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研究成果の概要（和文）：深海底に分布するガスハイドレートが微生物によって受ける続成作用を，生物地球化
学の観点から解析した．堆積物中のメタンは，系統的に多様な嫌気的メタン酸化アーキアの一群によって分解を
受けていた．嫌気的メタン酸化アーキアは堆積物中で棲み分けをしており，それは物理化学環境に依存的であっ
た．また，堆積物のみならず，堆積物中に埋没する炭酸塩ノジュール内にも微生物が生息し，メタンを酸化して
いることが示唆された．さらに，ガスハイドレート胚胎堆積物中ではメタノールの異化的分解とメタノールの生
産が活発であることも高感度微生物活性測定法から示唆された．

研究成果の概要（英文）：Methane in sedimentary environment is anaerobically oxidized by archaeal 
methanotrophs, which shows niche segregation depending on physical and chemical condition.  As well 
as deep-sea sediments, calcium carbonate nodule harbors abundant microbes including anaerobic 
methanotrophic archaea, and contributes significant methane consumption in gas-hydrate bearing 
sediment. Furthermore, we quantified biological flux and lifetime of methanol in anoxic marine 
sediments. Our results suggest that microbial reactions play an important role in the sources and 
sinks of methanol in subseafloor sediments. Overall, this study suggests that marine gas hydrate 
deposit is affected by biogeochemical diagenesis in the subsurface biosphere.

研究分野： 地球微生物学

キーワード： ガスハイドレート　メタン　嫌気的メタン酸化　炭酸塩ノジュール　海底下生命圏
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研究成果の学術的意義や社会的意義
ガスハイドレートは，深海底に広く分布し，次世代エネルギー資源として期待される．一方で，その海底資源の
起源を知る上での手がかりとなる炭化水素は微生物活動によるメタンの消費や付加を受けることが本研究から明
らかとなった．ガスハイドレート鉱床成因への微生物の寄与と資源ポテンシャルに与える影響を考慮する際，深
海堆積環境における様々な生物地球科学的続成作用における素過程に着目する必要がある．



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９、ＣＫ－１９（共通） 
１．研究開始当初の背景 
深海底に広く分布する次世代エネルギー資源として期待されるガスハイドレート（通称メタン
ハイドレート）は，地下深部で生成された炭化水素のうちの一部が堆積物中を上方に移動し，
海底面まで到達したものである．ガスハイドレート産出海域では，浅層で得られる炭化水素を
手がかりに，深部に存在するであろう供給源の推定が行われる．しかし，海底下深部の炭化水
素がどのようなプロセスで生成され，どういった経緯，過程を経て海底面付近まで到達してき
たのか，全容解明には遠い．一方，これまでの海底下生命圏を対象とした研究で，生息微生物
がメタン，エタン，プロパン，ブタンといった炭化水素の生産と消費に積極的に関わっている
ということが示唆され始めてきた．炭化水素が堆積物中を上方移動してくる中で受ける，こう
した様々な続成作用についての理解が進めば，ガスハイドレート鉱床成因における微生物の寄
与と資源ポテンシャルに与える影響についての統合的理解が進むものと期待される． 
 
