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原核⽣物
-真正細菌と古細菌 -



五界説
⽣物を、動物、植物、菌類、原⽣⽣物、原核⽣物の５つの界に分類

界⾨綱⽬科属種

３ドメイン（ドメイン=超界）
分⼦分類により、原核⽣物が真正細菌と古細菌に分類され、これと真核⽣物
（動物、植物、菌類、原⽣⽣物）を合わせて界の上の分離群が作れれた

真正細菌、古細菌、真核⽣物



原核⽣物 (procaryotes)
核膜がなく、核酸が細胞質に直接露出している
= 真正細菌(Eubacteria)＋古細菌 (Archaea)

ゲノムサイズ最⼩ マイコプラズマ (Mycoplasma) 約50万bp
約500遺伝⼦

⼤腸菌 (E. coli)                                  約480万bp
約4,800遺伝⼦

ゲノムサイズ最⼤ 放線菌 (Streptomyces)                    約1,000万bp
約1万遺伝⼦

最⼩と最⼤でゲノムサイズに約20倍の差

CPRの発⾒（後述）



真正細菌
・細菌分類学 （形態、グラム染⾊）
・分⼦分類への移⾏

16SrRNAの使⽤と問題点
16SrRNAだけでは分類の解像度がたりない

⽔平遺伝⼦伝達 (clonal populationとnon-clonal population)
MLST解析 上の問題を解決

phylogenomics
系統樹から系統ネットワーク
・光合成細菌と真正細菌の酸素への適応
・グラム陽性菌とグラム陰性菌
・ CPR, ウアブ, PVC, electric bacteria

古細菌
・古細菌の分類
・三超界説の形成と外群の利⽤
・三超界説からニ超界説へ

マイクロビオーム (メタゲノム解析)
Electric Bacteriaと電気合成
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原核⽣物 (procaryotes)
核膜がなく、核酸が細胞質に直接露出している
= 真正細菌(Eubacteria)＋古細菌 (Archaea)

塩基組成 G + C含量 (%)   25 ~ 80% 
真核⽣物の G + C %に⽐べると幅広い

ゲノム構造
ほとんどは⼆本鎖DNAが環状ループ構造を持つ（⼤腸菌など）もの

まれに２つの独⽴した環状ループ構造を保つ(Vibrio属など）もの
何本かの複数の分断ゲノムよりなる（Borrelia属）もの



真正細菌
ほ乳類の⽣息環境に多く存在
以下が圧倒的に多い
グラム陰性菌 プロテオバクテリア⾨

(Proteobacteria)
グラム陽性菌 G + C %含量⾼い アクチノバクテリア⾨

(Actinobacteria
G + C%含量低い ファーミクーテス⾨

(Firmicutes)

古細菌
発⾒当初は極限環境（海底の熱⽔噴出孔、塩⽥、温泉噴出⼝、
硫⻩噴出孔）に存在すると考えられていたが、⼈の腸内、⽔⽥
⼟壌などのヒトの⽣活環境からも⾒つかっている。



2012年当時、8000種程度の真正細菌と340種程度の
古細菌が分類されている。

次世代シークエンサにより難培養性の細菌が環境から
検出されてきており
地球上の原核⽣物は数百万から1000万種程度になる
と予想されている。



細菌分類学の始まり

Cohn F (1828-1898)は、 Pasteur L 
(1832-1895)やKoch R (1845-1910)
と同時代の細菌学者

当時細菌の分類は混乱していた

駒形和夫 [細菌分類学とBergey’s Manual of Systema4c Bacteriology」
Microbiol. Cult. Coll. P.25- 32 (2005)より



細菌分類学の始まり
Cohnは、形態をもとに形態属
（form genus)、形態種(form species)
として細菌を4群に⼤別し、
６属を記述した。
４群
1) Sphaerobacteria（cocci ,Kugelbacterien，球菌），
2）Microbacteria（short rods，Stäbechenbacterien，
短桿菌），

3）Desmobacteria（elongate rods, Fadenbacterien，
⻑桿菌）
4） Spirobacterien（spirals，Schraubenbacterien，
螺旋菌）
6属
Micrococcus，Bacterium，Bacillus，Vibrio，
Spirillum，およびSpirochaete

駒形和夫 [細菌分類学とBergey’s Manual of Systematic Bacteriology」
Microbiol. Cult. Coll. P.25- 32 (2005)より



細菌の形

⼾⽥新細菌学 「II 細菌学総論、 2 細菌の構造」 南⼭堂 より

球菌 (coccus)：球形の形だが、腎臓形、半球形、三⾓状
（ランセット形）も含む

桿菌 (bacillus):桿状あるいは棒状の菌

I. 球菌 II 桿菌



細菌の形

⼾⽥新細菌学 「II 細菌学総論、 2 細菌の構造」 南⼭堂 より

らせん菌（spirillum): 菌体がコイル状 コイルの回転数が１回
程度のものをビブリオ(vibrio)とよぶ（コレラ菌など）

スピロヘータ (spirochaeta): 細⻑く多くの回転があるもの
III らせん菌と
ビブリオ IV スピロヘータ



⼤島泰郎 (2012) 「極限環境の⽣き物たち」
技術評論社より

球菌は単個菌で存在することは
少なく、多数の菌が特徴ある配列
をとっていて、その配列は分類に
使われる

レンサ球菌と双球菌では、分裂の
分裂⾯が平⾏におこる
四連菌、⼋連菌、ブドウ球菌では
分裂⾯が互いに直交。その後、
不規則な分離で配列⾯が乱れる
場合、ブドウ状となる

連鎖をなす桿菌は、レンサ桿菌
ととばれる
⼾⽥新細菌学 「II 細菌学総論、 2 細菌
の構造」 南⼭堂 より

球菌

桿菌

単球菌 双球菌 四連球菌

⼋連球菌 レンサ球菌 ブドウ球菌

短桿菌 桿菌 双桿菌

レンサ桿菌 柵状桿菌



⼾⽥新細菌学 「II 細菌学総論、 2 細菌の構造」 南⼭堂 より

第⼀回の分裂

第⼆回の分裂

化膿レンサ球菌

ブドウ球菌



研究⼿法の開発

純粋分離株(pure culture)を取得する技術の開発

• Petri R. J. (1852 - 1921) : ペトリ⽫(Petri dish)の考案

• Hesse W. (1846 – 1911) : 賦形材としての寒天の使⽤

• Abbe E. (1840 – 1905): 顕微鏡の解像度の改良

• Gram C. (1853- 1928) : グラム染⾊の考案

• Loeffler F. (1852-1915):鞭⽑染⾊法の開発

駒形和夫 [細菌分類学とBergey’s Manual of Systematic Bacteriology」
Microbiol. Cult. Coll. P.25- 32 (2005)より



1. 細胞膜
2. 細胞壁：ペプチドグリカンが網
状に包み込んだ構造
3. 外膜：細胞壁の外側の構造

細胞を⾊素で染めた後に、アル
コールで洗う

外膜を持たないものは、厚いペプ
チドグリカンに覆われており、こ
の層が染⾊されると、アルコール
処理でも⾊が抜けない。-------------
àグラム陽性菌

外膜を持つ細菌では外膜が流れて
しまい、⾊が抜ける。
ーーーーー＞グラム陰性菌

⼤島泰郎 (2012) 「極限環境の⽣き物たち」
技術評論社より

グラム陽性菌

グラム陰性菌

ペプチド
グリカン層

ペリプラズム間隙
細胞膜
細胞質

細胞壁

細胞質

細胞膜

ペリプラズム間隙

ペプチドグリカン
層

細胞壁

外膜

被膜



※ 細菌には時期によって
染⾊性が変わったり、どち
らか判定できない「グラム
不⾜」と呼ばれるものもい
る

⼤島泰郎 (2012) 「極限環境の⽣き物たち」
技術評論社より



グラム染⾊の例

⼾⽥新細菌学 「II 細菌学総論、 2 細菌の構造」 南⼭堂 より
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⽶国細菌学会
the Society of American Bacteriologists

• 現在の⽶国微⽣物学会
American Society for Microbiology

• 1915年 細菌分類システム検討委員会設⽴
細菌の科と属までの分類を検討

•   1917年 suggested outline of bacterial
classificationを発表

• 種までの分類を検討する委員会を設⽴
委員⻑ Bergey, D. H. (1860 – 1937)

