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1. 研究の背景

地球表面の７割を覆う海洋の底には広大な堆積層が存

在する。その平均厚みは700m、総体積は3 × 108 km3で

あり海洋の全水量のおよそ２割に相当する規模である

[1]。この広大な生命圏に多くの微生物が生息しているこ

とが発見されたのは1990年代のことである。以降、IODP

をはじめとする科学掘削航海により世界各地で微生物学

的な調査が実施されてきた。その結果、現在では全地球上

の微生物の約４割がこの海底下堆積物中に生息している

と試算されている[2-4]。 
 膨大な数の微生物群を含有する海底生命圏の根幹的な

特徴は、その極めて低いエネルギーフラックスにある。多

くの海域では、静穏に堆積が進行し、海水由来のエネルギ

ーや基質の大部分が海底表層の生物により消費される。

その結果、より深いところに生息する微生物は、長期にわ

たって慢性的なエネルギー不足に直面することとなる。

こうした環境下では、微生物の倍加時間は 100 年以上に

達する可能性が示唆されている [5]。微生物が能動的に

動くためのエネルギーさえ欠乏するため、微生物は圧密

が進む堆積物粒子間に地質学的なタイムスケールで隔離

される。 

 従来の環境適応や進化に関する知見は、主に微生物が

活発に増殖する地球表層での観測に基づき構築されてき

た。対照的に、全微生物の約4割を収容する海底下堆積物

環境において、どのような進化・適応プロセスが進行して

いるのかは、依然としてその多くが未解明である。 

本課題では、海底下堆積物から構築したメタゲノムライ

ブラリに基づき微生物ゲノムを復元することで、当該環

境における微生物の進化・適応メカニズムの解明に取り

組んでいる。 

2. 方法

地球上の堆積物の大半を占める嫌気的環境の代表とし

て、2006 年に地球深部探査船「ちきゅう」により行われ

た CK-06-06航海において掘削された下北半島沖C9001サ

イトを選定した（図１）。 

掘削されたコアから試料の海底下 5m から 296m に至る

まで10mおきに計 31点の堆積物試料をサブサンプリング

し、DNeasy PowerMax Soil Kit (キアゲン)を使用しDNA

を抽出した。抽出したDNAから夾雑物を除くため、ゲル濾

過（CHROMA SPINTMカラム、Clontech）による精製を実施

した。精製 DNAから Illumina DNA Prep（イルミナ）を使

用してショットガンメタゲノムライブラリを調製し、

HiSeqXによる150bpのペアエンドシーケンスを実施した。

得られたDNA readsのアダプター除去、トリミングを行

ったのち、MEGAHIT [6]でアセンブルを行った。Metagenome 

Assembled Genome(MAG)の構築については metaWRAP 

[7],MAGの機能アノテーションには、MetaCerberus [8]を

使用した。 

3. 結果

MetaWrapによる MAGの構築の結果、全31のメタゲノムラ

イブラリから Medium-quality MAG が 3993 個、High-

quality MAGが224個生成された（図２）。
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図１　サンプリング深度および掘削サイト
左図：堆積物の岩相（Domitsu et al., 2010を改変）。赤丸はサンプリング
した深度を示す。右図：赤い星印はサンプリングサイトの位置を示す。
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一般に、貧栄養や低エネルギーフラックス環境下では、

資源利用の効率化に伴いゲノムサイズが縮小する「ゲノ

ム・ストリームライニング理論 [9]」が知られている。そ

こで、極低エネルギー環境である海底下堆積物において、

深度に伴うゲノム縮小が生じているか検証した。

MicrobeCensus [10]を用いて各深度の平均ゲノムサイズ

を推算した結果、その平均値は約4.7 Mbであり、深度に

伴う有意な減少傾向は認められなかった。また、海底下堆

積物の主要な分類群ごとに、推定完成度に基づきゲノム

サイズを算出したところ、JS1やDehalococcoidiaは1.5–

2.5 Mbと小規模、Lokiarchaeiaは4–6 Mbと比較的規模

が大きいという分類群間の差異は確認されたが、いずれ

の群においても深度方向への明瞭な変化は見られなかっ

た。このことは、海底下堆積物中でストリームライニング

が進行するのではなく、表層で選択されたゲノム特性が

埋没後も維持されていることを示唆している。 
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図2　各堆積深度において回収された metagenome-assembled genomes（MAGs）の数。
High-quality（HQ）MAGs は completeness > 90%、contamination < 5%、Medium-quali-
ty（MQ）MAGs は completeness 50‒90%、contamination < 10% の基準を満たすものと
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図3　堆積深度に伴うゲノムサイズの変化。
（青丸）MicrobeCensus により推定した各試料における微生物群集全体
の平均ゲノムサイズを示す。（赤丸）Atribacterota（JS1 クレード）、De-
halococcoidia、Phycisphaerae、Lokiarchaeia、Bathyarchaeia に属する 
MAG の推定ゲノムサイズを示す。各 MAG のゲノムサイズは、アセンブリ
長と完全性に基づいて算出した。
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