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プ ロ グ ラ ム

開会挨拶　公益財団法人発酵研究所理事長（13：00 ～ 13：05）

2023年度 大型研究助成＜口頭発表＞（13：05～14：45）

O-1	 日本発の網羅的プラスミドデータベースの構築
新谷　政己（静岡大学工学部）

座長：河村　好章（愛知学院大学教授）

O-2	 植物だけでなく真菌にも寄生する青枯病菌の感染戦略の解明
甲斐　建次（大阪公立大学大学院農学研究科）

座長：園元　謙二（九州大学名誉教授）

O-3	 新規嫌気性アンモニア酸化代謝の遺伝・生化学研究
春田　　伸（東京都立大学大学院理学研究科）

座長：園元　謙二（九州大学名誉教授）

O-4	 ゲノム情報とゲノム編集を用いた実用藻類ツノケイソウの光エネルギー変換
効率の最大化

伊福　健太郎（京都大学大学院農学研究科）
座長：片倉　啓雄（関西大学教授）

O-5	 脱窒細菌の Bet-Hedging 戦略は N2O 排出削減に寄与するか？：
	 進化生物学と環境工学の融合

寺田　昭彦（東京農工大学大学院工学研究院）
座長：片倉　啓雄（関西大学教授）

O-6	 多様な糸状菌類の固体基質認識ならびに侵襲メカニズム解明を基盤とする
糸状菌・環境インターフェイス工学の創生とその研究教育拠点の形成

河内　護之（�京都大学大学院農学研究科糸状菌・環境インターフェイス工学講座）
座長：清水　　昌（京都大学名誉教授）

2019年度　寄付講座助成＜口頭発表＞（15：00～15：30）
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2023年度　学会・研究部会助成＜口頭発表＞（15：30～16：00）

O-7	 日本微生物資源学会
矢口　貴志（日本微生物資源学会長）

座長：河村 好章（愛知学院大学教授）

O-8	 公益社団法人 日本生物工学会
青柳　秀紀（�副会長／未培養微生物（微生物ダークマター）資源工学	 	

研究部会代表）
座長：河村 好章（愛知学院大学教授）

【一般研究助成】
P-1	 母乳に分泌される乳酸菌の菌株ライブラリーの作製	

錫谷　達夫（福島県立医科大学医学部，現 大原綜合病院）
P-2	 電気化学活性菌の市民参加型大規模スクリーニング

渡邉　一哉（東京薬科大学生命科学部）
P-3	 全国の醤油醸造蔵から分離される耐塩性乳酸菌のゲノム多様性と菌株保全

和田　崇之（大阪公立大学大学院生活科学研究科）
P-4	 発酵食品に棲息する海洋細菌の多様性と系統分類学的研究

石川　森夫（東京農業大学応用生物科学部）
P-5	 日本ワインの自然発酵に関与する酵母の多様性解明とバイオリソース基盤整備

乙黒　美彩（山梨大学大学院総合研究部）
P-6	 スゲ属植物に寄生する日本産さび病菌の DNA バーコードデータベースの

構築と多様性の解明
山岡　裕一（筑波大学生命環境系）

P-7	 細胞融合技術を利用した新規バクテリオファージ単離手法の開発
常田　聡（早稲田大学先進理工学部）

P-8	 ヒト腸内における有益な難培養 Clostridium 属菌の分離・分類
	 ～腸内嫌気性菌のバイオリソースの拡充～

阪口　義彦（北里大学医学部，現　徳島文理大学薬学部）
P-9	 難培養アーキア Candidatus Methanogranum caenicola 共培養系の

ゲノムおよび培養特性解析
飯野　隆夫（理化学研究所バイオリソース研究センター）

一般研究助成（2023、22年度）、若手研究者助成（2023年度）、研究室助成（2023年度、
中間報告）、寄付講座助成（中間報告）
＜ポスター発表＞（16：00～ 17：00）
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P-10	 ショウジョウバエ体内に存在する酵母叢の多様性解析
清家　泰介（�大阪大学大学院情報科学研究科，現 九州工業大学大学院		

情報工学研究院）
P-11	 難培養性細菌群 Verrucomicrobiota 門細菌をターゲットとしたバイオ

リソース基盤の構築	
田中　靖浩（山梨大学生命環境学部）

P-12	 大腸菌の炭素源代謝における酵素量と補酵素量の統合的転写制御機構の解明
島田　友裕（明治大学農学部）

P-13	 病原性細菌の有する接触性増殖阻害蛋白質の反応制御分子機構
富田　耕造（東京大学大学院新領域創成科学研究科）

P-14	 小分子抗体を利用したオーキシン依存的タンパク質分解システムの開発
西村　浩平（東海国立大学機構名古屋大学大学院理学研究科）

P-15	 酵母の GPI リモデリングが制御するタンパク質選別輸送機構の解明
船戸　耕一（広島大学大学院統合生命科学研究科）

P-16	 ミトコンドリア分裂の分子機序と生理機能の解明
福田　智行（新潟大学大学院医歯学総合研究科）

P-17	 酵母減数分裂期に生じる新規のゲノム変化
篠原　　彰（大阪大学蛋白質研究所）

P-18	 新規病原性レンサ球菌の細胞壁構成バリエーションと環境応答
小倉　康平（京都大学大学院農学研究科）

P-19	 病原性ビブリオ属細菌が保有する CRISPR-associated transposon の
機能構造解析と生理的役割の解明

沼田　倫征（九州大学大学院農学研究院）
P-20	 出芽酵母サイクリンの機能を再考する

田中　誠司（高知工科大学理工学群）
P-21	 単細胞接合藻類の生殖様式進化の遺伝的背景

関本　弘之（日本女子大学理学部）
P-22	 DnaK シャペロンシステムの機能的ヒエラルキーを規定する分子基盤の解明

杉本　真也（東京慈恵会医科大学医学部）
P-23	 ヒト細菌叢形成に関与する V 型線毛の付着機構の理解と制御

柴田　敏史（鳥取大学医学部）
P-24	 バクテリア MutS パラログによる翻訳ストレス緩和の分子メカニズム

福井　健二（大阪医科薬科大学医学部）
P-25	 転写アテニュエーションは細菌固有のシステムか？

金井　　保（富山県立大学工学部）
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P-26	 黒麹菌が複数の細胞壁 α - グルカンを有する生理的意義の解明
水谷　　治（琉球大学農学部） 

P-27	 ミトコンドリアに眠る機能未知の小さなタンパク質群の網羅的解析
古川　健太郎（�新潟大学大学院医歯学総合研究科，現 九州大学大学院		

医学研究院）
P-28	 概日リズムの振動を生み出す構造－機能相関の解明	

武藤　梨沙（東邦大学理学部）
P-29	 グリコシルホスファチジルイノシトールアンカーを介した真菌型ガラクト

マンナンの細胞表層輸送モデルの解明	
岡　　拓二（崇城大学生物生命学部）

P-30	 微細藻類の鞭毛に存在する蛋白質合成系の解明	
久保　智広（山梨大学大学院総合研究部）

P-31	 二形性油糧酵母 Yarrowia lipolytica における細胞形態制御に関する研究
福田　良一（東京大学大学院農学生命科学研究科）

P-32	 環状染色体細胞が抱える未知のストレスとその応答機構の解明
田中　克典（関西学院大学生命環境学部）

P-33	 単細胞生物のマイクロ RNA が制御する生命現象発見への挑戦
山﨑　朋人（高知大学教育研究部）

P-34	 出芽酵母の mRNA 転写において TFIID 依存性を後天的に付与する分子
機構の解明	

古久保　哲朗（横浜市立大学大学院生命医科学研究科）
P-35	 マルチモーダル顕微分光で明らかにする葉圏微生物の光エネルギー利用ポテ

ンシャル
菅野　菜々子（関西学院大学理学部）

P-36	 様々なプラスミドが宿主に与える負荷の実体の解明	
野尻　秀昭（東京大学大学院農学生命科学研究科）

P-37	 Bacillus subtilis の膜変形を伴う膜小胞と洞穴の形成機構の解明
橋本　　渉（京都大学大学院農学研究科）

P-38	 麹菌における転写因子の分解を介した分生子形成制御機構の解明	
田中　瑞己（東京農工大学大学院農学研究院）

P-39	 ミトコンドリア代謝酵素前駆体の誤局在によって誘導される異所性代謝スト
レスの解析	

中務　邦雄（名古屋市立大学大学院理学研究科）
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P-40	 酵母におけるリボフラビン代謝中間体依存的な methylglyoxal 耐性機構	
那須野　亮（�奈良先端科学技術大学院大学先端科学技術研究科，現	 	

神戸大学先端バイオ工学研究センター）
P-41	 クロストリジウム属の葉酸生合成におけるミッシングエンザイムの同定

佐藤　喬章（京都大学大学院工学研究科）
P-42	 Ruminococcus gnavus の腸管定着機構の遺伝的解析	

尾花　　望（筑波大学医学医療系）
P-43	 シアノバクテリアに内在する新たな DNA 複製開始機構の解明	

大林　龍胆（静岡大学理学部，現 東京都立大学大学院理学研究科）　
P-44	 細胞と核のサイズ連動性を制御する膜供給メカニズムの解析	

久米　一規（広島大学大学院統合生命科学研究科）
P-45	 新規作用機序を有する抗菌薬の開発 ―透過性促進薬の開発に向けた基礎的

研究―
永野　恵司（北海道医療大学歯学部）

P-46	 吸着槽併設高層型界面ファーメンターの開発：生物活性二次代謝物の生産へ
の応用

小田　　忍（金沢工業大学ゲノム生物工学研究所）
P-47	 機械学習を利用した変異導入による可溶性発現の概念の解明	

松井　大亮（立命館大学生命科学部，現 公立千歳科学技術大学理工学部）
P-48	 乾燥地植物の内生微生物を用いた SynCom 実験 : レジリエントで高機能な

植物プロバイオティクスに向けて
谷口　武士（鳥取大学乾燥地研究センター）

P-49	 蛋白質間相互作用の合理的リデザインによる NRPS 生合成系の分解および
再構築

石川　文洋（近畿大学薬学部）
P-50	 AI 細胞選抜法による変異酵母株の単離

磯﨑　瑛宏（立命館大学理工学部）
P-51	 フォトグラニュールによる排水処理でのエネルギーキャリアとしての炭素

循環の最大化
日高　　平（京都大学大学院地球環境学堂）

P-52	 腸内細菌が産生する膜小胞の特性解析とその応用	
山崎　思乃（関西大学化学生命工学部）

P-53	 逆グリオキシル酸経路を利用して高収率にアセチル CoA を供給可能な大腸
菌の開発	

戸谷　吉博（大阪大学大学院情報科学研究科）
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P-54	 ノンコーディング RNA の高い転写量と安定性を利用した大腸菌物質生産法
の開発	

中村　美紀子（信州大学基盤研究支援センター）
P-55	 紅色光合成細菌が生産する酵素と光・金属触媒複合系による二酸化炭素を

原料とするプラスチックモノマー合成	
天尾　　豊（大阪公立大学人工光合成研究センター）

P-56	 食用昆虫の肥育における有用細菌の解析	
後藤　和義（岡山大学学術研究院医歯薬学域，現 同保健学域）

P-57	 線虫共生細菌が生産する微生物シグナル分子の探索とその機能解析
今井　　優（信州大学先鋭領域融合研究群バイオメディカル研究所）

P-58	 微生物を用いた物質生産能向上を指向した大腸菌におけるタンパク質過剰
発現耐性機構の解明	

中川　　明（石川県立大学生物資源工学研究所）
P-59	 クオラムセンシングを活用したアナモックス群集形成の迅速・安定化と温室

効果ガス抑制型排水処理法への適用	
西村　文武（京都大学大学院工学研究科）

【若手研究者助成】
P-60	 日本産 Cytospora 属菌の分類学的再検討および種多様性の解明	

服部　友香子（森林総合研究所きのこ・森林微生物研究領域）
P-61	 「海獣の粘液」を用いた海洋細菌の分離培養技術の構築	

中島　　悠（�海洋研究開発機構超先鋭研究開発部門，現 同海洋機能利用部
門）

P-62	 二枚貝に生息する新規海洋性マイコプラズマの単離と分類体系の再構築	
水谷　雪乃（�佐賀大学総合分析実験センター，現 三重大学大学院生物資源

学研究科）
P-63	 新規菌根菌 Fine Root Endophytes の分離によるモデル菌株の確立	

吉野　花奈美（茨城大学農学部，現 宇都宮大学農学部）
P-64	 ムコール症原因真菌における細胞内共生細菌の保有実態とその多様性，および

宿主伝搬性の解明	
高島　勇介（�筑波大学山岳科学センター菅平高原実験所，現 農研機構遺伝

資源研究センター）
P-65	 活性硫黄シグナルを考慮した新たなレドックスシグナル伝達概念の構築	

清水　隆之（�東京大学大学院総合文化研究科，現 奈良女子大学研究院		
自然科学系）
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P-66	 ミトコンドリアにおけるタンパク質膜挿入プロセシングの解明
竹田　弘法（�神戸大学先端バイオ工学研究センター，現 埼玉大学理工学	

研究科）
P-67	 放線菌―糸状菌間相互作用の理解と物質探索への展開

二宮　章洋（東京大学大学院農学生命科学研究科）
P-68	 肺炎球菌ホスホマイシン耐性に関与するピルビン酸キナーゼの機能解析

田口　厚志（大阪大学産業科学研究所）
P-69	 ラン藻のクエン酸回路の流れを決める生化学的要因の解明	

伊東　昇紀（明治大学農学部）
P-70	 グラム陰性細菌が環境中の鉄を感知する分子メカニズム

横山　達彦（�奈良先端科学技術大学院大学先端科学技術研究科，		 	
現 岐阜大学大学院医学系研究科）

P-71	 iTRAQ 解析を基盤とする肺炎球菌侵襲化機構の解明	
平山　　悟（新潟大学大学院医歯学総合研究科）

P-72	 霊長類の食性に応じたビフィズス菌のユニークな糖代謝機構の解明：ビフィ
ズス菌の適応進化の理解に向けて

佐々木　優紀（京都大学大学院生命科学研究科）
P-73	 リボソーム RNA を利用した環境適応機構の解明

佐藤　　悠（山口大学中高温微生物研究センター）
P-74	 Cryptococcus 属真菌の病原性因子「莢膜多糖」の生合成を担う糖転移

酵素の探索
門岡　千尋（崇城大学生物生命学部）

P-75	 糸状菌のリン脂質制御を介した気中菌糸形成メカニズムの解明
岩間　　亮（東京大学大学院農学生命科学研究科）

P-76	 リグニン由来芳香族化合物への耐性に関わる薬剤排出ポンプの機能解析
樋口　雄大（弘前大学農学生命科学部）

P-77	 スギヒラタケ由来毒性タンパク質の構造機能解析
鎌田　健一（横浜市立大学大学院生命医科学研究科）

【研究室助成】
P- 研 1	 四国発，世界をリードする「植物病原細菌の病原性制御学研究・教育拠点」

の形成
曵地　康史（高知大学農林海洋科学部）

P- 研 2	 瀬戸内海の物質循環を協調的に支える微生物群の解明
松沢　智彦（香川大学農学部）
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P- 研 3	 富士の国やまなし微生物ライブラリーの構築と利用技術開発研究・教育の
基盤形成

田中　靖浩（山梨大学生命環境学部）
P- 研 4	 酵素の細胞内局在性の改変と反応場の改変によって物質生産能を改善する

「酵素反応場工学」の検証
藥師　寿治（山口大学中高温微生物研究センター）

P- 研 5	 地方大学における微生物発酵の研究・教育基盤の確立（褐虫藻の光阻害による
サンゴ白化機構の解明）

河合　寿子（山形大学理学部）
P- 研 6	 泡盛と沖縄の発酵産業の持続的発展に向けた黒麹菌・紅麹菌・酵母に関する

研究・教育拠点の形成
水谷　　治（琉球大学農学部）

【寄付講座助成】
P寄 -1	 全ゲノム塩基配列に基づく酵母の高次分類体系の再構築および発酵・醸造に

重要な酵母のタイピングに応用できる高解像度の実用的同定識別システムの
確立と応用

高島　昌子（東京農業大学総合研究所酵母多様性生物学・分類学研究室）
P寄 -2	 麹菌の家畜化に伴う遺伝的多様性の解析とその活用による高機能麹菌の育種

基盤確立
楠本　憲一（大阪大学大学院工学研究科麴菌育種工学寄附講座）

−　9　−



−　10　−



要旨（大型研究助成）
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大型研究助成報告 …  O-1
日本発の網羅的プラスミドデータベースの構築

新谷　政己（静岡大学工学部）

［背景・目的］
プラスミドは，微生物の遺伝子を導入・改変・制御するための重要なツールであり，

基礎研究から産業応用に至るまで幅広く利用されている．特に日本では，有用微生物を
活用した発酵産業が盛んであるが，利用できるプラスミドの選択肢が限られており，ユ
ニークな微生物資源があっても，その有効活用を妨げる要因となっている．一方で，全
DNA 配列が解読され，DNA データバンクに登録されたプラスミドは 70,000 を越え，複
数のデータベースが構築されているものの，その多くに分類上の誤りが含まれており，
新規プラスミドの誤分類を招いている．これは基礎科学的な理解を阻害するだけでなく，
応用研究や産業利用においても混乱を生じさせている．そこで本研究では，特に誤分類
が多く認められる Pseudomonas 属細菌由来のプラスミドを中心に，分類精度の高い網羅
的なプラスミドデータベースの構築を目指した．

［方　法］
まず，1970-80 年代に取得された Pseudomonas 属細菌由来のプラスミドを対象に，全

塩基配列を決定・再解析し，複製開始タンパク質（RIP）や，複製開始点（oriV）が未
同定であったものについては，実験によって同定した．次に得られた RIP 配列情報を用
い，公的データバンクに登録されている類似プラスミドを収集・分類した（「repP ライ
ブラリー」として体系化）．さらに，代表的なプラスミドについては，セルソーターや
微小液滴を用いたデジタル PCR など，細胞レベルでの解析手法を駆使して，その宿主
情報も実験で特定した．また，ユーザーが任意のプラスミドの DNA 配列情報を入力す
ることで，分類群やその性状の一部が正確に出力される仕組みの開発も進めた．

［結果・考察］
実験により新たに同定した RIP を含む 87 のグループからなる， 「repP ライブラリー」

を構築し，既存の RIP による分類情報と，統合・比較することで，従来は分類不能であ
った，Pseudomonas 属由来のプラスミド 988 種類のうち，約 8 割の分類に成功した．特に，
代表的な 14 種類のプラスミドについては，127 の異なる培養可能な細菌と接合実験を行
うことで，その宿主域も明らかにした．さらに，国立遺伝学研究所との連携により，プ
ラスミドの分類群と，その性質の一部を正確に出力できるシステムの実装も行った．現
在，この成果を Pseudomonas 属由来のプラスミドにとどまらず，他の全プラスミドにも
拡張しようとしているところであり，精度の高いプラスミド分類と利用促進のための基
盤構築を進めている．
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大型研究助成報告 …  O-2
植物だけでなく真菌にも寄生する青枯病菌の感染戦略の解明

甲斐　建次（大阪公立大学大学院農学研究科）

［背景・目的］
青枯病菌 Ralstonia solanacearum は，ナス科を中心とした広範な作物に萎凋病を引き起

こす．本菌の植物病原細菌としての特性は，長年の努力により多くのことが明らかにな
ってきている．近年，土壌真菌との相互作用研究から，青枯病菌が真菌に厚膜胞子を誘
導し，その器官を介して真菌内に寄生する現象が発見された．本寄生には，リポペプチ
ド ralstonin による厚膜胞子誘導が必須である．しかし，ralstonin がどのように厚膜胞子
を誘導するのか，青枯病菌がどのように真菌に寄生するのかは不明である．本研究では，
青枯病菌の真菌寄生機構を解明することを目指した．

［方　法］
独自に開発した厚膜胞子へ感染を定量的に評価できるアッセイを用いて，青枯病菌が

モデル真菌ホストである Fusarium oxysporum にどのようにして寄生するのかを調べた．
また，本アッセイ法を用いて評価する青枯病菌は，野生株に加え，関与が予想された遺
伝子の欠損株を用いた．さらに，青枯病菌と F. oxysporum がどのように相互作用するの
かを蛍光顕微鏡下で評価できる観察法も開発した．また，ralstonin 生合成遺伝子の進化
に関する知見を得た．