• 1923年 Bergey’s Manual of Determinative 
Bacteriologyとして結果をまとめた初版が出版

駒形和夫 [細菌分類学とBergey’s Manual of Systematic Bacteriology」
Microbiol. Cult. Coll. P.25- 32 (2005)より



Bergey’s Manual of Systematic Bacteriology

• Bergey’s Manual of Determina4ve Bacteriology
初版 (1923), 第⼆版(1925), 第三版(1930), 第四版 (1934), 第五班 (1939), 第六版(1948), 第七
版(1957), 第⼋班 (1974)、第九版 (1994)

• 第四版から、Bergey’s Manual Trustが発⾜され、出版を⾏う。
• 1984年 細菌の分類学の急速な発展をうけ、Bergey’s Manual 
Trustは内容を⼀新させ、書名をBergey’s Manual of Systema4c 
Bacteriologyとして、第⼀巻(1984年）、第⼆巻(1986年）、第三巻
と第四巻 (1989年）が発刊
• 第⼆版は2001年より刊⾏
この版から、16S rRNA配列に基づく系統によって階層的に
分類されるようになった

駒形和夫 [細菌分類学とBergey’s Manual of Systema4c Bacteriology」
Microbiol. Cult. Coll. P.25- 32 (2005)より



Bergey’s Manual of Systematic Bacteriology



16S rRNA配列に基づく分類に変更された理由

• 球菌、桿菌、らせん菌といった形態的特徴はしばしば培養条
件に左右される。
ex) らせん形であったものが培養していると球形になったり、
ストレスによって球状から桿状になる場合がある

• グラム染⾊性は培養時期によって変化
• 嫌気性、好気性といった⽣理的特徴も以前は分類の指標とし
て重要であったが、属レベルでもこの指標は分類に反映され
ない

ex) 同じ属に嫌気性発育種と好気性発育種が混在する
ものがある。

• 古細菌は細胞壁の構造が真正細菌と異なり、グラム染⾊性は
分類の指標とならない。また、形態も多彩で分類の指標に使
えない。

江崎孝之 「原核⽣物の系統分類とバクテリアおよびアーキア (1)」
遺伝 Vol 66 No 2 (2012)



Bergey’s ManualとICSP
• Bergey’s ManualはBergey’s Manual Trustが発⾏しているも
ので、国際原核⽣物分類命名委員会(細菌の分類、命名に
関する公式の機関、International Committee of Systematics 
of Prokaryotes, ICSP, 以前はICSB)による出版物ではない

• ICSPの公式な機関誌は、International Journal of Systematic 
and Evolutionary Microbiology (IJSEM, 以前はIJSB)

• Bergey’s Manualは細菌分類のバイブル的存在の出版物で、
ICSPの専⾨⼩委員会の委員も多数執筆に参加しているが、
最新の細菌の分類、命名に関する最新の事柄はIJSEMに掲
載されている。

駒形和夫 [細菌分類学とBergey’s Manual of Systema4c Bacteriology」
Microbiol. Cult. Coll. P.25- 32 (2005)より
江崎孝之 「原核⽣物の系統分類とバクテリアおよびアーキア (1)」
遺伝 Vol 66 No 2 (2012)



16S rRNAによる原核⽣物の系統分類への批判

• 2000年代 16S rRNAの⼀致度が98.5%以上の菌株の集団を同
⼀種とみなす
（以前のハイブリッド交雑実験に基づく）

• サルモネラ属(Salmonella)のチフス菌(S. typhi, 腸チフスを起
こす）と腸炎サルモネラ(S. enteritidis)は、病原菌として区別
されるべきだが16S rRNAの配列は100%⼀致していた。

• ⼤腸菌(Eschelichia coli)と４種の⾚痢菌(Shigella spp.)の16S 
rRNAも100%⼀致

• 16SrRNAは病原菌と⾮病原菌を区別することができない？

江崎孝之 「原核⽣物の系統分類とバクテリアおよびアーキア (1)」
遺伝 Vol 66 No 2 (2012)



http://www.kfha.or.jp/centerkensaannai-tyounaisaikin.html より

⾚痢菌

サルモネラ

⼤腸菌

チフス菌

http://www.kfha.or.jp/centerkensaannai-tyounaisaikin.html


ICSP裁定委員会の判断
• 25年の時間をかけてこの問題に取り組む
• サルモネラの2000種を超える種名は菌種(species)
を反映しているのではなく、同⼀菌種の株を区
別する⾎清型につけられた名前として、チフス
菌と腸炎サルモネラ菌は同⼀種とする概念を採
択。結果、ほとんどの⾎清型の名称はS. enterica
に統⼀。
• ⼤腸菌と⾚痢菌の命名の課題はまだ解決されて
いない。

江崎孝之 「原核⽣物の系統分類とバクテリアおよびアーキア (1)」
遺伝 Vol 66 No 2 (2012)
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MLST解析
• 16S rRNAでは菌種が区別できないものについて、多
種類の遺伝⼦配列を⽐較するMLST(multilocus
sequence typing)解析が利⽤して種を同定する
• 遺伝⼦5~10個程度（通常7個以上）について400bp
程度の配列を決定し、系統樹を構築。
• RNA polymerase、DNA  gyrase、heat shock proteinな
どのhousekeeping geneが使⽤される。

⽊村凡 (2006) 「これからの細菌のゲノムタイピングとしてのMLST法」 モダンメディア
52, p209-p.216



MLST解析
housekeeping geneとは？

多くの組織や細胞中に共通して⼀定量発現する遺伝
⼦のこと．常に発現され，細胞の維持，増殖に不可
⽋な遺伝⼦ （「実験医学 online」より）

⽊村凡 (2006) 「これからの細菌のゲノムタイピングとしてのMLST法」 モダンメディア
52, p209-p.216



⽊村凡「これからの細菌のゲノムタイピング
としてのMLST法」 モダンメディア
52, p209-216 (2006) 

遺伝⼦の配列そのものを⽐
べるのではなく、配列パ
ターンの⼀致でコード化

各原核⽣物を、コードの
セットで記述

コードのセットから系統樹
を作成
※ この時、配列が異なる
程度は考慮しない。
A株とB株は1塩基の違い、
A株とC株は10塩基の違いで
あっても、A, B, Cは均等に
異なるとみなす。



何故MLST解析を⾏うのか？
何故配列の相違度を評価しないのか？
• DNA解析の⾼速化、低コスト化
• 細菌のゲノム進化に対する認識の変化

細菌集団をclonal populationではなく
non-clonal  populationと捉える。



• clonal popula*on
細菌遺伝⼦の分⼦進化において、置換、挿
⼊、⽋失などの蓄積のみが⼦孫に伝わっている
ような細菌集団

• non-clonal popula*on
⽔平伝搬( horizontal gene transfer)による遺伝⼦
の交換が⽣じた細菌集団



⽔平遺伝⼦伝搬
(horizontal gene transfer, lateral gene transfer)

種ごとのDNAが世代から世代へと垂直に伝えられる
のに対し、異なる種のDNAが侵⼊してゲノムに付加
されたり、その⼀部が置き換わったりすることを
DNAの⽔平伝播と呼ぶ。

バクテリアなどのゲノムの全塩基配列を調べると、
DNAの⽔平伝播は、予想されていた以上に頻繁に⽣
じていることがわかってきた。現在我々が⾒ている
バクテリアゲノムは、種々の⽣物由来のDNAが取り
込まれて、モザイク状になっている。



http://www.detectingdesign.com/geneticphylogeny.html より転載



系統樹

系統ネットワーク



Rhizome of life
Roots of genes of living species are shown 
according to current classification of organisms: 
eukaryotes (red), bacteria (blue), viruses (green), 
archaea (yellow). In purple are genes without 
identified origin (ORFans).  At the surface, in form
of mushrooms, are the current species, containing mixture of genes of different origin. 
Colour of mushroom envelope is determined by 
origin of core genome of the species.

