
プロテイン、プロテオーム、プロテオミクス 

下西 康嗣 （しもにし やすつぐ）  

○ エドマン分解から質量分析法へ：蛋白

質のアミノ酸配列解析のパラダイムシ

フト

1980年前後に始まった従来とは全く異なる測定

手法、測定されたデータを取り扱う概念が細胞中

に存在する蛋白質のアミノ酸配列を網羅的に確固

として定性、定量するプロテオームとして、ゲノ

ムに対応する研究分野として確立されるようにな

っている。また、測定に供される試料は最少量

で、試料中に存在する膨大な数の蛋白質の分析に

要する時間も極めて短縮され、測定操作も自動化

され、迅速かつ多量の測定が行われるようになっ

ている。そして、1980年代以前の従来の手法とは

違った蛋白質化学から蛋白質科学へのパラダイム

シフト、蛋白質の測定、分析技術は 2000年代に

飛躍的に発展し、今や、蛋白質のアミノ酸配列

（一次構造）の解析のみならず、蛋白質の生物化

学的な研究に必須の手段となっている。それと共

に、質量分析装置の高性能化、測定されたデータ

情報の処理の効率の高度化がゲノムデータとの相

補によってプロテオ・ゲノムの成果が蓄積される

時代に来ている。そして、細胞中に存在する蛋白

質がオーケストラの各パートとしてそれぞれの役

割を、組織全体の機能を演じる役割、機能を解明

する方向に拡大しつつある。 

筆者は大学院院生（1959年から 1964年）の時

代、研究分野とは違った領域にではあった質量分

析法によって蛋白質のアミノ酸配列を決定する手

法に関心があり、それらに関連する論文を中心に

読んでいたが、1970年代後半 FD-MS (Field 

desorption ionization mass spectrometry) に

よってペプチドを測定する思いもよらない機会が

あり、質量分析法によって蛋白質のアミノ酸配列

の解析法に関する研究に携わるチャンスに恵まれ

ることになった。ここではその経緯を踏まえ、著

者が 1980年前後から 2000年までに従事し、生体

物質の質量分析法による解析の基盤が形成され、

飛躍的に発展した時代（故 MIT 名誉教授 K. 

Biemann は特に 1980年代を質量分析法による蛋

白質の研究の黄金時代 (Golden age）と言ってい

る)を振り返って、その時代に考案された手法、

そしてそれによって得られた成果をどう解釈し、

新たな測定方法や解析方法、データの迅速な処理

へ繋げるための方策が考えられて行ったかについ

て記述してみたい。 

生体の機能を理解する、取り分け、分子レベル

で明らかにするには、それを構成する主要な成

分、核酸、蛋白質や糖質の 1次元、3次元、更に

高次な構造を解明することが必須である。蛋白質

に関しては、20世紀中庸、F Sanger らによるイ

ンスリンのアミノ酸配列の解明が出発点となった

と言えるであろう。現在から見れば、当時の蛋白

質のアミノ酸配列解析は、試料の量、蛋白質の精

製、アミノ酸組成の分析等、大変な労力と時間、 

アーヘン工科大学ドイツ羊毛研究所にて、1966年

シリーズ「わが国の蛋白質科学研究発展の歴史」第26回

213



 

 

 

人材を要していた。 

 

1960年代から 1970年代にかけて、蛋白質の

アミノ酸配列を決定するには２つの方向があっ

た：1つは化学的な方法であるエドマン分解、

もう 1つは少し遅れて始められた物理化学的な

方法であるガスクロマトトグラフィー・質量分

析法。一般には、エドマン分解法が用いられ、

そして、試料の微量化が図られると共に、蛋白

質のＮ末端から順次アミノ酸残基を自動的に解

析する機器「蛋白質配列解析シーケンサー」、

「自動エドマン分解蛋白質シーケンサー」が作

成され、蛋白質のアミノ酸配列に関する情報が

日常的に集積されるようになっていった。一

方、ガスクロマトグラフィー・質量分析法では

熱に不安定な生体物質、例えば、ペプチドは気

化しやすい誘導体に変換する方法が使用されて

いたが、様々な改善が行われ、様々な蛋白質の

配列が決められて、機能を裏付ける構造の解明

が進んだ。 

 

