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１．研究実施の概要

研究のねらい：ヒトゲノムの決定終了が間近に迫っている現在においても、機能未

知遺伝子群の機能解明、遺伝子ネットワーク解明、病原性および有用微生物の有

効利用等において大腸菌研究の重要性は明らかである。このような現状を踏ま

え、ゲノム生物学からの大腸菌研究を推進することで一生物としての大腸菌の完

全理解を目標とし、今後のゲノム生物学の基礎を築こうというものである。

これまでの研究の概要：大腸菌の生命活動の全体像を捉えるために、１）大腸菌ゲ

ノム配列解析より明らかになった配列情報の解析および整理とデータベース化、

２）網羅的な機能解析のためのORFクローンや、破壊株、欠失株などの研究材料

の構築、３）構築された材料による網羅的機能解析、４）トランスクリプトーム

およびプロテオーム解析を行った。

成果：上記研究開発の結果、以下の成果を得ている。

１）研究材料の作製

�　全予測遺伝子のクローン化の完成とそれを利用したDNAチップの完成

�　全遺伝子の破壊株作製に必要なランダムなクローン約１２万クローンの完成

と配列決定による約１０００遺伝子の破壊の確認

�　必須遺伝子と考えられてきた領域以外の約１５０箇所の領域の欠失から新規

必須遺伝子の候補の確認

�　質量分析計を利用したRHFRタンパク質二次元電気泳動法によるgene-

protein indexを共同研究での同定も含めて約３００スポットの同定

２）バイオインフォマティックス

�　多変量解析を用いた遺伝子ネットワーク解析技術の開発

�　代謝パスウェイの荒印面と技術の開発

�　多変量解析を利用した遺伝子の分類

�　クラスター解析による遺伝子の分類

３）データベース

�　ホームページの改良及び拡張（検索システム及びコンテンツ）
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４）網羅的機能解析

�　ORFクローンを用いた網羅的RNA結合タンパク質探索の系の確立

�　破壊株あるいは欠失株を利用した網羅的発現解析システムの確立

�　機能未解析遺伝子の機能解析

�　クローンを用いたタンパク質精製の系の確立

今後の見通し：全遺伝子のクローン化の完成により、そのクローンを利用した新た

な解析システムの構築が可能となった。特にHisタグを付加しているので、簡便に

精製が可能である。このことはタンパク質チップの作製、抗生物質のスクリーニ

ング、高次構造の解析など、その利用の可能性は非常に高い。このシステムはSfiI

制限酵素により簡便に遺伝子領域を移し変えることが可能なので、各目的にあっ

たクローンの作製が簡便に行えるようになった。次年度はHisタグのGSTへの変

更とGFPを取り除くことを行う。

　DNAチップの完成により、網羅的な転写解析が可能となり、今後はクラスター

解析の結果を利用しながら転写因子等による発現調節の全体像の解明が短期間の

間に可能と考えられる。破壊株、欠失株を利用し、遺伝子ネットワーク解明へ向

けた解析が可能であるし、すでに開始した。破壊株は機能探索に利用するだけで

はなく、遺伝子ネットワーク解明のための材料としても重要なものである。

　ホームページの改良により、これまでの全システムの見直しを行うことができ、

今後の拡張に容易に対応できるようになった。今後は網羅的実験結果を含めて、

データベースのコンテンツの充実を図る。

２．研究実施内容

目的：本年度の研究開発はａ）DNAチップ作製、目的遺伝子のタンパク質精製、

個々の遺伝子研究を目的に全予測遺伝子のクローン化、ｂ）各遺伝子の機能解析

および必須遺伝子の同定を目的とする網羅的破壊株と欠失変異株の作製を行い、

システマティック機能解析に向けた研究材料の作製を行う。次いで、大腸菌ゲノ

ムデータベースの拡張とシステムの改良を行う。さらにデータベースにDNA

チップによる解析結果などの実験情報のデータベース化及び変異データベース

（文献情報を基とする）の整備を行う。

方法と結果：研究開発を大きく４つ、材料、情報解析、データベースそして網羅的

機能解析、に分けて進めているが、今年度は材料開発の完成とそれを基とした機

能解析方法の確立を中心に進めた。材料開発はａ）全遺伝子のクローン化とDNA

チップの作製、b）トランスポゾンを用いた網羅的破壊株の作製、ｃ）非必須領

域の欠失株作製、ｄ）質量分析計を用いた網羅的タンパク質インデックスの作成

を進めた。以下にそれぞれの研究開発の方法と結果を示す。
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１）材料開発

