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研究成果の概要（和文）：本研究では、メタン冷湧水域、深度1万mの海溝域、鯨骨域といった特殊な深海環境から、30
0株以上に及ぶ真菌の分離に成功した。また、single cell genomicsや次世代シーケンサー等による網羅的な真菌多様
性解析により、数多くの新規真菌群が深海環境中に存在する事を明らかにした。中でもメタン冷湧水域の堆積物中から
高頻度に検出された原始的な真菌群は、非常に新規性の高いグループである事が示唆された。本研究を通して多くの新
規真菌の分離、新規未培養真菌群の検出、深海からのみ分離が報告されている真菌のEST解析に成功し、これまで謎に
包まれていた深海環境中の真菌の多様性やその生態について解明が進んだ。

研究成果の概要（英文）：Over 300 fungal species were isolated from unique deep-sea environments, including
 methane cold seeps, 10,000m deep-sea trench, and whale fall sites in this study. Also, many novel unknown
 fungal groups were revealed in deep-sea environments by analyzing fungal diversity with single cell genom
ics and next generation sequencer. It was suggested that the group frequently detected from methane cold s
eep was highly novel and  an early diverged group. This study led us to understand fungal diversity and it
s role in deep-sea environments, through isolating many new and previously unknown species, detecting unkn
own fungal groups, and using expressed sequence tag (EST) analysis of fungi reported only from deep-sea en
vironments.     
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１．研究開始当初の背景 
 深海や地殻環境においてその研究対象の
中心はバクテリアやアーキアといった原核
生物であったが、近年、深海底堆積物・地殻
中における真核微生物、 特に真菌類の存在
が注目を集めている。これまでに、研究代表
者を含め、中国、フランス、イギリス、ア
メリカの研究グループによって、新規性の高
い 真菌類の存在が相次いで深海・地殻環境
から報告されている。しかし、まだ研究報告
数も少なく、深海・地殻内生態系における真
菌類の実像やその多様性、役割、生態、生理
機能については全くといって良いほど何も
わかっていない。解明が進まない理由の一
つに、 深海・地殻環境中から検出される多
くの真菌類は培養に成功していない未培養
群であることが挙げられる。これまでの調
査では、深海・地殻環境中から検出できる
クローンのうち、 培養可能な系統はごく一
部の子嚢菌と担子菌系酵母のみに限られ、全
体の2割にも満たない。また、未培養系統の
ほとんどは既知のデータベースとは低い相
同性を示す、非常に新規性の高い系統であ
る事が明らかになっている。世界に先駆け、
深海・地殻環境中に特異的に生息していると
考えられる未培養真菌群の培養分離や詳細
な代 謝系を解明する事は、極限的環境にお
ける真菌の役割や生態を理解する上で非常
に重要である。これまで「好圧性」「嫌気
性」といった深海由来真菌は、期待されな
がらもまだ見出されていない。そのような
性質を持った極限真菌の発見・分離に成功
すれば世界初であり、その生物科学上のイ
ンパクトは大きい。 また真菌は古くから食
品や医薬品に欠かせない有用物質産生菌と
して知られており、深海・地殻 由来新規真
菌類から発見される新規生理活性物質や遺
伝子機能は、応用面にも非常に高い能力を秘
めている。 
 
２．研究の目的 
 本研究の目的は、深海・地殻環境中に出現
する未培養真菌群の形態的・生態的・代謝
的・遺伝的特徴を明らかにし、「嫌気/低酸
素」「高圧」といった極限環境に生息する
真菌類の謎に包まれた実態とその生態学的
意義を解明する事である。本研究では、深
海・地殻環境中から高頻度検出される未培養
真菌群に特に注目し、様々な分子遺伝学ツー
ルと培養法を上手く組み合わせながら、その
多様性や地理学的分布、生菌量の調査、FISH、
培養分離による形態観察、EST・ゲノム解析
による代謝系の解明を行う。 
 
３．研究の方法 
 深海底堆積物、地殻、深海生物試料中から
直接 RNA・DNA を抽出し、真菌類に特異的な 
PCR プライマーを用いて定量 PCR を行い、真
菌類の地理学的分布や多様性を調査する。解
析結果と、試料採取地点の地理学的・地質学