1970年代になり、ペプチドなど熱に不安定な   

生体物質をイオン源に装着し、直接イオン化す

る手法の開発に目が向けられるようになった。

イオン源と対抗電極との間に電圧をかけて、生

体物質を直接脱着させる、所謂、ソフトイオン

化法が考案されるようになった。そのきっかけ

は、上に記述した 1960年代後半に報告された 

FD-MS (Field desorption ionization Mass 

Spectrometry) (Beckey HD Int J Mass 

Spectrom Ion Phys 1969) であった。FD イオ

ン化法は、直径 5 – 10 m のタングステン線

に金を蒸着させ、更にその上に炭素の Whisker 

を成長させたイオン源を用いる。これにペプチ

ドの水溶液 ( 1 ml 、アルコールと水を約１：

１) を乗せ、質量分析計に導入し、対向との間

に電圧をかけ、上昇させていくことによって、

イオン源からのペプチドの脱着を起こさせる方

法である。当初は、アミノ酸 3残基程度のペプ

チドの分子イオンのシグナルが検出されること

が示された。小生の知るところでは、この報告

が直接ペプチドをイオン化させ、質量分析計に

取り込み測定した最初の例でないかと思われ

る。大変興味のあるイオン化技術と思われた

が、他の研究者によって取り組まれることが必

ずしも多くはなかった。その理由として、FD 

イオン化質量分析法では上記のような炭素の 

B.Gutte 教授（現チューリッヒ大学名誉教授、ア

ーヘン工科大学ドイツ羊毛研究所で共同研究)と

チューリッヒ大学にて、1988年 

Prof. Klaus Biemann （前列左）、蛋白質研究所

有機化学部門訪問 
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Whisker をイオン源として使用するが、当時と

して市販のイオン源が高価であること、測定さ

れた FD マススペクトルから分子イオンシグナ

ルのみならず、配列フラグメントのシグナルが

極めて複雑で、それらをアミノ酸配列に結び付

けることが難しかったためと考えられる。 

 

続いて、1970年代になって、SIMS (Secondary   

ionization mass spectrometry), PDI-MS 

(Plasma desorption ionization mass 

spectrometry) が提案された。PDI は優れたイ

オン化法で高エネルギーの 252Cf の核分裂に

よって生成した原子を試料に照射することによ

ってイオン化する方法である。この方法では、フ

グ毒テトロドトキシンの構造決定で有効性が示

されたが、高いエネルギー放射性アイソトープ

を必要とすることや、構造解析に必要な断片シ

グナルが少ないため、一般に汎用されるには至

らなかった。 

 

筆者らは、FD-MS の測定に際して、イオン

源と対抗電極との間に電圧をかけ、上昇させて

いく過程において瞬間的にペプチドの分子イオ

ンがイオン源から脱着し、観測されること、そ

れと共に、それを過ぎるとペプチドの断片イオ

ンが無数に観測されることを経験した。このこ

とを逆手にとって、ペプチドの分子イオンのシ

グナルが観測される電圧においてペプチド混合

物、蛋白質の酵素消化物中に存在する個々のペ

プチドの分子イオンのシグナルが一度に測定で

きるであろうと着想した。そして、それが可能

であれば、混合物をエドマン分解した後の混合

物の分子イオンも観測できるであろうと考え

た。その考えは以下に示すように FAB-MS に

応用して多くの研究者に関心を呼ぶことになっ

た。下図には、蛋白質の酵素消化物のマススペ

クトルが確かに観測され、ここに初めて、ペプ

チド混合物の分子イオンのマススペクトルを直

接測定できることを示した。 

図１．Streptomyces erythraeus lysozyme のトリプシン消化（上段）とキモトリプシン消化（下段）ペプチドの 

FD 質量スペクトル Shimonishi Y “Methods in Protein Sequence Analysis 1982” 
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この実験の成果は、以下の着想の基になり、蛋

