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１．研究計画の概要 
 微生物が保有するインテグロン・ジーンカ

セット（IGC）部位に着目し、多種多様な微
生物が混在する環境微生物試料を対象とした

効率的な機能遺伝子探索手法（IGCメタゲノ
ム解析手法）として確立するための基盤整備

を行う。これまで全く未解明な極限環境試料

や汚染環境試料等を対象とし、このIGCシス
テムの普遍性や特徴、見出された機能遺伝子

の特徴や生息環境との関連性、発現産物の特

徴や有用性等の解明を通し、本手法の有効性

や得られた結果の科学的意義、応用の可能性

等について評価する。 
 
２．研究の進捗状況 
 これまでに調査経験をもつ海底熱水系試
料や汚染沿岸環境試料等を対象に研究を開
始した。その結果、機能遺伝子の効率的な獲
得・解析用の新しい手法を開発するとともに、
多数の機能遺伝子 ORFを取得した。その一部
は、大腸菌での発現実験により生成物レベル
で確認、評価した。また、IGCシステムの制
御因子であるインテグレース(Int) と微生物
の系統分類学的位置とを比較解析し、前者の
多様性が予想以上に大きいことを明らかに
した。採取した IGC-GCは 1～3個の機能遺伝
子 ORFを含む小型のものが大半であったが、
10個以上の大型 GCも取得された。こういっ
た GC中には、環境条件や汚染物質といった
様々なストレスの指標になりそうな GCも見
出した。一方、人為汚染の影響が皆無と考え
られる外洋のガスハイドレート海域におい
て、海底下 1～200 m から採取した掘削コア
試料を対象に、バクテリアやアーキアの多様

性解析を行うとともに、深度と Int や GC と
の関係解明に取り組んだ。これらの試料から
の DNA 抽出は当初困難を極めたが、方法の
改良により多くの IGC-GCを取得すことに成
功、当該試料ではじめてとなる IGC解析を進
めている。また、同試料でのメタン代謝酵素
遺伝子の多様性や現存量についてのデータ
を室内培養実験・化学分析で明らかにした代
謝活性データ等と比較、対象海域の特徴を明
らかにした。また、海底熱水系での結果を基
に、IGCの多様性に関する総説作成に取り組
んでいる。 
 
３．現在までの達成度 
②おおむね順調に進展している。 
 独自に開発した PCR条件は、従来法より長
く完全なインテグロンシステムを、様々な環
境中から取得する上で大変有効であり、当該
システムの構成要素（attI、Pc、attC等）につ
いても新しい特徴をいくつか見出すことが
できた。また、本研究により、当該 IGCシス
テムが人為的影響の極めて少ない深海や海
底地下圏の環境微生物試料にも広く分布す
ることが明らかとなったことから、当該シス
テムが培養可能菌株を用いてこれまで明ら
かにされ考えられてきた以上に古い時代か
ら、細菌類の適応・進化の過程に関与してい
た可能性が強く示唆された。また、得られた
GC遺伝子 ORF解析では、抗生物質耐性遺伝
子やデハロゲネース、プラスミドキラータン
パク、トランスポゼース、ヌクレアーゼ等の
有用性が期待できる機能遺伝子を多数見出
した。その他取得できた ORFの多くについて
は機能推定が困難だったことからも、本法は
新規機能遺伝子を探索する上で極めて有効

研究種目： 基盤研究（Ａ） 

研究期間： 2007 ～ 2010 

課題番号： 19201041 

研究課題名（和文）インテグロン・ジーンカセットメタゲノム解析の基盤整備とその有効

性評価 

                     

研究課題名（英文）Development and Evaluation of Integron Gene Cassette Metagenome 

Analysis 

 

研究代表者 丸山 明彦（MARUYAMA AKIHIKO） 

 独立行政法人産業技術総合研究所・生物機能工学研究部門・主任研究員 

 研究者番号： 30202336 



 

 

と見なされた。このように、本研究は、微生
物の適応・進化といった基礎的側面のみなら
ず、未解明な環境遺伝子資源の利用といった
応用的側面からも意義深い成果をあげてお
り、当初目標を十分に達成している。 
 
４．今後の研究の推進方策 
 これまでに得られている試料の解析と結
果の取りまとめを最優先事項とし、残された
計画期間内に学術的な意義付けや新しい現
象の発掘に努め論文化を図る。基礎的な側面
では、これまでに解析がなされていない特殊
環境試料や汚染環境試料で良好な結果が得
られており、その全てがはじめての知見であ
るため、その論文化により十分な成果が見込
まれる。応用的な側面では、通常の網羅的な
メタゲノム法とは異なり発現する可能性が
高い機能遺伝子 ORF が実際に多数取得でき
ていることから、その有益性の証明が次の課
題となっている。このため、共同研究を活用
し、二三の代表的なものについて宿主ベクタ
ー系をうまく選抜し発現実験を行い、生成物
についての機能証明を行う予定である。 
 将来的には、現在の研究チームの継続を前
提に、基礎と応用の両面で新しい展開を図る
ことが可能である。すなわち、基礎的な側面
では、細菌類の適応・進化の問題により深く
踏み込む展開が可能である。応用的な側面で
は、目標とする機能遺伝子を、微生物の純粋
分離法を用いることなく環境中から効率的、
合目的的に取得する方法の開発に結びつけ
ることが期待できる。また、既存の DB上に
ない機能推定不可能な機能遺伝子 ORF が多
数得られていることから、これらはバイオイ
ンフォマティクス研究者との絶好の共同研
究材料と考えられる。現研究チームの主要メ
ンバーが維持できるかどうかによって、将来
的な研究推進の方策は異なっている。 
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