［結果・考察］
青枯病菌が産生する ralstonin が厚膜胞子誘導因子として機能し，この誘導が本寄生現

象の鍵であることを証明した．さらに，緊密度依存の遺伝子発現調節機構であるクオラ
ムセンシング（QS）が，積極的に本現象を制御していることも発見した．QS 制御下に
ある真菌類への寄生必須因子を探るため，候補遺伝子の欠損株を作製して寄生の評価を
行ったところ，バイオフィルム形成とそれに関わる因子（主に細胞外多糖）の関与が強
く示唆される結果を得た．このメカニズムは，青枯病菌と F. oxysporum との相互作用の
観察結果からも支持された．

Ralstonin の生合成遺伝子 rmyA/rmyB のゲノムベースでの解析を進めた結果，一定頻度
で遺伝子長の減少が確認された．それらのデータを使って推定構造を組み上げ，LC/MS
ベースでのスクリーニングを実施したところ，ペプチド鎖が短くなったリポペプチドが
発見された．生産菌のゲノム解析より生合成遺伝子の候補を見出し，遺伝子とリポペプ
チドの構造から生合成遺伝子の進化メカニズムを推定した．
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大型研究助成報告 …  O-3
新規嫌気性アンモニア酸化代謝の遺伝・生化学研究

春田　　伸（東京都立大学大学院理学研究科）

［背景・目的］
アンモニアは，生物にとって窒素源としてだけでなく．エネルギー源としても利用さ

れる．アンモニアを電子源として生育する好気性アンモニア酸化微生物が見つかってお
り，系統学的，生態学的，遺伝・生化学的に研究が進んでいる．一方，嫌気性アンモニ
ア酸化微生物については古くから熱力学的考察によってその存在が予測されているが，
得られている知見は少ない． 1990 年代に亜硝酸を酸化剤としてアンモニア酸化するア
ナモックス反応が発見され，廃水処理技術に革新をもたらしたが，亜硝酸の生成には酸
素が必要である．2001 年以降，廃水処理槽から硫酸依存的なアンモニア除去反応が報告
されるようになったが，未だ，その微生物はもとより反応経路についても未解明のまま
である．本研究では，アンモニアを電子源とする条件で嫌気的に生育する細菌を陸上温
泉から取得し，その遺伝・生理学的特性を明らかにすることを目的とした．

［方　法］
陸上温泉から底泥を採取し，アンモニアを含む無機培地に接種して，55℃で嫌気的に

培養した．得られた集積培養系から細菌を分離し，生理的特性を解析した．

［結果・考察］
N2:CO2 気相下 15 mM NH4

+ を含む無機培地で安定に生育する集積培養系を得た．この
集積系の生育はモリブデン酸の添加で抑制されたことから硫酸還元菌の関与を予想し，
分離培養した結果，Thermodesulfobacteriota 門の好熱性硫酸還元細菌が得られた．本菌
は H2:CO2 気相で NO3

－を窒素源として硫酸還元的に生育するが，N2:CO2 気相下では，
NO3

－添加で生育せず，NH4
+ 添加条件で生育した．本菌のゲノムからはアンモニア酸化

に関わる既知酵素に相同な遺伝子は見つかっていない．また，アンモニア消費依存的な
生育と硫酸消費・硫化水素生成が確認できたが，アンモニア酸化物として NH2OH，N2，
N2O，NO2

－，NO3
－は検出されなかった．一酸化窒素（NO）除去剤の添加によって生育

促進が見られたことから，NO 生成の可能性が考えられた．現在，集積培養系の特徴づ
けを含め，さらなる解析を進めている．
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大型研究助成報告 …  O-4
ゲノム情報とゲノム編集を用いた実用藻類ツノケイソウの光エネルギー
変換効率の最大化

伊福　健太郎（京都大学大学院農学研究科）

［背景・目的］
低炭素化社会の実現に向けて，微細藻類は様々な化成品原料の資源として期待されて

いる．しかしながら，既存の野生種では環境適応能や生産性に限界がある．私たちは，
海洋の炭素固定量の大きな割合を担うとされる重要な微細藻類である珪藻の中から，漁
業資源である実用藻類ツノケイソウ（Chaetoceros gracilis）に注目してきた．本研究では，
ゲノム解析，形質転換，屋外大量培養設備などの独自研究基盤を活用して，ツノケイソ
ウの光合成のエネルギー変換効率をゲノム編集技術により最適化することを試みた．

［方　法］
ツノケイソウのゲノム解析により同定した多数の光捕集タンパク質（LHC タンパク

質）の中から，様々な光環境条件下で培養した藻体に対する遺伝子発現解析（RNA-Seq），
および，光化学系 –LHC 超複合体の立体構造解析（cryo-EM）に基づいて重要と思われ
る LHC を選抜した．それら LHC の遺伝子破壊株をゲノム編集により作製し，得られた
破壊株の光合成機能と光環境応答・適応応能を，細胞の増殖のみならず，分光学や生化
学的測定により解析し，光合成能が向上した有望株を探索した．

［結果・考察］
選抜した 4 つの LHC に関して，遺伝子破壊株をそれぞれ複数ライン作成することに

成功した．解析の結果，得られた 4 つの LHC 破壊株については，野生株と大きく異な
る光合成特性を有することを認めた．その中には，野生株と比べて強光条件下での光化
学系 II の量子収率が明らかに向上する破壊株が存在した．すなわち，珪藻の光捕集能力
をゲノム編集で人為的に操作することで，光合成の光エネルギー変換効率の向上が可能
であることを初めて明らかにした．さらに別の LHC 変異体の解析から，珪藻の光化学
系 I が有する巨大な集光装置の重要性や，光エネルギー変換と炭素固定のバランスをと
る新たな仕組みが明らかとなり，海洋の一次生産を支える珪藻の光合成の理解が大きく
進展した．
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大型研究助成報告 …  O-5
脱窒細菌の Bet-Hedging 戦略は N2O 排出削減に寄与するか？：
進化生物学と環境工学の融合

寺田　昭彦（東京農工大学大学院工学研究院）

［背景・目的］
一酸化二窒素（N2O）は，CO2 の 273 倍の地球温暖化係数を有する第三の温室効果ガ

スであるとともに，21 世紀最悪のオゾン層破壊物質であり，農地や工学システムから
の排出削減が強く求められている．N2O シンクとして働く N2O 還元細菌の多くは，硝酸
イオンから窒素ガスに変換させる一連の脱窒酵素を保有している．これらの脱窒細菌に
よる N2O 排出削減を目指す際，N2O の消費速度が N2O の生成速度を上回る必要があり，
どのような環境下で上記条件を満たすかを理解することが重要である．さらに，脱窒酵
素が不活性な条件でも脱窒遺伝子を発現させ，将来的に来うる様々な環境変化に適用す
るリスク回避方法である Bet-hedging 戦略は，酸化還元電位が大幅に変動する環境場で
の N2O 削減に重要な特性である．本研究では，排水処理装置から単離した高い N2O 還
元活性を有する脱窒細菌 Azospira sp. strain I13 (I13 株 ) の N2O への基質親和性・選好性と，
Bet-hedging 戦略の有無について調査し，I13 株の N2O シンクとしての特徴を多角的に評
価した．

［方　法］
N2O を含む複数の電子受容体存在下における I13 株の N2O の選好性を評価するため，

15N トレーサー法を用いた回分試験を実施した．具体的には，嫌気条件において N2O と
安定同位体 15N でラベルした硝酸塩もしくは亜硝酸塩を供給し，生成する N2O および
N2 の分子量から N2O 生成速度と N2O 消費速度を算出した．Bet-hedging 戦略の有無につ
いては，実験室規模のケモスタットを用いて連続培養系を確立した．水温，pH，流入速
度を一定に制御し，電子受容体を酸素のみに設定し，酸素濃度を段階的に減少させた．
好気条件から嫌気条件に推移した際の脱窒遺伝子の転写活性を追跡し，I13 株の Bet-
hedging 戦略に迫った．

［結果・考察］
15N トレーサー法により，硝酸イオンと N2O の共存下では，I13 株は N2O を優先的に消

費し，優れた N2O 削減効果を示した．一方，亜硝酸イオンと N2O の共存下では，亜硝
酸濃度により選好性が大きく変化することを示した．脱窒細菌の N2O 削減効果は，N2O
と競合する電子受容体である窒素酸化物の種類と濃度によって異なることを実証した．
連続培養系での試験では，N2O 還元酵素をコードする機能遺伝子 Clade II nosZ の転写量
が亜硝酸還元酵素をコードする nirS よりも大きく変動した．急激な酸素枯渇の際，N2O
が存在しない条件にもかかわらず，Clade II nosZ 遺伝子の転写量が急激に増大すること
を確認し，I13 株には Bet-hedging 機構が存在し，嫌気状態で迅速に N2O 消費に移行す
ることを示唆した．
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要旨（寄付講座助成）
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寄付講座助成報告 …  O-6
多様な糸状菌類の固体基質認識ならびに侵襲メカニズム解明を基盤とする
糸状菌・環境インターフェイス工学の創生とその研究教育拠点の形成

河内　護之（京都大学大学院農学研究科糸状菌・環境インターフェイス工学講座）

［背景・目的］
　糸状菌は分解者として地球規模の物質循環で中心的な役割を果たしており，固体を基
質として侵入分解することを特徴とする．したがって，固体基質と菌糸表面において展
開される生物反応こそが，糸状菌たる生き方を決定づける基本原理と言える．本寄附講
座では，生態的，系統進化的に比較できる特徴的な菌種を用いて，糸状菌の環境・基質
認識，基質定着および基質分解メカニズムを，生化学的，界面化学的，分子遺伝学的，
比較ゲノム学的研究手法を駆使した多面的アプローチにより包括的に解析する．これに
より，糸状菌の基質認識・侵襲メカニズムの多様性と共通性を抽出し，糸状菌の進化生
態を総合的に理解する．

［結果・考察］
１．糸状菌の菌糸撥水性発現及びハイドロフォビンの生理機能の多様化

糸状菌が分泌する両親媒性のタンパク質ハイドロフォビンは一般的に糸状菌の菌糸疎
水性に寄与することが知られている．本研究課題において，ハイドロフォビンが表面疎
水性以外にも麹菌 Aspergillus oryzae では細胞壁や膜ストレス応答などに関与すること，
白色腐朽菌ヒラタケ Pleurotus ostreatus ではリグニン分解や細胞壁形成に関与することを
明らかにした．一方で植物病原菌トウモロコシごま葉枯病菌 Bipolaris maydis では既報
の他の糸状菌とは異なり，ハイドロフォビンが表面疎水性の決定的な因子ではなく，特
定の二次代謝物質が菌糸撥水性における主要因子であることが明らかとなった．以上の
一連の解析結果を通じ，多様な生態系に適応した糸状菌類の進化における，菌糸の撥水
性発現メカニズムやハイドロフォビンの生理機能の分化，多様化が初めて示された．

２．糸状菌の基質及び環境認識に関わる因子の探索とその機能解析
植物基質に接着した糸状菌は，その環境を認識し，分解プロセスに移行する．その過

程において基質表面の認識機構は生存戦略上重要なシステムであると考えられる．本課
題では，植物病原菌の表面認識に関わる因子の探索とその機能解析を行った．まず，ト
ウモロコシごま葉枯病菌において疎水表面上での付着器形成能を欠く変異株をバックグ
ラウンドに植物由来成分の応答に関わる因子を探索し，順・逆遺伝学的な解析により関
連する遺伝子を 2 種類（αβ ハイドロラーゼ遺伝子，G タンパク質 β サブユニット遺伝子）
同定した．このうち αβ ハイドロラーゼに関して，局在解析やドメインの機能解析を行っ
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たところ，本酵素は微少ながらあらゆる細胞器官で発現し，触媒領域の近傍が植物由来
成分の正常な認識に関与することが明らかになった．また，G タンパク質 β サブユニッ
トは，その遺伝子破壊株の解析から，正常な付着器及び分生子形成に必須であることが
示された．

３．白色腐朽菌ヒラタケにおける細胞壁構造の解析とその改変による木材分解酵素高生産
を可能にする高密度培養系の構築

細胞壁は細胞を外界から保護する重要な構造体であるが，これまでは子嚢菌を中心に
解析が実施され，白色腐朽菌を含む担子菌の細胞壁構造は未解明の部分が多い．そこで，
細胞壁の主成分である多糖［α- グルカン（AG），β- グルカン（BG），キチン等］を蛍光
プローブで標識する方法を開発し，白色腐朽菌ヒラタケの細胞壁多糖類が作る層構造を
発見し，可視化に成功した．この細胞壁多糖の層構造は，子嚢菌 Aspergillus nidulans で
は最外層が AG，中間層が BG，ヒラタケでは，最外層が BG，中間層が AG を主として
形成されていた．加えて，糖組成分析の結果から両種間でこれら多糖の量も大きく異な
ることが示された．以上の結果は，代表的な子嚢菌と担子菌の間で細胞壁多糖の配置と
量に大きな違いがあることを示している．さらに，様々なシグナル伝達経路への関与が
予想される pkac2 遺伝子の破壊株をヒラタケで作製したところ，細胞壁の BG 量が減少
し，加えて菌糸体のペレットが形成されず，液体培地での菌糸の高密度培養が可能であ
った．そこで，高密度液体培養における pkac2 遺伝子破壊株の木質分解酵素生産能力を
評価した結果，高いセルラーゼ及びキシラナーゼ生産能力を示した．本研究により，白
色腐朽菌の細胞壁改変による高密度液体培養系の開発，多糖分解酵素の高生産が初めて
可能となった．

４．細胞壁工学による菌糸体マテリアルの物理的性質改変技術の確立
廃材や農産廃棄物を用いて効率的に培養可能な白色腐朽菌は，マッシュルームレザー

に代表される環境にやさしい代替マテリアルの素材として利用され始めている．そこで，
天然には存在しない新奇な物性を有する菌糸体マテリアルの創生を目指し，菌糸体の物
理的性質に強く寄与する細胞壁を標的として，分子育種による菌糸体マテリアルの物性
改変に挑戦した．ヒラタケを用いて細胞壁合成への関与が予想される転写因子 Mbp1 及
び Swi6 の遺伝子破壊株を作出した．mbp1 破壊株では細胞壁中の BG・キチン含量の低下，
swi6 破壊株ではキチン含有量の低下が示された．続いて，mbp1 破壊株を用いた菌糸体
マテリアルの試作を行った結果，菌糸体マットでは，菌糸密度と物性に変化が，コンポ
ジットでは外観的特徴や物性の向上が見られた．本研究結果は，菌糸体マテリアルの改
良に向けた糸状菌細胞壁工学の可能性を示すものである．
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要旨（学会・研究部会助成）
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学会・研究部会助成報告 …  O-7
日本微生物資源学会

矢口　貴志（日本微生物資源学会長）

［活動内容および成果］
日本微生物資源学会は，微生物多様性の理解とその保全及び持続的利用のため，微生

物資源に関する科学技術や微生物系統分類学の発展を促進することを目的としている．
公益財団法人発酵研究所 2023 年度 学会・研究部会助成を受け，微生物分類学を志す若
手および関連の研究者の支援と育成，微生物分類学分野の活性化を図るため以下の活
動を実施した．

1．学会参加と論文発表への助成
「分離・分類・保存」の研究を発表する若手人材を対象に，国内外の学会の旅費・渡

航費と学会参加費，および論文投稿の費用の支援を行なった．4 名の国際学会参加者，5
名の国内学会参加者，3 件の論文発表の支援を行った．

2．技術研修の支援
本学会の特徴に，個人会員加え，微生物保存機関が機関会員として学会活動に参画し

ていることが挙げられる．その中には微生物の分類や保存に関する技術研修を開催して
いる機関もあり，下記 1 件を支援した． 
「MALD-TOF MS を用いた酵母・糸状菌の迅速同定の技術研修」（千葉大真菌センター，

理研 JCM 共同開催）

3．シンポジウムの開催
「微生物の分離・培養を考える」，「微生物リソース整備とその利活用：現状と今後の

展望」，「ゲノム時代の微生物分類学を考える」と題したシンポジウムを開催した．シン
ポジウムの詳細については，本学会の学会誌にて報告している．いずれのシンポジウム
においても，学会員に限らず多数の参加者があった．

４．学会誌論文の J-STAGE への掲載
過去に学会誌に掲載された論文や総説など（25 巻 1 号～ 39 巻 2 号）を J-STAGE に掲

載し，微生物の分類や保存に関する情報発信を行った．
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学会・研究部会助成報告 …  O-8
公益社団法人 日本生物工学会

青柳　秀紀（副会長／未培養微生物（微生物ダークマター）資源工学研究部会代表）

［活動内容および成果］
1．2021 年度 IFO 学会・研究部会助成に採択され，日本生物工学会ではじめて研究部会
支援型の公募制度を確立した．今回も本公募制度に基づき，「微生物の分離・培養・分類・
保存などに関する研究で，生物工学分野におけるダークマター微生物の課題を解決する
新たな方法論や基盤技術の確立を目指した研究を推進し，未培養微生物（微生物ダーク
マター）資源工学研究部会の活動推進に貢献する提案」を日本生物工学会会員から公募
し，審査を行った．その結果，z 名の若手研究者に研究助成を行い，研究部会と連携し
て研究を推進し，一定の成果が得られた．

2．本研究助成の成果発表も含めた，シンポジウム「未培養微生物（微生物ダークマター）
資源の新展開（第 2 回）」を主催・開催した（2025 年 3 月 29 日，対面，51 名参加）．本
シンポジウムでは，口腔内の未培養微生物（ダークマター微生物）の培養，生理学的特
性や病原性の解析に関する研究を精力的に展開している Prof. Xuesong He（ADA Forsyth 
Institute, USA）の基調講演も実施した．産官学の研究者や学生が参加し，対面開催なら
ではの，活発なディスカッションと新たな人的ネットワークが形成できた．

3．第 75 回日本生物工学会大会（名古屋大）でシンポジウム「データ駆動型研究が導く
未培養微生物（微生物ダークマター）の開拓と展望」（2023 年 9 月 5 日，対面，184 名参加）
をバイオインフォマティクス相談部会と連携して開催し，最先端の研究成果を紹介する
とともに，パネルディスカッションを行った．本シンポジウムを踏まえ引き続き，第 76
回日本生物工学会大会（東京科学大）でシンポジウム「未培養微生物（微生物ダークマ
ター）研究のフロンティア」（2024 年 9 月 10 日，対面， 260 名参加）をバイオインフォ
マティクス相談部会と連携して開催し，最先端の研究成果を紹介するとともに，パネル
ディスカッションを行った．
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一般研究助成報告 …  P-1

母乳に分泌される乳酸菌の菌株ライブラリーの作製

錫谷　達夫（福島県立医科大学医学部，現 大原綜合病院）

母乳に分泌される乳酸菌が新生児の腸内細菌叢を形成する可能性を調べるため，母乳
と新生児の便から乳酸菌を分離培養した．

11 セットの出産 3 日目の，6 セットの出産 1 か月目の母乳と新生児便のセットから
MRS 培地を用いて 174 個のブドウ球菌以外のコロニーを得た．それらをコロニー精製
し，最終的に 63 株（乳由来 21 株，新生児便由来 42 株）の菌を分離し，16SrDNA のシ
ークエンスと MALDI-TOF MS で菌種の同定を行った．

母乳から分離できた菌は 3 日目も 1 か月目も Streptococcus 属のみであった．一方，3 日目
の新生児便からの菌もほとんど Streptococcus 属の菌であったが，1 か月目の便からの菌
はほとんど Bifidobacterium 属と Enterococcus 属の菌種であった．乳児から得られた乳酸
菌をヒト樹状細胞に添加すると，強いインターフェロン - α，- γ誘導能を示し，免疫
の活性化に寄与していることが予想された．

母乳中のオリゴ糖が新生児の乳酸菌有意な菌叢を形成することは確認できたが，その
由来を明らかにすることはできなかった．

一般研究助成報告 …  P-2

電気化学活性菌の市民参加型大規模スクリーニング

渡邉　一哉（東京薬科大学生命科学部）

電気化学活性菌（electrochemically active bacteria, EAB）とは，細胞外電子伝達系をも
ち，電極との間で電子のやり取りができる細菌である．バイオマス廃棄物などを用いて
発電する微生物燃料電池や電極からの電子で CO2 から有機物をつくる微生物電気合成
などに利用できるため，産業的に注目されるものである．しかしその研究の歴史は浅く，
環境中の EAB の多様性は未だ十分に把握されていない．また，新奇の高活性 EAB が発
見されれば，新たな産業応用につながる可能性がある．そこで本研究では，日本各地の
土壌などから新奇 EAB の単離を試みた．幅広いスクリーニングを行うために，一次ス
クリーニングにおいて，日本科学未来館を通して市民の方々に協力いただく「スーパー
発電菌をみんなで探そうプロジェクト」を行った．その結果，2 年間で約 200 の泥など
の発電力を評価し，その中の約 20 サンプルから EAB の単離を試み，今までに 6 株の新
種を得ている．このうち 4 株について特許を出願し，保存機関に寄託した．
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一般研究助成報告 …  P-3

