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研究成果の概要（和文）：冥王代類似環境に棲息する微生物のメタゲノム解析、生理生態機能の解明を進めた。
細胞密度が希薄な白馬ならびに米国の蛇紋岩熱水系から濃縮操作を経てゲノム解析に必要な微生物菌体を得た。
大規模なメタゲノム解析により白馬ならびに米国蛇紋岩熱水系には未知門として知られているOD1やWS2など特異
な微生物が主要構成集団であることが明らかとなった。また、エネルギー代謝に関しては、原始エネルギー代謝
の中枢を担っていたと考えられているWood-Ljungdahl 経路ならびにその多様な変型代謝系が見出された。OD1を
初めとする主要未知微生物のゲノム全体は極めて不完全で単独では生存が困難と思える解析結果を得た。

研究成果の概要（英文）：Serpentinization is a process by which water reacts with ultramafic mantle 
rock to produce serpentine, ultrabasic fluid, and H2. Serpentinization should have been a common 
reaction on early earth and such geological settings are believed to be a cradle of life. The place 
where life emerged no longer exists, but the extant serpentinization site can be regarded as analog 
of such place. To trace the origin of life, microbial communities in serpentinization sites were 
analyzed using genome-centric approaches.  Cells were harvested through filtration of water samples 
and used for further investigation.  Meta-genomics revealed that the uncultivated microbes including
 the candidatus phyla OD1 and WS2 dominate the community. It also revealed the idiosyncrasy in their
 genome structures together with the presence of acetyl-CoA pathway, the primordial fashion of CO2 
fixation and energy metabolism. Our research will provide further insights into the life in the 
earliest era.   

研究分野：環境微生物
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  １版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
生命の最初の誕生場は地球深くに沈み込み地上にはもはや存在しない。それでも鉱物と水から生命誕生に必要だ
った水素が生まれている地下熱水環境は少ないながらも現存しており、そうしたところに生存する現世の微生物
のゲノム構造を解析したり、生理学的特徴を明らかにできれば、生命誕生の痕跡に触れることができるかもしれ
ない。本研究はそうした人類の知的好奇心と想像力をかき立てるものである。また、生命を地球化学の反応から
考察することは地球の歴史や生命の歴史を辿るばかりではなく、すべての生物反応は触媒反応である、という今
日の化学工業やバイオテクノロジーの原点に直結する命題を与えるものである。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９、ＣＫ－１９（共通） 
 

１．研究開始当初の背景 

原始的な生命が誕生した時期は、地球誕生から約６億年の間つまり 46億年から 40億年前の「冥

王代」であると考えられている。しかし、冥王代の岩石記録は現在の地球表層には残っておらず、

地質学的試料が極めて乏しいため、冥王代の研究は、地球科学ではこれまで missing linkとされ

てきた。生命科学においても、単純な分子から複雑な有機化合物や高次構造体を合成するボトム

アップアプローチ「化学進化」と、原始的生命システムの誕生以降を扱うトップダウンアプロー

チ「生物進化」との間には missing linkが存在する。これらの２つの missing linkを克服するため、

地球惑星科学と生命科学の学際融合研究を進め世界に先駆けて「冥王代生命学」を創成すること

となった。 

 

２．研究の目的 

豊富なエネルギー源としての水素が大量に発生する蛇紋岩熱水系を最も古い生命の揺りかごの

場として捉え、現世において存在している長野県白馬八方の蛇紋岩熱水系ならびに米国カリフォ

ルニア州 The Cedarsの蛇紋岩熱水系の微生物の特性ならびにゲノム情報から、冥王代で誕生し

たであろう原始微生物 (LUCAs: Last Universal Common Ancestors) がどのようなものであったか、

その痕跡に迫ることを目的とする。また、計画班を構成するインフォマティックスの研究者を中

心に、既存のすべての微生物ゲノム情報からどの遺伝子が生命維持に絶対的に必要であるかにつ

いて解析を行い、初期生命に必須だった遺伝子モデュールを明らかにする。さらに、人工膜に様々

な遺伝子や膜タンパク質等を埋め込み、自律増殖的な疑似生命体を創成可能か否かの基盤実験を

行う。 

 