的・生物学的情報等を比較し、深海・ 地殻
環境中における 真菌類の出現傾向やその役
割・生態などを考察する。採取試料中から、
培地組成を工夫した培地や、嫌気/微好気培
養、高圧培養、低温培養など特殊な培養法を
用いて 真菌類の培養分離を試みる。深海環
境に特有なユニークな特徴をもった真菌株
が得られた場合には expressed sequence tag 
(EST)・ゲノム解析等を行い、その代謝的・
生態的・遺伝的特徴を明らかにする。 難培
養グループは、マイクロマニピュレーター等
による細胞分取や single cell genomics を
行う。  
 
４．研究成果 
（１）研究試料のサンプリング 
 本研究では、メタン冷湧水域（相模湾初島
沖）、海溝域（小笠原海溝）、鯨骨域（鹿児島
野間岬）から堆積物や海水、深海生物のサン
プリングを行った。また、研究協力者の協力
により人為的に海底に沈めた木片のサンプ
リングも行う事ができた。 
  
（２）培養法による真菌多様性調査 
 様々な基質や培養条件下（固体/液体、好
気/嫌気、高圧、メタンを含む培地、低温等）
で、採取した試料から真菌類の分離を行った
結果、メタン冷湧水域から 200 株以上、合計
300 株以上の分離株取得に成功した。これら
の分離株の中には、これまで培養に成功し
ていなかった系統群も含まれる。メタン冷
湧水域と鯨骨域の底泥からは非常に高頻度
で真菌が分離されたのに対し、深度 1万メー
トル近い海溝域の底泥からは低頻度でのみ
真菌が分離されたが、新種の割合が多かった。
鯨骨化学合成生態域より分離された真菌群
は他環境に比べ、糸状菌よりも酵母の数が多
かった。また、分離された糸状菌はこれまで
に他の深海底泥サンプルからは分離されて
いない種が多く、鯨骨に特有の真菌相が存在
することがわかった。海底に人為的に沈めら
れた木片からは、真菌が子実体を木片表面に
形成した形で採集された。この菌は、これま
でに世界で 1例しか報告のない Alisea 
longicolla（図１）と同定され、これまでに
深海環境からのみ報告がある事から深海性
真菌の可能性が高い事が示唆された。 
 

 
図 1  Alisea longicolla 



 
（３）非培養法による真菌多様性調査 
 メタン冷湧水域のバクテリアマット、シロ
ウリガイコロニー、シンカイヒバリコロニー
といった化学合成生物の存在する特徴的な
地点やそれ以外の6地点から堆積物を採集し、
直接 RNA・DNA を抽出、真菌特異的プライマ
ーを用いた PCR を行った。その結果、用いた
PCR プライマーによって結果は異なったが
RNA, DNA共に６サンプル中のすべてから真菌
由来クローンが検出された。検出されたクロ
ーンの多くは、既知菌とは相同性を示さない、
非常に新規性の高い未知配列であった。系統
解析により未知配列の多くは、ツボカビ門、
2011 年に新たに提唱されたキチン質の細胞
壁を欠く最も原始的な菌類とされる
Cryptomycota 門、そしてメタン冷湧水域由来
のクローンのみで構成される Basal Clone 
Group(BCG1)に属する事が示唆された。これ
ら新規性の高い未知配列はRNAレベルでも検
出が可能であり、深海環境中に実際に生息し
ていると示唆された。 
 小笠原海溝域の調査では、これまでの環境
PCR 法に加え 0, 200, 500, 1000, 5000, 9700m
の深度別の海水を対象に single cell 
genomics を行った。Single cell genomics
の真核単細胞生物への応用にはまだ問題点
が残るが、数は少ないながらも非常に新規性
の高い真核微生物配列を得る事に成功した。 
 
（４）Alisea longicolla の EST 解析 
 分離された新規性の高い菌の中でも、人為
的に海底に沈められた木片から採取された
『深海性』である可能性の高い Alisea 
longicolla に特に注目し、この菌の
Expressed Sequence Tag (EST) 解析を行っ
た。EST 解析によって得られた遺伝子群の詳
細な解析を行い、その代謝経路や木材分解
関連酵素などの存在を明らかにした。深海環
境での生息が確認されている真菌のEST解析
が行われたのは世界でも初めてである。 
 
 本研究を通して多くの新規真菌の分離、
新規未知真菌グループの検出、深海からの
み分離が報告されている深海真菌のEST解析
に成功し、これまで研究の進んでいなかっ
た深海環境中の真菌の多様性やその生態に
ついて解明が進んだ。今後は、化学合成生態
系の存在する特殊な深海メタン冷湧水域環
境から特異的に多量出現する原始的真菌群
（Cryptomycota, Basal Clone Group1(BCG1)）
に特に注目し、その実態や生態について解明
していく予定である。 
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