白質のアミノ酸配列の解析にパラダイムシフトを

齎すことになって行ったように思われる。即ち、 

 

１つは、イオン化法のイノーベーション、従来主

として行われていた方法と基盤を異にする手法。

分析方法の転換。従来から主に行われていたエド

マン分解法から質量分析法への移行が実現する研

究方法のパラドックスの可能性が示唆されたこと

である。 

 

２つ目は、蛋白質或いはペプチドのアミノ酸配列

を化学的な方法によってアミノ酸 1 残基ずつを解

析していく同定方法から、ペプチドの質量を測定

し、質量からペプチドを構成するアミノ酸残基を

決定乃至推定する物理的な手法にとって代わるこ

とになった。 

 

3 つ目は、これまでペプチドを気化できる誘導体

に変換し、GC-MS によって測定する方法が取ら

れてきたが、気化可能な誘導体に変換することな

く、直接イオン源から脱着させてイオン化させ、

ペプチドの質量（分子量）を測定し、他の方法と

組み合わせてアミノ酸配列を分析する方法への転

換が可能となった。 

 

これらのことから、所謂、生体物質をイオン源

から直接脱着させるソフトイオン化質量分析法に

急速に関心が寄せられるようになった。 

 

それぞれの時代に科学に対する考えやそれに基

づく発明や発見が行われ、進歩、発展に繋がって

いったかを検証することも、そのもととなった発

想そしてそれに至った状況を検証し、学ぶことも

次の時代へ繋げていく上で望まれることであり、

また、異なる分野からの発想の移入によって従来

と全く異なる発展をとげるに至った状況を検証す

ることも大変重要なことであろう。それらの分野

に関わる研究にとっても、従来とは異なる発想に

よって一層進化する、或いは誕生する状況を感性

をもって接することが望ましいことであろう。 

こうした中、1980年代になって M Barber ら 

(Nature 1981) によって、FAB-MS (Fast Atom 

Bombardment Mass Spectrometry) が登場した。

FAB イオン化法の最大の特徴は、熱に不安定な生

体物質をイオン源から極めて簡単に気相にイオン

として脱着させ、質量分析測定に耐える分析方法

である。即ち、ステンレスの試料プレート上に 1

～2 g の生体物質、例えばペプチドの水溶液

（エタノールを等量混合）にグリセリンを混合

し、これをイオン源に装着する。試料プレートを

質量分析計に導入後、これに高速のセシウム或い

はアルゴンガスを照射することによって試料物質

をプレートから脱着させ、質量分析計に取り込ま

せる。そして質量を計測する。この際、マトリッ

クスとしてグリセリン或いはチオグリセリンを混

合させることによって生体物質のイオン化を容易

にかつ安定な気化状態で測定が可能となった。

FAB イオン化法の出現によって、この分野に関わ

る研究者は、こぞって、特に蛋白質やペプチドの

アミノ酸配列の解析に取り組むようになったと言

っても過言でないであろう。 

 

著者らは、FD-MS にて提案した方法が FAB–MS 

においてより有効に利用できることを示したが、

一方、Bladley CV ら (Biochem Biophys Res 

Commun 1982)  らも FAB-MS が提案されるとほぼ

同時に、著者らが FD-MS において提案した方法

を適用し、その方法の有用な点と解決しなければ

ならない点について指摘した。 

 

筆者らは、FD-MS での経験を基に、上に記述し

た蛋白質を消化（例、トリプシン消化）した混合

物を測定する方法を FAB-MS に応用し、非常に簡

便に混合物中に存在するペプチドの分子量を測定

できることを示した。当初は、FD-MS における測

定において経験したことであるが、蛋白質の消化

によって生成するペプチドには親水性もあれば、

疎水性もある。また、塩基性アミノ酸残基を多く

含むものもあれば、酸性アミノ酸残基を含むもの

様々であるが、一般的に陽イオンを測定する場

合、疎水性で塩基アミノ酸残基を含むペプチドが
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高い感度で観測されることが多い。そして、蛋白

