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研究の概要（４行以内） 
一酸化炭素資化菌は、環境中の一酸化炭素 (CO) を CO デヒドロゲナーゼ (CODH) により

除去し水素を生成することから環境の代謝活性を促進する ‘潤滑油’ として機能すると考えら
れる。そこで本菌の特性を分子生物学的手法により総合的に理解し、C1 化学への展開に向け
た持続的低炭素社会の基盤を構築することを目的とした。 
研 究 分 野：海洋微生物学 
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１．研究開始当初の背景 
水素 (H2) 生成型一酸化炭素 (CO) 資化

菌は、有毒ガスである CO を次世代エネルギ
ーである H2に変換する。そのため、H2生成
型 CO 資化菌は合成ガス中の CO を利用して
高効率に H2を生成する微生物触媒への応用
が期待されている。さらに、CO2 ⇔ CO の
可逆反応を触媒する CO デヒドロゲナーゼ 
(CODH) は、CO2から有用 C1 化合物である
CO を生成する新規持続的触媒として注目さ
れている。より高効率な生物触媒ならびに触
媒資源の開発に向けて、CO 資化菌の資源化
が望まれている。 

 
２．研究の目的 
我々は、海洋・陸性熱水環境より多様な

H2生成型 CO 資化菌を分離してきた。特に海
底カルデラコアから分離した新属種の細菌
は、既報の生物で最多の 6 つの CODH を有
する。本菌は、胞子として堆積コア内で休眠
中の古代型 CO 資化菌と予測され、代謝過程
に CO を共役させ、直接電子を取り込む強力
な CO 利用能を有している。本研究では、強
力な CO 利用能を有する古代型を中心に、CO
資化菌を総合的に理解し、CO2削減と次世代
炭素循環の創生を目指す。 
 
３．研究の方法 
(1) 古い年代の堆積コアを中心に海洋・陸

水熱水環境から新規 CO 資化菌の分離
とその環境の微生物叢を解明する。 

(2) 分離株の全ゲノム解析を行い、トラン

スクプトーム解析による分子生理学的
研究を進め未知 CO 代謝を解明する。 

(3) リスト化された高性能 CODH を導入
した組換え微生物の性状解析と本酵素
大量発現系を構築する。 

 
４．これまでの成果 
(1) 新規 CO 資化菌の分離と微生物叢解析 
 海底堆積コア及び陸上熱水環境・カルデラ
湖堆積物より H2生成型 CO 資化菌の分離を
行った。その結果、新たに新種を含むバチル
ス綱細菌 2 株・クロストリジウム綱細菌 9 株
の分離に成功した(図１)。中でもバチルス綱
細菌 2 株は通性嫌気性であり、酸素存在下で
の好気呼吸による従属栄養増殖能に加え、嫌
気 CO 雰囲気下で
は高い CO 消費活
性と H2 生成能を
有することが明ら
かとなった。本分
離株は、極めて新
規な高性能組換え

微生物の作出に応
用可能であると示
唆された。 

さらに、複数の火山性熱水環境・海底堆積
コアから得られた100を超える環境試料につ
いて微生物叢解析を行った。H2生成型 CO 資
化菌が増殖に不適な環境においても、低密度
ではあるが広く分布していたことから、H2
生成型 CO 資化菌は胞子として拡散し、環境
変化に応答して発芽することで、微生物生態
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図 1. バチルス綱細菌 
TG4 株の電子顕微鏡写真 



学的ニッチを獲得する可能性を見出した。 
(2) オミックス解析に基づく CO 代謝の解明 
 上記分離株を含む多様な H2生成型 CO 資
化菌 11 株についてゲノム配列を決定した。
本性状菌に は CODH/ ヒドロゲナーゼ 
(ECH) 遺伝子クラスターが保存されていた。
しかし、Carboxydothermus pertinax は本遺
伝子クラスター上の CODH を欠失させてお
り、H2生成を伴う CO 代謝の多様性が示され
た。本菌のオミックス解析によって、CO の
高い還元力を用いた H2生成を伴うエネルギ
ー保存に加えて、その還元力の一部をチオ
硫酸還元と共役させる熱力学的に有利な
CO 代謝経路の存在を発見した。さらに、既
知 CO 感知転写因子は、ECH の転写のみを
制御し、CODH を含むその他の遺伝子群は
CO 酸化による二次的な転写調節を受けるこ
とを示した。 
 (3) CODH リスト化と組換え微生物の作出 

10 万を超える微生物ゲノムから約 2 千個
の CODH を幅広い生物群に見出し、その構
造的特徴と関連遺伝子群の網羅的な分類を
行った (図 2)。CODH の活性に重要なアミノ
酸残基の多様性を明らかにし、新規な金属配
位モチーフを持つ CODH を見出した。また
既知の H2生成や CO2固定に加え、その構造
的な特徴に応じて同一遺伝子領域にコード
されるタンパク質と共役する多数の機能未
知 CODH を見出した。 
これらの CODH の機能解明と高性能微生

物触媒の作出に向け、(1) で分離したバチル
ス綱 H2生成型 CO 資化菌の遺伝子組換えプ
ラスミドの構築に成功した。 

 
５．今後の計画 

(1) 海底コアサンプルから CO 資化菌集積
培養系を得ており、さらなる新規 CO 資化菌
の分離を進める。(2) 新たに分離したバチル
ス綱 H2生成型 CO 資化菌に予想される、好
気呼吸から嫌気 CO 資化といった全く新規な
CO 応答機構をオミックス解析により解明す
る。(3) 本菌において CODH を大量発現させ

た次世代組換え微生物の作出を行い、合成ガ
スから高純度の H2を高効率に生成すると同
時に、機能未知 CODH の性状解析を行い CO
資化菌の包括的な理解を目指す。 
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図 2. 大規模ゲノムデータ解析による
CODH の系統樹とその分類 
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