２．研究の目的 
ガスハイドレート産出域において，メタンの濃度やその炭素・水素同位体比といった地球化学
的情報は，ガスの起源を探る上で極めて重要な指標となっている．海洋堆積物中ではメタンが
好気的メタン酸化菌や嫌気的メタン酸化アーキアなどの特定の微生物によって分解されること
から，その素過程における生物地球化学的調査も重要である．先行研究において，ガスハイド
レートの胚胎する海洋堆積環境では，微生物の生息する堆積物間隙中の物理化学因子によって，
微生物の群集組成が大きく変化することが報告された．このことは，メタンの分解や付加，エ
タン，プロパンといった低分子炭化水素の挙動にも影響し，ひいてはガスハイドレートの続成
にも関与することが期待される．また，メタンの分解反応で生じた二酸化炭素は炭酸塩鉱物と
なり海底に沈殿するが，形成した炭酸塩鉱物内部にも微生物が居残り，現場の炭素循環に関与
することが近年指摘されている．そこで本研究では，微生物数の多く，微生物活性も高いと期
待される表層海底堆積物や炭酸塩ノジュールを対象に，堆積物の表層から深部における生息環
境の変化とそれに対応する微生物の分布と棲み分けの解明を試みた．特に，ガスハイドレート
胚胎域の堆積物を用いて，メタンの分解を担う微生物を対象に，遺伝学的，生理学的，生態学
的特徴の解明を目指した．また，それらの研究と並行して，嫌気的堆積物中でのメタン循環を
解明できるような高感度微生物活性測定法も開発し，特に低濃度メタン環境での堆積物中での
炭素循環の解明に取りかかった．それらの研究を通して，海底堆積物や炭酸塩といった表層堆
積環境における，浅部堆積物や炭酸塩ノジュール中におけるメタン生成と分解に至る一連の微
生物活動の流れを整理し，メタンハイドレート鉱床の生物地球化学的続成過程とメタンソース
とシンクの役割についての素過程解明を目指して研究を実施した． 
 
３．研究の方法 
サンプリング 
本研究を進めるにあたり，日本海ガスハイドレート海域と沖縄トラフの海底熱水系をモデルケ
ースとして設定した．堆積物試料は日本海上越沖や中部沖縄トラフで既に取得，保存されてい
るものに加え，日本海隠岐島沖のガスハイドレート胚胎堆積物試料での研究調査航海に参加し
て，取得した堆積物と炭酸塩ノジュールも用いた．堆積物試料は，海底面からの深度が様々な
ものを分析できるよう，微生物の分布を知る上で適切と考えられるサブサンプリングを実施し
た．炭酸塩ノジュール試料については mm-cm 間隔で輪切りにした後に，特定微生物の局所的分
布を調べた． 
 
微生物数の定量 
堆積物中の全微生物数は，直接計数法を採用することで，堆積物 1cm3あたりの微生物細胞数を
求めた．また，試料から原核生物 DNA を抽出し，特異的プライマーを用いて 16S rRNA 遺伝子を
対象としたリアルタイム定量 PCR 解析で定量的微生物群集構造を解析した．嫌気的メタン酸化
反応の鍵酵素遺伝子である mcrA についても同様の解析を実施した． 
 
微生物群集構造解析 
複数深度ごとで抽出した原核生物由来 DNA を対象とした次世代シーケンスによるアンプリコン
解析を実施し，メタン生成アーキアや嫌気的メタン酸化アーキアなどのメタンの生成と消費に
関わる微生物の分布を調査した．得られた 16S rRNA 遺伝子の配列情報をもとに嫌気的メタン酸
化アーキアを標的とするオリゴヌクレオチドプライマーもデザインし，定量リアルタイム PCR
による定量評価も実施した．この方法により，微生物の分布，群集構造，機能について多角的
な解析が実施できた． 
 
微生物活性評価 
微弱な微生物反応を検出するために，放射性同位体標識トレーサーを用いた超高感度活性測定
法を確立した．この方法は，14C 標識メタン，14C 標識重炭酸塩，14C 標識メタノールなどの放射
性同位体ラベルトレーサーを添加し,一定期間の培養を行った後，トレーサーの分解産物(メタ
ン，二酸化炭素など)をガスクロマトグラフで分離し，高感度放射能検出器で定量的に評価する
方法である．この方法を用いて，ガスハイドレートの主成分であるメタンの挙動を把握すべく，



