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低インプット細菌 RNA-seqを用いた大腸菌の遺伝子発現動態解析 

Gene expression dynamics of E.coli using low-input bacterial RNA-seq 
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細菌培養中の遺伝子発現動態の把握は、増殖や物質生産における細菌集団の挙動を理解し制御する

上で重要である。バルク RNA-seqは遺伝子発現を網羅的に解析する強力な手法だが、従来法では 106

細胞以上の RNA 抽出を要し、多試料処理におけるコストと効率性に課題があった。細菌培養の全過

程を高時間分解能で追跡するには、低インプット・多試料に適合した技術的革新が不可欠である。 

本研究では、我々が開発した高感度な細菌 1 細胞 RNA-seq 技術 (Nishimura et al., J. Biosci. 

Bioeng., 2023) を基盤として、多試料解析に適した低インプット RNA-seq法を確立した。本法では、

1000 細胞相当の細菌培養液から直接的に cDNA 増幅とシーケンスを実行する。本手法を用いて、大

腸菌の増殖過程における遺伝子発現を 10 分間隔で 8 時間追跡し、代謝、運動性、ストレス応答に関

与する遺伝子群の特徴的な発現パターンを同定した。さらには、大腸菌以外の菌種への本手法の拡張

を進めている。本技術は細菌の生理学的理解を深め、バイオものづくりなどの産業応用に貢献するこ

とが期待される。 

 

Understanding gene expression dynamics during bacterial cultivation is crucial for controlling 

bacterial population behavior in growth and material production. While bulk RNA-seq is a 

powerful method for comprehensive gene expression analysis, conventional approaches require 

RNA extraction from more than 106 cells and are challenged by the cost and efficiency for multiple 

sample processing. Technical innovation compatible with low-input and high-throughput RNA-seq 

was essential for tracking the entire bacterial cultivation process with high temporal resolution. 

In this study, we established a low-input RNA-seq method suitable for multiple sample analysis 

based on our previously developed highly sensitive single-cell bacterial RNA-seq technology 

(Nishimura et al., J. Biosci. Bioeng., 2023). This method enables direct cDNA amplification and 

sequencing from bacterial cultures equivalent to 1,000 cells. Using this method, we tracked gene 

expression during E. coli growth at 10-minute intervals over 8 hours, identifying characteristic 

expression patterns of genes involved in metabolism, motility, and stress response. Furthermore, 

we are expanding this method to other bacterial species beyond E. coli. This technology is expected 

to deepen our physiological understanding of bacteria and contribute to industrial applications 

such as biomanufacturing. 


