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研究成果の概要（和文）： 

本研究では南極湖沼の硫黄循環モデルとしての可能性を探るために様々な南極湖沼の細菌群

集構造解析とジメチルスルフォキシド(DMSO) 呼吸細菌の分離を行った。高濃度塩湖のすりば

ち池と舟底池の上層は出現菌属が少なく単純な細菌相であったが、嫌気的であるすりばち池の

下層は多様性に富んでいた。低濃度３塩湖の細菌群集構造は池ごとに異なり多様性に富んでい

たが、すりばち池と舟底池の結果と異なるものであった。一方、淡水湖は Thiomicrospira sp.が
優占する単純な細菌相であった。これら細菌群集構造の違いは塩分濃度によるものであると推

定された。同時に DMSO 依存的に嫌気培養し２菌属を分離した。しかしこれらは両池から出

現するが池全体の優占属ではなかった。 
 
研究成果の概要（英文）： 

16S rRNA clone library analysis was used to examine the biodiversity and community structure in 

Antarctic salt and freshwater lakes.  The bacterial community structures of salt lakes in which 

haloclines exist differed between these three salt lakes, indicating that there were many unidentified 

bacteria, and that they were rich in biodiversity.  The bacterial communities of eight freshwater lakes 

formed a simple structure, such as Thiomicrospira sp., which inhabits the ocean in polar regions and fall 

water around McMurdo Dry Valleys, becomes the predominant genus.  Phylogenetic analysis revealed 

that these bacteria growing in salt and freshwater lakes were closely related genera.  These results 

suggested that these bacterial communities differed based on the salinity. 
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１．研究開始当初の背景 

二酸化炭素やメタンガスによる地球温暖化が
問題となっている。ジメチルスルフィド(DMS)は、
逆に地球の寒冷化に関与するガスとして注目さ
れている。DMS は海洋性植物プランクトンに含
まれる浸透圧調節物質と考えられているジメチ
ルスルフォニオプロピオナート（DMSP）が動物
プランクトンに捕食され、環境中に放出された
DMSPが細菌により分解されて生ずる。生成した
DMS は速やかに酸素と反応し、ジメチルスルフ
ォキシド(DMSO)に変換される。一部の DMS は
大気中に拡散し光酸化によりメタンスルフォン酸
(MSA)を生成し、それが雲の核となって雲の形
成を促進し、気候変動に影響(地球冷却化)を与
えると言われる (Stiefel, Science, 1996)。北太平
洋上の見積もりによると、MSA が核となって雲を
形成する割合は 80％にも達するといわれており
(Andreae and Raemdonck, Science, 1983)、物
DMSO、さらには硫酸塩となって再び海に戻る。
大気での循環としては DMS に比べて硫化水素
は極めて少なく、DMS が地球規模の硫黄循環
の多くを占めている。特に南極の氷の分析から
過去 16 万年間に硫酸塩が氷河期に増加し、間
氷期に減少していることが示され(Legrand et al., 
Atmospheric Environment,1967)、海洋の生物起
源の揮発性 DMS の増大が地球の寒冷化に重
要な役割を担っているのではないかと考えられ
ている。DMSO はあらゆる水環境に存在し、特
に海洋には 220 nM、湖、河川、雨水中にも 1～
70 nM 存在していることが報告されている
(Griebler, J. Microbiological Methods, 1997)。
DMS から変換された DMSO は細菌の嫌気呼吸
系の一つである DMSO 呼吸により DMS に還元
される。最近、古細菌の Halobacterium も DMSO
呼吸を行うことが報告され(Müller and DasSarma, 
J. Bacteriol., 2005)、DMSO 呼吸細菌は地球上
のいたるところに生息してい DMS の酸化ること
が示唆された。しかしながら、海洋環境中の
DMSO 呼吸可能な細菌についての報告はな
い。 

我々は地球規模での硫黄循環における
DMSO 呼吸の寄与を dmsA 遺伝子（DMSO 呼吸
遺伝子）の定量的解析によって明らかにしようと
した。しかしながら、DMSO 呼吸を行うことがしめ
されている報告されている大腸菌と光合成細菌
の DMSO 呼吸遺伝子 （dmsA）をプローブとして
用いた場合、海水中から精製した細菌 DNA と
はほとんど反応しなかった。この結果は、海洋中
に存在する dmsA 遺伝子の検出には海洋細菌
由来の種々の dmsA 遺伝子が必要であることが
推定された (unpublished data)。一方、南極の湖
沼は流出入がほとんどなく、動物による環境かく
乱や人間活動による汚染もほとんどない。南極