質消化ペプチドに存在する全てのペプチドが測定

されるわけではなかった。従って、測定されたペ

プチドは蛋白質の全てのアミノ酸配列をカバーし

ていないために、測定されたペプチドの分子量や

部分的なアミノ酸配列から元の蛋白質を決定ない

し推定することはできないであろうという批判的

な意見も記述された。しかしながら、種々の蛋白

質の消化物の測定から、(i) 蛋白質の配列の 数

十 % 以上をカバーするペプチドの分子イオンの

シグナルが質量スペクトル上観測されること；

(ii) 3000 u を越えるペプチドの分子イオンのシ

グナルが蛋白質消化物の約 5 g で記録されるこ

と；(iii) シスチンを含むペプチドは母ペプチド

の分子イオンシグナルと共にジスルフィド結合の

開裂によって生成したフラグメントイオンのシグ

図２．BrCN 処理されたニワトリ卵白リゾチームのトリプシン消化ペプチドの正 FAB マススペクトル。括弧内は 15 回ス

キャンし、集積した 3,200 u のスペクトルの理論分子イオン分布との比較。Takao T et al Biomed Mass Spectrom 1984 

二重収束質量分析計 HX-100 （日本電子製、1号機）(1982 年) 

図２に蛋白質酵素消化物 FAB-MSの例を示す。 
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ナルが測定されることなど、そして蛋白質を構成

するペプチドの分子イオンと共に、ペプチドの配

列イオンのシグナルから推定されるアミノ酸配列

（部分的においても）から、この様な測定でアミ

ノ酸配列の解析に十分に耐えることが示されるよ

うになった。 

 

○ 蛋白質消化物の質量（アミノ酸配列）と 

cDNA 塩基配列との照合 

 

FAB-MS によって、熱に不安定な生体物質を試

料プレートから直接脱着させイオンとして気化さ

せる方法が優れていること、また測定が簡単であ

ることから、従来から蛋白質のアミノ酸配列（一

次構造）解析に使われていたエドマン分解に見ら

れる化学分析法、GC-MS に見られる物理化学的な

方法に取って代わって、FAB-MS が、特にペプチ

ドのアミノ酸配列解析に汎用されるようになって

いった。 

 

一方、K Biemann ら (Proc Nat Acad Sci USA  

1980) は GC-MS にて分析した Alanine t-RNA  

synthetase のアミノ酸配列とそれをコードする 

cDNA の塩基配列から導かれたアミノ酸配列を対

照することで、cDNA の塩基配列と蛋白詩鬱アミ

ノ酸配列を照らし合うことを報告したが、著者ら

は蛋白質の消化ペプチドを FAB-MS で測定し、そ

れらと cDNA の塩基配列から予測される蛋白質の

アミノ酸配列或いは EST (Expression sequence 

tag)と照合させ、cDNA と蛋白質の配列情報を繋

ぎ合わせる方法を提案した。 

 

筆者らは、井上正順らとの共同研究でおいて、

図に示すように、Myxococcus xanthus の産生す

図３．Myxococcocus xanthus の分化に特異性を示す蛋白質 Protein S の FAB 質量スペクトル；トリプシン消化物（中段）；トリプ

シン消化物のエドマン分解後（上段）；トリプシン消化物の S. aureus protease V8 消化物（下段）。Takao T et al J Bio Chem 1984 

図３．Myxococcocus xanthus の分化に特異性を示す蛋白質 Protein S の FAB 質量スペクトル；トリプシン消化物（中段）；ト

リプシン消化物のエドマン分解後（上段）；トリプシン消化物の S. aureus protease V8 消化物（下段）。Takao T et al J Bio 

Chem 1984 
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る protein S をトリプシンで消化した混合物

を、下図に示すように、直接測定し、観測された

ペプチド断片の質量と protein S （コードする 

cDNA が 2種類見いだされていた）の cDNA から

予測されるアミノ酸配列とを照合することによっ

て、protein S をコードする cDNA を容易に見出

すことを示した。 

 

