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モデル植物シロイヌナズナのメ
タボローム 
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～28,000 genes 

～4,000-5,000 enzymes 

～5,000 metabolites? 

ゲノミクス 

プロテオミクス 

メタボロミクス 

植物界全体では推
定～200,000代謝

物が存在 
The AraCyc 8.0 release 
from April 2011 contains 
446 pathways, 5520 
enzymes, 2689 reactions, 
and 2825 compounds 
 

TAIR (http://www.arabidopsis.org/) 調べ 

(トランスクリプ
トミクス) 

研究背景 

http://www.arabidopsis.org/
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メタボロミクスは細胞内代謝物の総体を化学分
析する学問 
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生命の根本である「情報」と「物質」とが交差する特異的な分野の一つ 

Fukushima and Kusano, Front. Plant Sci., 4:73 (2013) 

本課題で着目する
データ (質量分析
計によるメタボロー
ムデータ) 

質量分析計によるメタボ
ロームデータ生成サイクル 

研究背景 
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研究開発の目的 
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予測されるメタボローム 測定可能なメタボローム 

橋渡しをする 

答えるべき問い 
• モデル植物シロイヌナズナのメタボローム把握－実際にいくつ

の代謝物を生産するのか？ 
 

• 現状の質量分析計による代謝物プロファイリングは、どの程度
のカバー率を有するのか？ 

目的とねらい 
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研究開発の概要 
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PlantMetabolomics.org 
(737) 

RIKEN 

KNApSAcK (625) 

化合物データセット 代謝物プロファイ
ル測定データ 

14データセット 
(11 published  + 
3 unpublished ) 

GC-TOF-MS 
(83*, 92, 93) 
CE-TOF-MS 
(74, 60) 
UPLC-q-TOF-MS 
(106, 289, 99) 
LC-IT-TOF-MS 
(55, 96) 

AtMetExpressの開発 
Wikiスタイルページ 

研究開発の全体像 

*括弧内は、測定できた代謝物の数 
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Conditions 
or samples 

Gly 

Ala 

Sucrose 
         … 

Phe 

Trp 

F1 
 … 

A11 

… … … 

Tissue series Stress series Genotype series 

Matsuda et al. (2009) TPJ 
Kusano et al. (2012) PLoS 

One 

Yonekura-Sakakibara et al. 
(2008) Plant Cell 

研究開発の全体像 
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期待される成果 
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トランスクリプトームデータ 
データの
収集・再
解析 

遺伝子機能予測ツール・DBの開発 

遺伝子
共発現
DB 

メタボロームデータ 

データの
収集・再
解析 

代謝物・酵素の多様性解析 
代謝経路の制御因子予測ツール 
メタボロームインフォマティクスツール 
の開発 

AtMetExpress 

研究開発の全体像 
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収集済みのデータセットは14 

Unpublished 
data 

Published 
data 

研究開発の全体像 

データセット名 PMID 検出した既知代
謝物数 

Matsuda et al. (2010) Plant Physiol - 
AtMetExpress Development  20023150 289 

Matsuda et al. (2009) Plant J – MS2T paper 18939963 99 
Matsuda et al. (2011) Front in Plant Sci – 
AtMetExpress Ecotype 22645535 106 

Hirai et al. (2010) JPR – LC, ecotype 20369372 38 
Ide et al. (2011) JXB – GC and CE data 21131548 74 
Kusano et al. (2007) BMC Syst Biol – GC data 18028551 93 

Kusano et al. (2010) Amino Acids – GC data 20354740 87 
Kusano et al. (2011) Plant J – GC and LC 
data 21466600 92 

Okazaki et al. (2012) Metabolomics – LC-IT 
data 23463370 96 

Watanabe et al. (2008) Plant Physiol – GC 
and CE data 18024555 60 

Fukushima et al. (2009) PNAS – GC data 19359492 83 
AtMetExpress Development (GC data), 
unpublished NA 93 

Time course GC data - unpublished NA 78 
Development of MeKO database (GC data) NA 99 
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例：AtMetExpress 
Development (LC & GC) 

246 M
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Matsuda et al. (2009) TPJ Unpublised 

G
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L
C 

Flower 
Early silique 

Flowers (ATME29, 32, 33, and 39) 

結果 
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例：Metabolite information 
in Wiki 
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結果 
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例：Meta-analysis tools in 
AtMetExpress: HCA 
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結果 
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例：Meta-analysis tools in 
AtMetExpress: a heatmap 
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結果 
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まとめ 

現状のMSに基づく代謝物プロファイリング
シロイヌナズナの代謝物~1,200が計
測可能 

 AtMetExpress GUI tool はメタボロー
ムデータのメタアナリシスを簡便にする 
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