The post-Darwinist rhizome of life
Raoult D. (2010) Lancet 375, 104-105



リゾームは、地下茎を意味する哲学⽤語。ツリー（⽊）構造と対⽐して語られる。
ツリー（⽊）が、ひとつの根を基礎とし、太い幹に⽀えられて多くの枝葉を成していく
構造をもつのに対して、リゾームは、構造全体の代謝を⽀える中⼼をもたず、
地中を⾃在にのび広がって、様々な場所に⽣成の拠点を形成する。

リゾーム【(フランス)rhizome】
１根茎。茎でありながら⼀⾒根のように⾒えるものの総称。⽵・シダなどに⾒られる。
２現代思想で、相互に関係のない異質なものが、階層的な上下関係ではなく、
横断的な横の関係で結びつくさまを表す概念。

Tree of Lifeのイメージでは、根に”Last Universal Common Ancestor”
（最終普遍共通祖先）、略して”LUCA”と呼ばれる全ての⽣物の
共通祖先を想定する。



Rhizome of Life: 
Roots of each gene are represented according to the current reclassifica4on of living organisms:
Eukarya (yellow), Archaea (blue), Nano archaea (light blue), Bacteria (red), CPR (dark red) Giant virus 
(orange). In grey are genes without iden4fied origin (ORFans).
Ibrahim et al. (2021) Rhizomal Reclassifica4on of Living Organisms. Int. J. Mol. Sci. 22, 5643. Fig.3より

Tree of Life から
Rhizome of Life へ



clonal population
どの遺伝⼦もオーソロガスな関係にあるので、どれ
か⼀つの遺伝⼦で系統樹を作成しても進化的関係を反
映したものが得られる。
nonclonal population
⽔平遺伝⼦伝搬がおきた遺伝⼦を選んでしまうと、
進化的関係を反映しない系統樹が得られる。

MLST解析では
• 複数の遺伝⼦を使⽤ -------à⼀個の⽔平伝搬が

おきている遺伝⼦を選んだことによる間違った系統樹
を作成する危険を回避

• 配列の差異を⽤いずに、グループ化すること
--------à点突然変異による違いも⽔平伝搬による違い
も同程度に扱うことで、⽔平伝搬が起きた遺伝⼦が含
まれていたとしても、その影響を⼩さくできる



⽊村凡「これからの細菌のゲノムタイピングとしてのMLST法」 モダンメディア52, p209-216 (2006) 

違い

⼀つの遺伝⼦のみで系統樹を
描くと…

どちらも１回の
変異現象

複数の遺伝⼦を結合して系統樹を描くと
どちらも同じ重みの
違いとして扱われる

ゲノム全体の
系統進化を反映

系統的差異を
過⼤評価



16SrRNAやMLST解析などの少数の遺伝⼦にたよる
のではなくゲノムの全配列を利⽤すべきではな
いか？

• 同⼀種内の株が全て同じ遺伝⼦セットを持つ
わけではない同⼀菌種内で15 ~ 20 %の違いがある

• 全ゲノムが利⽤できるのはまだ1000株程度



（１）次世代シークエンサの発展により、いずれは全
ゲノム配列をもとに種を定義する時代が到来すると期
待される。

現在、既知のゲノムからオーソロガスな配列を連結し
た⻑い配列を利⽤した分⼦系統解析が⾏われるように
なってきている:Phylogenomics

⽔平遺伝⼦伝達？

(2) Bergey’s Manual of Systematic Bacteriologyでは16S 
rRNAの配列に基づき、原核⽣物は約30⾨に分類され
ている

しかし、16S rRNAの違いと属以上の分類(科、⽬、綱、
⾨）を対応させる明確な基準がある訳ではない



.

.

.

ゲノム1

ゲノム2

ゲノムn

遺伝⼦1   遺伝⼦2  . . .  遺伝⼦m 連結 (concatenation)

. . .

. . .

. . .

.

.

.

. . .

. . .

. . .

.

.

.

連結配列で系統解析

※ 遺伝⼦ごとの系統解析の結果を統合する⽅法もある。



江崎孝之 「原核⽣物の系統分類とバクテリアおよびアーキア (1)」
遺伝 Vol 66 No 2 (2012)

主要な真正細菌の系統関係
（⾨のレベル、古細菌２⾨を
含めている）



江崎孝之 「原核⽣物の系統分類とバクテリアおよびアーキア (1)」
遺伝 Vol 66 No 2 (2012)



真正細菌の代表的分類階級
• 嫌気的光合成細菌とシアノバクテリア

• グラム陽性菌とグラム陰性菌



真正細菌
・細菌分類学 （形態、グラム染⾊）
・分⼦分類への移⾏

16SrRNAの使⽤と問題点
16SrRNAだけでは分類の解像度がたりない

⽔平遺伝⼦伝達 (clonal populationとnon-clonal population)
MLST解析 上の問題を解決

phylogenomics
系統樹から系統ネットワーク
・光合成細菌と真正細菌の酸素への適応
・グラム陽性菌とグラム陰性菌
・ CPR, ウアブ, PVC, electric bacteria

古細菌
・古細菌の分類
・三超界説の形成と外群の利⽤
・三超界説からニ超界説へ

マイクロビオーム (メタゲノム解析)



嫌気的光合成細菌とシアノバク
テリア
• シアノバクテリア⾨(Cyanobacteria)
光合成によって酸素を⽣産
27億年前に出現

•  嫌気的光合成細菌
シアノバクテリアの出現以前に発⽣した、嫌気的
条件下で、酸素を発⽣しない光合成を⾏う細菌



嫌気的光合成細菌
初期地球環境

酸素のない還元的環境

嫌気的光合成細菌
硫化⽔素、硫⻩、鉄などの無機還元物質
に満ちた環境で⽣息
⽔の代わりに硫化⽔素を電⼦供与体として利⽤して
⼆酸化炭素を還元
酸素の代わりに硫⻩を菌の体内あるいは体外に析出
緑⾊細菌と紅⾊細菌が⾒つかっているが、系統的
には異なる⾨に属している





緑⾊細菌
(green bacteria)

lクロロフィルc, dあるいはeを含むため緑⾊ないし褐⾊に⾒
える。

l緑⾊硫⻩細菌と緑⾊⾮硫⻩細菌に分類される。

l緑⾊硫⻩細菌
クロロビ⾨(Chlorobi)を形成
光合成独⽴栄養性であり、炭素源として⼆酸化炭素、
電⼦供与体として硫化⽔素などの硫⻩を利⽤

好気的条件下では⽣育できない



緑⾊細菌
(green bacteria)

lクロロフィルc, dあるいはeを含むため緑⾊ないし褐⾊に⾒える。
l緑⾊硫⻩細菌と緑⾊⾮硫⻩細菌に分類される。

l緑⾊⾮硫⻩細菌
クロロフレキシ⾨(Chloroflexi）を形成する

通性嫌気性
有機物を電⼦供与体として使うが、硫化⽔素も利⽤可能
⼆酸化炭素だけでなく、有機物を炭素源と⽔素供与体として
利⽤できる
「滑⾛性⽷状緑⾊細菌」ともよばれる

45°~60°のアルカリ温泉に⽣息



クロロビ⾨
(緑⾊硫⻩細菌）

クロロフレキシ⾨
(緑⾊⾮硫⻩細菌
滑⾛性⽷状緑⾊細菌)



紅⾊細菌
• バクテリオクロロフィル aまたはbを持つ
• 菌体は⾚紫や⻩褐⾊。カロチノイドの⾊。
• 紅⾊硫⻩細菌と紅⾊⾮硫⻩細菌に分かれる

• 紅⾊硫⻩細菌
代表的なクロマチウム(Chromatium)属は、プロテオバクテリ
ア⾨のガンマプロテオバクテリア綱に分類
硫⻩などの無機物を電⼦供与体として嫌気的に光合成を⾏
う光合成独⽴栄養性
硫⻩泉に分布
好気的条件下では⽣育できない



紅⾊細菌
• バクテリオクロロフィル aまたはbを持つ
• 菌体は⾚紫や⻩褐⾊。カロチノイドの⾊。
• 紅⾊硫⻩細菌と紅⾊⾮硫⻩細菌に分かれる

• 紅⾊⾮硫⻩細菌
ロドシュードモナス属(Rhodopseudomonas)は、アルファプロ
テオバクテリア綱に分類される。
好気的条件下で、有機物を炭素源と⽔素供与体に利⽤でき
るように進化した
光合成従属栄養性。
硫化⽔素は電⼦供与体として利⽤できない。
好気的条件下では光を利⽤せずに繁殖できる



γプロテオバクテリア綱
紅⾊硫⻩細菌

αプロテオバクテリア綱
紅⾊⾮硫⻩細菌



シアノバクテリアの出現
(1) 光合成によって⽣成される酸素によって、地球の環境を
⼤きく変化

酸素毒性：酸素から⽣成される活性酸素は、DNAを損傷し、
タンパク質や脂質を酸化してしまう。

それまで嫌気的環境で⽣きてきた細菌は、酸素の届かな
い極限環境で現在まで⽣き延びてきた。また、その中から
好気的条件に適応したもの（ex. 緑⾊⾮硫⻩細菌や紅⾊⾮硫
⻩細菌など）も出現してきた。