こうして、蛋白質のアミノ酸配列と DNA の 

cDNA 塩基配列との関係、即ち、蛋白質を構成す

るアミノ酸配列、或いは蛋白質を構成するペプチ

ドの質量から推定されるアミノ酸組成と cDNA  

から推定されるアミノ酸配列を統合する手法が提

案され、遺伝子の塩基配列と翻訳後の蛋白質のア

ミノ酸配列と繋がりを解析する手法が開かれる時

代が到来した (Hunkapiller MW et al Science 1984)。

更に、EST (expression sequence tag) の塩基配列か

ら推定されるアミノ酸配列と上記のようにして測

定された蛋白質を構成する（蛋白質の消化によっ

て得られた）ペプチドを照合することによって、

蛋白質と cDNA の繋がり、即ち、蛋白質をコー

ドする cDNA の塩基配列を読み取ることが可能

となるようになり、これらの解析を容易にするバ

イオインフォーマティクスのアルゴリズムが作成

されようになっている。 

 

一方、質量分析によって蛋白質の酵素消化物ペ

プチド断片のアミノ酸配列を決定する方法とし

て、当初、著者らが蛋白質のアミノ酸配列の解析

に FD-MS とエドマン分解を併用する方法を提案

したが、FAB-MS においてペプチドの分子イオン

のシグナルのみならず、その断片であるＮ末端側

から、及びＣ末端側からの配列イオンのシグナル

が観測されることから、アミノ酸配列が推定され

るようになった。例えば、三重極質量分析計

（triple quadrupole mass spectrometer） によって第

1 の MS-1 で消化したペプチド断片を分離し、分

離されたペプチドを He ガスなどと衝突させ、第

2 の MS-2 で断片化して生成した配列フラグメン

トを測定し、それらの質量からアミノ酸配列を決

める、ないし推定する方法が用いられ、汎用され

るようになっていった。 

 

こうして、FD-MS に始まって 1980 年代に様々   

な生体成分を直接イオン源から脱着させて分子イ

オンのシグナルを観測、測定するソフトイオン化

方法は、1980 年代後半になって、LD-MS (Laser 

desorption ionization mass spectrometry ; MALDI-MS, 

Matrix-assisted laser desorption ionization mass 

spectrometry; Tanaka K et al Rapid Commun Mass 

Spectrom 1988) 及び ESI-MS (Electrospray ionization 

mass spectrometry; Fenn JB  Science 1989) が提案さ

れ、分子量数万の蛋白質が測定されるようにな

り、上記した質量分析法による蛋白質のアミノ酸

配列の解析が著しく進展することになる。 

 

○ 網羅的な解析、プロテオーム 

 

質量分析法による蛋白質消化物の測定が普及

し、日常的に行われるようになるにつれて、細

胞、あるいはそれらの様々な組織、オルガネラな

どに存在する蛋白質を分離する方法として用いら

れていた SDS ポリアクリルアミドゲル二次元電

気泳動 (PAGE) によって分離し、分離されたゲル

のスポットに存在する蛋白質あるいはスポット中

に存在する蛋白質を酵素（例えば、トリプシン）

によって消化し、消化されたペプチド断片を抽出

し、それらを質量分析によって蛋白質のアミノ酸

配列を解析する方法を、ゲノムに対応する網羅的

な蛋白質のアミノ酸配列解析する方法にプロテオ

ームいう名称が提案され (Washinger VC et al 

Electrophoresis 1995)、プロテオーム解析を基盤と

して細胞中など生体組織に存在する蛋白質を俯瞰

的に研究する分野としてプロテオミクスが展開さ

れるようになった。 

 

更に、二次元電気泳動によって分離された蛋白

質を質量分析計によって測定する方法と共に、高

速液体クロマトグラフィー（HPLC; high-

performance liquid chromatography） を質量分析計

に連結させて蛋白質或いはその酵素消化ペプチド

を分離しながら質量分析計に導入して蛋白質或い

はその消化断片ペプチドのアミノ酸配列を決定す

る方法が使用されるようになっていった。こうし

て、現実に、細胞などの生体組織中に存在する蛋

白質を網羅的に測定するプロテオームが実施され
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るようになり、細胞など組織中に存在する 10,000 

