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質量分析（MS）とデータベース（DB）検索を組み合わせたプロテオーム解析により、細
胞や組織で発現している数千種類のタンパク質を同定することが可能となった。そこでは通

常、質量分析で得られるペプチドの部分配列情報を用い、タンパク質アミノ酸配列の DBに
対して確率統計的な考えに基づく検索を行うことで、試料中のタンパク質の同定を行ってい

る。多くのモデル生物でゲノム DNA配列が明らかになることで DBの整備が進み、ゲノム
DNA とそれらがコードする多くのタンパク質との対応が明らかになることで、この手法が
生まれたといえる。しかし、この方法だけでは、DB上の遺伝子の配列やアノテーションに
間違いがある場合に同定精度が落ちる可能性があり、また、まだアノテーションされていな

い新規の遺伝子は発見できないなどの不十分な面がある。 

 そこで、本研究では、直接ゲノム DNAの塩基配列 DBに対して確率統計的な検索を行い、
検索で得られたペプチドをゲノム配列上にマップすることを試みた。これにより、1) ペプ
チドの位置と既存のアノテーションとを比較することで配列やアノテーションの間違いを

検出する、2) 単純な遺伝子検出プログラムを組み合わせることで新規遺伝子を予測する、
という 2 つを可能にした。具体的には、質量分析データの DB 検索エンジンとして Matrix 
Science社のMascotを使用し、統計的な見地からペプチドごとに算出される確からしさのス
コアを利用した情報処理を行い、上述の 1)､2)を実施した。 

現在までに、枯草菌、分裂酵母等でこの手法を試みているが、今回は、光合成細菌

Synechocystis sp. PCC6803でこの解析を行った結果を示す。異なる光強度下で培養した菌体
の可溶性画分と膜画分を試料とし、高速液体クロマトグラフィーを組み込んだ四重極-飛行
時間ハイブリッド型質量分析装置（LC-MS/MS）により分析されたデータを、情報解析に用
いた。ゲノム配列とアノテーションは GenBankに登録されているものを用いた。その結果、
幾つかの新規遺伝子とともにアノテーションの誤りが多く見出されたが、後者の大部分は

CyanoBase（http://www.kazusa.or.jp/cyano/）に含まれる新しいアノテーションでは訂正され
ていた。これらの結果は、プロテオミクスのデータを用いたゲノム解析への応用が有効であ

ることを示している。 
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