シアノバクテリアは、嫌気条件では、硫化⽔素、⽔素あ
るいは有機物を電⼦源として嫌気的光合成を開始する。

(2) 後に細胞内共⽣を介して、葉緑体の起源となる。



シアノバクテリアの名前の由来
シアノ(Cyano):ラテン語の⻘
シアノバクテリアは、クロロフィルa(緑）、フィコシアニン（⻘）、
フィコエリスリン(⾚紫）、β-カロテン（⻩⾊）などの⾊素をもち、こ
れらを混ぜ合わせると緑⻘⾊となり、この⾊がシアン(cyan)

彼⾕邦光 (2001) 「飲料⽔に忍び寄る有毒シアノバクテリア」 裳華房
より

藍藻 （ラン藻）の 藍（アイ）は、藍⾊＝くすんだ⻘⾊

シアン(cyan)は、寒⾊の⼀つで、⻘緑に近い鮮やかな⽔⾊。古代ギリシ
ア語の「暗い⻘」を意味するcyanosという単語が起源。チアノーゼ
(cyanosis)も同じ語源。

hbp://ja.wikipedia.org/wiki/シアン_(⾊） より

http://ja.wikipedia.org/wiki/%E3%82%B7%E3%82%A2%E3%83%B3_(%E8%89%B2


環境省のブックレットより



東プロシア ケーニッヒスベルグ
Haff(ハッフ）病

（突発性ミオグロビン尿症)
オーストラリア バーム島の奇病

（突発性肝炎）
上海 肝臓がん多発
カナダ サスカッチワン

家畜や⼈の中毒

動物ばかりでなく、植物にも
被害ミクロシスチン（プロテイン
ホスファターゼ阻害活性）を持
つ⽔のジャガイモ畑への散布
によるジャガイモの枯死
（イギリス）

シアノバクテリアは、様々な
毒素を作り、それらを総称して
シアノトキシンとよぶ



Proc Natl Acad Sci U S A. 2018 Oct 16;115(42):10702-10707

スペインの廃鉱をボーリング 613mの深さ
⽇光は届かない（＝光合成できない）

シアノバクテリアをはじめとする多くの
細菌が存在

・シアノバクテリアは、⽔素を電⼦の供与体
として利⽤し、エネルギーを得るための酵素
を持っている可能性
・シアノバクテリアが存在するところの⽔素
濃度は低い

地下深くに⽣存するシアノバクテリアは、⽔素からエネルギーを作り出し、
地下圏の⼀次⽣産者としてはたらいているのではないか？

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/30275328


天狗の⻨飯
http://w1.avis.ne.jp/~murata/tengunomugimeshi1.htmlより抜粋

天狗の⻨飯（テングノムギメシ）は、⽇本の富⼠⽕⼭帯、および、その周囲にのみ⾒られる。⼩諸市の味噌塚⼭
(産地として天然記念物に指定)や飯縄⼭を含め、いくつかのところに⾃⽣。
南北朝時代(約６５０年前)には知られていた。江⼾時代の天保１４年(１８４３年)発⾏の善光寺道名所図会などに、
飯縄⼭の天狗の⻨飯の記載あり。また、幸⽥露伴の「魔法修⾏者」にも記述あり
天狗の⻨飯は、昔、飯砂とか味噌⼟とも呼ばれ、飯縄⼭は飯砂が取れる⼭、飯砂⼭が語源。昔修験道者が
⾷べたといわれる。

天狗の⻨飯の正体は藍藻類
葉緑素は無く、そのため緑⾊ではなく薄い褐⾊をしている。このため、光合成とは違う化学反応で炭酸ガスを同化
していると考えられている。天狗の⻨飯の⾃⽣地では安⼭岩が多く、この安⼭岩の酸化分解によるエネルギーを
利⽤している可能性。（この記述に対するオリジナル⽂献は不明）
地表に近いほど新しく下に⾏くほど古くなり、この古い部分にはいろいろな細菌やバクテリアが混在
絶滅の危険性⼤。

http://w1.avis.ne.jp/~murata/tengunomugimeshi1.html


イシクラゲ
h"ps://matome.naver.jp/odai/2148174041428364401
および h"ps://modia.chitose-bio.com/ar>cles/37/より抜粋

イシクラゲ（学名：Nostoc commune）は、ネンジュモ属に属する陸棲藍藻
の⼀種で、⾷⽤にされることもある

このイシクラゲを顕微鏡で⾒ると、球状の細胞が数珠状に繋がっている
細胞群で構成。この⼀本⼀本の細胞群をトリコームと呼ぶ。

イシクラゲは、細くて⻑いトリコームがたくさん積み重なってバイオマット

状になっている。イシクラゲは細胞外
多糖を⼤量に細胞外に分泌していて、
その細胞外多糖が糊の役⽬となり、
トリコーム⼀本⼀本がお互いに付着し
て⼤きな塊になっている。

https://matome.naver.jp/odai/2148174041428364401
https://modia.chitose-bio.com/articles/37/


スイゼンジノリ（⽔前寺海苔）
九州の⼀部に⾃⽣する⾷⽤の淡⽔産藍藻類。
（海苔に⾊々あることは植物のところで説明）
⾼級な⽇本料理の⾷材として利⽤されている。

https://www.kawatake-endo.com/commodity.htmより

https://www.kawatake-endo.com/commodity.htm


光合成細菌以外の細菌の酸素への対応
酸素の存在下で⽣存できるように適応したものと
酸素の届かない環境に⽣活圏をもとめたもの

• 酸素の存在下で⽣存できるように適応
偏性好気性菌(obligate aerobe, strict aerobe)

好気的環境でのみ⽣育
通性嫌気性菌(facultative anaerobe)

酸素の有無に関わらず⽣育

⼈類の⽣息する環境で⾒つかる真正細菌の多くは、アクチノバクテリ
ア (Actinobacteria)、ファーミキューテス(Firmicutes)、プロテオバクテリ
ア(Proteobacteria)で占められるが、これらは偏性好気性か通性嫌気性で
あり、活性酸素を回避して⽣き延びる戦略を⾝につけたものである。



アクチノバクテリア⾨

ファーミキューテス⾨

プロテオバクテリア⾨



光合成細菌以外の細菌の酸素への対応
酸素の存在下で⽣存できるように適応したものと
酸素の届かない環境に⽣活圏をもとめる

• 酸素の届かない環境に⽣活圏をもとめる
偏性嫌気性菌 (obligate anaerobe, strict anaerobe)
⼈の腸内細菌や酸素の届かない⼟壌、深海、湖底などで⽣息

※ 16S rRNAによる系統解析では、嫌気性菌と好気性菌が同じ
分類群を形成している場合がある。ゲノム解析から、いったん
好気的環境に適応した細菌が、特殊な嫌気的な環境に適応し、
活性酸素から逃れるための酵素などの遺伝⼦を失ったと考えら
れている。



真正細菌
・細菌分類学 （形態、グラム染⾊）
・分⼦分類への移⾏

16SrRNAの使⽤と問題点
16SrRNAだけでは分類の解像度がたりない

⽔平遺伝⼦伝達 (clonal populationとnon-clonal population)
MLST解析 上の問題を解決

phylogenomics
系統樹から系統ネットワーク
・光合成細菌と真正細菌の酸素への適応
・グラム陽性菌とグラム陰性菌
・ CPR, ウアブ, PVC, electric bacteria

古細菌
・古細菌の分類
・三超界説の形成と外群の利⽤
・三超界説からニ超界説へ

マイクロビオーム (メタゲノム解析)



グラム陽性菌
•アクチノバクテリア⾨とファーミキューテス⾨に⼤別

•ファーミキューテス⾨

G+C含量が低い
クロストリジウム属 (Clostridium) ガス壊疽菌、破傷⾵菌
バシラス属(Bacillus) 納⾖菌、炭疽菌

MRSA(メチシリン耐性⻩⾊ブドウ球菌)

ラクトバシラス属(Lactobacillus) 乳酸菌の⼀種、腸内細菌、
ヨーグルト製造に⽤いられる
ミュータンス菌(⾍⻭菌）

※ MRSA  院内感染の中でも抗⽣物質が効かないので特に危険



グラム陽性菌
•アクチノバクテリア⾨とファーミキューテス⾨に⼤別

•アクチノバクテリア⾨
G＋C含量が55%以上
アクチノマイセス属(Ac#nomycetes)
ストレプトマイセス属(Streptomycetes)
マイコバクテリウム属(Mycobacterium) 結核菌、癩菌