�　全遺伝子のクローン化およびDNAチップ作製

　１９９９年４月より開始した大腸菌全予測

ORFのクローン化は、同年１２月に完成し

た。宝酒造株式会社と共同で本クローンを

利用した大腸菌DNAチップの作製を行い、

評価を含めて網羅的転写解析を開始した。

現在では大腸菌全遺伝子を打ったDNA

チップを完成させ、現在は宝酒造株式会社

より市販されている。DNAチップによる

解析は機能解析の項で解説する。

�　トランスポゾン挿入による網羅的破壊株

作製

　破壊株の構築は、第一段階として、トラ

ンスポゾン挿入変異株（シス部分２倍体）

を各小原クローンあたり１９２株（あるいは

３８４株、場合によっては５７２株）作製し、こ

れらから得たファージ液を鋳型として

Long PCR を行い、次いで得られたDNAを用いて、トランスポゾン内部から

染色体に向かって塩基配列を決定し、境界領域の塩基配列から破壊された遺

伝子を同定した。第二段階として、それぞれの遺伝子の破壊株の中から、順

方向、逆方向にトランスポゾンが挿入された変異株をそれぞれ１株ずつ選び、

純化後、保存した。ついで、保存株からファージ液を作製し、境界領域の塩

基配列を決定して、破壊された遺伝子の確認を行うと共に、保存株の高温で

のコロニー形成能を定量的に測定することにより必須遺伝子か、否かの判定

を行った。第一段階は純化していないトランスポゾン挿入変異株（形質導入

体コロニー）をそのまま用いて行ったため、第二段階を行うことは必須であ

る。また、必須遺伝子、非必須遺伝子の判定も純化後の菌株を用いて定量的

に行うことが必要である。Long PCRは、宝酒造のPCRキットLaTaqとパーキ

ンエルマー社のサーマルサイクラー９７００を用い、鋳型としてはファージ粒子

をそのまま用いて行った。PCRの条件は、Mg++ 濃度、酵素濃度、各サイク

ルの温度条件などを変える事により検討した。

�　質量分析計によるタンパク質インデックス作製

　大腸菌ゲノムの塩基配列から予測されるORFは約４３００であるが、機能が分

かっているものはそのうちの約５０%である。私達はプロテオーム解析によ
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図１　ORFのクローン化とベクター