全国の醤油醸造蔵から分離される耐塩性乳酸菌のゲノム多様性と菌株保全

和田　崇之（大阪公立大学大学院生活科学研究科）

乳酸菌 Tetragenococcus halophilus は，醤油製造における高塩条件下での発酵過程に重
要な役割を担う．本研究では，伝統的製法と地域性を継承する全国の醤油蔵（54 蔵）
から未滅菌試料（106 検体）の分与を受け，菌株分離とゲノム解析を行った．分離され
た 431 株のうち，2 株以上を分離できた 43 蔵（22 都道府県）に由来する計 86 株を対象
に全ゲノム解析を実施した結果，多様な系統分岐が確認され，糖代謝関連のアクセサリ
ー遺伝子が多数検出された．これらの結果は，本菌における発酵環境への適応（家畜化
現象）が系統進化の過程で繰り返し生じている可能性を示唆している．一方，地域ごと
の系統特異性は認められず，蔵間での菌株の拡散・定着経路の推定には至らなかった．
ヒスタミン合成に関与する hdc オペロンを保有する株については，ロングリード解析に
よりゲノムの完全長配列を決定し，新規プラスミド構造を同定するとともに，水平伝播
の可能性を示唆する遺伝子構造が見出された．なお，本菌全体としては組換えイベント
の頻度は低く，安定したゲノム構造を維持していることも明らかとなった．

一般研究助成報告 …  P-4

発酵食品に棲息する海洋細菌の多様性と系統分類学的研究

石川　森夫（東京農業大学応用生物科学部）

海洋環境には，そこを棲家とする多様な細菌が存在するが，食品中からの海洋細菌の
分離報告例は僅かである．そこで本研究では種々の発酵食品からプロテオバクテリアに
属する海洋細菌の分離を行い，その分離源の多様性，系統分類学的性質を明らかにする
ことを目的とした検討を行った．

プロテオバクテリアに属する海洋細菌は好塩性の性状をもつため，食塩を含有する発
酵食品に着目し，各種細菌熟成チーズ，このわた等魚介類の塩蔵発酵食品，くさやの
浸漬液より分離を試みた．分離には Marine agar, NaCl (2-5%) 含有 TSB agar, Plate Count 
Agar, Funke medium および人工海水培地を用い，約 40 の分離株を得た．分離株について，
16S rRNA 遺伝子の塩基配列および de novo シークエンシングによる同定を行った結果，
分離株は海洋細菌 Psychrobacter，Pseudoalteromonas，Halomonas ，Marinobacter のいず
れかの属に包含された．さらに，チーズ分離株の一部とくさや浸漬液からの分離株の一
部は Pseudoalteromonas 属を除く，上記各属内で種レベルで独立していた．このことから，
海洋細菌は海洋環境に限らず種々の環境に存在し，未知の菌種を含む多様な分類群を構
成することが示唆された．
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一般研究助成報告 …  P-5

日本ワインの自然発酵に関与する酵母の多様性解明とバイオリソース基盤
整備
乙黒　美彩（山梨大学大学院総合研究部）

ワインの個性を特徴づけるテロワールの要素の一つとしてブドウ畑や果実の微生物
が注目されている．一方，日本のワイン用ブドウに棲息する酵母の多様性に関する包括
的な調査は未だ乏しく，地域特有の酵母叢と微生物テロワールとの関係性も明らかでは
ない．酵母の多様性，分布の特性，醸造学的性質を把握し，ワインの個性を生み出す酵
母を生物資源として整備することは，日本ワインの品質やブランド価値の向上につなが
ることが期待される．

本研究では，山梨県を含む 4 道県のワイン生産地域のブドウから酵母を分離・分類
し，微生物テロワール解明の一助になることを目指した．S. cerevisiae 分離株について
は inter-delta PCR 解析を行い，地域ごとに遺伝子型が異なることを見出した．また，分
離株の応用利用の可能性を探るため，分離された S. cerevisiae と非 Saccharomyces 属酵
母の発酵性や香気成分生産性を醸造試験により明らかにした．本研究の成果は，日本の
ワイン生産地域における酵母の多様性や微生物テロワールに関する理解を深め，特徴的
な酵母菌株の確保と持続的な利用への貢献に寄与するものである．

一般研究助成報告 …  P-6

スゲ属植物に寄生する日本産さび病菌の DNA バーコードデータベースの
構築と多様性の解明
山岡　裕一（筑波大学生命環境系）

日本産のスゲ類（Carex 属）に寄生するサビキン（Puccinia 属）の未同定標本について，
菌類の DNA バーコード領域である rDNA ITS 領域の塩基配列を取得し，真菌類の分子
同定のために作成されたデータベース UNITE を活用して Species Hypothesis（SH，種仮
説）レベルで同定した．約 370 標本から取得した ITS2 － LSU D1 領域を用いた系統解
析の結果，日本産スゲ類のサビキンとして 59 菌群が認められた．うち 57 菌群につい
て，UNITE が提供する PlutoF を用いて ITS2 領域による SH Matching analysis (ver. 2.0.0)
を行った．その結果，既登録データと一致したのは 7 菌群のみで，37 菌群が Distance 
threshold levels（閾値）3.0% 以下，3 菌群が 2.5% 以下で “new sh” または “new singleton”
と判定され，データベースに未登録の塩基配列を有する菌群が多数検出された．この中
には，宿主として未報告のスゲ類に寄生するサビキンや形態的特徴からも未記載種と考
えられる菌群が検出された他，分類学的検討を要する菌群が多数検出された．
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一般研究助成報告 …  P-7

細胞融合技術を利用した新規バクテリオファージ単離手法の開発

常田　　聡（早稲田大学先進理工学部）

　バクテリオファージ（ファージ）は細菌に特異的に感染するウイルスであり，医療・
環境分野での応用が期待されている．しかし，細菌種によってファージの分離が容易
なものとそうでないものがあり，多くの重要細菌（Clostridioides difficile，Bacteroides 属
菌，硝化細菌等）でファージの単離が困難であることが経験的に知られている．本研
究では，ファージ易取得細菌（Escherichia coli JM109）とファージ難取得細菌を細胞融
合させることで，ファージ難取得細菌にファージ易取得性を付与する新規手法を開発し
た．E. coli JM109 と 4 種の細菌（E. coli TK001，E. fergusonii，Citrobacter amalonaticus，
Atlantibacter hermannii）の融合株をそれぞれ 4 株ずつ作製し，ファージ感受性試験，形
態観察，ゲノム解析を行った結果，いずれの融合株も両親株の性質を併せ持っていた．
特に系統学的距離の遠い細菌との融合株において，ゲノム解析により明確な融合の証拠
が得られ，ファージ感受性の変化も確認された．本手法はファージライブラリーの拡充
に貢献し，微生物制御技術の新たな展開につながる可能性がある．

一般研究助成報告 …  P-8

ヒト腸内における有益な難培養 Clostridium 属菌の分離・分類～腸内嫌気
性菌のバイオリソースの拡充～
阪口　義彦（北里大学医学部，現　徳島文理大学薬学部）

Firmicutes 門は，私たちの腸内で常に検出されるにも拘わらず，その役割は不明であ
る．我々は，肝疾患患者と健常人の腸内細菌叢の解析により，肝疾患患者において異
なる Firmicutes 門の構成を示した．本研究課題では，まず肝疾患患者において特定の
Clostridium 属菌の割合が高くなることを明らかにした．そこで，Clostridium 属菌と肝
疾患との関係性に着目し，ヒト腸内に常在する難培養 Clostridium 属菌の分離・分類を
試みた．ヒト糞便を 5 種類の培地に接種し 35℃で 2 日間，嫌気的培養を行うことで C. 
innocuum に近縁な菌株を取得することができた．本菌株は，系統解析においてどの菌
種とも系統学的に離れていたことから，新種の可能性が高いことが考えられた．しかし
ながら，他の菌種の増殖が多く，Clostridium 属菌の分離が困難であった．そこで，ヒ
ト糞便を 3 種類の方法にて前処理を行ったところ，Clostridium 属菌の高い割合を示す
試料を得た．今後，このような前処理を行うことで，Clostridium 属菌の効率的分離法
の開発が期待される．
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一般研究助成報告 …  P-9

難培養アーキア Candidatus Methanogranum caenicola 共培養系
のゲノムおよび培養特性解析
飯野　隆夫（理化学研究所バイオリソース研究センター）

メタン発酵リアクターから集積培養した Methanomassiliicoccus 目第 3 の種と考えられ
るメタン生成アーキア Kjm51a 株は，培養物中の比率が 3.5±1.4% と著しく低く，純粋
分離が困難な状況にある．培養物中の代謝産物を継時的に分析した結果，培養 4 日目に
は水素 (H2) が増加した．10 日目からメタン (CH4) が増加し，同時に H2 が顕著に減少し
た．同様の観察をメタン生成菌の生育阻害剤である BES を添加した条件で実施した結
果，培養初期の H2 増加は見られたが，その後の CH4 増加と H2 減少は見られなかった．
したがって，細菌が生成した H2 を利用してメタン菌 Kjm51a 株がメタンを生成すると
考えられた．DNBSEQ と GridION を用いて集積培養物のゲノム解析を実施した結果，
Kjm51a 株と細菌 3 種の計 4 本のコンティグを取得した．Kjm51a 株のゲノムは 1.1 Mb で，
既知の近縁種 2 種と比べて小さかった．Kjm51a 株は mcrABGCD や mtaABC を保持し，
本株のメタノール利用性が支持された．一方， acs や mtrA を保持せず，酢酸，CO2，ギ
酸からメタンを生成できないと推定した．

一般研究助成報告 …  P-10

ショウジョウバエ体内に存在する酵母叢の多様性解析

清家　泰介（大阪大学大学院情報科学研究科，現 九州工業大学大学院情報工学研究院）

酵母は自然界に広く分布し，特にショウジョウバエとは餌資源を介して密接な関係に
ある．本研究では，日本各地 120 箇所以上でショウジョウバエおよびその周辺環境（植
物，土壌，キノコなど）から酵母を単離し，26S リボソーム DNA 配列に基づいて同定
を行った．その結果，単離された酵母は 1936 クローンに達し，29 科 78 属 223 種を確
認した．そのうち 14 種は新種候補であり，うち 3 株は新種として論文により正式に記
載した．また，ショウジョウバエ体内からは Hanseniaspora uvarum や Pichia kluyveri な
ど発酵性の高い酵母が優占し，これらは果実を餌とするハエから多く検出された．一方
で，特定の花に棲息するハエからは酵母の種数が著しく少なく，ショウジョウバエの生
態的嗜好性が体内酵母叢の構成に強く影響することが示唆された．さらに，ハエから単
離された酵母株の多くは高い胞子形成能を示したが，実験室での継代培養によりこの能
力が低下することから，ハエ体内が胞子形成を促す環境である可能性がある．本研究は，
昆虫を媒介とした酵母の分布・多様性および環境適応の理解に資する知見を提供するも
のである．
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一般研究助成報告 …  P-11

難培養性細菌群 Verrucomicrobiota 門細菌をターゲットとしたバイオ
リソース基盤の構築
田中　靖浩（山梨大学生命環境学部）

近年，メタゲノム解析をベースとした環境試料の研究により，難培養性の細菌群とし
て知られる Verrucomicrobiota 門が環境中に広く分布し，多糖分解能，抗生物質生産能，
植物生育促進能などの有用な機能を持つ可能性が明らかになっている．本研究では，水
生植物ウキクサと微生物の相互作用を利用した微生物分離培養法（ウキクサ−微生物共
培養法；Microbes Environ. 33, 402–406, 2018）を用いて，Verrucomicrobiota 門に属する菌
株のみで構成されるバイオリソース基盤の構築を目指した．ウキクサ−微生物共培養法
は，無菌ウキクサに環境試料中の微生物群集を接種・共培養し，その後，ウキクサおよ
びその栽培液を平板培養法に適用する方法である．本研究では，さまざまな水環境試料
およびその精密濾過液（孔径 0.8 〜 5.0 µm）にこの手法を適用するなどで，200 株を超
える Verrucomicrobiota 門に属する菌株の分離に成功した．さらに，得られた菌株の中か
ら，植物生育促進活性や多糖類分解活性などの有用な機能を有するものが見出された．

一般研究助成報告 …  P-12

大腸菌の炭素源代謝における酵素量と補酵素量の統合的転写制御機構の
解明
島田　友裕（明治大学農学部）

中心炭素源代謝経路は，あらゆる生物で保存されている生命活動の基盤である．ここ
を中心に多様な炭素源代謝経路が拡がっており，様々な局面に応じた制御により，重要
な生命現象が引き起こされている．これらの制御に関する知見は蓄積し続けているが，
代謝フローの転換を引き起こす分子機構は不明な点が多い．私達は，転写因子のゲノム
上の標的遺伝子群を網羅的に同定することができる Genomic SELEX 法を用いた先行研
究において，大腸菌の機能未知推定転写因子が，乳酸デヒドロゲナーゼやピルビン酸ギ
酸リアーゼなどの複数の炭素源代謝酵素，また，リポ酸やチアミンなどの複数の補酵素
生合成酵素，をコードする遺伝子群のプロモーターに結合することを見出した．本研究
では，これら推定支配下遺伝子群への転写制御の実証と，その生理的意義の解明を目指
した．その結果，ピルビン酸やアセチル CoA に対して，中心炭素源代謝から外部方向
の代謝経路を抑制化し，内部方向の代謝経路を活性化すること，また，ピルビン酸より
上流の炭素源の添加で不活性化することが分かった．これらのことから，炭素源量に応
じて炭素源代謝経路の利用を制御する新たな転写制御機構が明らかとなった．
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一般研究助成報告 …  P-13

病原性細菌の有する接触性増殖阻害蛋白質の反応制御分子機構

富田　耕造（東京大学大学院新領域創成科学研究科）

接触依存性増殖阻害（CDI）は細菌間の生存競争に関わる現象であり，病原性細菌に
広く見られる．CDI では，細菌が接触依存性増殖阻害蛋白質の毒素ドメイン（CdiA-CT）
を隣接する標的細菌に輸送し，非同質遺伝子型を有する隣接細菌の増殖を抑制する．尿
路感染症を引き起こす大腸菌 EC536 株の CdiA-CT は tRNA を切断して隣接標的細菌の
増殖を抑制する．この過程にはシステイン生合成酵素 CysK が必要で，CysK:CdiA-CT
複合体が形成される．しかし，CdiA-CT の tRNA 認識機構や CysK による CdiA-CT 活性
化の詳細な分子機構は未解明であった．本研究では，CysK:CdiA-CT:tRNA 複合体の構
造をクライオ電子顕微鏡で解析し，三次元構造を決定し，機能解析を実施した．その結
果，CdiA-CT は CysK と結合することで構造が安定化し，活性触媒部位の形成が促進さ
れ，不活性型から活性型に転換することが明らかとなった．CysK は通常のアミノ酸生
合成としての機能を超えて，CdiA-CT を活性化する足場として特異な役割を果たして
いることが示された．

一般研究助成報告 …  P-14

小分子抗体を利用したオーキシン依存的タンパク質分解システムの開発

西村　浩平（東海国立大学機構名古屋大学大学院理学研究科）

植物ホルモン・オーキシンを利用して標的タンパク質の分解を誘導する Auxin-
Inducible Degron (AID) 法は，出芽酵母を含むさまざまな真核生物で広く活用されている
優れたタンパク質除去システムである．本研究では，単鎖型の小分子抗体を用いて標
的タンパク質を認識し，オーキシン依存的に分解する新たな標的タンパク質分解シス
テムの開発 を行った．出芽酵母においては，GFP や mCherry といった汎用的な蛍光タ
ンパク質に結合する Nanobody を利用することで，これらの融合タンパク質をオーキシ
ン依存的に分解できることを示した．また，動物培養細胞では，蛍光タンパク質に対
する抗体を用いた標的タンパク質分解に加え，内在性の HRas タンパク質を標的とした
Monobody を利用することで，タグを持たない内在性タンパク質の分解が可能であるこ
とを明らかにした．今後は，さまざまなスクリーニング系を駆使して，内在性タンパク
質と特異的に結合する小分子抗体の探索を進め，病原性タンパク質の分解制御へと応用
を広げることを目指す．
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一般研究助成報告 …  P-15

酵母の GPI リモデリングが制御するタンパク質選別輸送機構の解明

船戸　耕一（広島大学大学院統合生命科学研究科）

グリコシルホスファチジルイノシトール (GPI) によるタンパク質の修飾は真核生物で
広く保存された翻訳後修飾の 1 つで，GPI アンカー型タンパク質 (GPI-AP) の脂質ドメ
インへの集積や機能に重要な役割を担う．小胞体内腔で GPI がタンパク質に修飾され
たのち，GPI の脂質部分が変化することから，脂質の構造変化 ( リモデリング ) が GPI-
AP の選別輸送や局在を制御していると長い間推察されてきたが，その実体は不明で
あった．発表者は，GPI の脂質部分をセラミドへ変換させる酵母のリモデリング酵素 
Cwh43 が GPI-AP の小胞体からの選別輸送の品質管理に関与していることを発見した．

本助成研究において，発表者は Cwh43 欠損株と同様の表現型を示す遺伝子 YNL181W
を新たに見出し，その遺伝子が GPI-AP の小胞体からの輸送に関与することを明らかに
した．さらに，この新規遺伝子の産物は Cwh43 の下流で機能し，小胞体と小胞体 - ミ
トコンドリア間の膜接触部位に局在する I 型膜タンパク質であることを明らかにした．
本発表では，GPI の脂質リモデリング過程におけるこの遺伝子の役割について議論した
い．

一般研究助成報告 …  P-16

ミトコンドリア分裂の分子機序と生理機能の解明

福田　智行（新潟大学大学院医歯学総合研究科）

エネルギー生産をはじめ多様な機能を担うミトコンドリアは，分裂と融合により形態
をダイナミックに変動する．ミトコンドリア分裂因子 Dnm1 は分裂位置を囲み，くびれ
を形成する．このくびれでミトコンドリア膜が切断される機構は長らく不明であった．
脂質膜リモデリング因子 Atg44 が，くびれで膜を切断すると予想し，分裂酵母をモデル
に検証を行った．

ミトコンドリア分裂を高度に誘導する条件を探索し，グルコース飢餓を見出した．こ
の条件下において，Dnm1 欠損株では分裂やくびれは生じなかった．一方，Atg44 欠損
株ではくびれが切り離されず，くびれに Dnm1 が蓄積していた．以上から，Atg44 はく
びれでのミトコンドリアの分離を助けることが示唆された．次に，ミトコンドリア形態
が細胞機能に与える影響を検証するため，形態異常株の表現型解析を行った．富栄養条
件では分裂欠損は増殖に影響しないものの，融合欠損あるいは Atg44 の過剰発現により
過度に分裂すると増殖が遅延した．一方，定常期での培養を続けて経時寿命を評価する
と，Atg44 や Dnm1 の欠損株は寿命が延伸した．以上より，分裂は細胞や老化に寄与す
る可能性が示唆された．
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一般研究助成報告 …  P-17

酵母減数分裂期に生じる新規のゲノム変化

篠原　　彰（大阪大学蛋白質研究所）

生物の種や個体の多様性はゲノムの変化から生まれる．ガンを引き起こすような体細
胞突然変異に関してはゲノム解析の発展により急速に理解が進んでいる．一方，親か
ら子へ世代を越えたゲノムの多様性，新規のゲノム変化がどのような仕組みで生まれて
きたのかはまだ分かっていない．真核生物では，親になく子に生じるゲノム変化，突然
変異は de novo mutation（DNM）と呼ばれている．本申請研究では出芽酵母 S. cerevisiae
を用いて，DNM の分子メカニズムを解明することを目的とする．出芽酵母の減数分裂
期特異的なゲノム突然変異（meiosis-specific DNM; meiDNM）を解析したところ，点・
欠失・付加突然変異やテロメアリピート配列の付加や，レトロトランスポゾン挿入など
のゲノム変化に加えて，サブテロメア領域が “ 動く ” ことにより染色体欠失が起きるこ
とが判明した．サブテロメア領域の移動はこれまでどの真核生物でも報告がなく，繰り
返し配列の新しいゲノム制御の仕組みの存在を示唆している．

一般研究助成報告 …  P-18

新規病原性レンサ球菌の細胞壁構成バリエーションと環境応答

小倉　康平（京都大学大学院農学研究科）

Streptococcus dysgalactiae subsp. equisimilis（SDSE）は，近年ヒトへの感染症例が増加
しているレンサ球菌であり，Streptococcus pyogenes に近縁の「人喰いバクテリア」とし
て知られる．両菌種は共通の毒素を産生する一方で，細胞外構造に関わる遺伝子はほと
んど共有せず，SDSE に関する知見は乏しい．

