー 同研究の公募を行い、１６年３月 のことから、その生理的・生化 オーム解析により、年度末実績
プリント法と併用することで、タ 新たに１件の共同研究を開始し 学的メカニズムの解明と新たな として 個のタンパク質を同1,564
ンパク質の同定率を向上させる た。 高度処理リアクターの開発にゲ 定した。特に、アノテーションで
ことが、可能である。 ・微生物酵素触媒を用いた不斉 ノム情報が役立つものと期待さ は推定できなかった複数のタン

分子製造技術開発の研究：株式 れている。また、極めて新規性 パク質を実際に検出した。今
会社日本触媒、京都大学 の高い微生物として、これまで 後、更に、解析が困難な糖鎖修
・生物学的手法を利用する光学 にない新しい遺伝子群の発見 飾などがされているタンパク質
活性非天然型アミノ酸及びヒドロ 等につながる可能性が高いこと の解析を可能とするための検討
キシカルボン酸の合成・ライブラ から、(独)産業技術総合研究所 を行い、発現タンパク質の検
リー構築法の研究：早稲田大学、 生物機能工学研究部門との共 出、同定数の増を目指す。
チッソ株式会社他４機関 同研究により、今年度から解析 また、昨年度までに解析を終
・ （財団法人 地球環境産 を実施している。 了し、ゲノム上の遺伝子の開始RITE
業技術研究機構）バイオプロセス 今年度は、本菌による初めて 点がこれまでの常識を覆す大き

Aeropyrumによる高効率化学品製造に資す の取り組みとして、均一な長さ な発見に結びついた
る基盤技術要素開発の研究：財 のショットガンクローンライブラリ については、米国質pernix K1
団法人地球環境産業技術研究機 ーを作製することにより効率的 量分析学会で発表を行ったほ
構、日本化薬株式会社（１５年３ な解析を進め、当初の塩基配列 か、論文を執筆し、米国の著名
月より開始） 解析予定期間（約 ヶ月）を なプロテオーム専門科学雑誌14 4

ASBMB Molecular & Cellularまた、耐熱化酵素（（株）日本 ヶ月も短縮する年度内での全塩
( ) ゲノム解析により取得した 触媒との共同出願）について特 基配列の確定作業を終了した。 （ ：2 Proteomics Impact Factor
遺伝子に関する情報をデータベ 許出願を行った。 さらに、この結果は経費の削減 ）に投稿し、 年２月電子9.6 18
ース化し、インターネットの活用 にもつながっているほか、クロー 版を公開、 年５月には紙面18
や雑誌、学会等への発表などに ( )ゲノム解析及びプロテオーム ンライブラリー作製手法の確立 にも掲載される予定である。2
より情報を提供する。 解析により取得した遺伝子に関 は 独自のものであり、今NITE

する情報を以下のとおり提供し 後の高精度・効率的なゲノム解 【産業利用促進事業】
た。 析の実施に大きく寄与するもの （ア）微生物酵素触媒を用いた

:�放線菌については、１５年４ である。 不斉分子製造技術開発の研究
月、共同研究先と共著の論文を 今後は、引き続き共同研究先 (平成 年７月～平成 年６15 17
「 」に掲載 との協力によりアノテーションを 月)Nature Biotechnology

( )市中獲得型メチシリン耐性黄 するとともに、ゲノム解析情報を 行い、 年度中に に登 従来の酵素触媒は不安定で2 17 DDBJ
色ブドウ球菌については、５月 ＤＤＢＪ及びＮＩＴＥホームページか 録する。 商業的生産に使用できなかった
の 英 国 医 学 専 門 誌 「 ら公開した。 が、本研究によって、酵素触媒The

ＮＥＤＯからの受託により、生 」への論文の掲載に合わ �ゲノム解析及びプロテオーム 【生物機能活用型循環産業シス としての耐久性を向上させるこLancet
物機能活用型循環産業システ せ、ＤＤＢＪからのデータ公開及 解析の成果を雑誌や国内外の学 テム創造プログラム（グリーンバ とができ、光学活性シアノヒドリ
ム創造プログラム（グリーンバイ びＮＩＴＥホームページ上でデー 会等において１６件発表した。 イオプログラム）（ から受 ン（医薬中間体）を採算のとれるNEDO
オプログラム）を構成する「生物 タ公開を行った。 託： ～ 年度）】 コストで生産可能となった。13 17
機能を活用した生産プロセスの なお、ブドウ球菌の耐性獲得 《実績の主な内容》 この事業は、 からの委 ・特許出願済件数 ２件（ 年度NEDO : 15
基盤技術開発プロジェクト」の研 機構の解明及び全ゲノム塩基 ●論文発表 託により実施しているもので、現 １件、 年度１件）17
究開発項目のひとつである「微 配列決定の功績により、共同研 ・ （英国）： 在、化学工業で行われている生 ・学会等発表件数 １件（ 年Nature Biotechnology : 17
生物遺伝資源ライブラリーの開 究先が第５５回日本医師会設立 生物学（インパクトファクター： 産プロセス（化学プロセス）をエ 度）
発」事業（平成１３～１７年度ま 記念医学大会において、「日本 ）：放線菌のゲノム解析 ネルギー負荷の少ないバイオプ12.822
での計画事業）について平成１ 医師会医学賞」を受賞し、質の なお、産業有用微生物である放 ロセスで実現するため、有機溶 （イ）生物学的手法を利用する
３年度は共同研究先である（財） 高いデータを提供したＮＩＴＥも高 線菌の全塩基配列の決定と他の 媒を含む特殊な環境下等で使 光学活性非天然型アミノ酸及び
バイオインダストリー協会（ＪＢ い評価を得た。（１４年１１月） 菌との塩基配列の比較解析が、 用可能な微生物について、全ゲ ヒドロキシカルボン酸の合成・ラ
Ａ）との協力のもと、有機微生物 放 線 菌 （ 今後製薬等における産業応用研 ノム解析を行い遺伝資源ライブ イブラリー構築法の研究：Str eptomyces
のゲノム解析及び遺伝子ライブ （＝ ）） 究の研究基盤となるという功績に ラリーを構築することを目的とし （平成 年７月～平成 年６avermectinius avermitilis 15 17
ラリーの開発に着手した。 については、共同研究先の論文 より、論文が掲載された号の表紙 ている。 月）
また、ＮＩＴＥで行ったゲノム解 発表時期に合わせてＤＤＢＪ及 に放線菌の電子顕微鏡写真が採 � ロ ドコ ッカ ス 属 細 菌 本研究において当該酵素ライ

