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研究成果の概要（和文）：日本の南極観測により発見された南極大陸東部の湖沼底に生息する“コケ坊主”と呼
ばれる水棲化したコケの生態系の構成細菌を多数分離し、それらのゲノム解析を行った結果、他の大陸における
近縁種と比較して水平伝播により獲得された遺伝子が顕著に多い傾向を明らかにした。これは1 億5 千万年前の
ジュラ紀には温暖な超巨大大陸ゴンドワナの一部であり、大陸移動に伴い他の大陸から分離し、極寒の環境へと
変容した南極大陸の生態系における極限環境（低温・凍結、貧栄養、白夜／極夜による極端な日長変化など）へ
の独自の適応進化の一端を反映している可能性を示唆しているものと考えられた。

研究成果の概要（英文）：All of living organisms have been adapted to global environmental changes on
 the Earth. It is meaning that they have been rewriting their own genomic information again and 
again for their survivals, so it would be the first-step to analyze their genomes for the 
elucidation of adaptation strategies to their living environment. However, it is remaining unsettled
 of the genomic evaluation for environmental adaptations and evolutionary relationships among 
related species on the both polar regions and other continents. In order to address the challenge, 
we have isolated some of bacteria species from the biosphere of a moss pillar in East Antarctica and
 analyzed the genomes for focusing comparison with ones of related species from other continents. 
Consequently it was revealed that a lot of genes showed the feature of transferred ones from other 
species, crossing the species barriers, “horizontal gene transfer (HGT)” in technical terms of 
evolutionary biology.

研究分野：ゲノム科学
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様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９、ＣＫ－１９（共通） 

１．研究開始当初の背景 
1 億 5 千万年前のジュラ紀には温暖な超
巨大大陸ゴンドワナの一部であり、大陸移動
に伴い極寒の環境へと変容した南極大陸は
98%が氷（氷床）で覆われ、大陸中央の 3000m
を越える厚さの氷床の解析からは、過去 72
万年の間に 8回の氷期の痕跡が確認されてい
る。南極大陸上の生態系は特徴的な極限環境
（低温・凍結、貧栄養、白夜／極夜による極
端な日長変化など）に対して独自の適応進化
が予想され、日本の南極観測隊が発見した南
極大陸東部の湖沼底に生息する“コケ坊主”
と呼ばれる水棲化したコケの生態系はその
一例である(引用文献①)。 
コケ坊主はこれまでに最大のもので直径

30cm、高さ 80cm程であり、群落を構成する
植物体としてはナシゴケ（Leptobryum属）
が確認されており、これらが密に絡み合って
構造体を維持している。一般的にナシゴケ属
は陸生のコケ植物であり、南極大陸でのみ水
中での群落が観測され、これも南極環境への
適応進化の結果と考えられている。C14 の同
位体測定による年代推定の結果、頂上から
20cm程の部分は約 250年前に形成されたこ
とが示唆され、高さ 80cm に達するには約
1000 年の時間が必要と推定された(引用文献
②)。Leptobryum属のコケ植物はシアノバク
テリアなどの光合成細菌と共生することが
知られており、我々はコケ坊主の１群落を上
下および内外に 14 部位に分け、それぞれの
部位で細菌16S rRNAライブラリーを構築し、
塩基配列を解析したところ、全体としては
Proteobacteria門を中心とし、好気的条件の
外側では Cyanobacteria門、嫌気的条件の内
側では Bacteroidetes 門などが優先種となる
ことを明らかにすると共に、全体の約 90%は
新種、約 60%が新属あるいは新規な細菌群で
あることが示唆された(引用文献③)。同様に
構築した真核生物18S rRNAライブラリーの
配列解析からも新規な生物群が多数存在す
ることが示唆され(引用文献④)、炭酸固定に
関わる RuBisCO 遺伝子の解析からは白夜／
極夜のそれぞれに関係する遺伝子群の存在
がそれぞれ示唆された(引用文献⑤)。 

 
２．研究の目的 
本研究は、南極の湖沼におけるコケ坊主生
物圏に着目し、その生態系を構成する微生物
のゲノム解析を通じて共生関係やゲノムレ
ベルでの特製の解明により、生物の南極の極
限環境への適応や進化、多様性の獲得に関す
る知見を得ることを目的とした。 

 
３．研究の方法 
（１）コケ坊主を構成する微生物の分離とゲ
ノム解析 
 コケ坊主試料から 4℃、10℃、15℃で LB 培
地、グルコース最小培地、BG11 培地などの寒
天培地上にコロニーを形成する微生物を多
数分離し、その 16S rRNA 配列から分類学的

