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研究成果の概要（和文）：貧栄養から富栄養まで様々な栄養条件下に生息するバクテリアのtransfer-messenger RNA（
tmRNA）の発現パターンを解析し、貧栄養環境下におけるバクテリアの生存戦略メカニズムについて明らかにした。
　ゲノム情報を入手できるバクテリア菌株を様々な栄養条件下で培養し、tmRNAの発現量を測定した。その結果、貧栄
養培地において有意に高いtmRNAの発現が見られた。次に、富栄養海域である清水港および駿河湾と、貧栄養海域であ
る西太平洋の外洋域において表面海水を採取し、海洋バクテリアの全RNAを網羅的に解析した。その結果、貧栄養海域
において優位に高いtmRNAの発現が確認された。

研究成果の概要（英文）：Transfer-messenger RNA is small RNA that employs both tRNA and mRNA-like 
properties as it rescues stalled ribosomes during nutrient shortage. Here, we surveyed transcriptional 
responses of transfer-messenger RNA-containing bacterial strains in the medium of various nutrient 
conditions. Consequently, transfer-messenger RNA showed significant up-regulation in the 
nutrient-limiting growth conditions.
We collected seawater samples from open ocean (oligotrophic environment) and coastal area (eutrophic 
environment). We then performed transcriptomic analyses targeting total RNA extracted from the bacterial 
communities in the seawater samples. Transfer-messenger RNA was expressed at significantly higher levels 
in the seawater sample derived from the open ocean. In total, our results suggest the importance of 
transfer-messenger RNA as essential components for nutrient-limiting growth conditions in these bacteria.

研究分野：微生物生態学
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１．研究開始当初の背景 

 外洋域、サンゴ礁、南極湖沼、高地の湖に

代表される貧栄養の水圏環境では、アミノ酸

や糖、ミネラルといった栄養塩の不足が原因

となり、生物の基本代謝である転写や翻訳が

停滞するケースがあることが報告されてい

る。これまでの研究において、貧栄養培地に

て海洋細菌フラボバクテリア菌株を培養し、

次世代シーケンサーを用いて全RNAを網羅的

に解析した研究により、貧栄養環境下におい

て海洋細菌が small RNA を大量に発現するこ

とが報告された。中でも、small RNA の一種

であり、transfer RNA と messenger RNA の両

方の機能を有するキメラ状のRNAとして知ら

れている transfer-messenger RNA が大量に

発現することが見出された。 

 transfer-messenger RNA は、アミノ酸の不

足により翻訳が停滞した際に、独自の終止コ

ドンを用いて翻訳を強制終了させる機能を

有する。そして、messenger RNA 上で“スタ

ック”したリボソームを解放し、翻訳の効率

を上げる役割を担うことが知られている。し

かしながら、天然水圏環境の栄養状態と

transfer-messenger RNA の発現量の関係は、

国内外の研究においてほとんど明らかにさ

れていない。 

 

２．研究の目的 

（１）本研究課題では、全ゲノムが解読され

ているバクテリア菌株を購入する。そして、

貧栄養から富栄養まで多様な栄養条件下に

てこれらのバクテリア菌株を培養する。そし

て、各栄養系におけるバクテリアの

transfer-messenger RNAの発現量を詳細に分

析するとともに、貧栄養条件下における

transfer-messenger RNAの重要性を明らかに

する。 

 

（２）研究調査航海に参加し、外洋の貧栄養

海域および沿岸域の富栄養海域にて海水試

料を採取する。そして、次世代シーケンサー

を用いて、各海域に生息するバクテリア群集

の transfer-messenger RNA の発現パターン

を明らかにするとともに、貧栄養環境下にお

けるバクテリアの生存戦略メカニズムにつ

いての新たな知見を得る。 

 

３．研究の方法 

（１）全ゲノムが解析され、すでにゲノム情

報が公開されている6種類のバクテリア菌株

を American Type of Culture Collection

（ATCC）より購入した。small RNA 解析ソ

フトウエア Rfam 11.0 を用いて、各菌株

の transfer-messenger RNA の塩基配列を同

定した。さらに、遺伝子解析ソフトにて、そ

れぞれの菌株の transfer-messenger RNA を

特異的に増幅するためのPCRプライマーをデ

ザインした。次に、貧栄養から富栄養まで栄

養状態の異なる多様な培地を用いて、6 種類

のバクテリア菌株をそれぞれ培養した。増殖

したバクテリア菌株から RNA を抽出した。そ

して、市販の DNA 合成キットを用いて逆転写

反応により cDNA を合成した。定量 PCR 法に

より cDNA を鋳型とした PCR を行い、各栄養

条件下における transfer-messenger RNA の

発現量を測定した。 

 

（２）貧栄養海域である西太平洋の外洋域と

富栄養海域である清水港および駿河湾にお

いて表面海水を採取し、海水試料をろ過する

ことにより微生物群集を集積した。次に、微

生物群集から全 RNA を抽出した。そして、全

RNA を鋳型とした cDNA を合成し、次世代シー

ケンサーを用いて網羅的に cDNA の塩基配列

を決定した。さらに、相同性検索により

transfer-messenger RNA を同定し、各海域に

おける transfer-messenger RNA のリード数

から発現量を算出した。さらに、貧栄養環境

にて有意に多く発現した遺伝子を特定する

とともに、貧栄養環境でのバクテリアの生存



機構に関する生理特性について考察した。 

 

４．研究成果 

（１）購入した 6 種類のバクテリア菌株の

tmRNA は、360〜400 bp の塩基配列からなり、

ゲノム上に１コピーのみ遺伝子を有するこ

とが明らかとなった。6 種類のバクテリア菌

株を富栄養から貧栄養まで異なる６段階の

栄養条件下にて培養した結果、富栄養培地で

は transfer-messenger RNA の発現はほとん

ど見られなかった。一方、貧栄養培地にて培

養した微生物菌株から transfer-messenger 

RNA の発現が見られ、富栄養培地にて培養し

たバクテリア菌株のtransfer-messenger RNA

の発現量より有意に高い発現であることが

明らかとなった。一連の研究結果により、貧

栄養環境における transfer-messenger RNA

の重要性が示唆された。 

 

（２）外洋の貧栄養海域および湾内の富栄養

海域のバクテリア群集のRNA解析においては、

貧 栄 養 海 域 に お い て 優 位 に 高 い

transfer-messenger RNA の発現が示された。

その発現量は、富栄養海域（清水港）の 4.7

倍を示した。さらに、栄養塩濃度を感知・伝

達する機能を有するタンパクをコードした

mRNA の発現量を比較した結果、貧栄養海域に

おいて二次伝達タンパクとして知られる His 

kinase が優位に高く発現していることが明

らかとなった。さらなる RNA データの解析に

より、貧栄養海域におけるバクテリアの生存

戦略とも言える生理機構を明らかにする。 
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