を越える種類の蛋白質が一連の操作で短時間に解

析されるようになってきた。勿論このような分析

を実行できる先端的な研究室は、現在のところ、

限られているが、そこで集積されたデータを細胞

の機能と関連づける、外部環境からのシグナル伝

達、細胞中での蛋白質間相互作用、蛋白質複合体

における個々の蛋白質間の関わり、蛋白質翻訳後

修飾、蛋白質の定量など報告されるようになって

いる。 

 

この解析での課題は、ヒト血中に存在する蛋白

質は多量に存在するものからごく微量しか存在し

ないものまでの量的なダイナミックレンジは 108 

で、このような大きい範囲に存在する蛋白質を一

度の測定によって分析するのは難しく、例えば、

予め多量に存在する蛋白質、中程度の量の蛋白

質、微量の蛋白質に分離し、それぞれを解析する

方法を採用する必要がある。質量分析計の高性能

化、蛋白質間の定量を目的とした内部標準或いは

外部標準などの開発など急速な進歩にも拘わら

ず、ヒト血中に存在する全ての蛋白質を一度の測

定、特に蛋白質間の量的関係 (Stoichiometry) を測

定する方法は課題となっている。これらの分析方

法を開発すると共に様々な疾病に関わるバイオマ

ーカーとしての蛋白質を同定、発見する努力も続

けられている。ダイナミックの差の大きな試料の

分析には共通な新規の指標或いは外部マーカーな

どの開発も必要であろう。 

 

○ 翻訳後修飾 (Post translational  
modifications) 

 

ヒト血中に存在する蛋白質の多くは糖鎖によっ

て修飾されていることは知られているが、蛋白質

はこれまでにリン酸基やメチル基、アセチル基な

ど脂肪酸など多種、多様な化合物によって翻訳後

修飾されていることが明らかにされてきている。

そして、それらの蛋白質への付加、脱離が蛋白質

の成熟や代謝どの生理機能に役割を果たしてい

る。そのため、これらの翻訳後修飾の同定は細胞

の機能への関与の解明、理解、そしてそれらの定

性的、定量的分析は疾病などとの関連をも知る上

での基礎として欠かせない。 

 

翻訳後修飾は、蛋白質が網羅的に且つ、相対的

（場合によっては定量的）に分析されると同時

に、効果的な濃縮、精製方法、高性能質量分析装

置、そして 明確なスコア戦略をもった生命情報

アルゴリズムによって、単一の実験で数千の同定

と定量が可能となってきている (Doll S & 

Burlingame AI ; ACS Chemical Biology 2015) 。その

中でもリン酸化は、最もよく調べられているが、

例えば、リン酸化チロシン残基は全リン酸化部位

の数%を占めるのみであるが、受容体チロシンキ

ナーゼ (PTK) リン酸化のシグナル伝達はシグナ

ル伝達カスケードの始まりで、そして癌などの疾

病に役割を果たしている(Doll S & Burlingame AI ; 

ACS Chemical Biology 2015)。従って、それらのシ

グナル伝達、定量化、局在化、機能など様々な点

で理解を進める上でも質量分析慶を基盤とした翻

訳後修飾の網羅的解析を推進することが一層重要

になるであろう。 

 

翻訳後修飾構造を決定する 1 つの例として、筆

者らが質量分析法を利用して、光受容体ロドプシ

ンとカップルして photon のシグナルを視細胞に

伝えるＧ－蛋白質 transducin の翻訳後修飾を決定

した例を示す(Fukada Y et al Nature 1990) 。 

 

 

図４．transducin の  鎖のトリプシン消化物の 

HPLC； Fukada Y et al Nature 1990。 
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筆者らは、transducin の  鎖のマススペクトル   