析の成果を基に、放線菌に関す びＮＩＴＥホームページ上でデー 用された。 ( ) ブラリーの構築法を開発した。Rhodococcus er ythr opolis
る１件を含む４件 の特許を出 タ公開を行うための準備を行っ ・ （米国）：遺伝 ( ) 更に、商品化できる規模の非*9 Genome Research 6.9Mbp
願中。 た。 学（インパクトファクター： ） 本菌は、有機溶媒への耐性や 天然型アミノ酸を合成・精製し9.863

また、コリネ菌については、塩 ：コリネ菌のゲノム解析 分解にかかる遺伝子機能の解 た。（非天然型アミノ酸ライブラ
基配列及び遺伝子領域の推定 なお、完全ゲノム配列に基づくコ 明により効率的かつ安全な微生 リー）
等のゲノム解析情報の更新作 リネ菌の耐熱性に関与するアミノ 物利用が期待されている石油分 本研究では、医薬品のリード
業を行い、共同研究先の論文投 酸置換の比較解析の功績によ 解菌である。 化合物としての非天然型アミノ
稿時期に合わせてＤＤＢＪから り、論文が掲載された号の表紙 また、本菌のこれまでのゲノ 酸の需要は増加傾向にある状
のデータ公開とＮＩＴＥホームペ にコリネ菌由来の耐熱性タンパク ム解析の成果（配列情報）を基 況下、多数の有用な酵素を取得
ージからの公開を行った。 質の立体構造が採用された。 にして、有機溶媒耐性菌に外来 し、効率的にスクリーニングする
今年度は、ゲノム解析関係で ・ （英国）：遺伝学 の遺伝子を導入する方法の開 手法を開発することで、様々なNature Genetics

以下に挙げる論文を発表した。 （インパクトファクター： ）： 発が進められている。 非天然型アミノ酸の合成に成26.711
１．黄 色 ブ ドウ 球 菌 完全長ヒトｃＤＮＡ解析 解析は、 年 月に塩基配 功。当該アミノ酸は医薬品のリ16 3
（ ） 列確定作業を終了したが、 ード化合物だけでなく様々なポStaphylococcus aureus MW2 16
： （英国）：医学《ｲﾝﾊﾟ ●学会での発表 年度はアノテーションの追加作 リマーの合成に利用できる。The Lancet
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ｸﾄﾌｧｸﾀｰ： 》 ・国際放線菌学会 １件 業及び一部の配列確認作業を 年度に試薬票品として販13.251 : 18
また、ＮＩＴＥがホームページ 本学会では、海外研究機関か 行い、年度末までに への 売予定。DDBJ

等で公開しているゲノム解析情 ら注目されているロドコッカス属 登録を完了する。 ・特許出願済件数 ２件（ 年: 16
報を引用した以下の３つの論文 細菌のゲノム解析について、学 度）
が海外学術雑誌に掲載された。 会関係者からの要請により講演 � マイクロコッカス属 細 菌 ・学会等発表件数 ２件（ 年度: 15
１．嫌 気 性 超 好 熱 古 細 菌 を行った。 （ )(約 １件、 年度１件）Micrococcus sp DC2201 16
（ ）： ・日本農芸化学会年会：７件 ）Pyrococcus horikoshii OT3 2.7Mbp

（英国）：立体構造学《ｲ ・日本分子生物学会年会：４件 本菌は、新規次世代宿主 （ウ） バイオプロセスによStructure RITE（＊ ）3

ﾝﾊ ｸ゚ﾄﾌｧｸﾀｰ： 》 ・質量分析総合討論会：１件 として、さらに有望な候補微生 る高効率化学品製造に資する6.903
２．嫌 気 性 超 好 熱 古 細 菌 物である。高い有機溶媒耐性を 基盤技術要素開発の研究－酵
（ ）： この他、共同研究先がＮＩＴＥと 持ち、�の菌とのゲノム比較に 素遺伝子探索による医薬品原Pyrococcus horikoshii OT3

（独）：極限微生物 の連名により、招待講演２件を含 より新たな遺伝子機能の解明や 料用新規キラル化合物の製造Extremophiles
学《ｲﾝﾊ ｸ゚ﾄﾌｧｸﾀｰ： 》 む４件発表した。 有機溶媒中での物質生産性を 技術開発研究：2.291
３．嫌 気 性 超 好 熱 古 細 菌 向上することが期待されている。 (平成 年３月～平成 年２16 18
（ ）： �データベース（ＤＯＧＡＮ ）に 年度は当初、ドラフトゲノ 月）Pyrococcus horikoshii OT3 16（※４）