本研究では，SDSE の細胞外構造形成機構の解明を目的として，主に細胞壁アンカー
タンパク質（CWAP）遺伝子に着目した．国内で劇症型感染症から高頻度に分離される
A 株と，公共機関由来の B 株とでは，CWAP 遺伝子に差異があり，細胞外構造にも顕
著な違いが見られた．A 株はヒト血清含有培地において高い接着性を示したが，血清添
加による CWAP 遺伝子の発現に大きな変動はなく，また高頻度分類型に特有の CWAP
欠損も接着性には影響を及ぼさなかった．

次に，A 株と同じ分類型に属しながら接着性が異なる C 株を選定し，比較ゲノム解
析を行った結果，A 株と C 株の間に CWAP 遺伝子の差異を見いだした．現在は，A 株
固有の CWAP 遺伝子の欠損が接着性へ与える影響について解析を進めている．
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一般研究助成報告 …  P-19

病原性ビブリオ属細菌が保有する CRISPR-associated transposon
の機能構造解析と⽣理的役割の解明
沼田　倫征（九州大学大学院農学研究院）

CRISPR-associated transposon（CAST）は一部の細菌が持つトランスポゾンである．
CAST は配列特異的に DNA 間を移動する．CAST の挿入部位は CRISPR-Cas エフェク
ターである Cascade によって決定され，転移はトランスポジションタンパク質（TniQ, 
TnsA, TnsB, TnsC）によって誘導される．Cascade は Cas6, Cas7, Cas8, crRNA から構成さ
れ TniQ と複合体を形成する．TniQ-Cascade が crRNA のガイド配列と相同な標的 DNA
に結合すると TnsA, TnsB, TnsC が集積し，その近傍に CAST が転移する．まず，大腸菌
内における DNA 転移活性を定量 PCR により評価する系を確立した．次に，標的 DNA
と結合した TniQ-Cascade の立体構造を決定した．構造解析と定量 PCR の結果，TniQ-
Cascade は，-2 位にシチジンを持つ PAM を選好することが分かった．PAM の -2 位を
認識する残基に変異を導入した結果，変異体は，野生型では認識できない PAM 配列
をもつ二本鎖 DNA に対して CAST を挿入する活性を獲得した．以上の結果は，TniQ-
Cascade において，PAM 認識部位を改変することにより，PAM 特異性を容易に操作で
きることを示唆するものである．この分子特性を利用することにより，配列制限の低い
ゲノム編集が可能になると期待できる．

一般研究助成報告 …  P-20

出芽酵母サイクリンの機能を再考する

田中　誠司（高知工科大学理工学群）

真核生物の細胞周期の進行は，マスターキナーゼである CDK（cyclin-dependent 
kinase）の活性の増減により制御されている．この活性は主に，制御サブユニットで
あるサイクリンの秩序正しい合成と分解による．出芽酵母では，9 種類のサイクリン
(Cln1-3, Clb1-6) が単一のキナーゼサブユニット Cdc28 と個別に CDK 複合体を形成する．
このうち Clb5,6 は，過去の全ゲノム重複で生じたペアで，DNA 複製を開始させる「S
期サイクリン」であるが，その発現パターンが異なる．Clb5 が S 期〜 M 期中期まで存
在するのに対し，Clb6 は S 期開始前後にしか存在しない．この Clb6の「S期サイクリ
ンなのに，S期を全うせず分解される」という奇妙な性質の理解を目指した．その結果，

・Clb6 が M 期に存在すると異常な分裂が起こり，致死となる
・異常性は，核小体領域が選択的に分配できないことによる
・Clb6 は，核小体の分配に必要な凝縮を阻害する

ことが判った．これらより，Clb6がM期細胞内に存在してはいけないため，M期に
Clb6を無くすために，細胞は S期開始直後に Clb6を分解せざるを得ないと理解できた．
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単細胞接合藻類の生殖様式進化の遺伝的背景

関本　弘之（日本女子大学理学部）

微細藻類ヒメミカヅキモには，1 形態種内に自殖種と他殖種が含まれる．遺伝的に異
なる＋，－型細胞の間で接合子を形成するヘテロタリック株（ヘテロ株，他殖種）を用
いて，－型細胞ゲノムのみに存在し，性表現を決定する CpMinus1 遺伝子を発見した．

一方，ホモタリック株（ホモ株，自殖）からも，CpMinus1 オルソログ遺伝子が見出
された．この遺伝子の発現を恒常的に高めた形質転換体，あるいは遺伝子発現を抑制し
た形質転換体においては，ヘテロ株の一方との他殖傾向が強まった．CpMinus1 遺伝子は，
ヘテロ株における接合型決定のみならず，ホモ株の生殖の成否にも深く関わり，さらに
は，ヘテロ，ホモといった生殖様式の違いをも決定づけることが判明した．

CpMinus1N 遺伝子が破壊されたと推定される株を得たところ，この株は，自家接合
能力を失い，近縁なヘテロ株のうち，－株と弱い生殖反応を示した．つまり，ホモ株に
おける自殖能力は CpMinus1N 遺伝子に依存しており，この遺伝子が変異して機能を失
うことで，ヘテロ株における＋型性表現のみを示すようになることが強く示唆された．

一般研究助成報告 …  P-22

DnaK シャペロンシステムの機能的ヒエラルキーを規定する分子基盤の解明

杉本　真也（東京慈恵会医科大学医学部）

Hsp70 は J-domain protein (JDP) と共同で基質タンパク質のフォールディングや輸送な
どを介添えする分子シャペロンである．大腸菌には DnaK を含む 3 種類の Hsp70 と 6 つ
の JDP が同定されている．DnaK は細胞質に局在する DnaJ と CbpA，および内膜に局
在する DjlA という 3 つの JDP と協調的に機能するが，それらの使い分けはよく分かっ
ていない．我々は熱ストレス条件下での生育には DnaJ のみが必須であるが，バイオフ
ィルム形成には DnaJ と CbpA が相補的に機能することを明らかにし，DnaK シャペロ
ンシステムの機能的ヒエラルキーという概念を提唱した (Sugimoto et al. 2021)．しかし，
何故このような機能の違いが生じるのかはよくわかっていない．本研究では，(1) 分
子間相互作用，(2) 基質特異性，(3) および染色体上の位置の重要性の観点から DnaJ と
CbpA の違いを調べた．その結果，DnaJ と CbpA では DnaK との親和性は同等であった
が，基質特異性に若干の違いが見られた．また，これらの JDP が機能を発揮する上で，
DnaK と共にオペロンとして発現することが重要であった．以上の結果は，DnaK シャ
ペロンシステムの機能的ヒエラルキーを規定する分子基盤の理解に資するものである．
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ヒト細菌叢形成に関与する V 型線毛の付着機構の理解と制御

柴田　敏史（鳥取大学医学部）

ヒト口腔，腸内細菌叢で主要な Bacteroidota 門細菌の線毛は V 型に分類され，プロテ
アーゼ依存性のストランド交換機構によって根元伸長すると予想されている．本研究で
は様々な V 型線毛の天然構造を決定し，構造学的知見から重合・付着機構の共通性や
多様性の解明を目指した．

口腔，腸内細菌の V 型線毛構成ピリン蛋白質とプロテアーゼを試験管内で混合しス
トークを重合させることができた．このことから，V 型線毛構築にはプロテアーゼによ
るピリンの切断が必須であることが確かめられた．得られた重合体のクライオ電子顕微
鏡構造解析も進行中である．また，新たに歯周病菌 Porphyromonas gingivalis のカルシ
ウムイオン（Ca²+）が結合した Mfa 線毛の構造を決定し，この Ca²+ が自然免疫回避に
寄与することを明らかにした．試験管内再構成系による成果は，V 型線毛の網羅的構造
解析や重合・付着機構の理解にとどまらず，阻害薬選別やバイオ材料開発といった応用
研究を加速させると期待される．今後，V 型線毛を標的に Bacteroidota 門細菌の付着を
制御し，健全な細菌叢を維持する手法開発へも発展させたい．

一般研究助成報告 …  P-24

バクテリア MutS パラログによる翻訳ストレス緩和の分子メカニズム

福井　健二（大阪医科薬科大学医学部）

翻訳過程において，停止したリボソームに次のリボソームが衝突し，ダイソームを形
成することがある．細菌では，DNA 修復タンパク質 MutS のパラログである MutS2 が
ダイソームを解離し，翻訳ストレスを緩和することが報告されているが，その分子機
構は不明であった．本研究では，高度好熱菌と超好熱菌由来の MutS2 を用い，その作
用機構を解析した．まず，MutS2 の RNA に対する活性を調べた結果，RNA への結合は
確認されたものの，切断活性は示されず，RNA 分解を伴わずにダイソームを解離させ
る可能性が示唆された．次に，MutS2 の X 線結晶構造解析を行い，ATP アナログ結合
型の MutS2 が，閉じたクランプ状の構造をとることを明らかにした (Fukui et al. (2025) 
Structure in press)．過去に明らかにしていた開いたクランプ状構造との比較から，ATP
結合と加水分解による MutS2 の構造変化がダイソーム解離の駆動力となることが示唆
された．本研究の成果は，MutS2 による翻訳ストレス緩和機構の理解を深め，リボソー
ムリサイクルの新たな分子機構の解明に貢献すると期待される．
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転写アテニュエーションは細菌固有のシステムか？

金井　　保（富山県立大学工学部）

細菌では，一旦開始した転写が特定物質の濃度に応じて途中で終結され，その下流の
遺伝子群の転写を抑制することで，その発現を抑える「転写アテニュエーション」機
構が存在する．その例として，大腸菌の trp オペロンのアテニュエーターがある．この
ケースでは，trp オペロンの上流に，連続する Trp コドンを含むペプチドをコードする
ORF(uORF) が存在する．この uORF 上でのペプチドの翻訳速度が周囲の Trp 濃度によ
り異なることを利用して，下流オペロンの転写の続行と終結が制御される仕組みであ
る．このようなリボソーム上での翻訳を介した転写アテニュエーションは，原核生物を
構成するもう一つのドメインであるアーキアにおいては，これまでに知られていない．
私達は，超好熱性アーキアのアミノ酸生合成遺伝子群のオペロンに，全ゲノム解析では
見過ごされていた uORF らしき遺伝子を発見した．今回の報告では，この uORF を含む
プロモーター部分の解析により，アーキアにおいても転写アテニュエーションが存在す
る可能性について報告する．

一般研究助成報告 …  P-26

黒麹菌が複数の細胞壁α - グルカンを有する生理的意義の解明

水谷　　治（琉球大学農学部）

泡盛醸造に使用される黒麹菌 A. luchuensis は，細胞壁多糖 α-1,3- グルカン (AG) と
黄麹菌等には存在しない α-1,3/α-1,4- グルコシド結合を交互に持つ細胞壁多糖ニゲラン 
(NG) を有し，その遺伝子数は Aspergillus 属で最大となっている．本研究では，黒麹菌
を中心に Nigri 節糸状菌の細胞壁 α- グルカンの多様性と複数の α- グルカンを作る生理
学的意義を明らかにすることを目的として，Nigri 節に属する糸状菌等，NG を生産す
る糸状菌群の生産量を調べた．更に，黒麹菌 nisA 遺伝子や研究が殆ど進んでいない黄
麹菌 agsC group に属する黒麹菌 agsA 遺伝子が産生する細胞壁 α- グルカンの解析も行っ
た．その結果，NG を生産する糸状菌の全てのゲノム上には nisA 遺伝子は 1 つのみにも
関わらず，A. japonicus で黒麹菌より 10 倍以上の NG を生産することや，nisA 遺伝子を
NG 生産能のない黄麹菌で高発現させると菌糸表層に NG に由来する棘様構造が生じる
ことを明らかにした．また，agsA は従来報告されている凝集性のある AG とは異なる
細胞壁 α- グルカンを合成している可能性が示唆された．
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ミトコンドリアに眠る機能未知の小さなタンパク質群の網羅的解析

古川　健太郎（新潟大学大学院医歯学総合研究科，現 九州大学大学院医学研究院）

ミトコンドリアは生命活動の根幹を担うオルガネラであり，分裂・融合・分解などを
介して恒常性が維持されている．我々は最近，ミトコンドリアの恒常性維持機構の一
種であるミトコンドリアオートファジー（マイトファジー）の必須因子として，新規ミ
トコンドリア分裂因子マイトフィッシン Atg44 を同定した（Mol Cell 2023）．Atg44 は，
従来の研究対象から見逃されてきた 100 アミノ酸に満たない非常に小さなタンパク質

（マイクロタンパク質）であったことから，ミトコンドリアには機能未知のマイクロタ
ンパク質が未開拓状態であることが期待された．本研究では，酵母のミトコンドリアに
眠る未開拓マイクロタンパク質群に焦点を当て，ミトコンドリアの機能・形態制御・品
質管理における役割と機能発揮の分子機構を解明することを目的とした．ミトコンドリ
アプロテオーム解析で同定された約 20 種のマイクロタンパク質の遺伝子破壊株を作製
し，様々な表現型解析を行ったところ，Atg44 以外にもマイトファジーに関与する新規
因子（マイトフィッシン 2 として Mfi2 と命名）を同定した．本発表では，Mfi2 の機能
解析結果について報告する．

一般研究助成報告 …  P-28

概日リズムの振動を生み出す構造－機能相関の解明

武藤　梨沙（東邦大学理学部）

シアノバクテリアの時計分子装置は KaiA，KaiB，KaiC の 3 つのタンパク質から構
成されており，ATP 存在下で相互作用することで概日リズムを生み出す．概日リズム
は KaiABC 共存下でのみ観察されるが，我々は KaiC 単独でも振動することを明らかに
した．そこで本研究では，KaiC の振動機能獲得の起源を明らかにするために機能解析
を行った．まず，シアノバクテリア，シュードモナドータ，アーキアの KaiC のアミノ
酸配列をアライメントし機能に重要な配列を比較した．シアノバクテリア KaiC のリン
酸化部位は Ser と Thr であるのに対し，多くのシュードモナドータと一部のアーキアの
KaiC は 2 つとも Ser であった．そこで，シアノバクテリアの 2 つ目のリン酸化部位を
Ser に置換した KaiC（KaiCSS）を作製し，振動機能および生物時計の機能について検証
した．その結果，KaiCSS は振動機能を有していたが概日リズムの温度補償性機能が欠損
していた．以上の結果から，シアノバクテリア KaiC よりも原始的な KaiC も振動機能
を持つ可能性が高いが，完全な生物時計を獲得したのはシアノバクテリアが最初である
と結論づけた．
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グリコシルホスファチジルイノシトールアンカーを介した真菌型ガラクト
マンナンの細胞表層輸送モデルの解明
岡　　拓二（崇城大学生物生命学部）

真菌型ガラクトマンナン（FTGM）は，マンノース（Man）とガラクトフラノース
から構成される糸状菌特有の糖鎖であり，糸状菌の病原性に関与する．本研究では，
FTGM がグリコシルホスファチジルイノシトール（GPI）アンカーを介して細胞表層へ
輸送される機構を解明するため，GPI 生合成に関わる遺伝子破壊株を構築し，その表現
型を解析した．GPI アンカーの 3 番目の Man を転移する酵素である PigB を欠損した株

（ΔpigB 株）は致死であった．一方，GPI アンカーの 4 番目の Man を転移する酵素であ
る SmpC を欠損した株（ΔsmpC 株）は，生育が著しく抑制されものの生育可能であり，
FTGM が消失していた．また，タンパク質に GPI アンカーを付加する PigK を欠損した
株（ΔpigK 株）は，ΔsmpC 株よりも良好な生育を示した．さらに，eGFP-GPI 融合タン
パク質を発現させ，蛍光顕微鏡で細胞内局在を観察したところ，ΔsmpC 株では eGFP-
GPIが細胞表層に輸送されたのに対し，ΔpigK株ではゴルジ体に滞留していた．以上から，
FTGM は GPI-AP ではなく，GPI アンカー自体を受容分子とし，その 4 番目の Man から
伸長している可能性が示唆された．

一般研究助成報告 …  P-30

微細藻類の鞭毛に存在する蛋白質合成系の解明

久保　智広（山梨大学大学院総合研究部）

真核生物の鞭毛・繊毛は，ヒトにおいて繊毛病の原因となる重要な細胞小器官であ
る．本研究では，近年その存在が示唆されていた鞭毛内における蛋白質合成系の実体を
解明することを目的とし，二本の運動性鞭毛を持つ単細胞緑藻クラミドモナスを用いて
解析を行った．Puromycin 標識法を最適化することによって，単離鞭毛内で新たに合成
された蛋白質を可視化する手法を確立した．その結果，鞭毛長軸に沿って平均 1μm あ
たり 1 箇所，1 本の鞭毛あたり約 10 箇所に蛋白質合成系が存在する可能性が示された．
また，単離鞭毛に RNA が存在するかどうかを検証したところ，鞭毛蛋白質 1 mg あたり
約 0.8 mg の RNA が存在することが明らかになった．この鞭毛抽出物を用いて RNA-seq
解析を行ったところ，繊毛関連蛋白質をコードする mRNA が多数検出された．さらに，
リボソーム構成因子 RPL4 に変異をもつ rpl4 株では，鞭毛内への puromycin 取り込み量
が著しく減少し，RPL4 が鞭毛内蛋白質合成に関与する可能性が示唆された．これらの
成果は鞭毛構築機構の新たな理解をもたらすとともに，繊毛病の分子病態の解明にも貢
献する重要な知見である．
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二形性油糧酵母 Yarrowia lipolytica における細胞形態制御に関する研究

福田　良一（東京大学大学院農学生命科学研究科）

Yarrowia lipolytica は，n- アルカンなどの疎水性化合物の強力な資化能を有する酵母で
ある．また，Y. lipolytica は酵母型だけでなく菌糸型，偽菌糸型の形態をとる二形性酵母
である．本研究では，Y. lipolytica における細胞形態の変換機構とその意義を解明するこ
とを目的とした．

Y. lipolytica は n- アルカンに吸着して細胞内に取り込むと考えられている．我々は，
n- アルカンに吸着できない変異株の解析から見出した HMG-box 転写因子遺伝子遺伝
子 MAR1 の破壊株が菌糸型生長に欠損を示すこと，n- アルカンを炭素源とする培地で
の生育に異常を示すこと，MAR1 破壊株では様々な遺伝子の発現が変化していること，
MAR1 を高発現すると菌糸型生長が高度に誘導されることを明らかにした．これらの結
果から，Mar1 は細胞形態と n- アルカンへの吸着を制御する転写因子であることが示唆
された．また，グリコシルホスファチジルイノシトールアンカーのアシル鎖のリモデリ
ングが Y. lipolytica の菌糸型生長に関わることを明らかにした．

一般研究助成報告 …  P-32

環状染色体細胞が抱える未知のストレスとその応答機構の解明

田中　克典（関西学院大学生命環境学部）

原核生物は環状の染色体を持つのに対し，真核生物はなぜ線状の染色体を採用してい
るのか ―― この進化的選択の背景には未解明の要因が潜んでいる可能性がある．我々
は，分裂酵母において線状と環状の染色体をもつ細胞を正確に比較できる独自の評価系
を確立し，染色体形態の違いが細胞に与える影響を解析した．その結果，複数の環状染
色体細胞に共通してストレス応答遺伝子の発現が上昇しており，これらの多くがスト
レス MAP キナーゼ経路の下流に位置する転写因子 Atf1 に依存していることを見出し
た．さらに，環状染色体細胞では Atf1 および上流因子 Sty1 のリン酸化が亢進しており，
Sty1-Atf1 ストレス応答経路が活性化していることが確認された．また，どの染色体の
環状化がストレスの原因となるかを解析した結果，1 番染色体の環状化が主な要因であ
ることが明らかとなった．本研究は，真核細胞が栄養増殖期において線状染色体を維持
することの生物学的意義の解明に向けた重要な一歩となる．

−　44　−−　44　−



一般研究助成報告 …  P-33

単細胞生物のマイクロ RNA が制御する生命現象発見への挑戦

山﨑　朋人（高知大学教育研究部）

マイクロ RNA（miRNA）はアルゴノート（AGO）タンパク質と複合体を形成し，相
補的な mRNA の発現を抑制する．多細胞生物での役割は広く研究されているが，単
細胞生物では未解明の点が多い．緑藻クラミドモナス（Chlamydomonas reinhardtii）は
miRNA を持つ単細胞生物だが，相同性解析や RNA-seq，Ribo-seq ではその標的遺伝子
の同定は困難であり，生理的役割は不明であった．本研究では HITS-CLIP 法を用いて
AGO3-RNA の相互作用マップを作成した．その結果，核遺伝子 120 種と葉緑体遺伝子
2 種が同定された．核内遺伝子 CAS と葉緑体遺伝子 petA の発現が ago3 変異体で上昇し
ており，AGO3 が検出された遺伝子の発現を抑制することが示唆された．また同定した
遺伝子の 30% は葉緑体移行タンパク質をコードしており，miRNA の主たる機能は葉緑
体の生理制御であることが示唆された．本研究は，クラミドモナス miRNA の標的遺伝
子同定における HITS-CLIP 解析の有効性を示すだけではなく，様々な RNA 結合タンパ
ク質（RBP）の機能解明への新たな道を開くものとなった．

