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1. 背景

バクテリアやアーキア、ウイルスといった微生物は、土

壌や大気、海洋など、地球表層のあらゆる環境に生息して

いる。特に海洋では、光合成による一次生産が活発な海洋

表層（水深 0–200 m）、暗黒・低温・高圧・貧栄養環境で

ある深海（水深 200–約 11,000 m）、摂氏数百度にも達する

高温熱水が吹き出す熱水噴出孔など、多様な環境が存在

し、そこに生息する微生物は陸上とは大きく異る群集構

造や生態学的・生化学的特徴を持つ。しかし、特に深海環

境における微生物試料の採取には高度な探査技術が必要

であり、国際的にも実施可能な研究機関は限られている。

そのため、深海微生物は他環境と比較して遥かに研究例

が少なく、その生理生態の解明や他の自然環境との比較

などは十分に進められていない。このことは、微生物を含

む海洋生態系や、微生物が駆動する地球規模での物質循

環の理解を困難にしているのみならず、産業利用を志向

した深海微生物の遺伝子資源の開拓を進める上で大きな

制約となっている。 

微生物の大半は、実験室環境下での分離培養が困難で

ある。そのため、環境微生物を理解し利用するためには、

分離培養株を用いた実験的な観測や操作に加えて、培養

実験に依存しない解析を実施する必要がある。今日、非培

養的な微生物解析のために、様々なゲノムベースの手法

が考案され、広く利用されている。例えば 16S rRNA遺伝

子アンプリコン解析により、微生物叢を構成する原核生

物系統の相対存在量を推定可能である。またメタゲノム

解析では、微生物叢から直接DNAを抽出しシーケンス解

析を実施することで、微生物ゲノム情報に直接アプロー

チ可能である[1]。ロングリードシーケンシング技術をメ

タゲノム解析に応用することで、一般的なショートリー

ドシーケンシングよりも高品質な微生物ゲノムの再構築

やDNA化学修飾（エピゲノム）解析も実施できる[2]。さ

らに、シングルセル解析に基づく Single Amplified Genome

（SAG）の解析では，微生物の株レベルでのゲノム多様性

解析や高精度な宿主－ウイルス関係推定が可能になり，

従来の分離株ゲノム・メタゲノム解析を補完することが

期待される。このような培養・非培養ベースのゲノム解析

から得られたデータをもとに、詳細なバイオインフォマ

ティクス解析を進めることで、環境微生物の生理生態の

解明や有用な遺伝子資源の探索が可能である。 

課題責任者の所属グループ（海洋機能利用部門  生命

理工学センター 深海バイオリソース研究グループ）で

は、中長期計画「海洋資源の持続的有効利用に資する研究

開発」の一環として、海洋環境に生息する原核生物やウイ

ルスを対象とした培養・非培養ベースの研究を広く展開

している[3,4,5,6,7]。本申請課題では、地球シミュレータシ

ステムを活用し、海水や深海堆積物などに由来する試料

から得られたアンプリコン配列・ゲノム配列・メタゲノム

配列情報を対象に、幅広いバイオインフォマティクス解

析を実施してきた。 

2. 深海微生物が持つセルラーゼの解析

植物バイオマスの主要成分であるセルロースは、地球

上で最大のバイオマス量を占めている。そして、微生物に

よるセルロースの生分解は、植物が光合成で固定した炭

素を再び大気へと戻すプロセスであり、地球規模の炭素

循環において重要な役割を果たしている。しかし、多くの

研究は陸上の微生物によるセルロース分解に焦点を当て

ており、深海でのセルロース分解には未知が多く、酵素の

生化学的な理解も限定的である。そこで本研究では、セル

ロース分解を超高感度に検出可能な先端ナノ計測技術

「SPOT」[8]を活用し、富山湾の水深 800 メートルを超え

る深海から新たに分離した新奇深海微生物 TOYAMA8 株

と、野間岬沖 200 メートルの深海から以前に分離した

Marinagarivorans cellulosilyticus GE09 株が持つセルロース

分解酵素（セルラーゼ）の特性を調べた。 

ゲノム解析やトランスクリプトーム解析、AlphaFold2/3

を用いたタンパク質立体構造予測を行った結果、これら

の菌株が細胞膜に結合した高分子量のセルラーゼを生産

し、効率的にセルロースを分解することが明らかとなっ

った（図 1）。このことは、陸上微生物では大量の酵素を

細胞外に放出してセルロースを分解することとは対照的

に、深海微生物は酵素を細胞表面に保持することで、分解

産物を無駄なく効率的に取り込むことが可能であること

を示唆しており、深海の栄養が乏しい環境に適応した結

果であると考えられる。また、セルラーゼをセルロース表

面に繋ぎ止める部位が、陸上微生物由来の酵素とは全く

異なるアミノ酸で構成されているなどの特徴も、新たに

Ⅱ-32-1

地球シミュレータ所内課題 - Earth Simulator JAMSTEC Proposed Project -



発見した。さらに、これらの深海微生物はセルロース以外

の植物由来多糖も分解できる一方で、海藻由来の多糖は

分解できないことも判明した。この結果は、陸上植物のバ

イオマスが深海微生物にとって重要なエネルギー源であ

ることを示唆している。[9] 

 

図 1. アミノ酸配列から予測された深海微生物由来のセル

ラーゼ酵素のタンパク質立体構造。 

 

 

3. ピロリ菌と感染ファージを題材とした、感染適

応によるエピゲノムと宿主指向性の変化に関する

解析 

多くの細菌は DNA をメチル化修飾する DNA メチル

化酵素（MTase）を保有しており、その一部は制限修飾系

（RM 系）としてファージ防御機構に関与している。胃癌

リスクファクターであるピロリ菌は複数の RM 系を保有

しており、ファージ防御機構として機能していると考え

られている。しかしながら、宿主およびファージゲノム上

のDNA 修飾を直接比較した報告はほとんどなく、感染効

率との関係も明らかになっていない。本研究ではピロリ

菌の対ファージ戦略を明らかにするため、宿主に適応し

たファージが宿主 MTase から獲得した DNA メチル化パ

ターンを解析した。 

まず、バクテリオファージ KHP30 を異なる RM 系を

持つピロリ菌 3 株に多段階感染させ、複数の適応ファー

ジ株を作出した。適応ファージ株の感染価を測定したと

ころ、全ての株が最後に適応した宿主株に対してのみ高

い感染価を示した。エピゲノム解析の結果、適応ファージ

は最後に適応した宿主と類似した DNA メチル化パター

ンを示し、宿主が持つ MTase に由来する DNA メチル化

修飾を獲得していることが示唆された（図 2）。これらの

結果から、ファージ は感染時に宿主MTase からメチル化

修飾を受けることで、同一宿主株の保有する制限酵素に

よる切断から免れ、結果として感染能が飛躍的に向上す

る（適応する）というメカニズムが示唆された。[10] 

 

図 2. 適応ファージ 3 株とピロリ菌 3 株の DNA メチル化

パターン。 
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