図２　DNAチップ



り、残りの未知機能蛋白質の解明と大腸菌総ORFの機能分類、ネットワーク

網の作成をめざしている。その基盤となるORFと発現蛋白質のN末残基の確

認及び二次元電気泳動パターンの遺伝子一蛋白質インデックスの作成を行っ

ている。私達がプロテオーム解析の方法として用いたのはラジカルフリー高

還元性２次元アクリルアミドゲル電気泳動（RFHR）法である。１昨年５月

からスタートし、現在までにプロテインシーケンサー及びMALDI-TOFMSで

対数期で比較的多く発現されている蛋白質を約１６０個同定した。我々のプロ

テオーム解析のstrategyは大腸菌の粗抽出液をそれぞれCD（膜画分）、PRS

（可溶性画分）、CR（リボソーム画分）に分画し、各分画の泳動サンプルを

酢酸法によって調整し、RFHR二次元電気泳動を行い、泳動後、各スポット

の蛋白質を、比較的高濃度の蛋白質スポットに関しては、PVDF膜に転写後、

Peptide Sequencerにより同定し、微量蛋白質及びPVDF膜に転写出来ないも

のに関してはスポットのゲルを切り出しMALDI-TOFMSにより同定し、カタ

ログ化を行った。また、機能解析の一環として破壊株等における細胞内発現

タンパク質の同定と定量を行ってきた。一例として、DNAチップを用いたト

ランスクリプトーム解析の結果と比較することで、網羅的発現解析への基盤

の確立を行った。導入したMALDl・TOFMSの需要は増大し、発現解析への

期待の大きさが感じられる。実際、共同研究として京都大学ウイルス研究所、

京都大学医学部、名古屋大学理学部、千葉大学薬学部、山口大学農学部、奈

良先端大などとの共同研究が進行中である。

　また、奈良先端の情報解析グループとの共同でホームーページ作成を進め

ており、今後、相互に提携リンクしながら、新しいデータを定期的に更新し

ていく予定である。Index作りにしぼった迅速な方法論も考えている。

�　システマティック欠失株作製

　必須遺伝子、非必須遺伝子の同定、機能解析に有用な染色体欠失株を系統

的、網羅的に作製する。最終的には染色体の全領域をカバーする欠失株のシ

リーズを作製することを目指す。

　合計１５９株の欠失株作製を試み、７３株が作製できた。（第一段階終了）

作製できなかった欠失株８６個について、その領域内の一部を持つプラスミド

で相補させた状態での欠失株の作製を進めた結果、さらに３５株の欠失株を作

製することができた。

２）情報解析

�　ゲノム配列解析システムと遺伝子ネットワーク解析のためのシステム開発

　本研究では、遺伝子ネットワークの解明を支援するために、大腸菌の遺伝

子について、代謝反応パスウェイのアライメントおよび必須遺伝子との対応
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付け、主成分分析による遺伝子発現データの解析方法の開発を行った．これ

らは、現在、各所で行われつつある遺伝子ネットワーク解明のための基盤技

術を提供するものと考えられる。

①　代謝反応パスウェイのアライメントアルゴリズム

　大腸菌の代謝反応パスウェイは糖代謝などの基本的なパスウェイでも多

数の分岐を伴う複雑なものとなっている。これらのパスウェイを異なる生

物種間や、異なる代謝反応で比較・分析することは、進化の過程で生物が

どのようにそのパスウェイを獲得したか、さらには、ある化合物を合成す

る方法についての知見を得る上で重要な情報であると考えられる。本研究

では、反応の類似性に基づくパスウェイの比較分析手法の一つとして複数

のパスウェイのアライメントを考えた。パスウェイの比較では、酵素のア

ミノ酸配列における類似性を用いることが多いが、酵素の機能すなわちEC

番号が同じでも配列が全く異なる場合、つまり相同ではなく相似な

（analogous）酵素があることが知られており、配列類似性に基づく比較は

必ずしも適切ではないと考えられる。そこで、本研究では、酵素の持つ機

能階層（EC番号）を利用することにより、階層構造をもつ記号に対して拡

張されたアライメントアルゴリズムを開発した。具体的には、複数のパス

ウェイ間で相互にEC番号が類似した部分パスウェイをアライメントによ

り抽出する。このアライメントは、パスウェイの集合から反応の類似した

部分的なパスウェイを抽出していると考えられる。さらに、このようにし

て得られた類似部分パスウェイ中の酵素をコードしている遺伝子を調べる

と、必須遺伝子と対応が見られることがわかった。例えば、下図はfatty 

acid elongationのパスウェイ（上段）とanaerobic respirationのパスウェイ

（下段）をアライメントすることにより得られた、相互に類似した部分パ

スウェイであるが、上段のパスウェイではfabFを除いてすべて必須遺伝子

である（必須遺伝子には遺伝子名の前に*を付けている）。この考察につい

ては今後の課題であるが、必須遺伝子からなるパスウェイを祖先型として

もう一方のパスウェイが分化した可能性も考えられる。

②　主成分分析による遺伝子発現データの解析

　DNAマイクロアレイから大量に得られる遺伝子発現データを、主成分分

析により解析する手法を開発した。現在、多数の条件（例えば、ある遺伝

子を破壊したり、測定時期を変えたりするなど）で全遺伝子の発現量が得

られるようになってきているが、各条件で個別に遺伝子の発現量を比較す

るのではなく、複数の条件での発現量の組合せを比較したいとき（例えば、

任意の２つの条件で特異的な発現量を示す遺伝子の集合を求めるなど）で
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は、条件の数が増えてくると調べなければならない組合せの数が急激に増