３．研究の方法 

白馬八方蛇紋岩熱水系においては原位置濾過システムを構築して、大量の地下熱水試料を大量濾

過し、フィルター上に集めた微生物細胞から全 DNA 抽出・精製を実施した。抽出バイアスを抑

えるよう改良したビーズ破砕法を用いて全 DNAを抽出・精製後、得られた微量 DNAを用いて、

Illumina HiSeq 2500 による高速シークエンシングを実施し、約 70GB の良質な DNA 塩基配列デ

ータを取得した。ゲノムの再構築を試みた。具体的にはまず、SPAdes により DNA 配列断片群

を重ね合わせて contigを得た。次に、Maxbinを用いて個々の微生物由来と考えられる contigを

抽出し、それぞれのゲノムを高精度に再構築した。最後に、再構築に成功したゲノム情報をもと

に、遺伝子機能予測を行うとともに、ゲノムワイドな分子系統解析を行うことで、同蛇紋岩熱水

中の未知微生物群の系統的位置を特定するとともに、生理・生態特性の解析を実施した。大規模

な系統解析、大規模遺伝子モデュール解析には各種汎用パイプラインを用いた。微生物の培養に

は嫌気性微生物を培養するための各種装置ならびに培地を用いた。 

 

４．研究成果 

1) 蛇紋岩熱水系の環境ゲノム解析ならびに培養の試み 

 まず白馬八方蛇紋岩熱水系中には未培養のNitrospira門、

未培養系統群（candidatus phylum OD1）および未培養系統

のActinobacteria 門・Firmicutes 門などが優占的に存在して

いることを明らかにした (Fig.1)。次に白馬八方蛇紋岩熱水

系細菌群の高品質なゲノム再構築を試みた。熱水系中の微

生物細胞濃度は103 cells/ml程度と極めて低いため、大量の

熱水試料を濃縮することによって微生物細胞の回収を行

い、ここから全DNAを抽出、環境ゲノム解析を実施した。

その結果、未培養系統群（OD1やWS2）および未培養系統

のActinobacteria 門・Firmicutes 門をはじめとする白馬八方蛇紋岩熱水系細菌群の高品質なゲノ

ムを再構築することに成功した。同様にThe Cedarsの環境ゲノム解析も進め多数のゲノム情報を



得た。その結果、驚くべき事に、OD１を初めとするゲノムは著しく小さく (Fig. 2)、エネルギー

代謝に関わる遺伝子のほとんどが見当たらないこと、解糖系の上

流部分が見当たらないこと、アミノ酸生合成遺伝子のほとんどが

欠損していることなど、自律増殖が極めて困難な微生物群である

ことが明らかとなった。  

 環境ゲノム解析として並行して進めた培養試験では、酢酸生成

菌 (acetogen) や周辺微生物を標的として、H2 + CO2・Fe(0)・ギ酸・

酢酸等を添加した集積培養系を設け、温度やpHも複数設定し、

多数の培養条件下で集積培養を行った。しかしながら、一部の細

菌で増殖を認めたものの継代培養には至らず、蛇紋岩熱水系の微生物はおしなべて高度に難培養

であることが明らかになった。こうした結果は上述のような自律増殖が困難と思われるようなゲ

ノム解析結果と整合するものであり、不完全なゲノムを相互に補うかのように微生物間共生によ

る生存戦略が取られていることが強く示唆された。 

2) 蛇紋岩熱水系微生物群集に広く見出された代謝系 

 上述のゲノム解析の結果から蛇紋岩水系には、多様な未

知のacetogenが棲息している可能性が示唆された。多くの

細菌群に、acetyl-CoA 経路 (Wood Ljungdahl 経路)ならび

にこれに類似の経路の存在が認められた。興味深いことに、

acetyl-CoA 経路を持つ系統的に異なる何れの細菌も、CO2

の固定（CO2の初期還元、ならびに生成するCOとメチル基

の縮合反応によるacetyl-CoAの生成）を担う鍵酵素CODH/ACS複合体のサブユニットがBacteria

型と Archaea型の両方の遺伝子に由来するハイブリッド型であることが明らかになった (Fig. 3)。

現在これらの遺伝子を完全人工合成し、他の微生物における発現実験によってその生化学的機能

を検証しつつある。 

3) 初期生命における最小遺伝子モデュールの推定 

 細菌種を超えて保存されている必須遺伝子をバイオインフォマティックスにより同定した。初

期生命体は現在のような堅牢な細胞壁構造は持た

ず、現世の微生物のL-formのような生命体と仮定し

た。その結果、同定した代謝経路はL-form細菌の維

持に必須な中央代謝系、脂質合成系に加え、転写・

翻訳・複製機構と細胞内外のイオン強度を制御する

ためのポンプが必須であることを判明し、少なくと

も祖先細菌ではこうした遺伝子モデュールが使わ

れていた可能性が高いことを示した (Fig. 4)。 

4) 人工生命体構築のための基盤実験 

 A02 班（化学進化班）と共同で人工膜ベシクル内において試験管内脂質合成系を駆動させ細胞

分裂を模倣できる可能性を検証する解析系を構築し検証作業を進めた。これまでに光駆動型

ATPaseの合成が可能な人工膜系を初めて構築することに成功した。 
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