ついては、１４年度までに開発し ム解析 のみを委託されてお 目的物質（以下物質 と記Journal of Biological Chemistry A( ）*4

（米国）：生化学《ｲﾝﾊ ｸ゚ﾄﾌｧｸﾀｰ： た遺伝子及びタンパク質の基本 り、 月に解析を終了し、委託 す）を合成する目的酵素（アルド6
7.258 NEDO Ensifer arboris》 的情報を提供するための機能に 元の に報告した。 ラーゼ）遺伝子を
一方、ＮＩＴＥホームページか 加え、１５年度は１６年度に予定 その後、 からの追加 株から取得。大腸NEDO NBRC100383

らのゲノム情報のデータ公開に しているプロテオーム解析により 委託により、精密解析を実施す 菌を宿主とした大量発現系の構
関しては、新規に付加すべき機 取得した遺伝子に関する情報提 るように計画変更を行い、現在、 築に成功した。この酵素は従来
能やデータの質についてユーザ 供のための機能やアノテーション アノテーションを含めた塩基配 の ( )Streptomyces coelicolor A3 2
ー等に対するアンケート調査を の根拠とした個々の遺伝子及び 列確定作業を実施している。 株由来の目的酵素に比べて活17
実施し、ニーズの発掘を行った。 タンパク質に関する特徴などのよ 年度も継続実施し、 年度中 性が高い。17
調査結果を参考にし、ゲノム情 り詳細な情報を提供・検索するた に に登録する。 ( )DDBJ Streptomyces coelicolor A3 2
報をよりユーザーが利用しやす めの機能等を追加した。また、当 ( ) 宿主：組換え 技術に 株より目的遺伝子を取得し、大*3 DNA
い形で提供するための新たなデ 該データベースの使いやすさの おいて、 が移入される生 腸菌で大量発現させ、取得したDNA
ータベースシステムの開発を実 向上といった観点から、利用者を 細胞。目的の遺伝子を増殖、発 当該遺伝子を立体選択性を向
施しており、これまでに第一次 ミスリードしないようなボタンレイ 現させ宿主細胞内で目的産物 上させるため、当該遺伝子にラ
公開として、遺伝子及びタンパ アウト等の改良を行った。 を生産する。 ンダム変異を導入した結果、野
ク質に関する情報及び検索機 （※４）ＤＯＧＡＮ： ( ) 想定されるゲノムサイズ 生酵素の 倍の変異酵素をDatabase of *4 2.5
能を大幅に追加するというデー ＮＩＴＥ ＮＩ の 倍のシークエンスを行い 取得した。Genome s Analyzed at ; 5
タ量の向上及びゲノム全体の遺 ＴＥが開発した、ＮＩＴＥでゲノム解 そのデータを整列させたもの。 菌体反応による大量合成反
伝子の位置関係を自由な範囲 析した微生物とそのゲノムの特 応系と精製プロセスを構築し、
で検索できる機能等の質の向 徴（塩基配列、遺伝子地図、遺伝 � ロ ドコ ッカ ス 属 細 菌 約 の純粋な物質 を取得13g A
上を行った。 子の機能など）を閲覧できる （ 株) した。当該物質 は、医薬品とRhodococcus opacus B4 A
なお、新たなデータベースシ 公開データベース。 ( ） しての品質をほぼ満足してい9.1Mbp

ステム については、引き続 な お 、ブ ドウ 球 菌 同じく、新規次世代宿主候補 た。しかし、実用化・大量生産を（※５）

き、さらなる改良に向けた取組 ( )につ 微生物として、 年度、ドラフト 行うためには合成効率を上昇さStaphylococcus haemolyticus 16
みを実施する。 いては、共同研究先との共著論 ゲノム解析を委託された菌であ せ、製造コストを下げる必要が
特許出願については、麹菌に 文の掲載とあわせたゲノム解析 る。 ある。

ついて国内外を併せ１４件の共 情報の公開を予定しており、その 解析作業は 月に終了し、 ・特許出願済件数 ５件（ 年10 : 17
同出願を行い、放線菌について ための準備作業を進めている。 その結果を委託元の に 度）NEDO
国内特許出願に続いてアメリ ま た 、糸 状 菌 （麹 菌 、 報告した。 ・学会等発表件数 ２件（ 年: 17
カ、カナダ、韓国及び欧州に対 ）については、 【アノテーション実施体制の構 度）Aspergillus oryzae
し海外特許出願を行った。 １５年度中にこれまでの成果を基 築】

にしてＮＩＴＥホームページ及びＤ これまで共同研究先に大きく （エ）遺伝子パターンニング化技
（※５）：新データベースシステム ＤＢＪによる公開を行う予定であ 依存してきた新規解析菌のアノ 術を応用した微生物の遺伝子レ
これまで、ＮＩＴＥから公開して ったが、１５年５月に結成した国 テーションを が主体的に ベルでの品質管理及び安定供NITE

いるゲノム情報データベース 際糸状菌ゲノムコンソーシアムに 実施する体制を構築するため、 給に資する迅速スクリーニング
（ おいて糸状菌３種の論文を、同 マニュアルアノテーション専門職 用基盤データベースの作成と基Database of Genome Analyzed
in NITE :「ＤＯＧＡＮ」）を改良し 時かつ同雑誌に共著で発表する 員の育成をすすめるとともに、 幹検索ソフトウェアの開発研究
て、平成１４年１２月より公開し ことに合意したため、ゲノム解析 前年度までに開発を行ったアノ （平成 年 月～平成 年16 10 18
ている。（通称、新ＤＯＧＡＮ） 情報の公開を論文掲載にあわせ テーション支援ツール（ ） ９月終了予定）OCSS
( )東北支所（宮城県仙台市）に １６年度以降とすることとした。 の改良等の支援環境の整備を 遺伝子パターンニング化技術3
おいては、( )で記載したブドウ 行った。世界のトップレベルに比 の基礎となるジェノパターン法に1
球菌のゲノム解析を担当してい 肩する質の高いマニュアルアノ 関する信頼性を向上させるた
る。 テーションを実施する体制を構 め、原理について検証するとと
また、昨年度までにゲノム解 築することができた（我が国の もに、判別能力について３属

