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研究成果の概要（和文）：本研究では、数千種からなる複雑な微生物集団「活性汚泥」を対象に、系内で「誰が
何をしているのか」を研究し、複数の鍵微生物を特定した。研究成果の一つは、系内にごくわずかにしか存在し
ない硝化細菌が、他の微生物との相互作用を介して水処理装置全体の活性を左右することを見出したことであ
る。系内の存在量とその微生物の重要性は必ずしも一致せず、それが活性汚泥における予期せぬ性能低下の一因
になることを示した。もう一つの成果は、活性汚泥内で他の細菌を食べる、捕食性細菌の機能と重要性を明らか
にしたことである。水処理装置で増えすぎた微生物は余剰汚泥として廃棄されるが、捕食性細菌の働きは余剰汚
泥の減容に有用であった。

研究成果の概要（英文）：Activated sludge, which is a complex microbial community composed of 
thousands kinds of microbes, has been used for wastewater treatment for over 100 years. Yet, because
 of its complexity, wastewater treatment mechanisms in activated sludge has remained unclear. This 
study aimed to decipher “who does what” in activated sludge. One of the findings of this study is 
that small minority nitrifiers can govern the overall performance of the activated sludge 
bioreactors, via interspecific interactions. Disagreement between population abundance and 
functional importance in the ecosystem was demonstrated; this uncertainty may contribute to the 
unpredictable deterioration of activated sludge bioreactors. Another finding is important role of 
predatory bacteria in controlling biomass of activated sludge. Predatory bacteria can contribute to 
reduce excessively grown microbes in activated sludge; resulting in reduction of microbial wastes.

研究分野： 微生物生態学
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研究成果の学術的意義や社会的意義
自然環境では微生物は単独で存在することなく多種と共在しているが、そのような複雑な微生物コミュニティの
中で「個々の微生物が何をしているのか」を明らかにすることは極めて難しい。本研究では、数千種からなる複
雑な微生物コミュニティに遺伝子発現解析を適用し、個々の微生物の挙動を代謝レベルで解明することに成功し
ており、その技術的な進捗に大きな価値がある。また、研究対象に扱った活性汚泥は世界中で廃水処理に使われ
ており、特定された重要微生物の情報や関連する知見は学術だけでなく産業的にも非常に重要である。

※科研費による研究は、研究者の自覚と責任において実施するものです。そのため、研究の実施や研究成果の公表等に
ついては、国の要請等に基づくものではなく、その研究成果に関する見解や責任は、研究者個人に帰属されます。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９（共通） 
１．研究開始当初の背景 
 活性汚泥は 100 年以上水処理に利用されてきた微生物集団である（図 1A, B）。しかし、数千
種で構成される複雑な微生物コミュニティによる水処理メカニズムは未解明の部分が多く、そ
の複雑性は今なお予期せぬトラブルの原因になっている（図 1C）。一方、近年の世界的な水不足
を背景に、水処理プロセスや運転方法を根本的に見直す動きが出ている。例えば水処理にかかる
エネルギーを徹底的に削減し、逆に可能な限りエネルギーを回収するなどの方法が提案されて
いるが、その実現のために避けて通れないのが、活性汚泥微生物コミュニティの体系的な理解で
ある。 
 活性汚泥は長年にわたり研究が続けられ、近年の次世代シークエンサー技術の台頭により「系
内にはどのような微生物がいるか」という情報は、数千種レベルという高い解像度で解明が進ん
でいる。この、構成微生物の情報は非常に重要であり、これまでの研究からも微生物組成と水処
理性能は密接にリンクすることが知られている。一方で、活性汚泥微生物は数千種以上と極めて
多様であるため、同じ性質・機能を有する微生物も多く存在し、それらの系内での役割は重複し
ている。この、機能的な冗長性こそが活性汚泥の体系的な理解を妨げている大きな要因であり、
「そこに誰がいるかは分かっても、その中で実際に誰が機能しているかわからない」というのが
現状といえる（図 1C）。我々はこの問題に着目し、複雑な系内でも「誰が何をしているか」を代
謝レベルで理解する必要があると考え、遺伝子発現解析を微生物コミュニティに適応する研究
を進めてきた。 