塩湖は地球規模の自然界での硫黄循環（サイク
ル）の過程を理解するモデルとなる「閉鎖生態
系」として考えることができる。そこで、南極塩湖
での硫黄循環における DMSO 呼吸の寄与を
DMSO 呼吸遺伝子の定量的解析から明らかに
できるかどうかを調べるために、まず南極湖沼に
存在する DMSO 呼吸細菌を分離しようと考え、
これまでに南極昭和基地周辺の高濃度塩湖す
り ば ち 池 と 舟 底 池 か ら Marinobacter sp.
（ Matsuzaki et al, Polar Bioscience, 2006 ）と
Halomonas sp.を分離した。 

 
２．研究の目的 

 本研究はまず分離した DMSO 呼吸細菌の
dmsA 遺伝子の分離およびその構造を解析する。
それと平行してさらに網羅的に南極湖沼から
DMSO 呼吸細菌を分離し、属の特定および、
dmsA 遺伝子の構造解析を行う。さらに dmsA 遺
伝子を用いて全 DMSO 呼吸細菌密度を定量し、
南極湖沼および海洋での硫黄循環における
DMSO 呼吸の寄与をｄｍｓＡ遺伝子の解析から
定量的に明らかにすることを目的とした。 
 
３．研究の方法 

DMSO 呼吸遺伝子である dmsA 遺伝子はデ
ーターベース上に約１５種類が登録されている
のみである。これらのうちの大半がサルモネラ菌
やペスト菌などの全ゲノム情報が明らかになった
病原性の腸内細菌に属するものである。われわ
れはこれまでに南極昭和基地周辺にある高濃
度塩湖すりばち池と舟底池から DMSO 呼吸細
菌として Marinobacter sp.と古細菌の Halomonas 
sp.を分離している。 

 
(1) 分離した DMSO 呼吸菌の DMSO 呼吸

遺伝子構造の解析 
現在までに南極湖沼から DMSO 呼吸細菌と

し て 2 属 を 分 離 し 、 Marinobacter sp. と
Halomonas sp.と同定した。一方、外洋(太平洋)
および瀬戸内海から DMSO 呼吸細菌として
Vibrio sp.を分離、同定した。これら３属の細菌の
16S rRNA 遺伝子による系統解析から dmsA 遺
伝子は腸内細菌のものに相同性が高いことが予
想された。そこで、データーベース上に登録され
ている dmsA 遺伝子のアミノ酸配列の相同性をも
とにして、PCR 法およびサザンハイブリダイゼー
ションによって各細菌の dmsA 遺伝子の分離を
行っている。現在までのところ、PCR 法による
dmsA 遺伝子の増幅は成功していない。一方、
大腸菌の dmsA 遺伝子の 3‘側をプローブとした
サザンハイブリダイゼーションにより Halomonas 
sp.には 1 本の、Marinobacter sp.には数本のバ
ンドが検出された。これらが dmsA 遺伝子である



のかどうかの確認をミニゲノミックライブラリーを
構築し行っている。確認後、全長の塩基配列を
決定し、dmsA 遺伝子と 16S rRNA 遺伝子による
系統樹を比較、分子進化について考察を行う。 

 
(2) 南極昭和基地周辺に点在する湖沼と南

極海の DMSO 呼吸細菌の分離 
2003 年 11 月から 2004 年 3 月にかけて、昭和

基地周辺の淡水から高塩（21％）までの 27 湖沼
と、同時に南極海の 10 点から海水も採水した。
また、2007 年４月に国立極地研究所の工藤先
生から、および 2008 年 4 月には同じく極地研究
所の伊村先生から重複する約 15 湖沼の試料を
分与していただく予定である。 

現在私が現地で採水したそれぞれの水試料
に含まれる培養可能な DMSO 呼吸細菌の分離
を行っている。上記 2 属以外の DMSO 呼吸細菌
の分離を継続中であり、分離培養でき次第順次
16S rRNA 遺伝子を決定、属の同定を行う。各
湖沼から少なくとも 10 種類の細菌が分離できた
段階で、各湖沼および海洋の特徴（水温、塩分
濃度等）と DMSO 呼吸細菌の種類の分布につ
いて考察を行う。 