以前は放線菌とよばれていた。
抗⽣物質を⽣産する。特にストレプト
マイセス属（eg. ストレプトマイシン）



ファーミキューテス⾨

アクチノバクテリア⾨



グラム陰性菌
• ほとんどはプロテオバクテリア⾨だが、嫌気性のフソ
バクテリウム⾨、バクテロイデス⾨など多くの系統に
分かれている

• プロテオバクテリア⾨は、アルファ(α)、ベータ(β）、
ガンマ（γ）、デルタ(Δ)、イプシロン(ε)、ゼータ（ζ）
のプロテオバクテリオ綱に分類される。

• プロテオバクテリア⾨の菌種の多くは好気性か、通性
嫌気性で従属栄養だが例外も多い。紅⾊細菌は、この
⾨の中で系統を超えて分布している。



バクテロイデス⾨
（嫌気性グラム陰性桿菌）

フソバクテリア⾨
（嫌気性紡錘グラム陰性桿菌）

α

β

γ

ε
Δ

ζ

プロテオバクテリア⾨



プロテオバクテリオ⾨
• αプロテオバクテリア綱
リゾビウム(Rhizobium)⽬ 根粒菌としてマメ科植物の窒素固定に関与
リケッチア (Rockettsia) 節⾜動物を媒介としてヒトに発疹チフスをはじ
めとする各種リケッチア症を引き起こす。
細胞外では増殖できない偏性細胞内寄⽣体 (ツツガムシ病）
細胞内共⽣によってミトコンドリアの起源となった

• βプロテオバクテリア綱
ニトロソモナス：亜硝酸菌の⼀種。アンモニアを酸化して亜硝酸
を⽣成し、植物の窒素固定に重要な役割を演じる
ナイセリア科(Neisseriaaceae) : 淋菌、髄膜炎菌



プロテオバクテリオ⾨
• γプロテオバクテリア綱

腸内細菌科(Enterobacteriaeae)：⼤腸菌 (Eschelichia coli)、
サルモネラ菌、チフス菌、ペスト菌(Yersinia pestis)

ビブリオ科(Vibrioaceae):⼈⾷いバクテリア (Vibrio vulnificus)、
コレラ菌

シュードモナス科(Pseudomonadaceae):緑膿菌
好圧菌:深海に⽣息し、⾼い圧⼒がかかている⽅が増殖しやすい



加藤千明、⾼井研 (2000) 「深海極限世界の微⽣物 –好圧菌•超好熱菌から海底下地殻内微⽣物へ -」
宇宙⽣物科学 14, 341-352



加藤千明、⾼井研 (2000) 「深海極限世界の微⽣物 –好圧菌•超好熱菌から海底下地殻内微⽣物へ -」
宇宙⽣物科学 14, 341-352



プロテオバクテリオ⾨
• Δプロテオバクテリア綱

硫⻩還元細菌と硫酸還元細菌の⼤部分、⼦実体を作る粘液
細菌など

• εプロテオバクテリア綱
ピロリ菌（Helocobacter pylori)

• ζプロテオバクテリア綱
深海に⽣息する鉄酸化細菌(Mariprofundus ferrooxydans)のみ
が知られている。



その他のグラム陰性菌
• シアノバクテリア

• サーマス属
Thermus auaticus 熱⽔噴出孔に⽣息する好熱菌。そのDNA ポリメラーゼ
(Taqポリメラーゼ）はPCR (polymerase chain reaction)に使⽤される標準的な
酵素であった。

※ 現在は、超好熱古細菌に由来するKODやPfu、また真正
細菌由来だがRNAを鋳型にできるTthなども使われている。

※ PCR法の開発者キャリー•マリスは、この研究で年にノーベル賞を
受賞 （マリスの⾃伝「マリス博⼠の奇想天外な⼈⽣」はハヤカワ⽂庫
NFから出版されている）



ポリメラーゼ連鎖反応
(polymerase chain reaction, PCR)

http://ja.wikipedia.org/ポリメラーゼ連鎖反応 より

PCRサイクル
反応液を94°C程度に加熱し、30秒から1分間温度を保ち、
2本鎖DNAを1本鎖に分かれさせる（図①）。
60°C程度（プライマーによって若⼲異なる）にまで急速
冷却し、その1本鎖DNAとプライマーをアニーリングさせる
（図②）。
プライマーの分離がおきずDNAポリメラーゼの活性に
⾄適な温度帯まで、再び加熱する。実験⽬的により、
その温度は60–72°C程度に設定される。DNAが合成さ
れるのに必要な時間、増幅する⻑さによるが通常1分
から2分、この温度を保つ（図③）。

ここまでが1つのサイクルで、以後、①から③までの
⼿順を繰り返していく事で特定のDNA断⽚を増幅させる。

DNAを増幅させる⽅法

http://ja.wikipedia.org/%E3%83%9D%E3%83%AA%E3%83%A1%E3%83%A9%E3%83%BC%E3%82%BC%E9%80%A3%E9%8E%96%E5%8F%8D%E5%BF%9C
http://ja.wikipedia.org/wiki/%E3%83%97%E3%83%A9%E3%82%A4%E3%83%9E%E3%83%BC
http://ja.wikipedia.org/wiki/DNA%E3%83%9D%E3%83%AA%E3%83%A1%E3%83%A9%E3%83%BC%E3%82%BC


江崎孝之 「原核⽣物の系統分類とバクテリアおよびアーキア (1)」
遺伝 Vol 66 No 2 (2012)

主要な真正細菌の系統関係
（⾨のレベル、古細菌２⾨を
含めている）



Deinococcus radiodurans

放射線耐性菌として有名（ギネスブックに世界で最も放射線
に強い細菌として掲載※）
ヒトは10Gy(グレイ)、⼤腸菌が60Gyの放射線で死ぬが、D. 
radioduransは5,000Gyを浴びても死滅せず、15,000Gyを浴びて
も37%は⽣存。

グラム陽性を⽰すが、系統的には
サーマス属に近縁。しかし、好熱
性は⽰さない。サーマス属も放射
線耐性は⽰さない。



Deinococcus radiodurans
放射線の他にDNA損傷を引き起こす化学物質にも耐性を⽰す。

1956年、アメリカのオレゴン農業試験場で、⾁の⽸詰を⾼線量
のガンマ線を照射することで殺菌できるか検証。しかし、それ
までに知られていた⽣物を死滅させるだけの線量の放射線を
照射してもなお腐ってしまった⽸詰があり、そこから発⾒された。



D. radioduransの放射線耐性は、DNA修復だけでは説明できず、
＋αのメカニズムが存在すると考えられている。

ヌクレオチド除去修復(nucleotide excision repair, NER) 

http://www.sc.fukuoka-u.ac.jp/~bc1/Biochem/repair.htmより

D. radioduransではDNA修復酵素の発現が⾼く、それが
放射線耐性の強さの原因の⼀つと考えられている。

http://www.sc.fukuoka-u.ac.jp/~bc1/Biochem/repair.htm


FASEB J  2019 Mar;33(3):3647-3658. 