な考察を行った。さらに、主要な微生物に関
しては個別にゲノム解析を行った。 
（２）南極分離株と他の大陸の近縁株との比
較ゲノム解析 
コケ坊主からの南極分離株でゲノム解析
を行った株と他の大陸で分離されゲノム解
析情報も得られている近縁種との間で比較
ゲノム解析を行い、南極の極限環境への適応
や進化に関する考察を試みた。 
 
４．研究成果 
（１）コケ坊主を構成する微生物の分離とゲ
ノム解析 
 これまでの研究からコケ坊主の生態系は
少なくとも 564 種の微生物（細菌）が関与し
ていることが示唆されている(引用文献③)。
本研究では、そのうちの 12 種について分離
に成功し、個別のゲノム解析を行った。その
結果を表１に示す。 

 
（２）南極分離株と他の大陸の近縁株との比
較ゲノム解析 
 上記の 12 種のコケ坊主からの南極分離株
と他の大陸の近縁種との間での比較ゲノム
解析の結果、エネルギー代謝、炭酸固定、窒
素循環に関わる遺伝子群の多くで生物種間
での遺伝子の水平伝播が示唆された。窒素循
環に関わる遺伝子の水平伝播の例を図１に
示す。窒素固定および脱窒反応に関わる７つ
のマーカー遺伝子の配列情報が南極分離株
の 5 株のゲノム上の 11 か所に存在したが、
そのうち5か所は他の細菌からの水平伝播の
可能性が示唆された。 



 
Rhodoferax sp. HMP4 株では６つのマーカー
遺伝子のうち４つで水平伝播による獲得が
示唆された。図２に Rhodoferax sp. HMP4 株
の環状ゲノム構造と窒素固定および脱窒反
応に関わる遺伝子群のゲノム上の位置をア
メリカ、バージニア州の帯水層から分離され
た Rhodoferax ferrireducens T118 株と比較
して示した。Rhodoferax sp. HMP4 株が生物
分類上の綱(Class)あるいは目(Order)レベ
ルで異なる細菌から窒素循環のマーカー遺
伝子だけでなく機能的に関連する遺伝子群
をクラスター構造として水平伝播により獲
得したこと、ゲノム上の遺伝子全体について
も水平伝播により獲得された遺伝子の割合
が多いことが示唆された。 

 
細菌における遺伝子の水平伝播に関わる
分子メカニズムとして IV 型分泌機構が知ら
れているが、4 株の南極コケ坊主細菌のゲノ
ム上に IV 型分泌機構に関わる遺伝子群のク
ラスター構造が見出された（図３）。これら
の細菌は全て Proteobacteria に分類され、
ゲノム上に IV 型分泌機構の遺伝子群クラス
ター構造が見出されなかった他の 4 株の
Proteobacteria とゲノム上の遺伝子組成を
比較したところ、IV 型分泌機構の有無で水平
伝播により獲得された遺伝子の割合に差異
が認められ、IV 型分泌機構による遺伝子供与
細菌群から遺伝子受容細菌群への遺伝子の
水平伝播の傾向が示唆された。 

 
以上の結果から、南極のコケ坊主の生態系

においては細菌間での水平伝播によるエネ
ルギー代謝などの機能性遺伝子の分配
(Gene-Sharing)や、ある細菌ゲノム上への遺
伝子の集積(Gene-Accumulation)により、細
菌間での共進化の痕跡が示唆された。 
 データベース上にある既知の機能性遺伝
子のアミノ酸配列の類似性に基づく BLASTP
解析のみでは、データベース上の遺伝子と有
意な類似性が認められない場合は判定不能
（図２および図３で「由来不明」の表示）と
なる。そこで、ゲノム上の水平伝播遺伝子の
推定に新たな生命情報学的手法を活用し、
BLASTP 解析で推定された水平伝播遺伝子の
検証と新規の水平伝播遺伝子の発見を試み
た。水平伝播遺伝子の推定方法として、連続
塩基組成のみに着目することで配列断片を
生物種ごとの高精度なクラスタリングを可
能にする一括学習型自己組織化マップ
（ Batch-Learning Self-Organizing Map, 
BLSOM）に基づいた手法を開発した（図４）。
本手法はゲノム配列を 5kb（5,000 塩基）ご
とに断片化し、さらに断片化を 1kb（1,000
塩基）ずつスライドさせたゲノム断片配列を
用意することで、ゲノム上の全ての 1kb の配
列が 5つの 5kb 断片配列に含まれ、これらの
5kb 断片配列を２段階の BLSOM により解析し
た。第１段階は原核生物の Phylum（門）レベ
ルでの推定を行い、第２段階で Phylum ごと
に Genus（属）レベルでの推定を行った。こ
こで、各段階での系統推定はゲノム断片配列
が分類されたマップ上の格子点とその周囲 8
点に分類されていた最上位の生物系統とし
た。 