一方、各々の水試料の全菌数および培養可
能な生菌数を測定する。酸素呼吸で生育した細
菌については 16S rRNA 遺伝子を決定、属の同
定を行い、各採水地点の培養可能な細菌相を
推定する。 

さらに、培養によらず PCR 法でのみ 16S 
rRNA 遺伝子を増幅させ、各湖沼の 16S rRNA
遺伝子ライブラリーを構築する。これらの塩基配
列を決定し培養によらない細菌相を推定する。 

これらの結果から、生菌数および全菌数にお
ける培養可能な DMSO 呼吸細菌の割合が決定
でき、DMSO 呼吸の各湖沼における硫黄循環
に対する重要性が検討できる。 
 

４．研究成果 
本研究ではまず南極昭和基地周辺の露岩域

に数多く点在する湖沼の網羅的な細菌群集構
造解析を行った。 

１） 塩湖の細菌群集構造解析 
スカルブスネスの子鉢池、ありさ池、ねずみ池

の水試料から DNA を抽出し、PCR 法により 16S 
rRNA 遺伝子を増幅しそれぞれの池のクローン
ライブラリーを構築した。水試料は塩分濃度の
薄い上層と塩分濃度の濃い下層を用いた。約
1.4 kb の正しいサイズをもつクローンをランダム
に分離し、各サンプルについて少なくとも 20 クロ
ーン以上の配列を決定した。各池の上層は塩分 
濃度が 0.25-0.79%の低塩分であり、Roseobacter 
sp. と Marinobacter sp. の共通する菌属が確認
された。Roseobacter sp. は海洋性の光合成細
菌であり、Marinobacter sp. は海洋性の細菌で
ある。しかしながら特定の菌属が優占せず、多
様性に富んでいた (図１)。特にねずみ池にお
いては、未知のクローンが 48％を占めていた。

一方高塩分濃度の下層は塩分濃度が
1.65-5.1%で幅がある。下層の細菌群集構造は
上層に比べてより未知の菌属の割合が多かった。
特に子鉢池とねずみ池においては約 60％が未
知の菌属で占められていた。さらに同定された
菌属も数多く出現し、多様性に富んでいることが
明らかとなった。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 

２） 淡水湖の細菌群集構造解析 
ラングホブデのぬるめ池、スカルブスネスの地

蔵池、菩薩池、如来池、仏池、親子池、孫池の
細菌群集構造解析を行った。データベース解析
からはすべての淡水湖において Thiomicrospira 
sp.が優占属となり全クローンは北極や南極の海 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
洋とアメリカのマクナード基の 48-86%を占めて
いた。Thiomicrospira sp.地周辺の滝に生息する。
一方、塩湖にも出現した uncultured 
Flavobacteriaceae 、Roseobacter sp. 、
Marinospirillum sp.などの菌属も数は少ないな
がら共通に出現した。この結果は海水由来の細
菌属が淡水に変化した後でも生息し続けている
ことが示唆された。しかしながら、その出現頻度
は低く、Thiomicrospira sp.が優占する単純な細
菌群集構造を形成していた。淡水湖と塩湖には
過剰に酸素が存在することから、これらの細菌
群集構造の違いは塩分濃度の違いが原因であ



ることが考えられた。 
 

３） 塩湖と淡水湖に出現する細菌属の系統
解析 

淡水湖と塩湖に出現する細菌属の塩基配
列を用いて両池に出現する細菌の系統の違
いを調べた。淡水湖のみに出現した
Thiomicrospira sp. は塩湖と淡水湖に共通に出
現する Marinospirillum sp.や Marinobacter sp.
に近縁であった。また、塩湖にのみ出現した細
菌属はそれ自身を含む単独のクレードに分類さ
れ、しかも未培養クローンとして登録されている
ものが大半であった。このことはこれらの細菌が
現在までに培養分離されていない細菌種である
か、もしくは氷河期後に大陸が上昇し取り残され
た細菌がそのまま南極湖沼において生き続けて
きた古い細菌種である可能性も考えられる。 

 以上の結果は夏の時期の細菌群集構造を
解析したものである。今後は氷で湖沼表面が覆
われる時期から開氷までの期間の細菌群集構
造の変化を調べることにより、細菌群集の変化と
物質循環に関する研究の端緒となることが期待
できる。 
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