を直接測定し、観測された質量（図にはトリプシ

ン消化物の HPLC を示す）とアミノ酸配列から

計算される質量とを比較し、その差から翻訳後修

飾の構造を推定した。そして  鎖のＣ末端 Cys 

残基がファルネシルによって修飾されていること

を予測し、証明した。同様な測定によって、 鎖

はＮ末端が脂肪酸によって修飾されていることを

示した (Kokame K et al Nature 1992)。このよう

に、先に記述したように、数万を超える分子量の

蛋白質を質量分析によって精密に測定できる様に

なったことから、質量分析で測定される分子量と

アミノ酸配列から計算される分子量の差から翻訳

後修飾などの構造を予測することが可能となって

いる。また、この発見をきっかけとして、ファル

ネシル基は、ゲラニルゲラニル基と共に G 蛋白

質に共通する普遍的な翻訳後修飾として広く存在

していることが報告されるようになった。 

 

○ プロテオミクスの解決すべき課題。 

 

今まで考えられなかった新しい発明によって、

上記したように、蛋白質のアミノ酸配列の分析が

主として使用されてきたエドマン分解法に代わっ

て質量分析法が用いられることによって飛躍的に

進展し、蛋白質の同定、定量、変異など様々な事

項について莫大な解析データが蓄積され、生体組

織における蛋白質の機能の基盤が明らかにされて

きたことを実感しているのではいだろうか。 

 

全く異なる手法、分析技法が開発されると、そ

れらを展望し、今まで困難と思われてきた分野へ

の展開を模索するようになろう。その事の意味は

大変大きい。当初、発明が行われた時点で必ずし

も予測ないし期待されていなかったが、一つ山を

登れば、これまでみえなかった新しい景色が見え

る様になる。 

 

スティーブン・グールドが「マラケシュの偽化

石」（早川書房）において、「大型動物の社会的行

動を生物学の原子ともいうべき遺伝子によって説

明するのが還元論である。」 「特定の状況を支

配する規則と偶発性について推論するにあたって

は、構成要素である「原子」とその基本特性に還

元するのではなく、大きな物体とその相互作用全

体そのものを調べねばならないことがままあ

る。」と述べているように、個々の蛋白質を詳細

に同定する還元主義的な研究、そして個々の蛋白

質を総合した組織として機能の解明を目指すソシ

オロジーとしての研究の両面を、そしてそれらに

必要な解析手法や情報技術のインノベーションを

推進するのもプロテオミクスの一つの方向であろ

う。 

 

その方向として、Ori A ら (Genome biology 

2016) らが、182 のよく解明されている蛋白質複

合体の 50% 以上が空間的に時間的に変わりやす

い複合体及び複合体のメンバーの可成りの重複が

あることを見出し、空間的な配置での量的な変化

が見られることを記述している。それらは細胞内

でのリズム或いは外部からのシグナルの変化に依

存するのかによるのかも知れない。それらの解析

はホメオスタシスなどの詳細な状態の解明或いは

疾病の課題に挑戦し、役立つ可能性も期待でき

る。細胞中の分子、ここでは蛋白質の還元的解析

と同時に、組織全体がオーケストラとして働くた

めの対応など個々のパ－ツとしての蛋白質の役割

を明らかにしていくことも重要な課題であろう。 

 

更に、今後、プロテオミクスの方向として個々

の蛋白質の詳細なデータ（勿論、日々、時間によ

って変化するであろう）は、生活習慣病を含む疾

患のデータとして、未知のバイオマーカーの発見

の基盤としてのデータを構築していくことになろ

う。その方向としてパーソナル医療への取り組み

はゲノム情報との整合性を含めて精度を高めてい

くこと、そして、最後に、プロテオミクスは、高

性能化した分析装置によって得られた蛋白質の網

羅的な定性、定量に関する膨大なデータを迅速に

解析するアルゴリズムの進化とともに、遺伝子の

データベースとも繋ぎ合わせたプロテオゲノミク

イスのビッグデータを有効な使い道を見出すこと

も期待したい。 
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キューバ、国立遺伝子工学研究センター（2006年、創

設 20 周年）にて国費研究留学生（蛋白質研究所有機

化学部門にて研究に従事）と懇談 

C.ジェノｰ博士夫妻（フェアバンクス大学、サヴァチ

カルにて滞在）の見送り (伊丹空港にて）、1983 年 

長浜バイオ大学にて学生たちと懇談 
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