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現在の主な微生物同定法

コロニーの特徴
（形態, 臭気,色...）など

モノ（ポリ）クローナル
抗体

PCR, ヌクレオチド配列,
MLST, RFLP, RAPD, リアルタイム PCR

代謝能、薬剤耐性

免疫学的手法

知覚による手法

生化学的手法

分子生物学的手法

質量分析による手法

新規な手法



質量分析計の基本的な機器構成

試料導入・分離

質量分離

データ処理

直接導入
GCインタフェース
LCインタフェース

電子衝撃 （EI）
高速原子衝撃 （FAB）
レーザー光 （MALDI）
エレクトロスプレー（ESI）

磁場型
四重極型
イオントラップ型
飛行時間型（TOF）
サイクロトロン型

電子増倍管
マイクロチャネルプレート

検出 組
み
合
わ
せ
に
よ
る
装
置
構
成
が
多
様試料導入・分離

検 出

イオン化

質量分離

データ処理



マトリックス支援レーザー脱離イオン化
MALDI（Matrix-Assisted Laser Desorption/Ionization）

MALDIとは・・・
“マトリックス”という試薬と試料を混合し、これにレーザーを照射することに

よって試 料をイオン化する手法
レーザー光がマトリックスに吸収され、試料は間接的に脱離･イオン化

a)

b)

a) b)

サンプル調製･操作・データ取得が簡便で迅速。
分離培養した菌体試料をまるごと測定することが可能

＜特長＞

参）MALDIは、日本の島津製作所で田中耕一らにより1985年に開発された技術を発端としている
田中は、「生体高分子の同定および構造解析のための手法の開発（生体高分子の質量分析法のための
穏和な脱離イオン化法の開発）」 により2002年ノーベル化学賞受賞
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Bacillus subtilis NBRC 3134

Escherichia coli NBRC 3972

Pseudomonas aeruginosa NBRC 13275

Staphylococcus aureus subsp. Aureus
NBRC 13276

Salmonella enterica subsp. enterica
NBRC 100797

微生物をまるごとMALDIで測定した際に得られるマ
ススペクトル:各菌株間でマススペクトルが異なる

X 2

細菌の同定･分類が可能



6

微生物をまるごとMALDIで測定した際に得られ
るマススペクトル:ピークの由来
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分子量4000以上の範囲で検出されるピークの~50%はリボソームタンパク質由来（赤印）。
リボソームとは？：細胞内でタンパク質を合成する機能を持つタンパク質複合体。
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データベースの構築

MALDI-TOF MS測定
質量分析

e-

e-

e-

e-
H+

H+

H+

H+
H+

H+

N2 レーザー

試料プレート

マススペクトル

系統解析
P. p u tid a NBRC 1 4 164 T

P. fu lva  NBRC 1 6 6 3 7T

P. flu o rescens NBRC 1 4 160 T

P. a zo to forma ns NBRC 1 2 693 T

P. ch lo ro ra phis NBRC 3 9 0 4T

P. stra min ea NBRC 1 6 665 T

P. men d o cina  NBRC 1 4 162 T

P. stu tzeri NBRC 1 4 165 T

P. a eru g inosa NBRC 1 2 689 T

P. a lca lig enes NBRC 1 4 159 T

S10 alphaspc
S10 -spc-alphaオペロン

i ) 約半数のリボソームタンパク質をコードしている。
ii) 全ての細菌ゲノムに保存されている。

：リボソームタンパク質

リボソーム

S10-spc-alpha 
operon
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S10-GERMS法による迅速・簡便な微生物同定
(S10-spc-alpha operon Gene Encoded Ribosormal protein Mass Spectrum）

Hotta et. al. J. Proteome Res. 2010, 9, 6722–6728.
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Hotta et. al. FEMS Microbiol. Lett. 2012 , 330, 23-29
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