一般研究助成報告 …  P-34

出芽酵⺟の mRNA 転写において TFIID 依存性を後天的に付与する分⼦機
構の解明
古久保　哲朗（横浜市立大学大学院生命医科学研究科）

基本転写因子 TFIID とその類縁複合体である SAGA は，いずれも TBP の DNA 結合
能を制御するが，転写における両者の機能分担については不明な点が多い．出芽酵母
の mRNA 遺伝子は，TFIID- or SAGA-dominated group のいずれかに分類されるが，二重
変異株では全遺伝子の転写が損なわれることから，両複合体は各々に固有の機能に加
え，重複した機能を有すると考えられる．我々は，TFIID 変異と SAGA 変異の共存後
に SAGA 変異のみを除去することにより，PGK1 プロモーターの TFIID 非依存的な転写
を TFIID 依存的な転写へとリプログラミングすることに成功した．またゲノムワイド
な RNA-seq 解析により，Hsp104 依存的に生成される未知のプロモーターリプログラミ
ング因子が，PGK1 のみならず数百種類の mRNA 遺伝子の転写における TFIID 依存性
を変化させ得ることを明らかにした．興味深いことに，転写と mRNA 安定性制御の両
反応に関与する Ccr4-Not 複合体の非存在下ではリプログラミングが消失したことから，
上記因子の本体は同複合体の質的変化産物である可能性が高いと考えられる．
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一般研究助成報告 …  P-35

マルチモーダル顕微分光で明らかにする葉圏微生物の光エネルギー利用
ポテンシャル
菅野　菜々子（関西学院大学理学部）

地球上の植物葉圏面積は，陸地面積の約 4.4 倍におよび，1026 個もの細菌が生息して
いると試算されている．葉圏の微生物は太陽光にさらされることから，光エネルギーを
利用しながら生活する微生物は少なくないと予想できる．本研究では，自家蛍光とラマ
ン散乱光を同時に取得するマルチモーダル顕微分光装置を用いた 1 細胞解析によって，
葉圏微生物群集内における光利用微生物の存在割合や生理状態の評価を試みた．

モデル微生物を用いた分析により，光合成細菌の自家蛍光スペクトルからバクテリオ
クロロフィル（BChl）a 型および b 型の光合成細菌を検出可能であること，またカロテ
ノイドの共鳴ラマンスペクトルは，共役長の長さや修飾，細胞内組成の違いを反映する
ことがわかった．野外植物の葉圏微生物細胞を分析したところ，葉圏優占種であるメチ
ロバクテリウム属細菌と見られる細胞や BChl 様の蛍光スペクトルを持つ細胞を検出し，
その一部からは細胞内貯蔵物質の蓄積を確認した．またこれらの細胞数割合は植物サン
プルによって異なっていた．今後，生育環境や植物種による違いを追求することで光利
用微生物の生態系へのインパクトの理解につながると期待される．

一般研究助成報告 …  P-36

様々なプラスミドが宿主に与える負荷の実体の解明

野尻　秀昭（東京大学大学院農学生命科学研究科）

細菌がプラスミドを保持すると，細胞内でプラスミドが不安定であったり，安定でも
他の細菌との競合培養の過程でプラスミド保持株が淘汰されたりすることが知られて
いる．これらの根本原因として，プラスミドの「負荷」という言葉が使われているが，
負荷の実体やそれが誘導される機構は未解明である．本研究では，不和合性（Inc）群
が異なる pBP136（IncP-1），pCAR1（IncP-7），NAH7（IncP-9）の 3 種のプラスミドを
Pseudomonas 属細菌に保持させ，トランスクリプトーム解析とメタボローム解析によっ
て負荷の実体解明を目指した．また，3 種のプラスミドの複製・保持領域のみを含むミ
ニプラスミドも作成し，同様に用いた．その結果，アミノ糖と糖ヌクレオチド代謝経路
上の化合物，補酵素代謝経路上の化合物が 3 種のプラスミドとミニプラスミドで共通に
減少し，これらの影響は DNA 分子としてのプラスミドの影響を強く受けている現象で
あると結論づけた．一方，完全長のプラスミドの場合は核酸代謝経路上の化合物が共通
して増加したが，ミニプラスミドでは増加しなかった．この影響は DNA 量の違いを反
映すると考えられた．
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一般研究助成報告 …  P-37

Bacillus subtilis の膜変形を伴う膜小胞と洞穴の形成機構の解明

橋本　　渉（京都大学大学院農学研究科）

納豆菌（Bacillus subtilis）は，蒸し大豆（枯死体）表面に生育する腐生作用により納
豆を生成する．これまでに，当研究室では納豆菌の腐生機構に焦点を当て，納豆菌と大
豆との間のせめぎ合いについて明らかにしてきた．その過程で，蒸し大豆上で生育する
納豆菌が増殖期に細胞表層に膜小胞を，定常期に細胞の極に大きな洞穴を形成すること
を見いだした．本研究では，B. subtilis における膜変形を伴う膜小胞と洞穴の形成機構
を明らかにすることを目指した．

納豆菌の細胞表面に形成される膜小胞は，LB 寒天培地で生育した納豆菌には形成が
認められず，蒸し大豆上での納豆菌特有であることから，納豆菌が蒸し大豆に応答して
形成・分泌する機構の存在が示唆された．一方，細胞極に形成される洞穴は，納豆菌の
みならず枯草菌にも認められた．洞穴を形成した細胞の切片構造を解析した結果，細胞
が空洞化しており，死滅していることが示唆された．枯草菌一遺伝子破壊株を用いて洞
穴形成欠損株を見いだし，洞穴形成に関わる候補遺伝子を複数選抜した．また，洞穴形
成欠損株の解析から，洞穴が生菌数維持に寄与している可能性が示された．

一般研究助成報告 …  P-38

麹菌における転写因子の分解を介した分生子形成制御機構の解明

田中　瑞己（東京農工大学大学院農学研究院）

細胞内におけるタンパク質の安定性は N 末端のアミノ酸に依存し，この機構は N-end 
rule と呼ばれる．麹菌において N-end rule を制御するユビキチンリガーゼ (UbrA) を破
壊すると，無性胞子である分生子の形成が促進されるが，その分子機構は明らかになっ
ていない．レポータータンパク質を用いて N-end rule の解析を行った結果，麹菌におい
てはアルギニン，リジン，アスパラギン，グルタミン，アスパラギン酸，グルタミン酸，
ヒスチジン，フェニルアラニン，トリプトファン，チロシンが N 末端に存在すると 
UbrA 依存的に分解されることが明らかになった．分生子形成の制御に関与する転写因
子の遺伝子発現量を調べた結果，主要因子である BrlA とその下流で働く AbaA，WetA 
の発現量が ubrA の破壊によって著しく増加した．また，BrlA の翻訳産物を検出した結
果，切断によって生じたと考えられる低分子量の翻訳産物量が ubrA の破壊によって著
しく増加した．さらに，ubrA を破壊すると，分生子から菌糸が発芽する時間が短くなり，
分生子形成や発芽への関与が報告されている G タンパク質シグナル伝達調節因子の遺
伝子発現量が増加した．これらの結果から，UbrA が様々な様式で分生子形成の制御に
関与していることが示唆された．
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一般研究助成報告 …  P-39

ミトコンドリア代謝酵素前駆体の誤局在によって誘導される異所性代謝
ストレスの解析
中務　邦雄（名古屋市立大学大学院理学研究科）

ミトコンドリアタンパク質の多くは標的化シグナルをもった前駆体としてサイトゾ
ルで合成され，膜透過装置を介してミトコンドリア内へインポートされる．インポート
阻害によりミトコンドリア外に蓄積した前駆体は，毒性のある凝集体を形成することで
細胞障害を引き起こし，さまざまな疾患の引き金になると考えられている．しかし，蓄
積した前駆体が細胞障害を引き起こす機序には不明な点が多い．本研究では，構造学的・
遺伝学的解析により，出芽酵母のクエン酸合成酵素（CS）前駆体がサイトゾルで酵素
活性を有する構造を形成することを示した．CS 前駆体はユビキチンリガーゼ SCFUcc1 を
介してプロテアソーム依存的に分解されるが，過剰に蓄積すると異所的にクエン酸を合
成することで，細胞内の代謝恒常性を攪乱し，細胞増殖を阻害した．しかしこの条件下
では，翻訳抑制が誘導され，細胞障害を緩和する保護機構として機能することも示され
た．以上の結果から，インポート阻害は単なるタンパク質毒性だけでなく，酵素前駆体
による異所性代謝ストレスも誘導するものと考えられた．

一般研究助成報告 …  P-40

酵母におけるリボフラビン代謝中間体依存的な methylglyoxal 耐性機構

那須野　亮（�奈良先端科学技術大学院大学先端科学技術研究科，現 神戸大学先端バイオ
工学研究センター）

【背景と目的】
解糖系の副生成物である methylglyoxal（MGO）は，タンパク質の糖化修飾（AGEs）

を引き起こし，細胞毒性を示す．一方，筆者らはこれまでに，リボフラビン合成経路の
初発酵素 GTP cyclohydrolase II（GCH2）が生成するピリミジン型核酸 DARP が，アル
デヒド類と非酵素的に反応することを見出した．本研究では，DARP と MGO が非酵素
的に反応すると仮説を立て，これを検証するとともに，酵母を用いてその生理機能を解
析した．
【結果と考察】

精製 GCH2 を用いて調製した DARP と MGO を反応させたところ，両者が結合した
7-methylpterin が生成し，DARP が MGO と反応し，これを消去することが明らかになっ
た．また，DARP のピリミジン部位に相当する化合物 TAPO の存在下では，MGO によ
るタンパク質の AGEs が抑制された．さらに，GCH2 遺伝子を過剰発現・欠損させた酵
母は，それぞれ MGO に耐性・感受性を示した．以上のことから，GCH2 により合成さ
れる DARP は，MGO を消去することで，AGEs の生成抑制を介し，酵母を MGO から
保護することが明らかになった．
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一般研究助成報告 …  P-41

クロストリジウム属の葉酸生合成におけるミッシングエンザイムの同定

佐藤　喬章（京都大学大学院工学研究科）

腸内細菌叢はヒトが合成できない補酵素の生産を行うなど，宿主にとって重要な働き
を担っている．これまでに菌叢解析は盛んに行われてきたが，個々の腸内細菌の代謝
には未解明な部分が多く残されている．多くの細菌の葉酸生合成経路において，7,8- ジ
ヒドロネオプテリントリリン酸（DHNTP）から 7,8- ジヒドロネオプテリンモノリン酸

（DHNMP）を生成する反応を触媒する DHNTP ピロホスホハイドロラーゼ（FolQ）がミ
ッシングエンザイムとなっていた．そのような中 3 種の FolQ が同定されたが，研究対
象としたクロストリジウム属細菌はいずれのホモログも持たないため，本研究では新規
FolQ の同定を目的とした．

ゲノム上の遺伝子配置の情報などから，2 つの遺伝子候補（folQ4-c1, folQ4-c2）を見
出し，それらの組換え型タンパク質を調製および精製した．精製酵素の活性を測定した
ところ，どちらも DHNMP の生成を触媒したが，FolQ4-c1 の方がより大きな活性を示
した．このことから，クロストリジウム属における FolQ の有力候補を同定できた．し
かし，比活性が低く何らかの活性化因子が存在する可能性を考えている．

一般研究助成報告 …  P-42

Ruminococcus gnavus の腸管定着機構の遺伝的解析

尾花　　望（筑波大学医学医療系）

ヒト腸内常在細菌 Ruminococcus gnavus は，炎症性腸疾患（IBD）などの様々な疾患
の患者腸内で，その存在量が増加する．しかし，本菌の腸管定着と病原性を確立する遺
伝的要因は解明されていない．本研究では，R. gnavus のシャトルベクター，誘導型プ
ロモーター，レポーター遺伝子および遺伝子欠失系などの遺伝子工学的手法を開発し
た．これらを用いて，R. gnavus ATCC 29149 において，莢膜多糖（CPS）産生に必要な
ソルターゼ酵素を同定した．また，このソルターゼ遺伝子の近傍に CPS 産生に関与す
る遺伝子群を特定した．CPS 産生は，無菌マウス腸内への競合定着に必要であり，また，
本菌の炎症活性と逆相関することを明らかにした．さらに，このソルターゼ遺伝子は，
IBD 病患者由来の分離株と比較して，健常人由来の分離株に多く分布する傾向があった．
このことは，IBD 等の腸疾患の炎症活動性や病原性に CPS 産生が関与する可能性を示
唆している．腸内細菌の腸管定着や病原性機構の理解には，マルチオミックス解析のみ
ならず，個別の細菌に最適化した遺伝操作技術の構築が重要であると考えられる．
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一般研究助成報告 …  P-43

シアノバクテリアに内在する新たな DNA 複製開始機構の解明

大林　龍胆（静岡大学理学部，現　東京都立大学大学院理学研究科）

すべての生物においてゲノムの複製は個を維持する上で必須であり，細菌では DnaA
という複製開始因子が特定領域からの複製を制御している（DnaA システム）．また，
dnaA 遺伝子はほぼ全てのバクテリアに保存されていることから，この DnaA による複
製開始制御機構はバクテリアが多様化する以前に成立し，バクテリアに共通のメカニズ
ムであると信じられてきた．一方で，多くの共生細菌や共生細菌由来のオルガネラのゲ
ノムは，dnaA 遺伝子をコードしていないことが近年のゲノム解析でわかってきた．祖
先である細菌は DnaA システムであることから，共生進化過程で DnaA に依存しない複
製機構へと進化したことが示唆されるが，詳細な複製機構は全くわかっていない．ま
たなぜこのように高度に保存され，洗練された DnaA システムを共生細菌やオルガネラ
だけが失ったのかは大きな謎であるが，その進化的背景もわかっていない．本研究で
は，複製開始因子のスクリーニングをおこなった．また，進化的背景に迫るためにも，
DnaA 非依存種にのみ存在する遺伝子の解析なども行ってきた．本発表ではこれらスク
リーニングの結果やその表現型などについて報告する．

一般研究助成報告 …  P-44

細胞と核のサイズ連動性を制御する膜供給メカニズムの解析

久米　一規（広島大学大学院統合生命科学研究科）

真核生物の核サイズは，細胞サイズと連動して適切に制御されている．このことが最
初に報告されてから約 1 世紀以上が経過しているが，当該制御機構は謎に包まれてい
る．本研究では，分裂酵母を真核細胞のモデルとして用いて，細胞と核のサイズ連動性
の制御に重要な，小胞体から核への膜供給メカニズムの解明を目指した．具体的には，
申請者がこれまでに同定した，小胞体と核の間の膜輸送に関わる 2 つの因子（核膜タン
パク質 Lem2 と小胞体膜タンパク質 Lnp1）が，いかにして核への膜供給を制御して適
切な核サイズを維持するのか，その分子機構の解明を目指して解析を行なった．Lem2
もしくは Lnp1 の過剰発現は核膜成長阻害を引き起こし，細胞と核のサイズ連動性が破
綻した結果，細胞サイズに対する核サイズ（N/C 比）が減少する．Lem2 もしくは Lnp1
の発現量の変化や局在変化と N/C 比の減少との関係について調べた．その結果， Lem2
について，発現量は変化させず，核膜上での局在変化のみで，核膜成長を阻害して N/C
比を減少させることがわかった．このことから，核への膜供給量の調節には，Lem2 の
核膜上での局在制御が重要であることが示唆された．
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新規作用機序を有する抗菌薬の開発 ―透過性促進薬の開発に向けた基礎的
研究―
永野　恵司（北海道医療大学歯学部）

Pseudomonas aeruginosa（緑膿菌）は抗菌薬に高い自然耐性を示す．その一因として
外膜透過性が低いことが挙げられる．外膜透過性を亢進させることで，既存薬の効果を
向上させる可能性がある．本研究では，トランスポゾンによるランダム変異導入法を用
いて，外膜透過性の亢進に関与する遺伝子の網羅的解析を行った．トランスポゾンを導
入した緑膿菌 PAO1 株を，ラフィノース（三糖）を唯一の炭素源とする培地でケモスタ
ット培養した．その結果，選別された変異株の増殖性は，グルコース（単糖）含有培地
では親株と同等であったが，ラフィノースおよびスタキオース（四糖）含有培地では促
進した．これは，三糖以上の大きな分子の外膜透過性が亢進したことを示唆する．また，
各系統の 10 種類の抗菌薬に対する最小発育阻止濃度が，親株に比して 2 ～ 4 倍程度低
下した．この結果も外膜透過性の亢進を示唆する．解析したすべての変異株で morA 遺
伝子に変異が確認された．MorA は cyclic di-GMP の受容体タンパク質であり，その機
能喪失が外膜透過性の亢進をもたらしたと考えられる．特に，抗菌薬の透過性が亢進す
る可能性が示されたことから，新たな創薬標的となる可能性がある．今後，外膜透過性
亢進の直接的な機序を検証する必要がある．

一般研究助成報告 …  P-46

吸着槽併設高層型界面ファーメンターの開発：生物活性二次代謝物の生産
への応用
小田　忍（金沢工業大学ゲノム生物工学研究所）

抗ガン，抗結核，抗ウイルス等の重要な生物活性を有する 2 種のアザフィロン類，ス
クレロチオリン (SCL) とルブロパンクタチン (RUB) を標的として，脂溶性代謝物の生
産に有効な界面ファーメンターの実機プロトタイプの構築を図った．栄養寒天平板／カ
ビマット／疎水性有機溶媒の三層構造を内部に有するユニットを多段高層・並列化し
て有機層（ジメチルシリコンオイル）を注入・自然流出させ，シリカゲルを充填した
吸着槽と送液ポンプを連結して有機層を循環させる構造とした．Penicillium sclerotiorum 
NBRC 113796 の培養条件を最適化後，2.4 L スケールのユニットを 8 段高層／ 2 塔並列
化して 202 ml/min で有機層を循環させた．毎週吸着層を交換し 4 週間に渡り実動させ
た結果，トータルで 16g の SCL が生産できた．RUB の生産研究に関しては，Monascus 
pilosus NBRC 4520 から RUB 生産の選択性の高い変異株を創成し， 4 週間に渡る生産試
験を実施した．その結果，トータルで 1,099–1,710 mg の RUB と最大 87 mg の monascin
が生産された．

−　51　−−　51　−



一般研究助成報告 …  P-47

機械学習を利用した変異導入による可溶性発現の概念の解明

松井　大亮（立命館大学生命科学部，現 公立千歳科学技術大学理工学部）

異種発現系で酵素遺伝子を発現させる際に，封入体を形成し，活性を示さないことが
多くあり，これは酵素の大量発現における大きな問題である．これまでに大腸菌で可
溶性発現量が増加した変異型酵素の単離方法や，二次構造やアミノ酸配列の保存性，疎
水性度に着目した変異導入法による可溶性発現手法を開発してきた．今回，高度好熱菌
由来タンパク質発現用プラスミド 414 種類を大腸菌で発現誘導し，SDS-PAGE で可溶性
および不溶性の発現情報を得，機械学習（ニューラルネットワーク）を行った．予測値
と実測値とを比較した結果，およそ 78% の高い正答率を示す学習器の開発に成功した．
さらに可溶性発現に関与する特徴を明らかにすることを目的として，ブラックボックス
化した学習器の形式概念分析（学習器の特徴間の従属関係を網羅的に抽出する手法）を
行った．その結果，この学習器が予測する変異部位の特徴として，アミノ酸配列の後方
に位置する Gly や Val，Thr，Cys が，可溶性発現確率の増加に関与することを明らかに
した（特願 2023-80992）．