大する恐れがある。そこで、各遺伝子を各条件ごとの発現量の組からなる

多次元ベクトルと捉え、それらを原点を通る任意の直線に射影したときに、

分散が最大となるような直線を求める。これが第１主成分となり、以下、

これに直行する軸の中で２番目、３番目、．．．という形で分散の降順に第２

主成分、第３主成分、．．．と求めていく。これにより、遺伝子の発現量全体

で見たときに最も特徴のある軸を見つけることができる。

�　コドン組成を利用した遺伝子の分類

　類義語コドンの選択は、合成される蛋白質の構造に影響を及ぼさないにも

かかわらず、種固有のコドン利用特性が存在することが知られている。自己

組織的にコドン使用により遺伝子を分類し種固有のコドン使用特性を把握す

ることを試みた。競合学習型ニューラルネットワークとして知られているコ

ホネンの自己組織化マップ法（Self-Organizing Map : 以下 SOM とする）で

は、データの入力順序により学習後作成されるマップが異なる。そこで入力

順序に依存しないSOM法（Batch-Learning SOM : 以下BLSOMとする）を開

発し、この方法を用いて大腸菌及び全塩基配列が決定されている１６種のバク

テリアの遺伝子に対し、コドン利用特性に基づいた遺伝子の分類を行い、本

方法の評価を行った。その結果、これまでのSOM法と比較しての有効性を確

認できた。

�　クラスター解析

　これまで、アミノ酸配列による類似性を基としたクラスター解析を行って

きた。１７種の微生物ゲノムにコードされるORF、約３８，０００個の全てについて

クラスター解析を行った。その結果、これらのORFは２，６８４個のクラスター

に分類でき、現在は各グループの中の詳細について整理解析を行っている。

これらのクラスターにおいて、それぞれの種固有のクラスターも存在してお

り、５８４個のクラスターが特定の微生物種のORFからのみ構成されているク

ラスターであった。

このクラスター解析とモチーフ解析などを組み合わせて、今後の機能解析へ

－662－

代謝物６酵素５代謝物５酵素４代謝物４酵素３代謝物３酵素２代謝物２酵素１代謝物１

trans-enoy１-
acy１-ACP

*fabA
*fabZ

（４.２.１.６０）

D-３-hydrocy 
acy１-ACP

*fabG
（１.１.１.１００）

�--ketoacy１-
ACP

――――
*fabB, 
fabF

（２.３.１.４１）

acy１-
ACP

fumarate

fumA,
fumB,
 fumC 

（４.２.１.２）

malate
mdh

（１.１.１.３７）
oyaloaceti-

c acid
ppc

（４.１.１.３１）

phospho-
enol-

pyrvate

pykA, 
pykF  

（２.７.１.４０）
pyrvate

tdc
（２.３.１.５４）

formate



向けたORFの整理も行っており、たとえば、タンパク質分解酵素をコードし

ていると考えられる遺伝子は大腸菌では１０４個程度存在すると予測されてい

る。他の機能のORFも同様に整理を行っている。これらの解析結果は大腸

菌ゲノムデータベースホームページより公開を行う。

３）データベース

�　ホームページの開設とシステム開発

　大腸菌ゲノム配列より予測されるORFを中心にゲノムデータベースの構

築を行ってきた。データベースシステムとしてはリレーショナルデータベー

スシステムを採用し、管理を行っている。公開のシステムはUNIXワークス

テーション上にapacheを利用したホームページを構築し、データベースとの

連携はHTML、Javaを中心としたCGIプログラムにより実現させた。今後は

機能解析などの実験結果も含めて公開を行うためのシステム開発を行う。

�　変異データベースの構築

　大腸菌の遺伝学的研究に関する文献から始めて、大腸菌研究の文献を網羅

し、検索できるデータベースを作成し公開する。そのために、"Escherichia 

coli and Salmonella typhimurium"のBerlyn et al.の引用論文（約５０００報）か

ら出発して、それぞれの文献をOCRでディジタル化し、タイトル、著者名、

要約、引用論文を抽出してまとめる。その一方、公開のためのweb pagesな

らびに必要なCGI-programsを作成する。本年度は４，０４５報の文献をディジタ

ル化し、データベースとして整備し、ホームページからの公開のためのシス

テム開発を行っている。

４）システマティック機能解析

�　タンパク質非コード領域に関するシステマティック解析

　タンパク質をコードする遺伝子以外の領域のシステマティック機能解析を

目的に進める。RNA関連遺伝子を中心に解析方法の確立を行うために、�

RNA関連遺伝子の「数」と「位置」について、細胞機能全体からの意義を把

握、�tRNAや機能未知な低分子RNAについて新しい機能の検索を行い、最

終的には全細胞機能における役割の把握を目指す。

　遺伝子間領域（inter genic region （IGR））における偽tRNA遺伝子やtｍ

RNA様遺伝子の網羅的検索を行った。��  tRNAの３’末端部分からGTTC

アームまでの半分子を一つのtRNAモチーフとして、全IGRについて検索し

た。その結果、２種類の偽tRNA遺伝子、２種類（Arg, Thr）の半ｔRNA分

子の配列を見出したが、発現は確認できていない。�� 大腸菌ゲノムの全塩基

配列からすべてのIGRを取りだし、大きいものから１００個のIGRについて、「く

りかえし構造」などの詳細な検索を行った。その結果、１３個についてユニー
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クなrepeating配列が見出されたが、その機能は不明である。�� 大腸菌ゲノム