析のデータベースについてのバ 微生物ゲノム解析機関として 菌株を用いて検証を行い、150
ックアップシステムを構築した 初）。この結果�ブレビバチルス 再現性に影響を及ぼす因子を
が、今年度はＮＩＴＥが現在実施 属細菌および�ロドコッカス属 明らかにし、措置するための条
中のゲノム解析データについ 細菌の全推定遺伝子約 件を絞り込んだ。更に、ジェノパ12,500
て、不測の事態に備えたバック 個について、質の高いマニュア ターン法に使用されているソフト
アップについて検討した。その ルアノテーションを達成した。 ウェアの一部を同定の精度を上
結果、日常業務で発生する解析 さらに、�各機能のモジュー げるような仕様にした。
データには、日々更新されるデ ル化によりユーザの利便性およ 現在、市場ニーズの高い菌群
ータ量が膨大なため、東北支所 びシステムの汎用性を飛躍的に を選定し、波形のデータベース
におけるデータをバックアップす 向上させた新アノテーションツー 化を開始した。
るためのサーバー容量を大幅に ルの開発、�常に最新の情報を ・学会等発表件数 １件( 年度): 17
増強しなければならないことか 参照できるようにした自動更新
ら、費用対効果を勘案して新た 型のデータベースシステムの開

SWISSにサーバー等を増設することを 発 、� 海 外 機 関 （
せず、定期的にＭＯなどの外部 ）との協力体制の構築をPROT
記録媒体に保存する回数を増 行い、アノテーションの更なる効
やすことでデータのバックアップ 率化に向けての環境を整備し
を行うこととした。 た。

【タンパク質の網羅的な解析】
がゲノム解析を実施しNITE
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た産業有用微生物の中から、ブ
レ ビ バ チ ル ス 属 細 菌
（ )を選定しプBrevibacillus brevis
ロテオーム解析を実施した。発
現タンパク質の解析により約

種類のタンパク質を同定1,900
した。
また、 年度に解析した15

についてAeropyrum pernix K1
は、 年度も引き続き追加の16
プロテオーム解析を実施した
が、総合結果としてゲノム上の
遺伝子の開始点がこれまでの
情報と異なっているものを多数
発見する成果を得た。

【遺伝子機能推定システムの活
用】

が開発した遺伝子機能NITE
推定システムの活用について
は、 で解析中の微生物ゲNITE
ノムのアノテーション付加作業
の一部に利用するとともに、

の 上でフリーウェアソNITE HP
フトとして提供できるようダウン
ロード時のシステム環境への影

HP響の有無について検証し、
上での公開を行った。また公開
後に、ソフト会社から改良・販売
の許諾申し入れがあり、著作権
等の権利関係について協議中
であり、協議終了後には改良版
が市販される予定。

【産業利用促進事業】
の有する研究シーズにNITE

対する情報の高付加価値化を
15 3図ることを目的に、 年度（

件共同研究に着手）に引き続
き、新たな産業利用促進事業と
して次の共同研究に着手した。
(ア)遺伝子パターンニング化技
術を応用した微生物の遺伝子レ
ベルでの品質管理及び安定供
給に資する迅速スクリーニング
用基盤データベースの作成と基
幹検索ソフトウエアの開発研究
：ヤマト科学株式会社及び株式
会社アドジーン（ 年 月開16 10
始）
実験に必要な機器・試薬等の

購入を行い研究室を整備し、開
発技術であるジェノパターン法
（微生物の同定を、各温度にお
ける二本鎖 の安定性のパDNA
ターンで判別する技術）の原理
の検証を行う実験を開始した。

年度に開始した共同研究15
（ 件）については着実に成果3
が得られており、 年度に特16

4 17許出願を 件行った。また、
年度に 件の特許出願を予定2
している。

(イ)微生物酵素触媒を用いた
不斉分子製造技術開発の研究
：－光学活性シアノヒドリン誘導

SHNL体合成のための耐熱性
の開発及び効率生産技術の開
発－
約 株の変異株の中か50,000

5,000ら一次スクリーニングで約
株変異導入後も活性を持つ変
異株を得た。その中から耐熱性
の上昇した変異 が 株SHNL 9
得られ、これらの変異部位の最
適化や組み合わせ等により更な
る安定性を持つ改変酵素を得
た。これについて 年度に特15
許出願を行った。日本触媒は、
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この酵素を用いて化合物生産を
開始（商業化）する決定を行っ
た。当該酵素については、 年16
度内に併合特許 件（ 年度1 15
既特許出願との併合）、国際特
許 件を出願した。また商業化1
開始に伴い、研究成果を着実に
実用化することを促進するた
め、 から独占的実施権をNITE
付与することを検討している。