深部海底堆積物や炭酸塩鉱物中で起こるメタン生成速
度と嫌気的メタン酸化速度の算出を実施した． 
 
４．研究成果 
 ガスハイドレート胚胎堆積物の表層から深部に生息
する微生物の分布と棲み分けを理解するために，次世
代シーケンサーMiseq を用いて，リボソームを構成す
る16S rRNA遺伝子を対象としたアンプリコン解析を実
施した．また，メタンフラックスが高いことが期待さ
れる浅海の堆積物試料でも同様の解析を実施した．間
隙水中の硫酸塩が枯渇するまで深度方向に未培養性の
細菌の割合が増加し，それ以深は群集構造に顕著な変
化は見られなかった（図 1）．AC1 など一部の未培養性
系統群はメタン生成ゾーンにのみ分布していた．嫌気
的メタン酸化アーキア由来の16S rRNA遺伝子は極めて
少数派であったため，嫌気的メタン酸化反応の鍵酵素
遺伝子であるmcrAを対象にphylotype分析を実施した．
その結果，既知系統に近縁なものは硫酸塩-メタン境界
近傍で検出されたが，相同性が低いものは浅部や深部
で検出された．それらのグループは，従来の嫌気的メ
タン酸化反応とは異なる代謝か，反応速度論的な制約
が伴う可能性が考えられたため，放射性同位体標識ト
レーサーを用いた超高感度活性測定をおこなったが，
嫌気的メタン酸化活性が極めて微弱であったことから，
その理由を言及することはできなかった．なお，それ
らの系統群が富む湧水環境では，硫酸塩や硝酸塩はほ
とんど含まれず，溶存鉄濃度が多いという地球化学的特徴があり，その試料を用いて活性測定
を実施したところ，活発な嫌気的メタン酸化活性も検出することができた．一方，別の海域で
取得したガスハイドレート胚胎堆積物では，14C-メタノールを放射性同位体ラベルトレーサー
として用いた活性測定実験で，微生物によってメタノールが異化により二酸化炭素に分解され
ていることが判明した（図 2）．この試料では，培養試料中のメタノール濃度は有意に減少して
おらず，消費と平行してメタノールの生成が行われていることも示唆された． 
 
 また，隠岐諸島周辺の海底から取得された炭酸塩ノジュール
を試料として，その内部に生息する微生物群集の遺伝学的，生
理学的，生態学的解析も実施した．試料から作成した薄片の観
察より，ミクライトから構成され，一部からは有孔虫骨格や巣
穴様構造が存在することが示された．さらに，ノジュール形成
後のステージで続成によりセメントされた部分も認識された．
カソードルミネッセンス法では，マンガン濃度が高いと推定さ
れる組織も示された．さらに，炭素同位体比分析からは炭素の
起源がメタンに由来することが示された．これらのことは，浅
部環境での嫌気的メタン酸化反応によって炭酸塩ノジュールが
生成されたことを示唆していた．顕微鏡解析と分子生態学的解
析により，ノジュール試料内部には近接堆積物とほぼ同等の微
生物が存在するが，その組成は異なっていることが示された．
また，嫌気的メタン酸化アーキア由来の遺伝子が堆積物中だけ
でなく，ノジュール内部からも検出された（図 3）．この傾向は，
嫌気的メタン酸化反応の鍵酵素遺伝子を対象としたリアルタイ
ム定量 PCR 解析と分子系統解析でも支持された．これらの結果
は，嫌気的メタン酸化アーキアによってメタンが分解され，その一部は炭酸塩鉱物として海底
面に存在することを暗示していた．海底炭酸塩鉱物というこれまでに目を向けられていなかっ
たメタンシンクは，海底堆積物と同等の働きをする可能性が示された．特に，凝集して沈殿し
たノジュール構造物の内部では嫌気的メタン酸化アー
キアのニッチが存続し，断続的にメタン分解に関与し
ていると考えられる． 
 
 
 本研究では一貫して，メタンフラックスの強弱に対
応した微生物生態系に着目したことで，ガスハイドレ
ート胚胎域における生物地球化学的物質循環でこれま
で見逃されていた部分に迫ることができた．特に，深
部堆積物中の微生物によるメタン生成から浅部堆積物
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図 3. 



や炭酸塩鉱物中のメタン分解に至る一連のメタンソースとシンクを評価し，メタンハイドレー
ト鉱床の生物地球化学的続成過程について統合的な理解に迫ることができた． 
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