PprAはデイノコッカス属だけにみられるタンパク質
PprAを欠損させると放射線耐性が非常に弱くなる

PprAは互いに逆向きに会合して多量体を形成し
８個を単位とした右巻きらせん構造をとる
らせん構造の中心にはDNA結合に関与する
と思われるアミノ酸(Lys122, Arg150, Arg252,
Lys256)が配置されている

DNA二本鎖を1.5倍の長さに引き伸ばしたものに
結合していると考えられている



真正細菌
・細菌分類学 （形態、グラム染⾊）
・分⼦分類への移⾏

16SrRNAの使⽤と問題点
16SrRNAだけでは分類の解像度がたりない

⽔平遺伝⼦伝達 (clonal populationとnon-clonal population)
MLST解析 上の問題を解決

phylogenomics
系統樹から系統ネットワーク
・光合成細菌と真正細菌の酸素への適応
・グラム陽性菌とグラム陰性菌
・ CPR, ウアブ, PVC, electric bacteria

古細菌
・古細菌の分類
・三超界説の形成と外群の利⽤
・三超界説からニ超界説へ

マイクロビオーム (メタゲノム解析)



CPR
Candidata Phyla Radiation
2015年にBanfieldらによってコロラド川上流のライフル地区の
地下⽔から発⾒

微⽣物の最⼩サイズは0.2~0.3μm
0.2μmのフィルターで濾し取れるが、このフィルターを通
過した地下⽔のメタゲノム解析を⾏った。

35⾨以上に分かれる超微⼩細菌が⾒出された。
共通祖先から分岐したもので、真正細菌ドメインに属していた。

Candidta Phyla Radiation (CPR)と呼ばれる。

CPR以外の真正細菌や古細菌のultra-small and filterable bacteria を含めてultramicrobacteriaという⾔い⽅を
することもある。 cell volume of <0.1 μm3

Nakai (2020) Size Matters: Ultra-small and Filterable Microorganisms in the Environment. Microbe Environ 35, ME20025 

https://www.youtube.com/watch?v=VyvSJPGHeTo



Candidate (Candidatus)

• The term “candidate” refers to an undescribed species 
or to a single isolate of unknown species for which there 
is insufficient informa?on for it to be iden?fied as a new 
species according to the Interna?onal Code of Bacterial 
Nomenclature. 
• This term can be assigned also to uncultured 

prokaryo?c organisms obtained by metagenomic 
analyses



真核細胞と原核細胞

http://www.seibutsushi.net/blog/2007/10/304.html より

http://www.seibutsushi.net/blog/2007/10/304.html


⾚丸はゲノムは解読され
ているが未培養の細菌

CPRは全て未培養

共通祖先から放射状に発⽣
していることからRadiation
と名前に付けられている。

⽇経サイエンス (2018) 3⽉号
「地下にいた始原⽣命体」
中島林彦 p.40 - 49



CPRは、⼟壌などの⼀般的な環境では少数派であるが、
地下深部世界では多数派

ゲノムサイズは⼩さく、現時点最⼩のものは40万bp
(⼤腸菌は300万bp)

コードされる遺伝⼦の総数は約400
（⽣命に必要な遺伝⼦数は1000程度と考えれている）
ATP合成酵素、電⼦伝達系、発酵関連、DNAやアミノ酸合成
に必要な遺伝⼦、またリン脂質合成関連の遺伝⼦の多くは
含まれていない
DNAの複写や転写・翻訳の遺伝⼦と細胞膜合成関連の
遺伝⼦は含まれていた

16S rRNAの遺伝⼦は、他の⽣物の２倍のサイズで多くの
挿⼊が⾒られた



どのようにして細胞膜を形成しているのか？
サンフラシスコ北部のシダーズの泉では、7割はCPRに属すパーク
バクテリアで占められており、その増殖も確認されている（その環境
にいるクロロフレキシ、ファーミキューテスと同じくらいの速度で）

どのようにしてDNAやアミノ酸を合成し、ATPを獲得しているのか？

- CPRが⽣息する環境ではCPRが多数派で、他の細菌に寄⽣すること
だけでは無理がある。

- また、⽣息環境には有機物もほとんど無いので発酵も不可能
- 光は差し込まない環境なので光合成はできない
- 呼吸のための電⼦供与体として使える⽔素やメタンはあるが、
電⼦受容体となりうる酸素、硝酸、硫酸はない。また、シダーズは
強アルカリ環境なので⽔素は⽔酸化イオンと化合して⽔になって
しまい、⽔素の濃度勾配を作れず呼吸もできない

蛇紋岩表⾯に張り付いており、その表⾯での化学反応を利⽤している？



Black Queen Hypothesis (Morris et al., 2012)

The Black Queen hypothesis (BQH) is reductive evolution theory which seeks to explain how 
Natural selection (as opposed to genetic drift) can drive gene loss. In a microbial community, 
different members may have genes which produce certain chemicals or resources in a "leaky fashion" 
making them accessible to other members of that community. If this resource is available to certain 
members of a community in a way that allows them to sufficiently access that resource without generating 
it themselves, these other members in the community may lose the biological function (or the gene) 
involved in producing that chemical. By accessing resources without the need to generate it themselves, 
these microbes conserve energy and streamline their genomes to enable faster replication.

The name of the hypothesis—"Black Queen hypothesis"—is a play on the Red Queen hypothesis, 
an earlier theory of coevolution which states that organisms must constantly refine and adapt to keep up 
with the changing environment and the evolution of other organisms. 

Nakai (2020) Size Matters: Ultra-small and Filterable Microorganisms in the Environment. Microbe Environ 35, ME20025 



ファゴサイトーシス様の捕⾷を⾏う⼤型真正細菌
Candidatus Uab amorphum 1

hbp://www.tsukuba.ac.jp/aben4on-research/p201912111800.htmlより

このサイトには捕⾷の動画もアップされている

原核⽣物でありながら細胞が⼤きく柔軟で、
真核⽣物に特有の機能であるファゴサイトーシス
（⾷作⽤）に似た捕⾷を⾏う真正細菌

ファゴサイトーシス：⼤型の粒⼦や⽣物を⾃ら
の細胞で包み込む。アメーバなどの単細胞⽣物
では餌の取り込みに、ヒトでは免疫系の⼀つ
として⽩⾎球が病原体を排除する際などに
⽤いられて

筑波⼤学⽣命環境系の⽯⽥健⼀郎教授、同研究員
の⽩⿃峻志博⼠（現：海洋研究開発機構）、
鈴⽊重勝博⼠(現：国⽴環境研究所)らの研究
グループが、パラオ共和国のサンプルから
5-10 µm程度の⼤型のバクテリアを発⾒

http://www.tsukuba.ac.jp/attention-research/p201912111800.html


ファゴサイトーシス様の捕⾷を⾏う⼤型真正細菌
Candidatus Uab amorphum 2

ウアブは⾃らの柔軟で⼤型の細胞を⽤いて、
ファゴサイトーシスのように他の真正細菌や
微⼩な真核⽣物を包み込んで捕⾷することが
明らかになった。しかし、真核⽣物の特徴
を多く⽰すにもかかわらず、ウアブのゲノム
からは真核⽣物由来の遺伝⼦はほとんど
⾒つからなかった。

ウアブが真核⽣物とは独⽴して真核⽣物
のような特徴を進化させた

Nat Commun. 2019 Dec 11;10(1):5529

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Candidatus+Uab+amorphum


PVC bacteria
• Planctomycetes–Verrucomicrobia–Chlamydiae (PVC) bacteria

• Gram nega4ve bacteriaの⼀種
• complex endomembrane system surrounding their nucleoids

Devos, D.P. (2014) PVC bacteria: varia4on of, but not excep4on to, the Gram-nega4ve cell plan
Trends in Microbiology, 22, 14 -20.

Gram negative bacteriaのcell planのvariation



Devos, D.P. (2014) PVC bacteria: variation of, but not exception to, the Gram-negative cell plan
Trends in Microbiology, 22, 14 -20.

the evolutionary link between PVC 
bacteria and the eukaryotes/archaea

The Gram negative bacteria derived
PVC cell plan supports the hypothesis 
of periplasm internalization at the
origin of the eukaryotic endomembrane
system and suggests possible early 
intermediate steps



Candidatus Thiomargarita magnifica

A centimeter-long bacterium with DNA contained in 
metabolically active, membrane-bound organelles
Volland et al.  (2022) SCIENCE 376, 1453-1458

https://www.science.org/doi/10.1126/science.abb3634

グアドループのマングローブで⻑さ1センチ以上(平均0.9cm, 最⼤2cm)におよぶ単細胞のバクテリアの発⾒
⼈間界で⾔うならエベレストサイズの背が⾼い⼈ (⾁眼で⾒える）

Candidatus：培養に成功していない単細胞⽣物に暫定的に与えられる呼称
Thiomargarita：チオマルガリータ属
Magnifica：ラテン語で「壮⼤」

ゲノムサイズも⼤きい
11,000,000 bp,  11,000 genes

https://www.science.org/doi/10.1126/science.abb3634






V: 液胞 (vacuole)



Light microscopy image and model proposed for the subcellular organizaYon in Ca. T. magnifica
showing how the pepin organelles might develop into other cellular compartments, resulYng in 
an increase of surface area of the bioenergeYc membranes.