上のtRNA遺伝子の欠失、あるいは破壊を行った。これまでにLeu６、Ser２、

Thr２、Leu１クラスターについて成功した。現在、Gly１、Arg４、Gln２、Pro１

などのtRNA遺伝子について実験が進行中である。�� 大腸菌ゲノム上のある

遺伝子やIGRを欠失させる必要のため、全遺伝子のクローンとcre/loxP系を

利用した方法の開発を行った。

　さらに本年度は全tRNA遺伝子のクローン化を進めており、ほぼ終了して

いる。このリソースを利用し、ORFクローンとともにタンパク質―RNA相互

作用の解析を進める。

�　トランスクリプトーム解析

　リソース開発の項で解説したように、我々のグループでは大腸菌のDNA

チップ（DNAマイクロアレイ）を完成させた。このDNAチップを用いて、

最終的には細胞内の遺伝子ネットワークの解明を行いたい。そのために、今

年度は実験手法の確立、解析方法の確立、そしてデータマイニングの方法の

確立を行った。

　検討項目は１）RNA抽出法、２）Cy３及びCy５によるラベルの方法、３）

DNAチップのスライドグラス上でのハイブリダイゼーション法の確立、４）

データコレクション、５）データ解析方法の確立、そして６）データマイニ

ングの方法の確立を行った。当初はバクテリア固有の問題であるmRNAの

精製の問題にとりかかったが、total RNAを多量に使用することで解決を図

ることができた。データコレクションの後のデータ解析の方法である。デー

タの数が膨大であるために、標準化の作業など、統計的手法を取り入れ、極

力自動化を計れるようシステム開発を行った。その結果、現在ではデータコ

レクションの後の処理はほぼ自動処理が可能になり、我々研究者はデータの

解釈に集中できる環境ができたと考えている。データの解釈のためのツール

開発であるが、我々はまず、代謝パスウェイのデータベースを利用し、パス

ウェイを中心に解釈できるシステムの開発を行った。データ解析の結果は、

代謝パスウェイの上に、それぞれの酵素をコードする遺伝子の発現パターン

の変化を即時に表示可能した。その結果、生理学的な解釈が可能となってい

る。

�　大腸菌コロニー内の細胞間相互作用関連遺伝子の探索

　大腸菌ゲノムプロジェクトではトランポゾンによる系統的な遺伝子破壊株

の作製が進んでおり、この破壊株を用いた網羅的な機能解析が行われる予定

である。しかしながら大腸菌遺伝子の多くは配列情報からだけでは機能推定

不可能な遺伝子が多数有り、従来の観点からでは捉えることが出来無い機能
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を持った遺伝子が多く含まれると考えられる。コロニーは均一な遺伝子構成

