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微生物シングルセルゲノムデータが実現する
バイオものづくり
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bitBiome 会社概要

• 本社所在地：東京都新宿区早稲田鶴巻町513
早稲田大学リサーチイノベーションセンター内

• 従業員数：26名（2023年12月末現在）
• 主要株主：UTEC、細川(創業者)、鈴木（CEO）、UMI
• 役員

– 代表取締役社長CEO 鈴木悠司（元Mckinsey、HMT）
– 取締役CSO 細川正人（早稲田大准教授）
– 社外取締役 宇佐美篤（UTEC）
– 監査役 坂本教晃（経産省OB、UTEC）

沿革

基本情報

主な受賞・
採択歴

• 2022年9月 大学発ベンチャー表彰2022 経済産業大臣賞
• 2021年8月 NEDO TRY採択
• 2021年7月 Japan-US Innovation Awards Innovation 

Showcase受賞
• 2021年3月 Japan Venture Award 2021 JVCA特別奨励賞

（中小企業基盤整備機構主催）
• 2020年10月 HVC京都主催者賞（JETROら主催）

• 2018年11月 早稲田大学発スタートアップとして創業
• 2019年1月 UTECより3.5億円調達
• 2020年8月 シリーズBとして7.3億円調達
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唯一無二の存在として日本政府も注目

Source; 内閣官房新しい資本主義のグランドデザイン及び実行計画、新しい資本主義実現会議 (2022年3月8日; 第4回) 基礎資料
https://www.cas.go.jp/jp/seisaku/atarashii_sihonsyugi/kaigi/dai4/shiryou1r.pdf

「バイオものづくり」プレイヤーとして、新しい資本主
義実現会議資料にbitBiomeもご掲載

大学発ベンチャー表彰で
経済産業大臣賞も受賞
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微生物には膨大な未利用資源としての価値が存在

地球上の微生物の遺伝子情報（ゲノム）は

0.001%
しか解明されていない

バイオものづくりに使われているゲノムは
さらにそれ以下

弊社の技術で残り99.999%の

未知の遺伝子情報が
活用可能に
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既存手法より30倍高精度の微生物遺伝子解析、8億遺伝子収録のデータベース、
世界最速の酵素探索・改変技術をバイオものづくりに貢献

• ユニークかつ特許取得済みの微生物
シングルセルゲノム解析技術

• 遺伝子収集性能において、従来手法
（ショットガンメタゲノム解析）と
比較して90％以上の低コスト、30倍
以上の精度

• 世界最大級の企業微生物ゲノムデー
タベース（8億遺伝子）

• 世界最大のバイオファウンドリ
企業Ginkgoを凌駕する規模

• 公共データベースにはない遺伝子が
多数収録（約50%）

• Dry技術とWet技術を駆使したハイス
ピードな酵素探索・改変技術

• Google AlphaFold2の500倍の
速さで絞り込み可能

• 3次元構造予測や機械学習によ
る膨大な候補配列の高精度な絞
り込み・改変箇所提案

• ウェットによる評価、遺伝子機
能改変も可能

bit-MAP®：bitBiome- Microbiome Analysis Platform
bit-GEM ：bitBiome- Gene Encyclopedia from Microbes
bit-QED    : bitBiome- Quality Enzyme Discovery
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サンプル準備 微生物単離 溶菌・ゲノム増幅
ゲルカプセル

選別
シーケンシング・

解析
サンプル取得 微生物単離

溶菌・
ゲノム増幅

ゲルカプセル
選別

シーケンシング・
解析

微生物シングルセルゲノム解析技術bit-MAP®であらゆるサンプル
中の微生物を1細胞単位でゲノム解析

あらゆる微生物からシングルセルゲノムベースでデータベースを構築
• 培養が困難な微生物もシークエンス可能
• 「微生物」×「シングルセルゲノム」は、bitBiomeだけ
• 8つの出願済み特許 (うち、2つは登録済み) 

Microfluidics

Gel-encapsulation
Massively
parallelized process
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bit-MAP® はショットガンメタゲノム解析では獲得が出来ない
未知の遺伝子も獲得可能

# of CDS obtained (>200 a.a. residues) 

Shotgun 
metagenomics

~10,000 (4%)

Common
~5,500 (2%)

bit-MAP®

~310,000
(98%)

bit-MAP® vs
ショットガンメタゲノム解析
• 解析サンプル：同一土壌
• データ量: 40 Gbp

Assemblyに
利用されたショート

リードの割合
73% 8%



8

bit-GEMには公共DBとは異なる配列情報が多く含まれており、
バイオインフォマティクス技術を活用して特定の配列を探索可能

公共Db中の同種遺伝子と相同性が
低い遺伝子を多く収録

S
e
q

-I
d

e
n

ti
ty

公共DBとbit-GEMの遺伝子を比較し、
ユニークな遺伝子を特定・選別可能

Public

database

bitBiome’s

private data

Genes from...

Rock salt

Soil, fecal,

oral, skin,

etc.