ペピン(pepin)：膜構造、遺伝物質とリボソームを格納



Electric Bacteriaと電気合成



有機物を作り出す⽅法
光合成
化学合成

Electric bacteria :鉄酸化細菌の⼀種
Acidithiobacillus ferrooxidans
⼤腸菌と同じγプロテオバクテリアの仲間
深海で湧き出る熱⽔が岩⽯に触れると電流が⽣じる
この電流を使って、CO2から有機物を合成

Angew. Chem. Int. Ed. 2010, 49, 7692 –7694

電気合成

Electric Bacteria



Cable bacteria

3816-3821

これらのバクテリアを組み込んだ
Self-Powered Useful Devices (SPUD)
の構築が考えられている



Teske (2019)より
Cable bacteria are globally occurring 
multicellular filamentous bacteria that 
are electrically conductive: they transfer 
electrons from sulfide oxidation at one 
end over centimeter distances to oxygen 
reduction at the other end.

Cable bacteriaは単系統群（⽔⾊）

Kjedsen et al. (2019)  より



真正細菌
・細菌分類学 （形態、グラム染⾊）
・分⼦分類への移⾏

16SrRNAの使⽤と問題点
16SrRNAだけでは分類の解像度がたりない

⽔平遺伝⼦伝達 (clonal populationとnon-clonal population)
MLST解析 上の問題を解決

phylogenomics
系統樹から系統ネットワーク
・光合成細菌と真正細菌の酸素への適応
・グラム陽性菌とグラム陰性菌
・ CPR , ウアブ, PVC, electric bacteria

古細菌
・古細菌の分類
・三超界説の形成と外群の利⽤
・三超界説からニ超界説へ

マイクロビオーム (メタゲノム解析)
Electric Bacteriaと電気合成



古細菌 (Archaea)
古細菌は極限環境から発⾒されてきた。
極限環境に⽣息する古細菌には
(1) ⾼度好塩菌

Halobacterium属など。20-25%NaCl濃度で盛んに増殖し、塩湖
など⾮常に塩濃度の⾼い環境に⽣息

(2) 超好熱菌
好熱菌は温泉など45°C以上の環境でよく活動する。このうち

80°C以上に⾄適⽣育温度を持つものを超好熱菌とよぶ。
Methanopyrus kandleri Strain 116は、全⽣物中最も⾼温で⽣育する
⽣物として知られ、122°Cで増殖が可能と報告された[。温泉や
陸上硫⻩孔、⽕⼭、海底熱⽔噴出孔などの多様な熱⽔系に⽣息
する。



古細菌 (Archaea)

(3) 好熱好酸菌
強酸を好む好熱好酸菌は、スルフォロブス⽬やテルモプ

ラズマ綱に代表され、温泉や硫気孔、ボタ⼭などから発⾒され
る。pH-0.06（1.2M硫酸溶液下に相当）で増殖する好熱好酸菌
Picrophilusが代表的な例。

(4) ⾼度好塩好アルカリ菌
アルカリ性の塩湖に⽣息する。pH12で増殖できる⾼度好

塩菌Natronobacterium gregoryiなどが知られる。

http://ja.wikipedia.org/wiki/古細菌 より

極限環境には古細菌ばかりでなく、真正細菌も⽣息している。

古細菌は、極限環境ばかりでなく、海洋、湿原、⼟壌、下⽔、
ほ乳動物の腸内などの⼀般的な環境からも⾒つかっている。

http://ja.wikipedia.org/wiki/%E5%8F%A4%E7%B4%B0%E8%8F%8C


真正細菌、古細菌、真核⽣物の特徴の⽐較

江崎孝之 「原核⽣物の系統分類とバクテリアおよびアーキア (2)」
遺伝 Vol 66 No 3 (2012)



古細菌の分類
•  ⼆つの代表的な⾨

ユーリアーキオータ (Euryarchaeota)⾨
メタン菌や⾼度好塩菌を中⼼とした分類群
形態、表層構造、代謝系の多様性から、ラテン語の
eurys(意味は「広い」）にちなで命名

クレンアーキオータ(Crenarcheaota)⾨
好熱菌を中⼼とした分類群
Creneはラテン語で泉、源泉を意味する

※ ユーリアキオータとクレンアーキオータを新たな⾨とする議
論もある。



古細菌の分類
• 古細菌 第三の⾨
コルアーキオータ⾨(Korarcheota)
1996年にアメリカアイダホ州イエローストーン公園の74 – 93°
の熱⽔底泥からBarnsが分離し、系統解析からユーリアーキ
オータともクレンアーキオータとも異なる新たな⾨であると主
張、Wooeseの「古細菌は⼆界よりなる」という説に⼤して、
「古細菌三界説：を提唱した。
Xenoarchaeotaとも呼ばれている。

koreあるいはkorosは、若い⼥、若い男を意味する。
Candidatus Korarchaeum cryptofilumのゲノム解析から
クレンアーキオータと近縁であることが⽰唆された。



古細菌の分類
• 新たな⾨

アイグアーキオータ(Aigarchaeota)⾨
2010年に地下320mの⾦鉱から発⾒された好熱菌
Caldiarchaeum subterraneum
タウムアーキオータ(Taumarchaeota)⾨
極限環境ではなく、海洋、⼟壌に⽣息するものが中⼼。
海綿の腸内共⽣菌も含まれる
ラテン語のthaumas（「不思議な」を意味する）に由来

どちらもクレンアーキオータ⾨に近縁であると考えられ、



ナノアルカエウム・エクウィタンス
(Nanoarchaeum equitans)
• 2002年に発⾒された未記載の超好熱古細菌。古細菌

Ignicoccus hospitalisの表⾯に付着して⽣育する。16S rRNA系
統解析から、⾨レベルで既存の古細菌とは異なると考えら
れている (ナノアーキオータ⾨）

• 完全にI. hospitalisに依存している共⽣体であり、宿主が存在
しなければ増殖できない。

I. hospitalisの表⾯に付着するN. equitansの電⼦顕微鏡写真

http://ja.wikipedia.org/wiki/ナノアルカエウム・エクウィタンス
#cite_note-Nature2002-1 より

ゲノムサイズは49万885塩基対。2006年
に Candidatusカルソネラ・ルディアイ
（15万9662塩基対。細胞内偏性寄⽣
⽣物）のゲノムが解析されるまでは、
最⼩の⽣物として知られていた



DPANN –古細菌に属すultramicrobacteria

Diapherotrites、Parvarchaeota、Aenigmarchaeota、Nanohaloarchaeota、Nanoarchaeotaの頭⽂字
リンケら(2013)によって提唱され古細菌の分類群
（DPANN群は系統樹構築のアーティファクトである可能性もある）
特徴：⼩さな細胞サイズとコンパクトなゲノム
パルウ古細菌とナノ古細菌は、他の古細菌に付着して増殖する寄⽣性⽣物
DPANNに属すMicrarchaeota（ミクル古細菌）とParvarchaeota（パルウ古細菌）は合わせて
ARMANと呼ばれていた



江崎孝之 「原核⽣物の系統分類とバクテリアおよびアーキア (2)」
遺伝 Vol 66 No 3 (2012)



TACK

https://ja.wikipedia.org/wiki/古細菌の分類

https://ja.wikipedia.org/wiki/


3ドメイン説から2ドメイン説へ

ドメイン (domain) = 超界
界より⾼次の分類体系
superkingdom, empireとよばれていたこともある



エオサイト説

TACK説

https://ja.wikipedia.org/wiki/エオサイト説

※カリオタとは
エオサイト（=クレン古細菌）
と真核⽣物を合わせた
分類群

https://ja.wikipedia.org/wiki/


https://ja.wikipedia.org/wiki/エオサイト説

https://ja.wikipedia.org/wiki/


Williams et al.  (2013) Nature 504,231  236-







Lokiarchaeotaの発⾒
Spang et al. (2015) “Complex archaea that bridge the gap between prokaryotes 
and eukaryotes” Nature 521, 173-179.

