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メタボロミクスの技術的問題と可能性 

関山恭代 

 

 近年、植物に与えた種々の刺激（環境変化、栄養状態変化、遺伝型変化）がリーズナブルなメ

タボローム（代謝物総体）変動として観測された例が報告されるにつれて、メタボローム解析（メ

タボロミクス）が有用技術として認知されてきた。しかしながら、我々が期待するように、メタ

ボローム変動から生物に起こった種々の摂動を明確に解き明かすことは現状では不可能である。

多くの場合メタボロミクスは、従来の技術では識別不能であった微細な表現型を解析するための

精密表現型解析法として用いられており、植物体ライブラリー、形質転換植物体ライブラリーの

スクリーニング手段として実際に欧米のベンチャービジネスによって活発に運用されている。こ

れらの目的は主に、有用形質と関連遺伝子の関係を明らかにし、商業植物へと応用することであ

り、原因と結果の関係はある程度ブラックボックスと容認しながら、プロジェクトが推進されて

いる。 

 メタボロミクスは、各ステップ（生物育成、サンプル調製、誘導体化、分離分析、データ変換）

が実験誤差を発生する要素を含み、標準技術の確立が極めて困難であり、研究対象ごとの各論が

展開されている。この現状がメタボロミクスの一般的な理解と普及を妨げる一因となっている。

今回、メタボロミクス研究手法における技術的問題点を解説し、メタボロミクスがポストゲノム

科学にどのような形で貢献できるか、その可能性を考察したい。 
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要旨 

植物代謝の複雑な過程の組み合わせにより、多様な農作物、薬用植物、工業用植物が生み出され

ている。シロイヌナズナ、イネのゲノム塩基配列の決定により、すべての“オーム科学”を総括

するポストゲノム研究が、細胞内のシステム全体を正確に描き出せる可能性が現れてきた。ここ

に我々は、シロイヌナズナにおけるイオウ代謝・窒素代謝の制御、ならびに二次代謝の遺伝子-代

謝物のネットワークについて、メタボロミクスとトランスクリプトミクスをまとめた初めての例

を報告する。 
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