一般研究助成報告 …  P-48

乾燥地植物の内生微生物を用いた SynCom 実験 : レジリエントで高機能
な植物プロバイオティクスに向けて
谷口　武士（鳥取大学乾燥地研究センター）

砂漠植物は乾燥や貧栄養に対する強いストレス耐性を有しており，この耐性には根に
共生する微生物も関与している．近年，メタゲノム解析による網羅的な微生物群集解析
と機能推定からのアプローチが主流であるが，複数の微生物が植物と共生する中で，微
生物が実際にどのように相互作用を行い，植物への機能を発揮しているのかは不明な点
が多い．この点を明らかにするため，本研究では，アメリカ，カリフォルニア州のコロ
ラド砂漠で生育するキク科植物，Encelia farinosa とこの根から分離培養した内生菌およ
び内生細菌に着目した．内生細菌については，根に存在した細菌の約 10% にあたる約
120 種が得られた．植物成長促進形質の評価や E. farinosa への接種試験から，植物の成
長促進に関わる内生細菌が確認された．また，内生細菌の分離培養に用いた土壌で育成
した E. farinosa の代謝物解析から，乾燥条件下では細菌のクオラムセンシングが植物根
内あるいは根圏で活発であることが分かった．研究期間内に複合微生物を用いた接種試
験まで進めることができなかったが，SynCom 実験に向けた菌株の整備と複合微生物系
構築のための情報が得られた．
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蛋白質間相互作用の合理的リデザインによる NRPS 生合成系の分解および
再構築
石川　文洋（近畿大学薬学部）

天然物の多様性拡充戦略として生合成遺伝子や生合成酵素の応用が盛んに研究され
ている．ペプチド天然物の多くは，非リボソームペプチド合成酵素（NRPS）により生
合成される．NRPS では，アデニル化酵素（A）により選択されたアミノ酸はキャリア
ータンパク質（CP）に受け渡される．この過程で，A と CP は特異的なタンパク質間相
互作用（PPI）を形成する．NRPS を利用して非天然型ペプチドを生合成する手法のうち，
最も汎用されるドメインスワッピング法（A をアミノ酸選択性の異なる別の A′ へと人
工的に置換する）は，A と CP の特異的な PPI を破壊してしまうため，望む化合物がで
きないことが多い．そこで本研究では，エンテロバクチン（Ent）およびビブリオバク
チン生合成系をモデルに，A と CP との PPI エンジニアリングとドメインスワッピング
法を融合した新規物質生産法の確立を目指した．

合理的に A と CP との PPI をデザインすることで，天然には存在しない Ent 生合成経
路の構築に成功し，また，本生合成経路による Ent の生産量は，天然の EntE 生合成経
路と比較しても遜色のないものであった．以上より，PPI エンジニアリングは，ドメイ
ンスワッピング法の弱点を克服する実用的かつ効率的な手法となることが期待される．

一般研究助成報告 …  P-50

AI 細胞選抜法による変異酵母株の単離

磯崎　瑛宏（立命館大学理工学部）

近年，ゲノム編集酵母でこれまでにない特徴をビールや日本酒に与えられることが実
証され始めている．しかし，ゲノム編集作物に対する国内での抵抗感は根強く，ゲノム
編集酵母による食品販売はまだハードルが高い．そこで我々はゲノム編集で得られる酵
母細胞と同等の機能を持つ酵母細胞を，ランダム変異によって生み出して単離する手法
構築を進めている．今回はその中で，インテリジェント画像活性細胞選抜法を用いた二
段階濃縮法により単離したビール酵母を用いたビールの醸造を実現した．提案手法は，
ゲノム編集細胞作成と分取アルゴリズム構築 (1,2)，ランダム変異導入 (3)，インテリジ
ェント画像活性細胞選抜法による細胞の選抜 (4)，取得したコロニーの細胞画像高速取
得と AI 判別による標的細胞含有コロニーの単離 (5)，ビール醸造 (6) から構成される．
本研究では，4 ～ 6 の原理検証を行い，ビール酵母がきれいに撮像できていること，得
られたコロニーの評価を高速イメージングフローサイトメトリーで行うことが妥当で
あること，単離したビール酵母を用いたビールの醸造中にアルコール濃度を計測し，単
離したビール酵母がアルコール発酵できることを確認できた．
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フォトグラニュールによる排水処理でのエネルギーキャリアとしての炭素
循環の最大化
日高　　平（京都大学大学院地球環境学堂）

一般的な排水処理技術である活性汚泥法に代わり，シアノバクテリアを中心とするフ
ォトグラニュールを導入することで，曝気操作が不要となり，大気中に放出されていた
二酸化炭素を藻類バイオマスとして固定化できる．排水の微生物処理から脱炭素社会に
貢献するために，フォトグラニュールおよびメタン発酵を組み合わせて，エネルギーキ
ャリアとしての炭素循環を最大化する技術の開発を目的とした．実験室規模のフォトグ
ラニュール反応器および比較のための活性汚泥反応器により人工排水を用いた連続運
転を行い，排水処理特性およびメタン発酵特性を分析した．メタン発酵実験では，フォ
トグラニュールの有機物 1 g あたり 0.3 ～ 0.5 L 程度のバイオガスが得られた．反応器
での固形物滞留時間を短くすればガス発生率が増加するものの処理水質は悪化する傾
向が示された．ガス発生率は活性汚泥と同程度の値であり，同様にメタン発酵によるエ
ネルギー回収が可能であることが確認された．得られた結果を基に，提案システムの炭
素収支を算出したところ，発生する汚泥量はフォトグラニュールが活性汚泥の 3.5 倍程
度であり，メタン発酵などに用いることができるバイオマス資源の増加が示された．

一般研究助成報告 …  P-52

腸内細菌が産生する膜小胞の特性解析とその応用

山崎　思乃（関西大学化学生命工学部）

宿主の腸内には，多種多様な腸内細菌が腸内細菌叢を形成し，高密度に生息している．
一方，細菌のほとんどはタンパク質や核酸などを含むナノ粒子の細胞外小胞（EV）を
放出するため，腸内には宿主由来の EV に加え，腸内細菌由来の EV が存在する．本研
究では，腸内細菌の EV 産生特性とその機能性を明らかにし，EV をポストバイオティ
クスとして応用することを目指した．マウスの盲腸内容物と糞便に含まれる EV を密度
勾配超遠心分離によって精製し，EV 内 DNA と細菌 DNA の 16S rRNA メタゲノム解析
を実施した．盲腸と糞便のいずれにおいても細菌叢と比べて EV 菌叢の多様性は低く，
細菌種により EV 産生能に差があることを明らかにした．また，盲腸と糞便の細菌叢は
類似している一方で，EV 菌叢は大きく異なり，腸管の部位により腸内細菌の EV 産生
挙動が異なる可能性が示された．加えて，免疫調節活性を有する EV を高産生する腸内
細菌の選抜を試みたので，その結果についても報告したい．
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逆グリオキシル酸経路を利用して高収率にアセチル CoA を供給可能な
大腸菌の開発
戸谷　吉博（大阪大学大学院情報科学研究科）

微生物による物質生産では，CO2 排出を伴う反応を迂回して，原料から目的物質へ高
効率に変換することが課題である．逆グリオキシル酸 (rGS) 経路は，TCA 回路のリン
ゴ酸を 2 分子のアセチル CoA に変換できる魅力的な人工経路であり，この経路を活用
ことで，理論上 1 分子のグルコースから最大 4 分子のアセチル CoA を得ることができる．
本研究では，グルコースから rGS 経路を介してアセチル CoA を供給可能な細胞の創出
を目的とした．クエン酸合成酵素を欠失した大腸菌に rGS 経路の反応を触媒する酵素
遺伝子を導入した．この株はグルコース単一炭素源の培地では生育できなかったが，グ
ルタミン酸を共利用とすることで生育可能な条件を見出した．13C 代謝フラックス解析
の結果，グルコース消費の半分程度のフラックスが rGS 経路に流れていることが確認
できた．また，炭素固定を担うホスホエノールピルビン酸カルボキシラーゼが rGS 経
路をもたない株の約 7 倍に増加しており，rGS 経路の導入により正味の CO2 排出が 80
％減少したことを明らかにした．本株を用いることでアセチル CoA から合成できる有
用化合物の収率向上が期待される．

一般研究助成報告 …  P-54

ノンコーディング RNA の高い転写量と安定性を利用した大腸菌物質生産
法の開発
中村　美紀子（信州大学基盤研究支援センター）

タンパク質などの大腸菌物質生産において，誘導発現系が主流である．しかし，誘
導による増殖低下，代謝負荷，誘導に反応する細胞とそうでない細胞の発現不均一性
などの問題があり，これらを解決できる恒常発現系も求められている．公開されてい
る RNA-seq データを調べると，ノンコーディング RNA (ncRNA) の転写量が多いことか
ら，ncRNA 遺伝子は高い転写量と安定性を有し，それらの性質を利用すれば恒常高発
現系を構築できると考えた．そこで，タンパク質生産用培地で培養した大腸菌 MG1655
の RNA-seq を行い，転写量が上位の ncRNA について赤色蛍光タンパク質 eEmRFP の発
現を指標に恒常高発現プロモータの取得を試みた．その結果，3 種類の ncRNA プロモ
ータの取得に成功した．一方，転写量が上位のコーディング RNA についても同様に調
べたが，発現はどれも低く，転写量とタンパク質合成量は必ずしも正の相関があるわけ
でないことが分かった．発現には転写以上に翻訳調節が重要であると考えられる．

本研究により，遺伝子ノックダウン用 siRNA やノックアウト用ガイド RNA など
RNA 生産だけでなく，タンパク質生産にもノンコーディング RNA プロモータが利用で
きることを示すことができ，物質生産への有用性が期待される．
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紅色光合成細菌が生産する酵素と光・金属触媒複合系による二酸化炭素を
原料とするプラスチックモノマー合成
天尾　　豊（大阪公立大学人工光合成研究センター）

微生物によって完全に消費される生分解性プラスチックは，環境低負荷型材料として
注目を浴びている．生分解性プラスチックの原料となるモノマーを光エネルギーと CO2

から合成する方法が確立できれば，再生可能エネルギーの利用と CO2 の有効利用・削
減にも効果を発揮する新たな手法になりうる．本研究では，含アセトン培地中で紅色光
合成細菌 Rhodobacter capsulatus を培養することによって発現したアセトンカルボキシ
ラーゼ（AC）と 3- ヒドロキシ酪酸脱水素酵素（HBDH）を光レドックス系中の生体触
媒として用い，CO2 と最も簡単なケトン化合物であるアセトンを原料とした可視光エネ
ルギーによって生分解性プラスチック（ポリヒドロキシ酪）のモノマーとなる 3- ヒド
ロキシ酪酸が合成可能な新たな人工光合成技術確立を目的とした．含アセトン培地中
で培養した Rhodobacter capsulatus 中に AC と HBDH の発現に成功し，これら酵素を含
む抽出液を得ることができた．次に電子供与体トリエタノールアミン，可視光増感触
媒水溶性亜鉛ポルフィリン，ロジウム錯体触媒で構成される NADH 再生系に，AC と
HBDH とを含む酵素抽出液を加え可視光を照射することにより，高収率でアセトンと
CO2 から 3- ヒドロキシ酪酸が生成することを見出した．

一般研究助成報告 …  P-56

食用昆虫の肥育における有用細菌の解析

後藤　和義（岡山大学学術研究院医歯薬学域，現 保健学域）

世界人口 78 億人を支える大規模な食糧生産は，環境破壊や CO2 排出といった SDGs
の観点から重要な課題である．持続可能な食料生産に向け，低環境負荷で高タンパクな
昆虫食が注目され，特に飼育が容易なコオロギは商用化が進んでいる．生産性向上には
腸内細菌叢など昆虫生理の理解が不可欠である．本研究では，コオロギ腸内の有用菌を
分離し，成長促進や食の安全に資する添加剤としての可能性を評価した．

食用コオロギ（フタホシコオロギ）の腸内細菌叢を解析した結果，乳酸菌 Lactococcus 
garvieae が確認された．分離培地を用いて菌株を分離したところ，グラム陽性・陰性菌
に広く抗菌活性をもつ物質を産生していることが示唆された．L. garvieae を摂食させた
コオロギでは，病原菌の定着を抑制する効果が確認された．また，孵化直後から餌 1 g
あたり 10¹¹ CFU の生菌を混和し自由摂食させたが，成長や生存率に有意な差は見られ
なかった．成虫の加熱乾燥後の栄養価には，摂取群でわずかな変化が認められた．

コオロギ粉末は，養殖魚や養鶏のタンパク源として利用可能であり，飼育時に L. 
garvieae を添加することで，飼料への付加価値向上が期待される．
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一般研究助成報告 …  P-57

線虫共生細菌が生産する微生物シグナル分子の探索とその機能解析

今井　　優（信州大学先鋭領域融合研究群バイオメディカル研究所）

Photorhabdus 属や Xenorhabdus 属などの線虫共生細菌は多様な生理活性物質を生産
する．本研究では，線虫共生細菌から他微生物の表現型 ( 二次代謝や形態分化など ) に
影響を及ぼす微生物シグナル分子の探索を行った．放線菌 Streptomyces coelicolor A3(2) 
( 色素性抗生物質アクチノロージンを生産する ) と線虫共生細菌を同一寒天培地上で
共培養し，アクチノロージン生産性および形態分化への影響を指標に，微生物シグナ
ル分子を生産する線虫共生細菌のスクリーニングを実施した．その結果，Xenorhabdus 
szentirmaii DSM 16338 が，S. coelicolor A3(2) のアクチノロージン生産を低減させる化合
物を生産することを見出した．X. szentirmaii の寒天培養物から酢酸エチルにより活性物
質を抽出後，高速液体クロマトグラフィー分析により目的物質を精製した．精製物を液
体クロマトグラフィー質量分析に供したところ，その分子量が 280 であることが明らか
となった．これは X. szentirmaii が生産する化合物として報告されている Xenofuranone A 
と一致した．現在，同化合物の構造解析を進めるとともに，S. coelicolor A3(2) の二次代
謝に及ぼす影響の詳細な解析を進めている．

一般研究助成報告 …  P-58

微生物を用いた物質生産能向上を指向した大腸菌におけるタンパク質過剰
発現耐性機構の解明
中川　　明（石川県立大学生物資源工学研究所）

本研究は報告者が取得したタンパク質過剰発現耐性菌の特性を調べるものである．こ
の耐性菌のゲノムシークエンスをおこなったところ，変異が発見できなかった．報告者
の所有する野生株にはデータベースと 3 ヶ所の変異が検出されたが，そのため，本表現
型を示すしているのは単純な点変異ではないことが示唆された．また，トランスクリプ
トーム解析から，ストレス耐性関連遺伝子群の上昇，ハウスキーピング遺伝子群の減少
が見られた．これは，本耐性菌において ppGpp が上昇していることが示唆された．更
に ppGpp 合成酵素を過剰発現する野生株は，耐性菌と同等のタンパク質過剰発現耐性
を示し，少なくともタンパク質過剰発現に ppGpp が関与していると考えられた．本耐
性菌は，3 遺伝子導入系，8 遺伝子導入系，12 遺伝子ゲノム挿入系における物質生産で
いずれも野生株に比べて高い生産性を示したことから，ppGpp の制御を介して，物質生
産を劇的に改善することができる可能性を示すことができた．今後は ppGpp のより厳
密な制御，ppGpp のどのターゲットが重要か等を解明し，カスタマイズしたスーパータ
ンパク質過剰発現耐性菌を創製する．

−　57　−−　57　−



一般研究助成報告 …  P-59

クオラムセンシングを活⽤したアナモックス群集形成の迅速・安定化と温室
効果ガス抑制型排⽔処理法への適⽤
西村　文武（京都大学大学院工学研究科）

アナモックスを活用した窒素除去法は，省エネルギー・省資源型であるが，外乱の影
響も受けやすい．本研究では，アナモックス細菌の初期集積培養の迅速化と環境ストレ
スに対するレジリエンス向上を目指し，クオラムセンシング（QS）を活用した微生物
群集形成の迅速化および活性向上のための検討を行った．まず，アナモックスグラニ
ュールから抽出したオートインデューサー（AI）を液体クロマトグラフィーイオンモ
ビリティ型四重極飛行時間型質量分析計で分析し，使用されてる AI が 3-oxo-C16-HSL，
3-oxo-C12-HSL，C4-HSL，C8-HSL，C6-HSL であることを特定した．それらの AI の回
分式添に加実験において，3-oxo-C16-HSL，3-oxo-C6-HSL，C6-HSL がアンモニア態窒
素除去能力を 20％程度向上させた．AI 添加が，リアクターの性能を 20％程度回復させ
ることがわかった．集積培養については，硝化槽より採取した汚泥に対して，70 日間
にわたり AI（各 2 µM ずつ）の混合添加を行ったが，アナモックス以外の共存微生物
による AI の消費や AI の混合添加による活性阻害が起きることを明らかにした．一方，
N2O は反応器への流入条件変化により発生することを実験的に明らかにした．安定化運
転が温室効果ガス抑制のための有効な条件であることを示した．

−　58　−−　58　−



要旨（若手研究者助成）

−　59　−



−　60　−



若手研究者助成報告 …  P-60

日本産 Cytospora 属菌の分類学的再検討および種多様性の解明

服部　友香子（森林総合研究所きのこ・森林微生物研究領域）

Cytospora 属菌は，樹木の枝や幹に永年性のがんしゅ症状を形成する植物病原菌であ
る．本属は世界で 600 種以上が記録され，現在，中国を中心に DNA 塩基配列を用いた
分子系統解析による分類学的所属の再編が進められている．本属の学名は，現行の命名
規約において先名権を持つ無性世代の学名 Cytospora が用いられるようになったが，我
が国では未だに有性世代の学名 Valsa が使用されるだけでなく，日本を現記載地とする
種に関しては 100 年以上未整理のままである．そこで本研究では，新たに収集した病害
サンプルと菌株および国内の保存標本と保存株について分類学的整理を行なった．1 道
8 県の調査地で，サクラやナナカマドなどのバラ科樹木，キリ，スギなどの Cytospora
属による胴枯性病害のサンプルを採取し，菌株を確立した．これらの形態的特徴の観察
および多遺伝子座を用いた分子系統解析を実施することで，現在の分類体系における位
置付けを明らかにした．本発表では，転属とタイプの指定が完了したキリ腐らん病菌を
中心に成果を報告する．

若手研究者助成報告 …  P-61

「海獣の粘液」を用いた海洋細菌の分離培養技術の構築

中島　　悠（海洋研究開発機構超先鋭研究開発部門，現 同海洋機能利用部門）

イルカの口腔微生物叢は，腸内細菌や海水，他の海獣の微生物叢とは大きく異なる．
これまでのメタゲノム解析をベースにした研究により，希少な系統の中には周辺に動物
由来の再構築ゲノム (MAG) が全くなく，イルカ口腔由来のものが独立して存在するも
のもある．イルカの口腔には，他の哺乳類にはない特殊な粘液が分泌されることが知ら
れており，これが特殊な微生物叢形成の鍵になると考え，口腔や粘液，海水試料の網羅
的な遺伝子解析や FISH，成分分析などを通して，海獣の粘液が新規の分離培養技術の
基盤とすることを目的とした．

本研究に際し，これまで取得していた 3 種のイルカに加え，2 種の口腔スワブのメタ
ゲノム解析を行った．その結果，培養の対象としていた片方の種とは別属あるいは，別
目の細菌の MAG を得た．一方，綱レベルで異なる，もう片方の対象種は存在が確認で
きず，特殊かつ希少な系統が存在するものの，その微生物叢はガラパゴス化し，異なっ
ている可能性が示された．イルカ口腔粘液が採取できなかったため，飼育海水や鯨偶蹄
類ではない海獣であるジュゴンの微生物叢，イルカ胎便を比較することで，粘液仮説に
おける希少系統の侵入経路を考察する． 
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若手研究者助成報告 …  P-62

二枚貝に生息する新規海洋性マイコプラズマの単離と分類体系の再構築

水谷　雪乃（佐賀大学総合分析実験センター，現 三重大学大学院生物資源学研究科）

マイコプラズマは多様な陸生動物の病原菌として知られてきたが，近年は様々な海洋
動物からも検出・単離され，その生息環境の多様性が明らかになりつつある．我々の先
行研究では，アンプリコンシーケンス解析によりサルボウガイの中腸腺内に本属細菌が
優占していることを発見し，海洋動物に生息する本属細菌は陸生動物由来の種とは異な
る系統群を形成すると推測していた．本研究では海洋性マイコプラズマの新知見獲得を
目指し，単離培養とゲノム情報に基づく分類体系の再構築を試みた．マイコプラズマの
単離に用いられる SP4- Ⅱ培地を参考に考案した培地で 7 種の二枚貝から細菌単離を試
み，特異的 PCR 検出で存在が確認されたサンプルについてはメタゲノム解析を実施し
た．アサリ，ホタテ，ハマグリ，サルボウガイの 4 種で本属細菌の存在が示唆されたが，
改良培地からの単離株は得られず，二枚貝に生息する本属細菌は特殊な栄養要求性を持
つ可能性が示された．ゲノム解析の結果，海洋無脊椎動物由来の本属細菌はメタマイコ
プラズマ科の新属に分類される可能性が示唆され，多様な糖代謝関連遺伝子およびアミ
ノ酸合成に関する遺伝子をもつことが特徴的であった．