北極中央海嶺の
海底熱⽔系Loki’s 
castleの試料から
発⾒、命名

真核⽣物に近縁な
古細菌



ロキアーキオータは、真核⽣物特有の遺伝⼦を他の古細菌
より多く含む
・アクチン
・⼩胞体輸送複合体の構成要素
・ユビキチン修飾系
・Rasスーパーファミリーに属すGTP結合タンパク質

----à 動的なアクチン細胞⾻格、⼩胞輸送能、膜再構築能、
エンドサイトーシスやファゴサイトーシスによる環境からの物質の
取り込みなどの能⼒をロキアーキアが持っている可能性
（共⽣細菌の取り込みに必要な能⼒）



Nature (2017) 541, 353-358.



http://www.ettemalab.org/new-paper-about-the-asgard-archaea-and-eukaryogenesis-is-out-now/

Loki古細菌が⾒つかったロキ熱⽔噴出孔をはじめ、イエローストーン国⽴公園、⽵富島の熱⽔噴出孔まで、世界中
から集めた⽔中堆積物に含まれる全てのDNAの配列をメタゲノム解析により解読
真核⽣物特異的と考えられていた多くの遺伝⼦を持ち、DNA配列上でもLoki古細菌と真核⽣物を埋める新しい
古細菌を発⾒
Loki, Thorともに北欧神話の神々の名前で、今回新たに発⾒された２種類もOrdinとHeimdallという北欧神話の名前
がつけられた。そしてLoki,Thorを合わせた群を北欧の神々が棲む世界Asgardと命名



Nature (2017) 541, 353-358



Asgard古細菌群
１）ゲノム配列を様々な⽅法で⽐べ、Asgard古細菌群と真核⽣物は共通祖先から別れてきた
⽣物で、最も真核⽣物に近いのがHeimdall。

２）これまで真核⽣物特異的とされてきたほとんどの遺伝⼦群は、Asgard群全体を探索する
と特定できる事

３）特に、核膜形成、⼩胞体のゴルジ体への輸送、他の細胞を取り込むために必要な貪⾷
などに関わる、細胞内膜制御分⼦が揃っている事

４）⼩胞体輸送に関わる遺伝⼦群はクラスターを形成してセットになっていること

５）これまで探し求められていたチューブリンの相同分⼦が特定

http://aasj.jp/news/watch/6362



TACK

hbps://ja.wikipedia.org/wiki/エオサイト説

2017

https://ja.wikipedia.org/wiki/


しかし、近年の研究では、Asgard古細菌群が
真核⽣物のオリジンではなく、Asgard古細菌群
が持つ真核⽣物様遺伝⼦は⽔平遺伝⼦伝達で
獲得されたものとする説もある。

Liu et al. Expanding diversity of Asgard archaea and 
the elusive ancestry of eukaryotes.
bioRxiv 2020.

Asgardは他の古細菌に⽐べ、真核⽣物様
タンパク質を多く持つが、ドメイン構造が
異なっている。また、その分布は不規則で
あることから、真核⽣物様タンパク質は
⽔平遺伝⼦伝達で獲得したと考えられる。

MacLeod et al. Asgard archaea: Diversity, function, 
and evolutionary implications in a range of 
microbiomes. (2019)  AIMS Microbiol. 5, 48-61.

RNA polymeraseで系統樹を描くと
３ドメインになる

Rhizome of Life



真正細菌
・細菌分類学 （形態、グラム染⾊）
・分⼦分類への移⾏

16SrRNAの使⽤と問題点
16SrRNAだけでは分類の解像度がたりない

⽔平遺伝⼦伝達 (clonal populationとnon-clonal population)
MLST解析 上の問題を解決

phylogenomics
系統樹から系統ネットワーク
・光合成細菌と真正細菌の酸素への適応
・グラム陽性菌とグラム陰性菌
・ CPR, ウアブ, PVC, electric bacteria

古細菌
・古細菌の分類
・三超界説の形成と外群の利⽤
・三超界説からニ超界説へ

マイクロビオーム (メタゲノム解析)



ヒトゲノム解読宣⾔

1953 ワトソンとクリックがDNAの二重らせん構
造を発見

1977 DNA配列を解読する方法（サンガー法）
が開発される

1983 PCR法が開発される
1986 ヒトゲノム解読計画が本格的に始まる

自動シークエンサーの開発
1990 ヒトゲノム解読の国際計画正式発足
1993 染色体の物理地図が予定より早く完成
1998 米ベンチャー企業（セレラ社）がヒトゲノム

解読を表明
1999 国際チームがゲノム概要版の解読を加速

日英を中心に22番染色体のシークエンス
が完成

2001 国際チームとセレラ社がヒトゲノム概要版
をそれぞれが発表

2003 ヒトゲノム解読完了宣言

ヒトゲノム解析の歴史

二重らせんが明らかになってから、わずか60年弱の出来事



ヒトゲノム 半数体約30億塩基対

⼤量のデータの処理のためにコンピュータが必要
・最初は断⽚として決定した配列を連結するため
・その後、遺伝⼦の推定やアノテーション

ゲノム以外のデータも対象とする形でさらに発達



ビッグデータ化する分子生
命科学17年27億ドルかけて読んだヒトゲノム (半数体 約30億塩基対）

現在、一人あたり１日100ドルで



ビッグデータ化する分子生
命科学17年27億ドルかけて読んだヒトゲノム (半数体 約30億塩基対）

現在、一人あたり１日100ドルで
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ゲノム解読の高速化

ABI377

ABI3700
ABI3730

454 GS20

Illumina GA
ABI SOLiD
Roche 454 
FLX

• ムーアの法則
“ＣＰＵの性能(集積回路上のトラン
ジスタ数)は 1.5年で２倍になる”

• 約１０倍の個数のＣＰＵ並列化でしのぐ

ゲノム解読 8ヵ⽉で 2 倍
計算機の性能 1.5 年で 2 倍
4 年で 10 倍の差

次世代シークエンサー (Next Generation Sequencer, NGS)



メタジェノミクス（メタゲノミクス）
環境サンプルから直接回収されたゲノムDNAを扱う研究分野である。

従来の微生物のゲノム解析では単一菌種の分離・培養過程を経て
ゲノムDNAを調製していた。

メタゲノム解析はその過程を経ずに微生物の集団から直接そのゲノムDNA
を調製し、そのヘテロなゲノムDNAをそのままシークエンシングする。
そのため、メタゲノム解析により従来の方法では困難であった難培養菌の
ゲノム情報が入手可能となった。
地球上に棲息する細菌の99％以上は単独では培養できない菌種であると推察
されており、メタゲノム解析は環境中に埋没する膨大な数の未知の細菌、未知
の遺伝子を解明する手法として期待されている。

DNAシークエンシングのコストが年々安価になっていることから、メタゲノミクス
は微生物学において、より大規模で詳細な研究が行われることも見込まれる。

ヒトの腸内細菌叢、海中の微生物群、海底の鯨骨細菌群、農場土壌の細菌群、
鉱山廃水中のバイオフィルム、メタン酸化古細菌群などを対象としたメタゲノム
解析が論文として報告されている。

https://ja.wikipedia.org/wiki/メタジェノミクス



http://www.brh.co.jp/seimeishi/journal/059/research_21.html



マイクロバイオーム
細菌叢、microbiome
次世代シークエンサの登場

難培養性細菌であっても、培養せずに直接ゲノム配列を決定

メタゲノム（ある環境の全構成細菌の集合ゲノム）
⼟壌細菌叢、海洋細菌叢、鉱⼭廃液細菌叢、常在細菌叢

ヒト常在細菌のマイクロバイオームのメタゲノム解析

服部正平 (2013) [基礎の基礎」 細胞⼯学 32, 1110 - 1114

疾病のマーカー
特定の病気に関連して増減する細菌を⾒出して疾患の
予測、診断

機能細菌の探索
免疫能の維持など、宿主との相互作⽤により特定の機能を発揮
する菌の同定と応⽤ eg. プロバイオティクス、糞便移植



アッカーマン J (2012) [究極のソーシャルネット」 ⽇経サイエンス 10⽉号 41- 48  



服部正平 (2012) 「個⼈差を⽣むマイクロバイオーム」 ⽇経サイエンス 10⽉号 p.50-57



服部正平 (2012) 
「個⼈差を⽣むマイクロ
バイオーム」
⽇経サイエンス 10⽉号
p.50-57



松⽊隆広、久代明 (2014) 
「ヒト腸内常在細菌叢と
⺠族•⾷事•年齢による
違い」 実験医学 32,
p20-24.



メタゲノム：環境中のゲノムDNA

トランスクリプトーム：細胞や組織で発現されるRNAの発現量
RNAseq

メタトランスクリプトーム：環境中のRNA
メタゲノムでは、その環境中で死んでいるバクテリアのDNAも拾う可能性

⽣きているバクテリアの環境中の組成を知る



哺乳類の腸内細菌

○ 寄主の消化を助ける
○ 寄主の腸や⽑細⾎管ネットワーク、免疫系の発達に関与

進化の総合説 (Neo Darwinism)

エボ デボ
Evolutionary Developmental Biology
エボデボ⾰命

エコ エボ デボ
Ecological Evolutionary 
Developmental Biology


