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研究成果概要 

一酸化炭素  (CO) 酸化菌と呼ばれる原核生物は、ニッケル含有一酸化炭素デヒ
ドロゲナーゼ  (Ni-CODH) を用いてCOを代謝する。本代謝はCOおよび二酸化炭
素  (CO2) を用いた炭素・エネルギー代謝を駆動するため進化研究にも応用研究
にも重要である。本研究では、気相をCOに置換した集積培養法を用いて未記載
のCO酸化菌を分離探索し、遺伝子資源としての培養株コレクションを拡充する
ことを目的とした。  
まず、静岡県慈雲寺温泉より採取した堆積物をCO存在下で集積培養し、メタ

ゲノムシーケンスに供した。その結果、CO酸化菌の高品質なメタゲノム由来ゲ
ノム  (MAGs) を5個構築した。16S rRNAおよびコア遺伝子を用いた系統解析の
結果、2 MAGsはThermolithobacter属、1 MAGはGeoglobus acetivoransの近縁種、
2 MAGsはDesulfotomaculum kuznetsoviiであった。ここから、本培養系によりCO
酸化菌が効果的に集積され、分離培養株の確立に至らなくとも遺伝情報を得てそ
の系統や性状を明らかにできると示された。
鹿児島県鰻池湖底堆積物より水素  (H2) 生成と共役したCO酸化を行うParageo

bacillus属細菌G301株の分離に成功した。G301株はParageobacillus toebiiと同種と
判断されたが、本種のうちG301株のみがNi-CODHおよびH2生成の鍵酵素である
ヒドロゲナーゼECHをコードする遺伝子群を有した。さらに、G301株ゲノムには
Ni-CODHとは系統が異なるモリブデン含有CODH (Mo-CODH) の遺伝子群がコ
ードされていた。培養実験により、本株はNi-CODHを用いた水素生成と共役した
（嫌気的）CO酸化およびMo-CODHを用いた酸素の還元と共役した（好気的）C
O酸化のいずれも可能である唯一の分離株であることを実証した。
水深70 mの琵琶湖湖底から採取した堆積物より、CO酸化能を有する分離株を2

株得た。このうち1株は既報CO酸化菌Parageobacillus thermoglucosidasiusとゲノ
ム相同性98.9%を示し、1株はCO酸化能の報告がないThermolongibacillus altinsue
nsisとゲノム相同性99.1%を示した。両株は、Ni-CODHおよびECHをコードする
遺伝子群を有し、CO酸化菌の培養株コレクションおよびCO酸化菌を含む細菌分
類群を拡張した。
以上の研究成果は、Ni-CODHに関する情報資源を大幅に拡張し、遺伝子資源と

して活用するだけでなく、CO酸化菌の代謝と周囲に及ぼす生態学的機能の解明
に向けた基礎となると期待される。  
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