100%

70%

50%
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配列情報から
目的遺伝子の絞り込み

bit-QED：シングルセルゲノムデータベース（bit-GEM）からの
酵素探索・改変支援プラットフォーム

bit-MAP®で収集した

8億超の遺伝子

Machine Learning-based 
mutant design

High-throughput screening by robotics

Enzyme 
mining

Directed
Evolution

実験支援ロボットによる大量スクリーニング

構造情報から目的酵素の絞り込み / 標的残基の特定 機械学習で変異箇所特定・
機能向上

In silico screening

In silico screening
(3D structural modeling)

bit-GEM

※bit-QED： Quality Enzyme Discoverer（上質な酵素探索法）の略
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【bit-QED酵素探索】独自の酵素探索プラットフォームで目的の反
応を持つ酵素を効率的に獲得可能
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1: 高活性
2: 中活性
3: 小活性
X: 非発現（E.coli）
■: 未評価

Control

酵素なし

✓ 85種のうち、75種は大腸菌での生産に成功（88％）し、そのうち
52種（62％）で活性を確認

✓ 既知酵素より高活性な酵素も取得

※左図の反応プレートでは、
各ウェルで異なる酵素が
テストされている
赤が濃いほど高活性を示す

bit-GEMの配列を選抜し、62％で活性陽性を達成
機械学習モデルxタンパク質構造予
測で目的酵素をマイニング

➢ 配列情報から大腸菌での発現可否
（可溶化）を予測

➢ タンパク質構造予測データ同士を
比較し、機能を予測

➢ タンパク質構造予測データから、
目的基質との反応を予測

➢ 遺伝子の採取源（温泉、鉱山排水、
天日塩など）、由来微生物種など
の背景情報から機能を予測
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【bit-QED酵素改変】 3次元構造予測を駆使し、独自のアルゴリズ
ムで変異標的残基をランク付けし、高精度に高活性変異体を取得

3次元構造予測から変
異標的残基を予測

Highly 
important

Less
important

標的残基を重要度
でランク付け

• 変異標的残基に対して、1塩基変異を導入
• Top20のうち17がHighly importantと予測された標的残基
の改変により、活性向上を実現

R406S

✓ 機械学習を活用した変異標的残基の予測により、高精度に高活性変異体を取得
✓ Automationを活用したWetスクリーニング系により、TAT2週間で1ラウンドの評価が可能
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PET分解酵素をbit-GEMから探索し、短期間で機能向上を実現

各ラウンドで最も高い酵素活性値の比較

bit-GEMから得られた
PET分解酵素

改変すべき
アミノ酸を予測

改変型酵素の調製
性能評価

11日目 14日目
午前

未処理の
PETフィルム

未処理のPETのフィルムを実際に分解することを確認

改変型酵素(3R)を添加

14日目
午後

15日目

特徴

・酵素の追加なし
→安定性が高い

・40℃での反応
→環境負荷低い

0.0

0.2

0.4
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1.0
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bitBiomeサービス概要

酵素探索

酵素改変

微生物ゲノム解析

• bit-MAP®を活用した1サンプルから384微生物
細胞のゲノムデータ解析

• その他、ショットガンメタゲノム解析やバイオ
インフォマティクス解析およびデータベース構
築など各種サービスを受託、共同開発形式で展
開中

• 達成したい酵素の特性に合わせて、酵素改変の
変異標的アミノ酸残基を予測

• In silico絞込み後の候補配列のWetスクリーニン
グも対応可能

• プロジェクトに合わせたフレキシブルな契約形
態

• bit-GEMから配列情報ベース、3次元構造予測
ベースでin silicoでスクリーニング

• In silico絞込み後の候補配列のWetスクリーニン
グも対応可能

• プロジェクトに合わせたフレキシブルな契約形
態をご案内

自社/共同開発事業

• 自社開発もしくはパートナリングでの特定の酵
素開発を実施

• PET分解酵素開発
• 抗菌タンパク質エンドライシン開発

酵素開発

3つのコアアセットbit-MAP®,bit-GEM, bit-QEDを活用した事業を
展開中

• バイオマス由来の素材開発を生体触媒を使って
実現

バイオプロセス
開発
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Appendix：bit-MAP®
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シングルセルとメタゲノム解析によって、
食物繊維の消化吸収に関わる菌を株レベルで特定

Analysis of more than 300 single-cell genomes

Identification of uncultured Bacteroides sp. 

genomes

Identification of inulin-utilization gene cluster and 

succinate synthesis pathway from draft genomes

Single-cell genomics

Metagenomics

Increase of Bacteroides sp.

Metabolomics
Increase of succinate in ceacum

Inulin

Inulin-supplemented diet for 

2 weeks

[Source]  "Single-cell genomics of uncultured 
bacteria reveals dietary fiber responders in the 

mouse gut microbiota" Hosokawa et. 
al. Microbiome 2020-01-23

ヒトにおける食品や薬剤の代謝に関わる菌を特定し、
プレ・プロバイオティクス製品やバイオマーカーの開発につなげていく
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シングルセルゲノム解析なら高品質ゲノムを多数獲得可能
プラスミド・プロファージを株レベルで比較も可能に

Host ID プラスミド配列上の遺伝子

ヒト皮膚常在菌

MAG：Metagenome-Assembled Genome

SAG：Single-Amplified Genomes

Ide, K et. al., Front. Microbiol. 2022 https://doi.org/10.3389/fmicb.2022.955404

bit-MAP®でメタゲノムの
10倍以上の中・高品質ゲノムを取得

8名の日本人から得られたMoraxella 

osloensis sp.のゲノムを株レベルで比
較し、株レベルでの多様性を解明

M. Osloensis sp.由来の
プラスミド配列を取得
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ロングリードシーケンサーとの併用で未培養微生物から
環状ゲノムも獲得可能

腸内細菌サンプルから3種12の環状ゲノムを獲得
ゲノム情報から代謝情報を解析し、それぞれの菌株ごとの

比較ゲノム解析を実施

Kogawa, M et. al., Front. Microbiol. 2023 https://doi.org/10.3389/fmicb.2023.1133917

https://doi.org/10.3389/fmicb.2023.1133917
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