を持つ大腸菌の集合体であるが、コロニー内では場所によって環境が異なり、

発現している遺伝子構成や発現量に違いが見られるはずである。また、コロ

ニーは個々の大腸菌が協調して細胞分裂を起こしていると考えられる。これ

らを踏まえるとコロニーを細胞性粘菌の様な多細胞体として捉えることが可

能ではないだろうか。細胞性粘菌は周りの環境に応じて単細胞と多細胞のス

テージを切り替え、しかも多細胞時では機能分化し、単細胞生物と多細胞生

物の両方の特徴を持っている。これには細胞間相互作用が必須であり、細胞

性粘菌は細胞間相互作用のモデルとして注目を浴びている。大腸菌遺伝子機

能解析において、大腸菌のコロニーを多細胞体として捉え、コロニー内でも

同様に細胞間相互作用が行われていると推測し、これに関わる遺伝子の探索

を計画した。本年度は、コロニー内細胞間相互作用関連遺伝子の探索法の確

立を目的として、パイロット実験を行った。方法としては、コロニー内での

遺伝子発現をレポーターを介して解析し、その発現パターンをコロニー形成

過程で継時的に調査する。

　遺伝子の発現パターンの解析方法は奈良先端大の北川により作製された遺

伝子破壊用ベクターを用いた。本ベクターの特徴は染色体上の標的遺伝子

/ORFのプロモーター下にレポーター遺伝子（GFPかLacZ）を組込み、同時

にその遺伝子をアラビノース誘導プロモータ支配下におくことが出来る点で

ある。レポーター遺伝子の発現をデジタルカメラで取り込み、コロニー形成

過程において継時的な発現量の変化を画像解析ソフトで定量化する。発現パ

ターンの解析を通してコロニー内の細胞間相互作用関連遺伝子の探索を行

う。細胞間相互作用には、外界に接している外膜蛋白質が関与していること

が推測され、本年度はパイロット実験として大腸菌外膜蛋白質遺伝子６０個に

ついてアラビノース依存的破壊株の作製を行った。本年度はパイロット実験

として外膜蛋白質遺伝子を選び、アラビノース依存的遺伝子破壊株の作製を

進め、コロニー内の細胞間相互作用関連遺伝子の探索するための方法を検討

した。コロニー内での遺伝子発現パターンを解析することで従来とは異なる

観点から大腸菌を捉えることが出来、機能未知遺伝子の機能解析に役立つと

思われる。

�　コイルドコイル構造を持つタンパク質をコードする遺伝子の機能解析

　大腸菌の機能未知遺伝の中で、クラスター解析及びモチーフ解析よりコイ

ルドコイル構造を持つ遺伝子群の選択を行った。これらの遺伝子の破壊株を

選択あるいは作製し、表現型の解析を行った。その中で、本年度は今後の網

羅的な解析に向けたパイロットテストとしてyibP遺伝子に着目し、研究を進
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めた。その結果、破壊株は４２℃ ではL培地（０．５％NaCl）で増殖できないこ

とが明らかになり、必須遺伝子の可能性が高く、現在までに以下の結果を得

ている。

①　yibP破壊株は４２℃ で保温すると細胞が伸長し、核様体も異常となり最終

的には溶菌が起る。yibP破壊株はL培地中の塩濃度を１％に増加させると

４２℃ でも増殖できる。２．コンピューターによるドメイン構造解析の結果

YibPタンパク質（４２５アミノ酸残基）はN端に膜貫通シグナルを持ち、C端

には球状ドメインがあり、中央部には長いコイルドコイルによるロッド-

ヒンジー- ロッド構造を持つことが明らかになった。

②　YibP-Hisタンパク質は内膜分画に回収される。yibP遺伝子にTn１０ 

phoAを挿入した変異株を多数分離したが、全てこれらの変異株のコロ

ニーは白であった。このことから、YibPタンパク質のN端は内膜に貫入し、

他の部分は細胞質側にあることがわかった。

③　精製したYibP-Hisタンパク質はカゼインを分解する活性を持っているこ

とが予備実験から示唆された。

④　yibP破壊株の高温感受性を抑制する変異株を多数分離し、その中から低

温感受性を示す変異について現在解析を行っている。

�　機能解析としてのプロテオーム解析

　大腸菌の網羅的タンパク質発現ネットワーク解析を目的として、これまで

に作製してきたgene-protein indexを利用し、遺伝子破壊などによる発現パ

ターンの変化をMALDI-TOFMSを用いて行った。今年度はDNAチップによ

る解析と組み合わせて、転写レベルと翻訳レベルを区別しながら解析を、メ

チル化酵素をコードするdam遺伝子の破壊株及び核様体タンパク質をコード

する遺伝子群の破壊株において行った。染色体DNAアデニンメチル化酵素

の欠損株における大腸菌の蛋白質の発現を野生株と比較することにより、こ

の酵素によるDNA修飾がTCAサイクルに関与する酵素やエネルギー代謝

系、ストレスに関係する蛋白質、ヌクレオチド代謝系、翻訳関係の蛋白質の

発現を特に定常期に抑制していることを明らかにした。現在、大腸菌の培養

温度を高温にしたときの応答に関与する蛋白質を解析中である。いずれの場

合も奈良先端大でのトランスクリプトーム解析と共同で行うものである。培

養条件、環境変化を与えた大腸菌や変異株を用いて、大腸菌ゲノムの総転写

産物と総蛋白質の発現パターンを調べることにより大腸菌における遺伝子発

現の全体像に迫りたい。
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