若手研究者助成報告 …  P-63

新規菌根菌 Fine Root Endophytes の分離によるモデル菌株の確立

吉野　花奈美（茨城大学農学部，現 宇都宮大学農学部）

菌根菌は多くの陸上植物の根に共生し，無機塩類を供給することで植物の生長を促進
している．ケカビ門アツギケカビ目に属する菌根菌は，菌糸が細い特徴から Fine Root 
Endophytes（以下，FRE）と呼ばれる．FRE はグロムス門に属するアーバスキュラー菌
根菌以上に，植物への窒素供給力や湿害耐性が高いと報告されている．これらの特徴か
ら，生育に多くの窒素を必要とし水田で栽培されるイネにおいて，FRE の菌根共生が
活かせるのではないかと考えた．そこで，本研究では水田で生育するイネの根からアツ
ギケカビ目を検出することを目的とした．つくば市および宇都宮市のイネの根の菌群集
解析を行った結果，調査した 2 亜種 4 品種全てでアツギケカビ目の配列が検出された．
また，継時的なサンプリングにより，イネの生育ステージの長期（分げつ期から登熟期）
に渡って，アツギケカビ目の配列が検出された．一方，地上部を刈り取った後の根から
はほとんどアツギケカビ目の配列が検出されなかった．以上より，アツギケカビ目がイ
ネの生育に関わっている可能性が示唆された．本研究では，アツギケカビ目の配列が検
出された水田のイネや雑草から FRE の分離も試みており，その結果についても報告する．
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若手研究者助成報告 …  P-64

ムコール症原因真菌における細胞内共生細菌の保有実態とその多様性，
および宿主伝搬性の解明
高島　勇介（�筑波大学山岳科学センター菅平高原実験所，現 農研機構遺伝資源研究

センター）

ムコール症原因真菌には細胞内共生する “ エンドバクテリア ” が知られているが，そ
の保有実態および種多様性の把握は十分ではない．本研究では，菌株保存機関から入
手または野外試料より分離したケカビ目 17 属 220 菌株についてエンドバクテリアの検
出を試みた．その結果，220 菌株中 53 菌株についてエンドバクテリアが確認された．
また，そのうち 52 菌株は Rhizopus 属菌であり，国内臨床菌株も含まれていた．さら
に，新規エンドバクテリア（SakBRE）が確認された宿主菌株の分類学的検討を行い，
Saksenaea boninensis として新種記載した． SakBRE を分離培養し，系統的に近縁であっ
た Mycetohabitans 属細菌との比較ゲノム解析を行った結果，硫酸の取り込みに関わるト
ランスポーターの遺伝子を持たないことによりシステイン合成能が欠損していること
が示唆された．この結果は，異なる属の糸状菌を宿主とするエンドバクテリアは，ケカ
ビ目内において，それぞれ独自のゲノム進化をしており，宿主特異性を持つ可能性を示
唆していた．本研究により，エンドバクテリア保有糸状菌およびエンドバクテリア培養
株の研究リソースが整備され，ムコール症原因真菌の感染にエンドバクテリアが及ぼす
影響についての検証が今後可能になった．

若手研究者助成報告 …  P-65

活性硫⻩シグナルを考慮した新たなレドックスシグナル伝達概念の構築

清水　隆之（東京大学大学院総合文化研究科，現 奈良女子大学研究院自然科学系）

活性硫黄は，分子内にポリスルフィド構造をもつ硫黄化合物で，高い求核性と求電子
性を示す．私が紅色光合成細菌 Rhodobacter capsulatus から同定した活性硫黄応答性転
写因子 SqrR は，2 つのシステイン残基の間で分子内ポリスルフィド架橋を形成するこ
とで，活性硫黄を検知する．これは，活性酸素の検知機構と類似しており，両検知機構
には進化的に深い関わりがあることが推察された．

実際に，SqrR と細菌における活性酸素応答性転写因子 OxyR による転写制御には，
活性硫黄と活性酸素に応答した協調的なしくみが見出された．これは，これまでにない
レドックス応答機構であると考えられる．

そこで，本制御メカニズムを解明するために，sqrR および oxyR 遺伝子のシステイン
点変異株を用いて転写解析を行ったところ，それぞれの応答に必要なシステイン残基が
見出された．また，SqrR と OxyR の in vitro での標的プロモーター領域への結合親和性
を解析したところ，活性硫黄と活性酸素への応答能の違いが観察された．

本発表では，活性硫黄と活性酸素に応答した協調的な転写制御機構について，現在の
知見を報告する．
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若手研究者助成報告 …  P-66

ミトコンドリアにおけるタンパク質膜挿入プロセシングの解明

竹田　弘法（神戸大学先端バイオ工学研究センター，現 埼玉大学理工学研究科）

ミトコンドリアは ATP を合成するエネルギー工場として描かれてきた．ミトコンド
リアが正常に機能するためには，膜タンパク質を介した代謝物・タンパク質・金属イオ
ンといった様々な物質の分子交通が必要不可欠である．これらの膜タンパク質を正しく
折りたたみ，膜へ組み込むのがトランスロケーターである．SAM 複合体は，タンパク
質をβバレル構造へと整形すると同時に，ミトコンドリア膜へ組み込むという非常に複
雑な反応を触媒するトランスロケーターである．私は，SAM 複合体がβバレルタンパ
ク質をミトコンドリア膜へ組み込む瞬間の cryo-EM 構造を決定し，その分子メカニズ
ムを原子レベルで解明した．本研究課題では，更に詳細なメカニズムを明らかにするた
めに，SAM 複合体と結合した基質βバレル膜タンパク質が様々な状態にある SAM- 基
質複合体の cryo-EM 構造を決定することで，SAM 複合体のタンパク質膜組み込みの様
子を動画で捉えることに挑戦した．

若手研究者助成報告 …  P-67

放線菌―糸状菌間相互作用の理解と物質探索への展開

二宮　章洋（東京大学大学院農学生命科学研究科）

糸状菌の二次代謝を刺激する簡便な手法としてしばしば共培養が用いられるが，共培
養系において二次代謝産物の産生を促進するシグナルの正体については未解明の部分
が多い．過去に，放線菌 Streptomyces rapamycinicus が 2 種の Aspergillus 属糸状菌の二次
代謝を促進することが報告されており，菌同士の接触が二次代謝誘導に必要と提唱され
ている．しかしながら，この誘導に化学シグナルが関与することを示唆する結果を申請
者は得ており，この物質の同定を目的とした．遺伝子発現と色素産生を指標に放線菌の
培養抽出物を各種クロマトグラフィーによって分画した．その結果，逆相 HPLC によ
って得られた画分が二次代謝誘導活性を示すことを明らかにした．現在，活性成分の同
定を試みている．また，海洋由来の 6 種 27 株の Aspergillus 属糸状菌について，放線菌
との共培養を実施した結果，16 株において共培養による物質産生の亢進が確認された．
この結果によって，放線菌 S. rapamycinicus が，幅広い Aspergillus 属糸状菌の二次代謝
を活性化し得ることが示唆された．
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若手研究者助成報告 …  P-68

肺炎球菌ホスホマイシン耐性に関与するピルビン酸キナーゼの機能解析

田口　厚志（大阪大学産業科学研究所）

好気呼吸系を持たない肺炎球菌は，エネルギー産生を解糖系に依存しており，その最
終反応を担うピルビン酸キナーゼは生存に必須である．また，ピルビン酸キナーゼの
活性変化は，細胞壁合成を阻害する抗菌薬ホスホマイシンに対する耐性にも関与してい
る．本研究では，肺炎球菌代謝系において重要な役割を果たすピルビン酸キナーゼの機
能解析を行い，解糖系中間体のフルクトース− 1,6 −ビスリン酸によるアロステリック
な活性制御が行われることを示した．また，共結晶構造の取得に成功し，エフェクター
結合領域が他生物種のピルビン酸キナーゼと異なることを明らかにした．

ピルビン酸キナーゼは一般的に ATP を産生するとされている．しかし，各種ヌクレ
オチドを用いた活性比較から，肺炎球菌ピルビン酸キナーゼは GTP を優先して産生す
ることを見出した．また，ヌクレオチド結合構造の解析から，ヌクレオチド塩基と相互
作用する活性部位残基群を同定し，分子レベルでのヌクレオチド選択性機構を解明し
た．これらの残基群は多くのグラム陽性細菌で保存されていることから，これらの細菌
においてピルビン酸キナーゼは GTP 合成を担う可能性が示唆された．

若手研究者助成報告 …  P-69

ラン藻のクエン酸回路の流れを決める生化学的要因の解明

伊東　昇紀（明治大学農学部）

酸素発生型の光合成を行う細菌，ラン藻は，クエン酸回路から様々な有用物質を生産
する．しかし，クエン酸回路の炭素の流れは，他の代謝経路と比べて弱く，その原因の
解明がさらなる増産にむけた課題となっている．以前の申請者らの研究で，ラン藻のク
エン酸回路は，還元力として NADPH を生成することが判明した．そのため，クエン酸
回路は，光合成や酸化的ペントースリン酸経路といった他の NADPH 生成系と競合して
いる可能性がある．

本研究では，この仮説を検証した．酸化的ペントースリン酸経路の働きを抑えた変異
株を作製し，光合成をしない暗条件で培養した．驚くべきことに，変異株は，野生株と
同等の NADPH を細胞内に蓄積し，呼吸活性も変わらなかった．遺伝子発現解析の結果，
変異株では，クエン酸回路の酵素をコードする複数の遺伝子の発現が増加した．最も発
現が増加した 2- オキソグルタル酸デカルボキシラーゼは，クエン酸回路の酵素の中で
最も活性が低い酵素であった．

以上の結果から，変異株では，クエン酸回路が不足する NADPH を補っている．これ
は，クエン酸回路が他の NADPH 生成系と競合していることを強く示唆している．
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若手研究者助成報告 …  P-70

グラム陰性細菌が環境中の鉄を感知する分子メカニズム

横山　達彦（�奈良先端科学技術大学院大学先端科学技術研究科，現 岐阜大学大学院	
医学系研究科）

鉄は必須元素である．しかし環境中には微量しか存在しないため，細菌は外界環境の
鉄を細胞内に取込む系 ( 鉄獲得系 ) を高度に進化させて来た．細菌は外界環境の鉄を「感
知」し，鉄獲得系を構成する因子の発現を活性化することで，効率よく鉄を細胞内に取
り込む．しかし，細菌がどのような分子メカニズムによって鉄を「感知」しているかは，
長年にわたり不明であった．

グラム陰性細菌は外界の鉄を取り込む際に，分子モーターである TonB-ExbBD 複合
体が生み出す機械的な力を利用することが知られている．本研究ではこの機械的な力
が，シグナル伝達を担う膜タンパク質 FecR にも伝わり，FecR の連続的な切断を引き起
こすことを突き止めた．さらにその結果生じた FecR 断片が，鉄の取り込みに必要な遺
伝子群の発現を誘導することを明らかにした．本研究は，タンパク質切断を介したシグ
ナル伝達の新たなメカニズムを提示し，生体機能制御の基盤となる仕組みの一端を明ら
かにしたものである．

若手研究者助成報告 …  P-71

iTRAQ 解析を基盤とする肺炎球菌侵襲化機構の解明

平山　　悟（新潟大学大学院医歯学総合研究科）

肺炎による国内の年間死者数は約 13.6 万に上る．肺炎の主要な起因菌である肺炎球
菌の病原因子を明らかにするため，肺炎モデルマウスから気管支肺胞洗浄液を採取し，
試料間の比較定量解析が可能な網羅的プロテオーム解析（iTRAQ 解析）を行った．検
出した肺炎球菌タンパク質 15 種は真に宿主内で発現していることから，感染への関与
が強く示唆される．本研究ではこれらタンパク質の機能解析を行った．

感染関連の機能が未知なタンパク質について組換え体を作製し，宿主分子との相互作
用を解析したところ，4 種（SufC, Fba, AtpD, Vex3）がヒトプラスミノーゲン（plg）に
結合することを見出した．plg は宿主の活性化因子によりプラスミンに変換されるが，
上記 4 種のタンパク質はこの反応を促進することを確認した．SufC 等は分泌シグナル
を有しないが，肺炎球菌の自己溶菌に伴って放出され，菌体表層にも存在することが示
唆された．

肺炎球菌は宿主 plg やプラスミンを菌体表層にリクルートし，宿主組織への感染に利
用することが考えられる．上述の iTRAQ 解析による検出タンパク質 15 種のうち 10 種
に plg 結合能が見出されており，肺炎球菌の感染における本機能の重要性が強調された．
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若手研究者助成報告 …  P-72

霊長類の食性に応じたビフィズス菌のユニークな糖代謝機構の解明：ビフィ
ズス菌の適応進化の理解に向けて
佐々木　優紀（京都大学大学院生命科学研究科）

ビフィズス菌は数千万年もの長きに亘り霊長類と共生・共進化してきた細菌として知
られ，ヒトのみならず霊長類の腸管内に幅広く棲息している．本研究では，ビフィズス
菌の霊長類宿主への適応進化の理解に向けて，一部のオマキザル科霊長類で見られる，
樹木滲出物（ガム）の摂取というユニークな食性に着目した．

様々な食性を有する霊長類から単離されたビフィズス菌種においてガムの主成分で
ある II 型アラビノガラクタン (AG) の利用能を評価したところ，ガム食性を有する霊長
類から単離されたビフィズス菌で最も良好な生育が観察された．そこで，本菌における
ガム利用に関わる分解酵素遺伝子の同定を目指し，組換え酵素を用いた性状解析を行う
と共に，遺伝子欠損株を作製して表現系の解析を行った．その結果，本菌から新たな II
型 AG 分解・利用経路を発見した．本経路はこれまでヒト由来のビフィズス菌にて明ら
かにされていたものよりも効率よく多糖を利用する経路であり，宿主の食性へのビフィ
ズス菌の適応機構の存在を強く示唆するものとなった．

若手研究者助成報告 …  P-73

リボソーム RNA を利用した環境適応機構の解明

佐藤　　悠（山口大学中高温微生物研究センター）

16S rRNA 遺伝子は原則的に種に固有な分子とみなされており， 原核生物における「生
体認証ツール」として利用されてきた．一方，天然には “ ゲノム上に塩基配列の異なる
複数コピーの 16S rRNA 遺伝子をもつ（16S 多型）” という特徴をもつ原核生物も存在し，
原核生物の分類時に問題となっている．特に高度好塩性アーキアの仲間には 2％以上の
塩基配列の異なる 16S 多型を示すものも含まれるが，各 rRNA の生理生態学的な意義は
不明な点が多い．本研究では，Halomicrobium 属の菌株がもつ塩基配列が約 10％異なる
複数の 16S rRNA 遺伝子に注目し，RT-qPCR により温度や塩濃度変化に対する発現比率
の変動を解析した．その結果，50℃以上の高温条件下において特定の 16S rRNA 遺伝子
の発現比率が上昇する傾向がみられた一方，塩濃度の変化による影響は小さかった．こ
れまでに同様の検証を行った Haloarcula 属菌株においても温度変化による転写量の変
化が生じていること，また，どちらの属においても 16S rRNA 遺伝子間で異なる塩基配
列部位に共通性が見られること等から，高度好塩性アーキアに共通した温度適応メカニ
ズムである可能性が考えられる．
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若手研究者助成報告 …  P-74

Cryptococcus 属真菌の病原性因子「莢膜多糖」の生合成を担う糖転移
酵素の探索
門岡　千尋（崇城大学生物生命学部）

Cryptococcus neoformans は病原性因子である莢膜を産生する．莢膜はグルクロノキシ
ロマンナン (GXM) とグルクロノキシロマンノガラクタン (GXMGal) の 2 種類の多糖か
ら構成される．本研究ではこれら莢膜成分の生合成を担う新規な糖転移酵素の同定を目
的とした．

C. neoformans にのみ存在する 30 種の推定ゴルジ体局在 II 型膜タンパク質を見出した．
候補タンパク質について大腸菌発現系を用いて発現させ，各種基質と反応させた．その
結果，β - ガラクトースにマンノースを転移する新規酵素を発見し，Cgm1 と名付けた．
反応産物の構造解析を行った結果，Cgm1 はβ - ガラクトシドα -(1 → 4)- マンノース転
移酵素であることが明らかになった．C. neoformans の cgm1 破壊株から GXMGal を精
製し構造解析を行った結果，ガラクトマンナン側鎖が消失していることが明らかになっ
た．さらに，cgm1 破壊株は 37℃において温度感受性を示し，マウスに対する病原性を
失った．以上より，Cgm1 は GXMGal の生合成を通して病原性発揮に関与する新規マン
ノース転移酵素であることが明らかになった．

若手研究者助成報告 …  P-75

糸状菌のリン脂質制御を介した気中菌糸形成メカニズムの解明

岩間　　亮（東京大学大学院農学生命科学研究科）

糸状菌 Aspergillus oryzae は，各種分解酵素の細胞外分泌能の高さから，様々な発酵産
業と密接に結びついている．糸状菌を寒天平板培地で培養すると，気中へと菌糸を伸ば
して分生子形成器官を構築するが，この形成機構の詳細は未解明な点が多い．

これまでに我々の研究から，生体膜脂質組成が気中菌糸形成を制御することが示唆さ
れていた．今回，生体膜の主要構成成分であるリン脂質の一種である PE と PC の量的
関係が気中菌糸形成に与える影響を詳細に解析したところ，気中菌糸形成に PC が十分
量必要なことが明らかとなった．培地に添加するコリンの量により細胞内の PC 量を制
御できる実験系を用いることで，気中菌糸が形成されていない状態から気中菌糸形成を
一斉に誘導する系が構築できた．これらの系を用いて，気中菌糸形成時の経時的トラン
スクリプトーム解析を行ったところ，それぞれの時間で転写パターンが大きく異なるこ
とが示された．発現変動する遺伝子の中に，糸状菌の細胞分化を含めた細胞形態の変化
に大きく関わる細胞壁合成酵素遺伝子も含まれ，生体膜組成の変化が細胞壁組成への変
化に繋がり，気中菌糸形成に繋がることが示唆された．
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若手研究者助成報告 …  P-76

リグニン由来芳⾹族化合物への耐性に関わる薬剤排出ポンプの機能解析

樋口　雄大（弘前大学農学生命科学部）

リグニンの化学分解により生成する抗菌物質である acetovanillone (AV) の存在下で
Pseudomonas sp. MHK4 株を培養すると，推定の major facilitator superfamily type tripartite 
efflux pump 遺伝子 (acpXYZ) の転写が誘導される．このことから MHK4 株は AcpXYZ に
より AV を細胞外に排出し，細胞内への AV の蓄積を防ぐことで，AV に対する耐性を
獲得していることが推測された．そこで本研究では，acpXYZ の機能解析を目的とした．

MHK4 株の acpXYZ 破壊株を AV 存在下で培養した結果，acpXYZ の破壊によって AV
存在下での生育能が低下した．また acpXYZ 破壊株の染色体 DNA 上に acpXYZ を挿入す
ることで，AV 存在下での生育能が回復した．次に AcpXYZ による基質排出の際に，直
接基質と結合すると推定される内膜タンパク質 AcpZ を精製し，AV との相互作用解析
を行った．その結果，AcpZ と AV が相互作用することを示唆する結果が得られた．以
上より，MHK4 株の AV 耐性の向上に acpXYZ が関与することが強く示唆された．

若手研究者助成報告 …  P-77

スギヒラタケ由来毒性タンパク質の構造機能解析

鎌田　健一（横浜市立大学大学院生命医科学研究科）

本研究では，毒性を有する糖鎖結合タンパク質 PPL の構造的および生化学的特徴を
明らかにし，その機能解明に向けた基盤を築いた．PPL は，毒キノコであるスギヒラ
タケ（Pleurocybella porrigens）由来のレクチンであり，2004 年に発生した急性脳症の原
因の一因と考えられている．X 線結晶構造解析およびクライオ電子顕微鏡解析の結果，
PPL はこれまでに報告のない六量体リング構造をとる新規の R 型レクチンであること
が明らかとなった．さらに，糖鎖マイクロアレイ解析および等温滴定型カロリメトリー

（ITC）により，N- アセチルガラクトサミン（GalNAc）に対する高い親和性を示すこと
が判明した．加えて，糖鎖結合に関与する重要なアミノ酸残基について，変異体を用い
た解析によりその役割を検証した．超遠心分析および動的光散乱法の結果からは，PPL
が溶液中でも安定に六量体を形成することが確認された．これらの成果は，PPL の毒性
発現機構の理解や，構造情報に基づく人工タンパク質設計への応用に資する基礎的知見
となることが期待される．
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研究室助成・中間報告 …  P-研 1