－新規な耐熱性酵素による
不斉還元反応を利用した光学
活性アルコール誘導体合成技
術の開発－
新規な耐熱性酵素による不

斉還元反応を利用した光学活
性アルコール誘導体合成技術
の開発：多くのクローニングを行

K1った結果、Aeropyrum pernix
由来の つの遺伝子産物とし3
て、高い活性を持つ酵素を得る
ことが出来た。これらについて
至適温度、至適 、基質特異pH
性、耐熱性や立体選択性など諸
性質の検討を行った。
当該物質（光学活性シアノヒ

ドリン誘導体）は特殊な医薬品
中間体として使用されており、世
界的市場規模は約 億円。当3

2技術の確立により、生産性が
倍に向上、目的物質の短時間
の分離が可能となる。既に市場
調査は終了しており、 年度に17
商業化する予定である。

(ウ)生物学的手法を利用する
光学活性非天然型アミノ酸及び
ヒドロキシカルボン酸の合成・ラ
イブラリー構築法の研究：

のゲノム解析株であるNITE
、P yr o c o c c u s h o r i ko s h i i

及 びAeropyrum pernix 、
から、 のSulfolobus tokodaii 29

アミノトランスフェラーゼを選抜
し、大腸菌にクローン化した。大
腸菌での発現の結果、 のア14
ミノトランスフェラーゼに関して
酵素活性を確認した。また、こ
れらを精製し、酵素の基質特異
性等を解析した。
また、研究の過程で超好熱菌

の遺伝子を大腸菌で可溶性タン
パク質として発現させる新規な
手法を発見した。
いくつかの非天然型アミノ酸

の合成について検討し、クロー
ニングしたアミノトランスフェラー
ゼが非天然型アミノ酸の合成に
有効であることを確認した。
これらの成果は、 のゲNITE

ノム解析結果を利用して得られ
たものである。 が提供してNITE
いる生物遺伝資源及びその情
報を活用するとよい結果が得ら
れるという実例を示すことができ
た。産業界にもっと の資NITE
源を利用してもらうために、これ
らの成果を 年度以降宣伝し17
ていく予定である。
また、いくつかの酵素を組み

合わせてアミノトランスフェラー
ゼ活性のスクリーニングシステ
ムを構築した。構築したスクリー
ニングシステムにより、アミノトラ
ンスフェラーゼの非天然型アミノ
酸合成能を迅速に評価すること
が可能となった。
現在、さらにアミノトランスフェ

ラーゼのライブラリーを充実させ
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るために、 保存株であるNITE
、P s e u d o mo n a s p u t i d a

、Streptomyces avermitilis
、Thermotoga maritima

、Thermus thermophilus
T h e r m o a n a e r o b a c t e r

、tengcongensis
、Thermoplasma acidphilum

、Ther mopla sma volca nium
、P i c r o p h i l u s t o r r i d u s

、Pyrobaculum aerophilum
、Methanocaldococcus jannaschii

のアミノトArchaeoglobus fulgidus
ランスフェラーゼのクローニング
について検討している。また、可
溶性タンパク質の新規製造方法
（早稲田大学、チッソ株式会社と
の共同出願）について特許出願
を 年度に 件行った。また、16 2
年度に 件出願予定である。17 1
アミノ酸の中で非天然型の占

める割合は約 パーセントとい16
われており、この比率は年々増
加傾向にある。この理由として
非天然型の方がエイズ治療薬、
整腸剤、血圧降圧剤として効果
が高いことが上げられる。また、
可溶性タンパク質の新規製造方
法が確立されることにより、生産
性が既存の製造方法と比較して
倍以上になることが期待でき10

る。いずれも 年度の実用化18
を目指している。

(エ) バイオプロセスによRITE
る高効率化学品製造に資する
基盤技術要素開発の研究－酵
素遺伝子探索による医薬品原
料用新規キラル化合物の製造
技術開発研究－：
目的物質（以下物質 と記A

す）を合成する酵素（アルドラー
ゼ）を持つ菌株のスクリーニング
を行うための条件検討を行っ
た。さらに、酵素活性測定のた
めの分解反応及び合成反応の
反応条件を決定した。既にアル
ドラゼー活性が報告されている
種類の 保存菌株を用30 NITE

い、分解及び合成活性の確認を
Micrococcus行った。その結果、

株がaurantiacus NBRC15364
最も高い活性を示した。さらに、

保存株 属株NITE Micrococcus
３１種類のスクリーニングを行っ
たが前記の株より活性の高い菌
株は見い出せなかった。
物質 及び物質 類似物質A A

を用い、菌の集積培養を行っ
た。高い合成活性を有する株が
種類の属で、高選択性を有す2

る株が３種類、高合成及び高選
択性を有する株が５種類の属で
得られた。さらに、集積培養によ
り得られた高活性及び高選択性
株と同じ属である 保存菌NITE
株に対しスクリーニングを実施し
たところ、今までの結果を遙か
に上回る立体選択性を示す株

Ensifer arboris Ensifer（ 、
）が見出された。これadhaerens

らの菌株から酵素遺伝子のクロ
ーニングを開始したところであ
る。これについて 年度に特許17
出願を予定している。

でゲノム解析を行ったNITE
S t r e p t o m y c e s放 線 菌 の

から１種類avermitilis MA-4680
のアルドラゼー遺伝子を確認、
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クローン化した。大腸菌で発現
させ、この酵素は物質 に対すA
る分解能及び逆反応による物
質 の合成能も持つことを明らA
かにした。さらに、本酵素の 位2
( 炭 素 ) に 対 す るC

Diastereospecificity :はスレオ型
エリスロ型 ： 程度でスレオ=6 4
型 リッチな酵 素 であった。

由来のStreptomyces avermitilis
アルドラーゼ組み換え大腸菌を
用いて、物質 の合成反応のA
最適化を行った。スクリーニング
開始当初の物質 の蓄積濃度A

