
株式会社digzyme
www.digzyme.com
〒105-0004 東京都港区新橋1-16-6 新橋柳屋ビル5F

【本製品サービスに関するお問合せ先】
お問い合わせフォーム
https://www.digzyme.com/contact
「解析サービスのお⾒積り・お問い合わせ」をご選択ください

主な特徴

酵素研究開発向けプラットフォーム

• 合成経路予測、反応酵素探索、酵素構造モデリング、酵素-基質ドッキングの4段階でバイオプロセスをデザイン
• 既知の酵素反応と新規の酵素反応を組み合わせた最適なバイオプロセスを提案
• ⽬的の化学反応に対応する機能酵素を公共データベースから探索・提案
• 新規の酵素反応では、独⾃のスコアリングにより確実性の⾼い反応を選抜
• データ解析により活性可能性を順位づけすることで、実験数を⼤幅に抑えることが可能（5-10遺伝⼦程度を実験提案）
* プロジェクトで必要とされる酵素反応に対して、活性あり酵素を取得できた割合

digzymeMoonlight
“digzyme Moonlight”は、⽬的の化合物に対して、そのバイオ合成経路や必要となる酵素反応の探索、発⾒した酵素の in silico 活性評価を⾏うバイオプロセスデザインの統合開発プラットフォームです。

これまでに 10件以上のバイオ化     プロジェクトで実施、>80%の成功率*

バイオプロセスデザイン統合プラットフォーム

プロジェクト成功率 >80%
解析酵素数 1,908
wet検証数 76
活性あり数 25

活性酵素発⾒率 [/wet] 33%

他社 digzyme
Hit率(精度) 13% (1/8) 5.7倍 71% (5/7)
活性値(品質) 1 42倍 42

Moonlightによる選抜酵素他社による選抜酵素
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実施例：酵素X

化合物をバイオ⽣産するために最適な経路と必要な酵素、遺伝⼦を提案

原料 ⽣産物
酵素①

酵素②

合成経路探索

反応酵素探索
構造モデリング ドッキング評価
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RHEA_13985|UniRef100_Q
9K7E4|Bacillus|n=2

RHEA_13985|UniRef100_C4LJM9|Corynebacterium|n=1

RHEA_13985|UniRef100_Q493S9|Blochmannia|n=1

RHEA_21644|UniRef100_A5U920|Mycobacterium|n=14

RHEA_21644|UniRef100_Q10Y19|Trichodesmium|n=1

RHEA_13985|UniRef100_A6TKS7|Alkaliphilus|n=1

RHEA_21644|UniRef100_Q7UTP4|Rhodopirellula|n=1

RHEA_13985|UniRef100_Q
5HPL2|Bacillales|n=5

RHEA_13985|UniRef100_Q72IV3|Thermus|n=1

RHEA_13985|UniRef100_A0R219|Mycolicibacterium|n=2
RHEA_13985|UniRef100_Q

7VHF4|Helicobacter|n=2

RHEA_13985|UniRef100_A4XI71|Caldicellulosiruptor|n=1

RHEA_21644|UniRef100_P25013|Streptomyces|n=11

RHEA_21644|UniRef100_Q1QR91|Nitrobacter|n=1

RHEA_13985|UniRef100_Q8DI27|Thermosynechococcus|n=1
RHEA_13985|UniRef100_P73646|Synechocystis|n=1