四国発，世界をリードする「植物病原細菌の病原性制御学研究・教育拠点」
の形成

（代表者，共同研究者）
曵地　康史（高知大学農林海洋科学部植物病理工学研究室）
田淵　光昭（香川大学農学部応用分子細胞生物学研究室）

［背景・目的］
植物細菌病は，世界農業に，年間数兆円を超える甚大な損失を与えるため，環境に負

荷をかけず，持続性ある効果を示す，植物病原細菌の病原性制御機構を標的とする防除
技術の開発は，緊迫した課題である．本助成では，植物細菌病の中で最重要視されてい
る Ralstonia solanacearum species complex (RSSC) による被害が頻発する農業地帯に立地
する高知大学と香川大学で，世界をリードする「植物病原細菌の病原性制御学研究・教
育拠点」を形成することを目指す．

［方法・結果］
RSSC の病原性制御機構の解明として，①分子遺伝学的手法により QS 機構解明を行

い，OE1-1 株の QS シグナル伝達系と，QS の正のフィードバック制御の概要を明らか
にした．②鉄を介した病原性制御機構の解明を分子遺伝学的手法により行い，鉄応答
性の転写制御因子 Ferric uptake regulator として，広く細菌に保存される Fur1 と RSSC に
特徴的に保存されている Fur2 を見出した．Fe2+ と結合した Fur1 は，鉄獲得関連遺伝子
の発現を抑制し，一部の病原性関連遺伝子の発現を誘導することと，Fe2+ からフリーに
なった Fur2 が鉄獲得関連遺伝子の発現を誘導することを明らかにした．③オリーブに
感染する RSSC YPPS1660 株由来 82 個のエフェクターを，網羅的にアグロバクテリウ
ム発現系を用いてベンサミアナタバコで発現させ，ベンサミアナタバコでに過敏感反応
を引き起こすエフェクターを同定した．④ YPPS1660 株が特異的に保有するエフェクタ
ー RipBK の作用機構を生化学的に解析し，RipBK は，分子内に TIR ドメインを保有し，
TIR ドメインは，酵母抽出液を添加することで爆発的に NADase 活性を発現した．これ
に関わる酵母内因性因子として，ユビキチン結合酵素 Ubc を見出した．

本研究成果の検討会として，研究報告会と研究セミナーを実施し，大学院教育に活用
した．本研究で得られた新規知見を，高知県農業技術センターで青枯病防除研究を行っ
ている研究員に教授し，現場研究への応用展開を図った．さらに，住友化学㈱とヤンマ
ー㈱への研究指導を行った．

［考　察］
本研究の成果は，RSSC の病原性の中枢機構の解明の手掛かりとなっており，2025-

2026 年度の研究でその詳細が明らかになると期待される．また，本研究成果を基に，
高度化かつ発展型の大学院教育と現場研究への展開型産官学連携教育を行うことが可
能であると判断される．
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研究室助成・中間報告 …  P-研 2

瀬戸内海の物質循環を協調的に支える微生物群の解明

（代表者，共同研究者）
松沢　智彦（香川大学農学部応用生物科学科酵素学研究室）
福留　光挙（鹿児島大学学術研究院理工学域理学系生物学プログラム植物微生物研究室）
一見　和彦（香川大学農学部応用生物科学科浅海生産環境学研究室）
山口　一岩（香川大学農学部応用生物科学科沿岸物質循環研究室）

［背景・目的］
香川大学には数十年にも及ぶ瀬戸内海の海洋科学的分析データが蓄積している．本研

究では，これらの継続的に収集した海洋科学的データをさらに拡充しつつ，瀬戸内海に
おける糖質と窒素の循環を微生物学的・海洋科学的・酵素学的に理解することを目指し
ている．

［方　法］
瀬戸内海（播磨灘及び志度湾）おいて海水および海底堆積物を毎月採取し，海洋科学

的分析（水温・塩分・栄養塩濃度・クロロフィル色素量・粒子状有機物の組成分析等）
と微生物および植物プランクトンの群衆構造の解析を実施した．また，海底堆積物に対
して陸上植物に由来する糖質（多糖類およびオリゴ糖）を添加し，微生物の群衆構造に
与える影響を解析した．

［結果・考察］
播磨灘においてサンプリングした海水の海洋科学的分析を行った結果，夏と冬に粒子

状有機炭素および粒子状有機窒素が海面付近で大きく増加し，溶存態無機窒素および溶
存態無機リンは夏に海底付近で増加することが明らかになった．

次に，播磨灘の海水および海底堆積物の微生物および植物プランクトンの群衆構造を
解析した結果，海水では各水深のバクテリアの菌叢が季節によって大きく変動している
が，海底堆積物では大きな変化は見られないことが明らかになった．また，植物プラン
クトンも季節によって群衆構造が大きく遷移していることが明らかになった．

陸上植物に由来する多糖類および多糖類を酵素によって部分的に分解することで調
製したオリゴ糖を海底堆積物に添加すると，添加した糖質の種類によって異なるバクテ
リアが増加することが明らかになった．
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研究室助成・中間報告 …  P-研 3

富士の国やまなし微生物ライブラリーの構築と利用技術開発研究・教育の
基盤形成

（代表者，共同研究者）
田中　靖浩（山梨大学生命環境学部環境科学科田中研究室）
山村　英樹（山梨大学生命環境学部生命工学科山村研究室）
大槻　隆司（山梨大学生命環境学部生命工学科大槻研究室）
乙黒　美彩（山梨大学生命環境学部地域食物科学科乙黒研究室）
片岡　良太（山梨大学生命環境学部地域食物科学科片岡研究室）

［背景・目的］
（研究）本研究では山梨県内の様々な環境試料中に分布する微生物資源の解析と保存を
行い，“ 富士の国やまなし ” を農業分野，食品分野，工業分野などで支える微生物ライ
ブラリーの構築を目的としている．
（教育）参画する 5 つの研究室に配属された学部学生や修士・博士課程進学者を対象に，
幅広い微生物の分離培養に必要とする知識や技術を習得した “ 微生物ジェネラリスト ”
の養成を目指す．

［方　法］
（研究）山梨県内の環境試料を対象に参画する各研究室が，各々が有する独自の手法を
駆使する等で農業，食品産業，医薬，工業分野に利用可能な細菌，放線菌，カビ・酵母
等の分離培養を試みた．
（教育）全研究室の所属学生を対象に，合同ゼミ，講演会，合宿等を実施した．

［結果・考察］
（研究）難培養性細菌群の Gemmatimonadota 門をはじめとする系統的に新規な細菌

（田中研），ケラチン分解細菌や藻類生育促進細菌（大槻研），特殊な分岐様式を有す
る Streptomyces 属の新種放線菌（山村研），レンゲ由来の多数の植物性乳酸菌（乙黒研）
の取得に成功した．さらに，減農薬農場の土壌中から，良質なモモ生産に関係する可能
性の高い菌類を見出した（片岡研）．
（教育）2 年間で計 13 回の合同ゼミ，計 5 回の講演会・ワークショップ，計 2 回の合
宿を実施する等，学部学生および修士・博士大学院生が原核生物，真核微生物に関する
幅広い知識を得る機会を持った．また，参画する研究室間での共同研究や技術連携を新
たに計画・実施した．
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研究室助成・中間報告 …  P-研 4

酵素の細胞内局在性の改変と反応場の改変によって物質生産能を改善する
「酵素反応場工学」の検証

（代表者，共同研究者）
藥師　寿治（山口大学大学中高温微生物研究センター応用微生物学研究室）
星田　尚司（山口大学大学院創成科学研究科ゲノム微生物学研究室）
高坂　智之（山口大学大学中高温微生物研究センター微生物機能研究室）
佐藤　　悠（山口大学大学中高温微生物研究センターゲノム微生物学研究室）

［背景・目的］
微生物による物質生産である発酵は，基質特異性の低い酵素を利用することや酵素の

異種発現を通して大きく発展してきた．本研究では，酵素反応そのものよりも反応の場
に手を加える「酵素反応場工学」研究をいくつかの視点で検討し，物質生産能へのイン
パクトを検証する．

［方法・結果・考察］
膜酵素の反応場の拡大，すなわち細胞質膜の増産を試みた．ヒト由来の Caveolin-1 を

過剰発現させ，膜貫入やそれを超えた細胞内膜小胞の形成を促した．リン脂質膜を標識
できる蛍光物質を用い，細胞内への取り込みによって，膜脂質の増加を確認した．

反応場の改変を試みた．酢酸菌の細胞質型異性化酵素をペリプラズムへ，細胞内局在
を変化させるため，そのアミノ末端に分泌シグナルを連結させた融合タンパク質を発現
させた．シグナル配列の切断は確認できたが，細胞を用いた物質変換は対象株とくらべ
て顕著な上昇は見られなかった．ペリプラズムへ物質送達させる別の視点で，外膜輸送
体の解析も進めている．

輸送体の細胞内局在変化を制御することを試みた．酵母のセロビオース輸送体はグル
コースの存在下に液胞に運ばれ分解を受けるため，複合糖を用いた物質生産の障壁とな
っている．そのカルボキシ末端に移行シグナルを見出した．また，この移行シグナルを
欠失させることで増殖が改善された．

細胞内微小区画内での酵素反応を目論み，その小区画の異種細胞内構築を試みた．大
腸菌に Halothiobacillus 属細菌のカルボキシソーム遺伝子を発現させた．カルボキシソ
ーム内腔の pH は細胞質よりも低いため，蛍光タンパク質 pHuorin2 を用いて pH を調べ
ることで，カルボキシソームの異種発現の成否を判断した．現在はモデル酵素としてヒ
ドロゲナーゼをカルボキシソーム内に異種発現させようとしている．
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研究室助成・中間報告 …  P-研 5

地方大学における微生物発酵の研究・教育基盤の確立（褐虫藻の光阻害に
よるサンゴ白化機構の解明）

（代表者，共同研究者）
河合（久保田）寿子（山形大学理学部理学科 光合成生物学研究室（河合研究室））
高橋　俊一（�琉球大学熱帯生物圏研究センターサンゴ礁生物科学部門サンゴ礁生物機能

学分野 高橋研究室）

［背景・目的］
サンゴ礁には全海洋生物種の約 25% が生息しており，海洋生態系の多様性を支える

上で極めて重要な役割を果たしている．サンゴの細胞内には褐虫藻という単細胞の渦
鞭毛藻類が共生することで貧栄養環境下に適応している．しかし，近年の地球温暖化に
よりサンゴの白化が引き起こされている．この原因はサンゴに共生する褐虫藻の光化学
系 II(PSII) の光阻害であるとされている．そのため，白化メカニズムの理解には褐虫藻
PSII の修復機構の解明が不可欠であるが，この分野の研究は過去数十年停滞している．
その理由として，褐虫藻 PSII が非常に不安定なため，PSII の精製に成功した例は世界
で１例もなく，光阻害が起こる PSII の実体（構成タンパク質と立体構造）が不明だか
らである．

［方　法］
本研究では褐虫藻 PSII の精製方法の確立及び生化学的な解析に取り組んだ．前例の

ない細胞の酵素処理法を導入し，酵素処理時間や引き続く破砕方法，破砕後のチラコイ
ド膜の分画方法について試行錯誤しながら最適化を行った．PSII を含む膜タンパク質
複合体の分離は，Clear Native-PAGE（CN-PAGE）を利用した．また，CN-PAGE で得ら
れたバンドの同定はクロロフィル蛍光測定及びウエスタンブロット，さらに蛍光スペク
トル測定にて行った．

［結果・考察］
PSII の精製方法の確立に取り組み，適切な酵素処理方法を見いだしたことがブレイク

スルーとなり褐虫藻由来 PSII 精製という課題を成し遂げた．CN-PAGE 上のバンドの常
温と低温蛍光の比較，また PSII のコアタンパク質である D1 の抗体を用いたウエスタン
ブロットによって PSII の存在が確認された．このようにしてアンテナを多く含む 1000 
kDa を超える巨大な PSII を得ることに成功した．今後はこの精製 PSII を用いてクライ
オ電子顕微鏡画像取得および単粒子解析を行い PSII の構造を解明することを目指す．
さらに，単離培養された褐虫藻株（24 株）を異なる温度で培養し，細胞数の変化を調べた．
その結果，34℃でも生育可能な高温耐性株（2 株）と 32℃でも飼育可能なやや高温耐性
株（9 株）を見つけた．特定された高温耐性株は，今後の高温耐性機構の解明の研究に
利用できる．また，将来，高温耐性な褐虫藻によるサンゴの白化抑制（サンゴ保全）に
活用できる可能性がある．
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研究室助成・中間報告 …  P-研 6

泡盛と沖縄の発酵産業の持続的発展に向けた黒麹菌・紅麹菌・酵母に関す
る研究・教育拠点の形成

（代表者，共同研究者）
水谷　　治（琉球大学農学部亜熱帯生物資源科学科発酵微生物学研究室）
平良　東紀（琉球大学農学部亜熱帯生物資源科学科応用微生物学研究室）
橘　信二郎（琉球大学農学部亜熱帯生物資源科学科微生物利用学研究室）

［背景・目的］
泡盛は泡盛酵母と黒麹菌で醸造される伝統的な蒸留酒で，全麹仕込みと古酒化が特徴

である．また，沖縄の伝統発酵食品である豆腐ようは，紅麹菌を含む米麹，泡盛，塩で
乾燥島豆腐を発酵させてつくられる．琉球大学では，泡盛や黒麹菌・紅麹菌の研究を続
けてきているが，清酒や味噌，醤油醸造で使用される黄麹菌と比べて，研究成果が少な
いのが現状である．本事業では，琉球大学の泡盛，黒麹菌，紅麹菌に関連した研究共同
体制を強化し，さらに研究を深化させるとともに，泡盛産業の次世代技術者の育成，技
術基盤の確立に寄与する取り組みを行った．本発表では主に黒麹菌，泡盛古酒香，人材
育成等における成果を報告する．

［方　法］
各種種麹メーカー，実験室株等様々な黒麹菌ゲノムの系統解析を行った．また，沖縄

県内外の自然界から黒麹菌の単離と MAT 座領域の調査を行った．加えて，泡盛バニリ
ン前駆体の生成メカニズムについての研究を進めた．

［結果・考察］
黒麹菌ゲノムの系統解析の結果，古い時代に分岐した株を発見し，その菌株を琉古株

と名付け，酒造メーカー等と共同で琉球大学ブランドとして商品化した．その際，実機
醸造や販売促進等も学生達に参加してもらい，業界との貴重な関わり合いを経験した．
また，作成から 7 年が経過した泡盛フレーバーホイールについて，新たな知見等の追加
のため，琉球大学・沖縄国税事務所・沖縄県工業技術センター・各泡盛酒造場の関係者
で検討会を行い，アップデート作業を進めている．沖縄を含む自然界から黒麹菌の単離
に成功し，MAT 座領域の異なる株を発見することが出来た．引き続き探索を進めると
共に交配実験も行っている．また，泡盛古酒香バニリンの前駆体生成酵素は製麹中に，
その酵素反応生成物は醪発酵中に作られることを明らかとし，論文発表を行った．
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要旨（寄付講座助成・中間報告）
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寄付講座助成・中間報告 …  P寄 -1
全ゲノム塩基配列に基づく酵母の高次分類体系の再構築および発酵・醸造
に重要な酵母のタイピングに応用できる高解像度の実用的同定識別システ
ムの確立と応用

高島　昌子（東京農業大学総合研究所酵母多様性生物学・分類学研究室）

［背景・目的］
ゲノム解析技術の飛躍的な発展に伴いデータの量や質が向上し，菌類においてもゲノ

ム情報を用いた上質な基幹系統樹の作成が進行している．同時に，新旧の技術を融合し
た高次分類体系の継続的な更新も不可欠である．本課題では「生物分類を遺伝子で語る」
ことを最大の目的として下記の研究を展開している．

［方法・結果・考察］
1)	 ゲノム情報に基づく酵母分類基盤の構築

菌類の多様性獲得機構の解明のため，ターゲットの分類群の広範さを考慮した解析
手法やその選択・検証方法を都度鑑みながら解析を進めている．①属レベルの分類に
ついては，Sporidiobolales 目酵母 3 属 27 種の全ゲノムを解読し，ゲノム情報に基づく
系統解析ならびに代謝遺伝子と表現型の解析を実施した．②種内多様性に関しては，
Cutaneotrichosporon 属酵母で比較ゲノム解析を行い，同属のゲノム配列と染色体の進
化速度のバランスがモデル酵母とは異なることを明らかにした．また，Rhodotorula 
toruloides 複数菌株において染色体レベルのゲノム情報基盤を構築し，種内レベルでの
多様性と進化について解析した．R. toruloides ではこれに加えて種内系統関係に着眼し，
計 53 株の性タイプ，生理試験，倍数性を網羅的に検討した．③属以上の高次分類につ
いては Saitoella 属のゲノム解析を実施し，本属が同門の他の分類群とは異なる系統に属
することを見出した．これらは信頼性の高い系統分類体系のみならず応用研究上の情報
基盤構築に資するものである． 
2)	 酵母の核相と二形性に着目した新しい分類・同定方法の確立

担子菌酵母の核相に着目し，① Sporidiobolales 目酵母と Trichosporonales 目酵母の核分
裂を調べた．前者が担子菌型の核分裂を行うのに対し，後者では 7 種の酵母で担子菌型
とは異なる核分裂が確認された．故に，Trichosporonales 目の根付近で遺伝的多型が生じ
たと推定される．次に，酵母の二形性に着眼して② Trichosporon asahii の菌糸生長に関
わる因子を探索した．その結果，Yeast nitrogen base の成分中から MgSO4 が菌糸生長に
最も寄与することを突きとめた．同様の性質は二形性を示す他の Trichosporonales 目酵
母でも確認された．さらに，MgSO4 の添加が T. asahii の遺伝子発現を大きく変化させる
ことを見出した．本性質は，二形性酵母の新たな分類指標となる可能性がある．
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麹菌の家畜化に伴う遺伝的多様性の解析とその活用による高機能麹菌の
育種基盤確立

楠本　憲一（大阪大学大学院工学研究科麴菌育種工学寄附講座）

［背景・目的］
近近年の麹菌産業で望まれる高機能な菌株の取得のため，多様な麹菌類を家畜化の程

度により分類し，同過程で不活性化したと考えられる原種の遺伝情報を解明して，その
再活性化を含む高機能麹菌の育種研究が必要である．そこで麹菌及びその類縁菌（アフ
ラトキシン産生菌など）を含めた菌株のゲノム構造の多様性などを活用して，麹菌の育
種研究を深化し，伝統食品には見られない新たな原料を用いた発酵食品開発へと結びつ
ける研究基盤を確立することを目的とする．

［方法・結果・考察］
野外環境を分離源として新たな麹菌株を分離するため，複数箇所（北海道～沖縄県）

で収集した 158 種類の土壌試料等から麹菌様のアフラトキシン非産生株を 25 株分離し
た．これらの株について，Aspergillus oryzae と Aspergillus flavus が判別可能な DNA 領
域をリアルタイム PCR 及びシークエンス解析により分析した結果，16 株は A. oryzae で
あった．これらの株の接合型とアミラーゼ遺伝子型の組合せは [MAT1-1, amyA] が 8 株，
[MAT1-1, amyA, amyB, amyC] が 3 株，[MAT1-2, amyA] が 5 株であり，大半がアミラーゼ
遺伝子を 1 コピーのみ有していた．得られた野外環境由来麹菌のうち長野県，香川県，
沖縄県から得られた各 1 株のゲノム配列を決定し，アフラトキシン生合成関連遺伝子群
の構造を他の菌株のゲノム配列と比較した．その結果，これら 3 株は各々固有配列を持
ち，種麹用株とは異なる新たな系統の麹菌株が野外に生息することを明らかにした．

次に，土壌成分であるフミン酸に対する A. oryzae の応答に関与する遺伝子を解明す
るため，フミン酸添加により生育が促進した RIB40 株のみで添加により転写が上昇した
遺伝子を抽出し，14 遺伝子について破壊株を取得した．破壊株の中にはフミン酸添加時
の生育促進応答が弱くなった株が得られており，今後これらの変異株等について詳細な
生育応答の解析を進める．

また，植物由来原料等の麹菌による発酵を行うため，麹菌を食品廃棄物由来原料と共に成
形してバイオプリンターで印刷し，発酵させる技術を特許出願した（特願 2024 ― 003076）．
培養基材の構造，組成，水分量を調整し，固体培養で特異的に発現する遺伝子が高発現
する培養条件すなわち，麹培養に準ずる条件を得た．今後新規な原料を用いて各種麹菌
株の発酵を進める．
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