から、遺伝子の高発現10mg/L
により生産性は に、さら1.5g/L
に反応条件の最適化により

( 倍)に高めることがで3.0g/L 300
きた。この遺伝子に係る特許出
願 件を 年度に予定してい1 17
る。
なお、物質 （医薬品原料）A

の国内市場規模は約 億円で60
あり、当技術が確立されること
により生産性コストが 既存の
に圧縮可能となる。 年度1/3 18

の商業化を目指している。

( )【データ提供に関する実績】 ( )【データ提供に関する実績】2 2
○情報提供準備 ○情報提供準備
糸状菌（ ）、 糸状菌（ ）、Aspergillus oryzae Aspergillus oryzae

Staphylococcusブドウ 球 菌 （ ブドウ 球 菌 （Staphylococcus
）に関する情報を共 ）に関する情報をhaemolyticus haemolyticus

同研究先との共著論文の受理 機構ホームページより公開し
に合わせて機構ホームページよ た。
り公開するための準備を行っ ロ ドコ ッカ ス 属 細 菌

17 Rhodococcus erythropolisた。ブドウ球菌については 年 （
度第 四半期中に公開の見込 ）、ブレビバチルス属細菌に1 PR4
み。 関する情報を機構ホームページ

17○データベースの機能追加 より公開するための準備を
平成 年度にデータベース 年度末までに終了した。15
に追加した機能について以下 ○データベースの機能追加
の作業を実施した。 平成 年度にデータベース15
�タンパク質発現情報 に追加した機能について以下の

株の 作業を実施した。Aeropyrum pernix K1
プロテオーム解析データを �タンパク質発現情報
使ってテスト環境での動作 株のプAeropyrum pernix K1
確認を行った。論文の公開 ロテオーム解析データを使っ
時期に合わせて 年度中 てテスト環境での動作確認を17
にデータを入力し公開する。 行った。論文の公開時期に合
�ゲノム比較機能 わせてデータを準備した。（５

月公開予定）Staphylococcus haemolyticus
を含めたブドウ球菌 株の �ゲノム比較機能3

17データを使ってテスト環境 ブドウ球菌に関する情報を
での動作確認を行った。 年度中に公開した。

○再アノテーションStaphylococcus haemolyticus
の論文の受理に合わせ、 すでにデータベースを公開
他のアノテーション情報と している微 生 物 の うち、
共に公開する。 年度第 株の及17 Aeropyrum pernix K1
1 Pyrococcus horikoshii OT3四半期中に公開の見込 び
み。 株の再アノテーションを年度

内に終了した。
○データベースアンケートの実 ゲノム解析により取得した
施 遺伝子に関する情報等を以
ユーザの声を取り入れてデー 下の通り提供した。

タベースをさらに使いやすく改良 ●雑誌での発表
するため、アンケートページを作 ２件Nature:
成し、 年 月より運用を開始 １件16 5 Journal of Bacteriology:
した。データベースの利便性の １Environmental Micorbiology:
向上に直結する意見について 件

Applied Microbiology andは次年度以降に対応する予定
である。 １件Biotechnology:

●学会等での発表
○再アノテーション ・国際微生物ゲノム会議：２件
すでにデータベースを公開し ・国際極限微生物シンポジウム

ている微生物のうち、好熱古細 ：１件
菌 株（ ・日本分子生物学会年会：４件3 Pyrococcus horikoshii

株、 ・米国質量分析学会 １件OT3 K1 :Aeropyrum pernix
株、 株）にSulfolobus tokodaii 7
ついて再アノテーションに着手し
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た。
株を合わせて約 個の3 6,500

推定遺伝子のうち、平成 年16
度末までに約 について再ア45%
ノテーションを終了した。 及OT3
び 株については平成 年K1 17
度中に完了するとともに更新し
たデータを公開する。

ゲノム解析により取得した遺伝
子に関する情報等を以下の通り
提供した。
●学会等での発表
・国際微生物株保存会議： 件1
・日本分子生物学会年会： 件5
・日本農芸化学会大会： 件4
・招待講演： 件2

NITEこの他、共同研究先が
との連名により、国際学会
（ ）において１件Genomes 2004
発表を行った。

３．遺伝子解析ツールの開発業 ３．遺伝子解析ツールの開発業 さらに上述したゲノム解析技 ３．遺伝子解析ツールの開発業 ３．遺伝子解析ツールの開発業
務 務 術をより高度化するために、今 務 務

年度、機能未知な遺伝子に対す ゲノムサイズの大きな微生物に １４年度までに事業が完了した
遺伝子解析を容易にできるよう遺伝子解析を容易にできるようる機能推定のための情報処理 おける塩基配列確定作業にお 「ゲノム比較解析技術の研究開
にするため、機能未知な遺伝子 にするため、遺伝子情報、ＯＲＦシステムとして、 デー いて困難を極める編集結合作 発」について、国による評価（実SwissProt
に対する機能推定等のための 等必要なデータを収集し、これ タベースのタンパク質情報等を 業（アセンブル ）の負荷を軽 際の評価は、ＮＥＤＯの技術評価（※６）

解析ツールとして情報処理シス らのデータを解析して、機能未 基にグループ化し各グループの 減 す るため の 解 析 ツー ル 委員会が実施）が１５年度実施さ
テムを開発する。 知な遺伝子に対する機能推定 等電点や分子量の平均値、偏 （ ）をこれまでに れ、以下のような評価を得た。Contig Viewer