 
BLSOM による推定結果の一例と既存の
BLAST 解析との比較を図５に示す。南極コケ
坊主から分離され、16S rRNA 配列による系統
解析では Sphingomonas 属細菌と同定された
HMP6 株と HMP9 株は、ゲノムサイズ、ゲノム
塩基配列 GC%、遺伝子数などのゲノム組成は
相互に似ていたが、遺伝子の塩基配列による
解析(BLASTN)では、他の大陸上で分離された
近縁種と Genus（属）レベルでの保存性が極
めて低く（ゲノム上の全遺伝子の 50%以下）、
Family（科）、Order（目）あるいは Phylum
（門）レベルでの水平伝播遺伝子の存在が示
唆され、40%以上の遺伝子は推定不能（検出
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図２ 南極コケ坊主細菌 Rhodoferax sp. MP4 の環状ゲノム構造と遺伝子組成
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図３ 南極コケ坊主細菌におけるIV型分泌機構と遺伝子の水平伝播
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不能；Unknown）であった。遺伝子のアミノ
酸配列による解析(BLASTP)では、65%程度の
遺伝子でGenusレベルでの保存性が認められ
たが、25%以上の遺伝子は推定不能であった。
BLSOM による推定の結果、これらの多くが
GenusからPhylumの各レベルでの水平伝播遺
伝子であることが示唆された。なお、BLSOM
と BLASTP の結果の一致率は、Genus レベルで
57%、Phylum レベルでは 95%であった。一般
にGenusレベルでの水平伝播遺伝子の推定は、
種分化（系統分岐）と遺伝子の水平伝播の時
期の関係性を考慮する必要がある。例えば、
Family レベル以前の分岐時期で水平伝播し
た遺伝子は、その後の Genus レベルでの分岐
により現在のGenusベルでの推定が困難にな
ることが考えられ、その評価は今後の検討課
題である。 

 
BLSOM による南極コケ坊主分離株を含む
Sphingomonas 属細菌のゲノム断片配列の生
物系統の推定の比較を図６に示した。南極コ
ケ坊主からの分離株は２株とも水平伝播が
示唆されるゲノム断片配列が 30%以上で、他
の大陸上の分離株に比べて高いことが示唆
された。また、南極コケ坊主分離株の HMP6
株と HMP9 株では水平伝播が示唆されるゲノ
ム断片配列の由来が大きく異なることも示
唆された。HMP6 株では Family、Order あるい
は Phylum 内での水平伝播が多く示唆された
が、HMP9 株では他の Phylum からの水平伝播
が多く示唆された。個別の遺伝子レベルで調
べた結果、HMP6 株では-Proteobacteria 内
での水平伝播遺伝子が多く、HMP9 株では
-Proteobacteria の Burkholderia 属からの
Phylum（門）を越えた水平伝播遺伝子が多く
推定された。これら水平伝播遺伝子の由来お
よび機能の詳細と、南極環境への適応との関
連性については今後の検討課題である。 

 

以上の結果から、南極のコケ坊主を擁する
湖沼底の生態系は他の大陸とは異なり、進化
の過程で遺伝子の水平伝播が高頻度に生じ
たことが本研究において強く示唆された。こ
れは南極大陸が他の大陸からは隔離され、さ
らに南極大陸上の湖沼も閉鎖系に近い環境
にあるため、そこに存在する生物の生存戦略
として限られた遺伝資源を基に生物種間で
の遺伝子の水平伝播を最大限に活用するこ
とで遺伝的な多様性を創出し、生態系内での
エネルギーと物質循環の最適化に沿った共
進化が促進されてきた可能性が考えられる。
本研究は関連する極域科学の知見も踏まえ、
地球環境変動と遺伝子の水平伝播を伴うゲ
ノムレベルでの生物の環境適応・進化に関し
新たな知見を与える点で意義があると考え
ている。 
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