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松田史生 氏［大阪大学，博士（農学）］
〔業績〕質量分析を用いた一次代謝の定量分析に関する研究

松田史生氏は，1997年京都大学農学部を卒業，2002年に京都大学大学院農学研究科博士課程を修了し，博士（農学）を
取得した．その後，日本学術振興会特別研究員，科学技術振興機構CREST研究員，理化学研究所植物科学研究センター
研究員として植物二次代謝物メタボローム解析法の開発と農学への応用を行った．2009年からは神戸大学自然科学系先端
融合研究環重点研究部准教授として，有用微生物一次代謝のメタボローム解析へと研究対象を展開した．2012年に大阪大
学大学院情報科学研究科バイオ情報工学専攻准教授（2017年に教授）として着任後は，有用微生物および動物細胞内一次
代謝のメタボローム解析，定量プロテオーム解析，代謝フラックス解析法の開発と，バイオプロダクションおよび医学分
野への応用に着手している．
一次代謝は生命の根幹を担う重要なシステムであり，個々の構成要素の生化学，分子生物学的解析が進んでいる．しか
し，定量的な知見が不足しているため，それらが相互作用しながら恒常性を維持する機構は未解明な点が多い．そこで，
松田氏は質量分析計を有効に活用し，特に安定同位体標識化合物を駆使して，ミカエリスメンテン式に登場する代謝物濃
度，酵素発現量，代謝フラックスの一斉定量を実現することで，代謝恒常性維持機構を解明し，その知見をバイオプロダ
クションおよび医学分野に応用してきた．
【定量プロテオーム解析技術の開発と応用】定量プロテオーム解析技術で一次代謝酵素の発現量を網羅的に定量するに
は，定量に適したトリプシン消化ペプチドの選抜作業を測定対象タンパクごとに行う必要がある．松田氏はこの作業を簡
便化する一つの手段として，選抜されそうにないhopeless peptideをペプチドの配列から予測する手法を開発し，候補ペプ
チドを30％程度減少することに成功した 1）．さらに島津製作所と共同で出芽酵母一次代謝酵素の一斉定量法を確立し 2），
一次代謝酵素の発現が，タンパク合成コストに制約を受けつつ，協調的に制御されていることを明らかにした 3）．
【メタボローム解析技術の開発と応用】質量分析を用いたメタボローム解析技術の課題は，代謝物の構造推定と，正確
な定量の実現である 4），5）．そのなかで松田氏の研究は，安定同位体標識培地で培養した微生物の代謝物量を，非標識の内
部標準化合物を用いて定量するなどの工夫により，信頼性の高い代謝物濃度の定量が行われている点で高く評価されてい
る 6），7）．代謝物濃度の実測値から，各代謝反応のギブス自由エネルギー変化（ΔG'）を算出して，解糖系のロバスト性に
関する知見を得るなどの応用につなげている 7）．また，インフォマティクス技術を用い，質量分析データから部分構造を
推定する手法を提案している 8）．
【13C-代謝フラックス解析技術の開発と応用】代謝流束（フラックス）は直接計測できないため，13C標識グルコース培
地で培養した細胞から代謝物を抽出し，各代謝物の 13C標識割合を質量分析法で測定し，その結果から代謝フラックス分
布を推定する．松田氏は，数理モデル作成とフラックス推定を半自動化した代謝フラックス解析用ソフトウェアの開発，
公開を行うことで本法の基盤構築と普及に貢献した 9）．さらに，13C標識割合の測定へのGC-MS/MS法の適用 5），13C標識
グルコースの選択法 4），時系列データを用いた解析法 10）の開発を行った．インフォマティクスを援用しつつ代謝フラック
ス推定精度を向上させ，SAM生産酵母，メバロン酸，イソプロピルアルコール生産大腸菌の代謝ボトルネックの推定が
可能なことを示し，光合成細菌（シアノバクテリア）の窒素欠乏状態への代謝適応メカニズム 10），がん細胞特異的な代謝
の解明などにも応用している点が高く評価されている．また一方で，松田氏は質量分析計を駆使して取得した一次代謝定
量データを，階層をまたいで解析するトランスオミクス解析に着手し，その成果を質量分析総合討論会にて発表してい
る．
以上，質量分析を用いた一次代謝の定量分析に関する松田氏の研究成果は，質量分析学の進歩に寄与する優れたもので

あり，また，松田氏が現在も活発に質量分析学研究を行い，その将来の発展を大いに期待できるものである．よって，日
本質量分析学会奨励賞に値するものとして贈呈を決定した．
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