等のための解析ツールとして情 差値等の統計値により機能推 試作し、１３年度からゲノム解析 ●成果に対する評価：研究はニ
報処理システムを開発する。 定する解析ツール ( ) に取り組んでいる麹菌に利用し ーズに則しており、ゲノム配列比Gene Pick

を試作した。 ている。これにより、視覚的に麹 較研究を推進するために必要な
本事業の最終年度にあたる１ 菌のコンティグを確認することが 成果を挙げた。ただし、実際にプ

４年度（平成１０年度～１４年度 可能となり、確定作業の進捗に ログラムを利用した成果が出て
までの経済産業省の技術開発 寄与している。 いない。今後の利用実績を求め
プロジェクト）は、１３年度に試作 なお、当該ツールについては られる。
した解析ツールの性能確認、改 併行して進めている他のゲノム ●今後に対する提言：好熱菌ゲノ
良等を実施するとともに、１３年 解析菌においてもコンティグ ム研究における本研究の位置づ（※７）

度からゲノム解析を開始した麹 の内容確認及びミスアセンブル けにもよるが、有用な遺伝子資
菌などの巨大ゲノムの塩基配列 発見等のために有効利用され 源の発見・利用のための情報解
確定において困難を極める編集 ている。 析研究は重要であるので、もっと
結合作業（アセンブル）の負荷を また、平成１３年度まで試作 具体的な成果あるいは独創的な
軽減する遺伝子解析支援ツー を行っていた遺伝子機能解析ツ 研究が望まれる。
ルを開発する予定である。 ール（ ）は、今年度計Gene Pick
：黄色ブドウ球菌：食中毒や 画どおりの機能を有した遺伝子 １６年度は、上記評価及び提言*1

院内感染等で話題となった黄色 解析システムとして作成した。今 への対応について検討を行う予
ブドウ球菌について世界で初め 後は、ゲノム解析における遺伝 定である。
て全塩基配列の決定、データの 子領域の推定等に活用するとと
公開を行い、また、英国医学雑 もに、ＮＩＴＥが作成したオリジナ
誌｢ ｣に論文を掲載。 ルティの高いフリーウェアソフトThe Lancet
：好酸性超好熱古細菌：排ガ として、研究に携わる研究者を*2

ス対策等に応用可能であり、民 対象に配布し研究成果の普及
間からもゲノム解析の高い期待 を図っていく方針。
を寄せられていた好酸性超好熱
古細菌についてゲノム解析、デ （※６）：アセンブル
ータの公開を行い、遺伝子雑誌 ゲノム解析の際には、取り出
｢ ｣に論文を掲 したＤＮＡ（微生物の場合、数百DNA Research
載。 万から数千万塩基対の長さが
：コリネ菌：うまみ調味料 グ ある。）を数千塩基対程度の長*3 L-

ルタミン酸を生産する微生物。 さの断片にして塩基配列を解読
育成温度が高く工業利用した場 していく。これらの断片の塩基
合のエネルギーコスト面で有益 配列を解読した後、それぞれの
なため、ゲノム解析データの公 断片のオーバーラップする部分
開の期待が高かったコリネ菌に を繋げてより長い断片に繋げる
ついて、ゲノム解析を終了し、デ 作業のこと。ミスアセンブルと
ータ公開を行った。 は、何らかの原因で繋げ方に間
：放線菌：抗生物質の１種で 違いが生じること。*4

あるエバーメクチンの生産に利
用されている放線菌について、 （※７）：コンティグ
ゲノム解析を終了し、ＤＤＢＪに アセンブルの結果できあが
解析データを登録した。 る、より長い断片のこと。
：表皮ブドウ球菌：ブドウ球菌*5

の１種で、抗生物質に耐性を持
つ表皮ブドウ球菌について、今
年度中にドラフトシーケンスが終
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了。塩基配列の確定作業中。
：麹菌：酒、みそ、しょうゆの*6

製造に昔から利用されており、
その安全性から医薬品その他
の産業利用を期待されている麹
菌について、ドラフトシーケンス
を終了。我が国でゲノム解析し
た微 生 物 では 最 大 級 （３７

）。Mbp
：ブレビバチルス属細菌：そ*7

の酸性物を体外に出す性質をも
ち、宿主として工業利用に有効
なため、産業界からの期待の高
いブレビバチルス属細菌につい
て、ドラフトシーケンスを終了。
：磁性細菌：磁性細菌は、そ*8

の菌体内に５０～１００ｎｍのマ
グネタイト（主成分は鉄の酸化
物からなり、薄い膜で覆われて
いる）の微粒子が１０～２０個ほ
ど連なったマグネットソームを保
持する独特の性質を持った微生
物である。その生産する磁気微
粒子を使っての、抗体・酵素の
固定による医療分野、工業分野
での応用が期待される。
：４件の特許：麹菌関連１件*9

（ＮＩＴＥと麹菌ゲノム解析コンソ
ーシアム）、コリネ菌関連２件（Ｎ
ＩＴＥと味の素）、放線菌関連１件
（ＮＩＴＥと北里研究所）

雑誌、学会等への発表は、黄色
ブドウ球菌に関する論文が英国
医学専門誌「 ]に、放The Lancet
線菌に関する論文が米国アカデ
ミー紀要「 」に掲載されPNAS
た。これらの論文は、いずれもイ
ンパクトファクター が１０を超*10
え、この分野でトップ１５位くらい
に位置している。

