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細菌由来メバロン酸経路遺伝子群を利用した大腸菌におけるテルペン基本代謝のパ

スウェイエンジニアリング 
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＜研究背景＞

テルペン化合物は、これまでに植物や微生物等から約 4 万種類が単離されており、自然界で
最も複雑かつ多様な化合物群である。その多くは化学合成が困難かつ天然賦存量が稀少なこと

から、植物や微生物を利用したバイオテクノロジーによるテルペン化合物の効率的生産技術の

開発が期待されている。これまでの研究により、本来非メバロン酸(MEP)経路のみを有する大
腸菌に対して放線菌や酵母由来のメバロン酸(MVA)経路遺伝子群を導入する試みにより、テル
ペン生産能が十倍以上向上することを報告している。本研究では細菌由来の MVA 経路遺伝子
群に注目し、その機能比較と最適化を行うことにより、既存生産系よりも高効率な生産システ

ムの開発を目指した。

＜方法・結果＞

MVA経路を有する 7種の細菌について、ゲノム配列情報を基にMVA経路遺伝子群の PCR
クローニングを行った。これらの遺伝子群を用いて、in vitro相同組換え法により各種MVA経
路遺伝子群発現プラスミドを構築し、モデルテルペン化合物であるリコペン量を指標として機

能評価を行った。その結果、3種の細菌由来のMVA経路遺伝子を導入した場合において、既存
の生産系と比較して最大で 3倍程度生産量の増加が確認された。
 本研究は、経済産業省委託事業『革新的バイオマテリアル実現のための高機能化ゲノムデザ

イン技術開発』の一部として実施された。
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