RHEA_13985|UniRef100_A0Q3H1|Clostridium
|n=1

RHEA_13985|UniRef100_B9L6E6|Nautilia|n=1

RHEA_13985|UniRef100_O67332|Aquifex|n=1

RHEA_13985|UniRef100_Q6A8B2|Cutibacterium|n=5

RHEA_13985|UniRef100_Q9ADB2|Streptomyces|n=9

RHEA_13985|UniRef100_C0QQC5|Persephonella|n=1

RHEA_13985|UniRef100_Q67LA5|Symbiobacterium|n=1

RHEA_13985|UniRef100_Q7NLJ6|Gloeobacter|n=1

RHEA_13985|UniRef100_A9HS91|Gluconacetobacter|n=1

RHEA_21644|UniRef100_A1WKB4|Verminephrobacter|n=3

RHEA_13985|UniRef100_B8FU92|Desulfitobacterium|n=1

RHEA_13985|UniRef100_Q9JW
E5|Neisseria|n=2

RHEA_13985|UniRef100_A1VM
B2|Polarom

onas|n=1

RHEA_13985|UniRef100_O69015|Zymomonas|n=1

RHEA_21644|UniRef100_Q1QVQ3|Chromohalobacter|n=1

RHEA_21644|UniRef100_A9KCL1|Coxiella|n=3

RHEA_13985|UniRef100_A8FH24|Bacillus|n=1

RHEA_13985|UniRef100_B8D8Z2|Buchnera|n=2

RHEA_21644|UniRef100_A7FX30|Clostridium|n=5

RHEA_13985|UniRef100_Q
8R711|Caldanaerobacter|n=1

RHEA_13985|UniRef100_Q
9CG

D7|Lactococcus|n=6

RHEA_13985|UniRef100_Q891L4|Clostridium|n=1

RHEA_13985|UniRef100_Q
97JN8|Clostridium

|n=2

RHEA_13985|UniRef100_Q9RAM6|Methylobacillus|n=1

RHEA_13985|UniRef100_Q2RIX1|Moorella|n=2

RHEA_13985|UniRef100_Q
5FJS7|Lactobacillus|n=2

RHEA_21644|UniRef100_Q9X049|Thermotoga|n=4

RHEA_13985|UniRef100_Q
043C5|Lactobacillus|n=6

RHEA_21644|UniRef100_A1SZE1|Psychromonas|n=1

RHEA_48768|UniRef100_A0QXE4|M
ycolicibacterium

|n=2

RHEA_13985|UniRef100_A6LSZ4|Clostridium|n=1

RHEA_21644|UniRef100_Q0SNS0|Borrelia|n=1

RHEA_13985|UniRef100_Q
04JY7|Bacilli|n=35

RHEA_13985|UniRef100_Q3AAV5|Carboxydothermus|n=1

RHEA_21644|UniRef100_B0SG67|Leptospira|n=2

RHEA_21644|UniRef100_O66746|Aquifex|n=1

RHEA_13985|UniRef100_Q057U7|Buchnera|n=1

RHEA_13985|UniRef100_Q5W
DT6|Bacillus|n=2

RHEA_13985|UniRef100_Q9W
Z15|Thermotoga|n=4

RHEA_13985|UniRef100_Q
88Z08|Lactobacillus|n=4

RHEA_13985|UniRef100_C4K7E6|Hamiltonella|n=1

RHEA_13985|UniRef100_Q5Z0Z5|Nocardia|n=3

RHEA_21644|UniRef100_Q6MJQ2|Bdellovibrio|n=2

RHEA_21644|UniRef100_Q7NC65|Mycoplasma|n=6
RHEA_13985|UniRef100_B1HYT4|Lysinibacillus|n=2

RHEA_13985|UniRef100_B7V732|Pseudomonas|n=35

RHEA_13985|UniRef100_B8EPM3|Methylocella|n=1

RHEA_21644|UniRef100_B8IKN3|Methylobacterium|n=1

RHEA_13985|UniRef100_B1WP79|Crocosphaera|n=2

RHEA_13985|UniRef100_A7FUE5|Clostridium|n=3

RHEA_21644|UniRef100_Q1CXI5|Myxococcus|n=1 RHEA_21644|UniRef100_Q828K5|Streptomyces|n=3

RHEA_13985|UniRef100_Q8ET01|Oceanobacillus|n=1

RHEA_13985|UniRef100_Q9RRU5|Deinococcus|n=2

RHEA_21644|UniRef100_Q7NJT1|Gloeobacter|n=1

RHEA_21644|UniRef100_A1WT61|Halorhodospira|n=1

R
H
EA_13985|U

niR
ef100_A6Q

225|N
itratiruptor|n=1

RHEA_13985|UniRef100_Q89UU4|Bradyrhizobium|n=3

RHEA_49624|UniRef100_Q2YIQ1|Brucella|n=12

RHEA_13985|UniRef100_Q
831T0|Enterococcus|n=5

RHEA_13985|UniRef100_B8CW
89|Halotherm

othrix|n=1

RHEA_13985|UniRef100_A8MI61|Alkaliphilus|n=1

RHEA_13985|UniRef100_A4G
1V8|Herm

iniim
onas|n=1

RHEA_13985|UniRef100_B2A8C9|Natranaerobius|n=1

RHEA_13985|UniRef100_Q5E2Y4|Aliivibrio|n=2

RHEA_13985|UniRef100_Q6G4C4|Bartonella|n=1

RHEA_13985|UniRef100_P04947|Nostocales|n=3

RHEA_13985|UniRef100_A2CAU0|Prochlorococcus|n=1

RHEA_13985|UniRef100_A9BGN7|Petrotoga|n=1

RHEA_13985|UniRef100_B3R5F6|Cupriavidus|n=1

RHEA_13985|UniRef100_Q
0AXC8|Syntrophom

onas|n=1

RHEA_13985|UniRef100_Q8KAW7|Chlorobaculum|n=1

RHEA_13985|UniRef100_B2G
CV0|Lactobacillus|n=4

RHEA_21644|UniRef100_Q73CE0|Bacillus|n=1

RHEA_13985|UniRef100_C3P7F5|Bacillus|n=5

RHEA_13985|UniRef100_Q
927U8|Listeria|n=4

RHEA_21644|UniRef100_Q6FDN3|Acinetobacter|n=1

RHEA_13985|UniRef100_B4R8T4|Phenylobacterium|n=1

RHEA_21644|UniRef100_Q0AEC9|Nitrosomonas|n=2

RHEA_13985|UniRef100_Q02AL5|Solibacter|n=1

RHEA_13985|UniRef100_A7ZC67|Cam
pylobacter|n=1

RHEA_13985|UniRef100_Q0AHY7|Nitrosom
onas|n=2

RHEA_13985|UniRef100_Q03Y28|Leuconostoc|n=3

RHEA_13985|UniRef100_B9DP91|Staphylococcus|n=1
RHEA_21644|UniRef100_B5EB79|Geobacter|n=1

RHEA_21644|UniRef100_C4LGQ3|Corynebacterium|n=1

RHEA_13985|UniRef100_Q4UU32|Xanthomonas|n=1

RHEA_13985|UniRef100_Q0C3L9|Hyphomonas|n=2

RHEA_13985|UniRef100_Q
9ZM

48|Helicobacter|n=2

RHEA_13985|UniRef100_A5N6I0|Clostridium
|n=2

RHEA_13985|UniRef100_Q6AG73|Leifsonia|n=2

GroupI

GroupII

GroupIII

reaction score
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