*11その他合計で１０本の論文
を発表するとともに日本分子生
物学会でのポスター発表を実施
した。
：インパクトファクターとは、*10

当該雑誌に掲載された論文が１
年間に平均でどのくらい引用さ
れるかを示す指数。この数値が
高い雑誌は、引用される頻度の
高い論文を多く掲載していること
を表し、当該雑誌の格付けを示
す。このインパクトファクターが１
０を越える雑誌は、その分野の
雑誌としては、トップクラス（上位
～ 位）に数えられる雑誌と10 20

して国際的にも評価されてい
る。
：１０本の論文*11

・黄色ブドウ球菌
（ （英国）：医学THE LANCET
雑誌）
・放線菌
（米国アカデミー紀要 （米PNAS
国））
・好酸性好熱菌
（ （日本）：ゲノムDNA Research
・遺伝子雑誌）
・嫌気性超好熱古細菌
( （米国）Methods in Enzymology
：生化学雑誌）
( (独)微生物学雑Extremophiles :
誌(極限環境微生物))

Acta Crystallogr D Biol(
(ﾃ ﾝ゙ ﾏ ｰ ｸ)：結晶学雑Crystallogr

誌)
Journal of Biological Chemistry(
(米国)：生物化学雑誌)
( （欧FEMS Microbiology Letters
州）：微生物学雑誌)
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( （米国）：Journal of Bacteriology
微生物学雑誌)
・嫌気性超好熱古細菌 好気性/
超好熱古細菌
( （欧州）：生化学雑FEBS Letters
誌：生化学雑誌)
・好気性超好熱古細菌
( （欧FEMS Microbiology Letters
州）：微生物学雑誌)
( （米国）：Journal of Bacteriology
微生物学雑誌)

４．遺伝子組換え生物等の使用 B ４．遺伝子組換え生物等の使用 ・平成 年から開４．遺伝子組換え生物等の使用 ４．遺伝子組換え生物等の使用 15
等の規制による生物の多様性 等の規制による生物の多様性 始した業務である等の規制による生物の多様性 等の規制による生物の多様性
の確保に関する法律関係業務 の確保に関する法律関係業務 が、 大臣からのの確保に関する法律関係業務 の確保に関する法律関係業務

指示により、立入
( )遺伝子組換え生物等の使用 ( )遺伝子組換え生物等の使用 検査を的確に実遺伝子組換え生物等の使用等 ( ) 遺伝子組換え生物等の使1 1 1
等の規制による生物の多様性 等の規制による生物の多様性 施した。遺伝子組の規制による生物の多様性の 用等の規制による生物の多様
の確保に関する法律の施行に の確保に関する法律の施行に 換え生物等の検確保に関する法律第３２条第１性の確保に関する法律第３２条
伴い平成 年度から実施する 伴い平成 年から立入検査業 査のための基盤項に基づく立入検査等を的確に 第１項に基づく立入検査等につ 16 16
こととなった。 務を実施することとなった。 的な検出技術の実施する。 いては、同条第２項に基づく経

年度は立入検査の技術向 平成 年度は、経済産業大 高度化のため、済産業大臣の指示に従って的 16 17
上のため、試料採取等の模擬 臣からの指示（法律違反の未然 受託事業として、( 新規追加) 確に実施してその結果を経済産16FY
的な検査の実施及び遺伝子組 防止を目的とした立入検査等） ＤＮＡの抽出法に業大臣に速やかに報告する。
換え生物に係る情報収集等を を受け立入検査等（平成 年 ついての調査研17
行うなど立入検査実施体制を整 月に１件）を実施した。 究を行い、的確に11
備したが、経済産業大臣より立 立入検査等結果は、報告書 業務を実施した。
入検査等の実施の指示がなか に取りまとめ、速やかに経済産
ったことから、検査実績はなか 業大臣あてに提出した。 ・カルタヘナ法の( ) 上記の立入検査等業務を的2
った。 遵守が一般に容確に実施するため、必要に応じ

易に行えるようなて法施行に係る調査を行う。
( )平成 年度から経済産業省 ( )平成 年度に引き続き、収 貢献をした。これ2 16 2 16
からの受託事業として、立入検 去した遺伝子組換え生物等の は国際社会にお( 新規追加)16FY
査において収去した遺伝子組換 検査（宿主・組換えプラスミドの けるわが国の姿
え生物等の検出技術の高度化 特定）のための基盤的な検出技 勢を示す意味で
及び鉱工業分野における遺伝 術の調査を行った。調査は宿主 も重要な取り組み
子組換え生物等の利用技術、 に用いられる生物等が混在した である。
利用施設等の最新動向等の技 サンプルからの目的の生物等
術調査を行うこととなった。 の検出技術の調査及び遺伝子

年度は技術調査の実施に 組換えの鉱工業利用が見込ま16
当たって、学識経験者からなる れる既知のプラスミドの調査で
検出技術検討委員会を設置し あり、これら情報を収集整理し
技術的な助言を得つつ、 た。また、その検出のための検DNA
抽出方法、組換えプラスミドの 証実験を行い検出技術の有効
確認方法の検討を行った。 性を確認した。
その結果、微生物等に依存し 技術調査の結果については

ない 抽出方法を確立する 報告書にとりまとめ、経済産業DNA
とともに、既知のプラスミド 大臣あてに報告した。DNA
の全塩基配列情報を収集・整理
し、グループ化によるプラスミド
組換えの検出方法として確立し
た。
さらに、これらの方法を用い

て既に鉱工業利用されている遺
伝子組換え微生物（経済産業省
告示： 遺伝子組換え微GILSP
生物に記載の宿主、ベクター）を
対象として検証実験を行い、そ
の有効性を確認した。
技術調査の結果は、報告書

に取りまとめ、経済産業大臣あ
てに提出した。


