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研究成果概要

一酸化炭素 (CO)利用菌と呼ばれる原核生物は、 COデヒドロゲナーゼ (CODH)を用

いてcoを代謝する。 CODHは酸素感受性のニッケル含有 (Ni-)CODHおよび酸素耐性の

モリブデン含有 (Mo-)CODHに分かれる。 co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、その生態学的役割の理解は重要である。本研究で

はメタゲノムデータベースの探索および大阪湾におけるサンプリングにより CO利用菌の多様

性および生理生態の理解を目的とした。

嫌気環境における CO利用菌とその CO利用様式の多様性を明らかにするために、メタ

ゲノムデータベースを探索した。その結果、腸内原核生物の 8門248種に相当する 1,302ゲノ

ムがNi-CODH遺伝子を保有した。既知の CO利用関連遺伝子はNi-CODH遺伝子の近傍に

位置し、遺伝子クラスターとして保存される。ヒト腸内でNi-CODH遺伝子クラスターは8種に分

けられ、 593ゲノムが持つ遺伝子クラスターは WLP（炭素固定）凋連、 138ゲノムが持つ遺伝

子クラスターは還元力提供関連に分類された。しかし、既知の呼吸関連遺伝子を含む遺伝子

クラスターは検出されなかった。ヒト腸内co利用菌候補は、 Ni-CODHを呼吸ではなく、 COの

還元力と炭素を活用するために保持する可能性が考えられた。

好気的な海洋におけるCO利用菌の生態を明らかにするために、大阪湾の表層海水から

Mo-CODH保有 co利用菌を探索し、 10ヶ月に渡り時系列動態を観測した。過去の研究で、

海洋メタゲノムデータベースからMo-CODH遺伝子保有ゲノムを8門234種 1,279ゲノム検出

した。 234種中 4種が大阪湾から検出され、種ごとに動態が異なった。本研究で得られた知見

は水圏における CO除去過程の全容解明に寄与することが期待される。
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