 
２．研究の目的 
 本研究では前述の活性汚泥のブラックボックス解消を目的に掲げている。この目的のために
は、複雑な活性汚泥微生物コミュニティの中で、「誰が何をしていているか」という、個々の微
生物の挙動について精緻に評価する必要がある。そしてそれらの情報を基に、どの微生物が活性
汚泥の機能に重要かを評価し、系内で鍵となる微生物を特定する。さらに、それら鍵微生物情報
を基に、活性汚泥の基本的な機能を実現するために必要な微生物を予測し、評価する。また、本
研究では活性汚泥における微生物の評価法として遺伝子発現解析を用いるが、本手法を数千種
からなる複雑な微生物コミュニティに適用した例はほとんどなく、解析・評価手法についても並
行して確立を目指す。 
 
３．研究の方法 
 活性汚泥内の個々の微生
物の挙動を解明する手法と
して遺伝子発現解析を用い
た。従来の遺伝子発現解析で
は、「発現量の高い遺伝子ほ
ど重要」という優先順位で遺
伝子を評価してきた（図 2
左）。この方法は単一の微生
物種を対象にした場合は有
効であるが、活性汚泥のよう
な複雑な微生物コミュニテ
ィへの適用は難しい。遺伝子
発現量のみで評価すると、例
えば微生物の増殖に関する遺伝子など、多くの微生物に共通するありきたりな遺伝子が検出さ
れやすく、個々の微生物による環境応答や分解反応などの特異的な遺伝子が検出されることは
まれである。そこで本研究では、遺伝子の発現量だけでなく「多様性（その遺伝子を発現する微
生物種の数）」で評価する手法を考案した（図 2 右）。これにより、莫大な遺伝子データから「あ
る環境で特に重要な遺伝子」を抽出できる。本研究では、本手法を用いて活性汚泥リアクターの
重油分解経路の解析を行った。２つのリアクターに同じ活性汚泥を加え、重油の濃度を段階的に
上げながら添加したところ、同じ条件での運転にもかかわらず、リアクター処理能に大きな差が
生じたため、その原因解明を目指した。 
 



 また、活性汚泥のバイオマス量の恒常性維持に寄与する微生物にも着目した。活性汚泥内で増
えすぎた微生物は余剰汚泥と呼ばれ廃棄処分されるが、その排出量は国内産業廃棄物の実に 20%
にものぼり大きな問題になっている。一方、我々はこれまでに他の微生物を捕食する「捕食性細
菌」が活性汚泥内に一定量存在することを見出していたため、それらが活性汚泥の減容に寄与す
ると考え着目した。活性汚泥を栄養あり（富栄養条件）・なし（飢餓条件）の２つの条件で培養
し、系内の微生物の存在量の変遷、遺伝子発現の変化、代謝産物量の推移を、メタゲノム解析、
遺伝子発現解析、メタボローム解析を駆使して調べた。 
 
４．研究成果 
 第一の研究成果は、複雑な微生物コミュニティを対象とした遺伝子発現解析法の確立である。
本研究の中で得られた遺伝子発現データについて、従来法通り「遺伝子発現量の高低」のみを評
価基準とすると、やはり微生物の増殖や成長に関する遺伝子など、ありきたりな遺伝子が検出さ
れてしまった（図 2 左）。一方、「遺伝子発現量」と「遺伝子の多様性」の両方を基準にデータを
評価したところ、膨大な遺伝子データが大幅に集約され、注目する代謝反応（重油の分解反応な
ど）に関与する遺伝子を網羅的に同定することができた（図 2 右）。 
 次に、確立した遺伝子発現解析手法を用いて、重油含有廃水を処理する活性汚泥の評価を行っ
た。一般に重油は、酸素存下で微生物に分解されることが知られている。しかしながら、今回遺
伝子発現解析を行った活性汚泥リアクター中では、酸素を供給しているにもかかわらず酸素を
使わない嫌気的な重油分解経路が主要であることが明らかになった。検出された重油分解菌の
多くは、酸素ではなく硝酸を使った呼吸でもエネルギーを獲得する種であったが、硝酸は廃水に
含まれていなかったためその由来に着目した。その結果、硝化細菌とよばれる微生物が廃水由来
のアンモニアを原料に硝酸を生成していたことが明らかになった。重油分解菌はこの硝酸を使
ってエネルギーを獲得し、重油の分解を行っていたと考えられる。硝化細菌の活性は高処理能リ
アクターでのみ高く（図 3 右）、重油分解菌のエネルギー源である硝酸が十分に供給され、重油
分解反応が促進されていたことが分かった。また、重油には微生物の活性を阻害する芳香族化合
物も含まれるが、重油分解菌は芳香族化合物も分解するため、それによって硝化細菌は活性阻害
を免れることができたと考えられる。このように、重油分解菌と硝化細菌の二者間には間接的な
協力関係が存在し、その種間相互作用によって微生物コミュニティの機能が維持されていたの
である。興味深いことに、硝化細菌の存在量は全体の 0.25%に満たないわずかなものであったが、
この希少種の働きが起点となり、活性汚泥微生物コミュニティ全体の活性が左右されることを
見出した。 
 このように、好気および嫌気環境で有機物分解反応を担う脱窒菌と、その活性をサポートする
硝化細菌群が鍵微生物として特定された。 

 
 捕食–被食関係は最も一般的な生物間相互作用であり、既往の多くの研究によって生態系の構
造に大きく影響することが知られている。一方で、活性汚泥内に一定量存在する捕食性細菌が微
生物生態系に与える影響や、彼ら捕食性細菌の微生物コミュニティ中での生存戦略—特に代謝
戦略—については多くが未解明である。活性汚泥を富栄養条件で培養すると少数の従属栄養性
細菌が顕著に優占化したが、栄養源を加えない飢餓条件におくと活性汚泥全体のバイオマス量
が低下し（12 日間で 22%減少）、Lysobacter属、Myxococcales目、Sphingobacteriales目の捕食性
細菌および近縁種が優占化することがわかった。このことより、活性汚泥のバイオマス量の減容
には捕食性細菌が大きく寄与していることが示唆された。次に、これら捕食性細菌群の代謝レベ
ルでの挙動を明らかにすべく、遺伝子発現解析を行った。遺伝子発現解析の結果、従来活性汚泥
中の主要な捕食者と考えられていた原生動物・後生動物を含む真核生物よりも、捕食性細菌を含
む原核生物の方が遺伝子発現量が大きく、それら細菌群が微生物捕食において重要な役割を担
っていたことが考えられる。各種酵素遺伝子の発現量に着目すると、脂肪酸、タンパク質、核酸
などの生体高分子の分解酵素や、その分解物を用いて TCA 回路等の中央代謝を駆動する代謝系
が高活性化していることが示された。なお、この結果は並行して行ったメタボローム解析の結果
とも一致している。餓条件では転写・翻訳・増殖等の活性を落とす一方、生体高分子を分解・資
化する代謝系が高活性化しており、他菌体や細胞残渣等の限られた基質を有効利用するという、



捕食性細菌の巧みな代謝戦略が明らかになった。 
 このように、活性汚泥のバイオマス量の恒常性維持において捕食性細菌群が鍵微生物として
特定された。また、捕食性細菌には、何をどのように食べるかという点で複数種類に分けること
ができるが、活性汚泥には多様な微生物が含まれるため、捕食性細菌は一種ではなく複数種存在
することが重要であると考えられる。 
 なお本報告書には詳述しないが、この他にも実廃水処理施設の活性汚泥等についても、次世代
シークエンサー解析を駆使して活性汚泥中の微生物の役割分担やそれぞれの重要性について深
く調査し、重要な知見を得ることができた。さらに、それらの解析によって重要性が示唆された
微生物数種を用い、シンプルな人工生態系（模擬活性汚泥）を作成し、その水処理性能等も評価
した。 
 上記研究成果の一部は既に論文として発表を行っているが、今後もさらに継続して論文発表
を行う予定である。 
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