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NIESカルチャーコレクションのシアノバクテリアの 

網羅的かつ高精度なゲノム解析に成功 

 

１，発表のポイント 

◆地球上には多様なシアノバクテリアが存在し，光合成反応の分子メカニズム，バイオマ

ス生産，生態系における物質循環等，幅広い研究分野で注目されています 

◆シアノバクテリアの中でも，ヘテロシストと呼ばれる異型の細胞をつくるグループはゲ

ノムサイズが大きく，精度の良いゲノム情報の整備が遅れていました 

◆国立環境研究所（NIES）が保管する２８株のヘテロシスト形成株と３株の非形成株，合

わせて３１株のシアノバクテリアの高精度なゲノム情報の整備に成功しました 

◆ゲノム解析株およびゲノム情報は全世界の研究者に公開され，シアノバクテリアの多様

性の理解と，それを活用した基礎・応用研究の進展に貢献できます 

 

２，概要 

シアノバクテリアは酸素発生型光合成を行う細菌の一種です。シアノバクテリアは植物

の葉緑体の起源であり，光合成反応の基礎研究やバイオマス生産等の応用研究，さらに地

球の物質循環などの生態学的研究においても注目されています。シアノバクテリアの中に

は，異型細胞（ヘテロシスト）と呼ばれる，窒素固定反応を専門に行う細胞を作るグルー

プが存在します。このグループはゲノムサイズが大きく，他のグループと比べて精度の高



いゲノム情報の整備が遅れていました。豊橋技術科学大学の広瀬侑助教らは，国立環境研

究所（NIES）の河地正伸室長，国立遺伝学研究所の中村保一教授らと国内６大学の研究者

との共同研究により，NIES が保管する２８株のヘテロシスト形成株と３株の非形成株，

あわせて３１株のシアノバクテリアの高精度なゲノム情報の整備に成功しました。ゲノム

解析株は NIES カルチャーコレクション（国立環境研究所 微生物系統保存施設），ゲノム

情報は国立遺伝学研究所の参画する国際データベースをそれぞれ通じて全世界に公開され

ています。本研究により，シアノバクテリアの多様性の理解と，それを活用した基礎・応

用研究の進展が期待できます。なお本研究は，文部科学省ナショナルバイオリソースプロ

ジェクトのゲノム情報等整備プログラムの一環として行われました。 

 

３，背景 

シアノバクテリアは酸素発生型光合成を行う細菌の一種であり，藍藻（らんそう）とも

呼ばれています。シアノバクテリアは植物の葉緑体の起源であり，植物の光合成の分子機

構を明らかにする基礎研究や，バイオマス生産等の応用研究に利用されています。さら

に，シアノバクテリアの存在は地球レベルの物質循環にも影響を与えることが報告される

など，生態学的研究においても注目されています。今から２５年前の１９９６年，日本の

かずさＤＮＡ研究所のグループがシアノバクテリアのゲノムを光合成生物として初めて解

読しました。この研究によって得られたゲノム情報は，上記の様々な分野の研究を大きく

前進させるきっかけとなりました。近年の次世代シークエンサーと呼ばれる DNA解析装

置の発展に伴い，様々な生物のゲノム情報の蓄積が急速に進んでいます。シアノバクテリ

アについては，２０２０年までに約３，０００株のゲノム情報がデータベースに登録され

ています。ところが，これらのシアノバクテリアのゲノム情報のうち，塩基配列の繋がり

がよい高精度なゲノム情報は，約２４０株（わずか８％）に限られていました（図１）。

また，他の微生物の塩基配列が誤って混入したゲノム情報も存在するなど，一部のゲノム

情報には品質に課題がありました。また，環境中の DNAを解析して得られたゲノム情報

（メタゲノム）も急速に蓄積されていますが，そのゲノム情報の由来であるシアノバクテ

リア株を用いた生理的な解析ができないという点も課題でした。 

このような課題を解決するためには，カルチャーコレクションに保存されたシアノバク

テリアの単離株のゲノム情報の整備が重要です。単離株のゲノム解析により，他のバクテ

リア由来の混入がなく，精度の高いゲノム情報の整備が可能です。また，カルチャーコレ

クションの保存株は専属のスタッフによって長期的に維持・保存され，幅広い研究者に公

開されています。そのため，カルチャーコレクションの保存株のゲノム解析により，ゲノ

ム情報に基づいた生理学的な実験を誰でも行うことが可能となります。２０１３年には，



アメリカとフランスのグループが共同し，パスツールカルチャーコレクションの５４株の

シアノバクテリアの保存株のゲノム解析が行なわれました。同様の取り組みが世界各国で

進められていますが，日本国内での取り組みは遅れていました。 

 

４，成果 

豊橋技術科学大学の広瀬侑助教らは，国立環境研究所（NIES）の河地正伸室長，国立遺

伝学研究所の中村保一教授らと他６大学の研究者との共同研究により，NIES カルチャー

コレクションが保存するシアノバクテリアのゲノム解析に取り組みました。シアノバクテ

リアは多様性の大きな細菌群で，細胞の形態の違いに基づいて５つ（Section I〜V）のグル

ープに大別されています。研究グループは，シアノバクテリアの中でも，ヘテロシストと

呼ばれる，窒素固定反応を専門に行う異型の細胞へと分化する能力を持つグループ

（Section IV および V）に着目しました（図２）。このグループはゲノムサイズが大きく，

他のグループが持たない新規な機能を持つ遺伝子を多数保有することが期待できますが，

精度の良いゲノム情報の整備が遅れていました。研究グループは，NIES の２８株のヘテ

ロシスト形成株と３株のヘテロシスト非形成株，合わせて３１株のシアノバクテリアのゲ

ノム解析を行いました（図３）。研究グループは，多数のシアノバクテリアのゲノム解析

を行うため，ゲノム DNAの調製法とシークエンスライブラリの調製法のそれぞれに工夫

を施しました。さらに，イルミナ社の次世代シークエンサーMiSeqと，東北大学の大坪嘉

行准教授が開発したゲノム解析用ソフトウェア（GenoFinisher：

http://www.ige.tohoku.ac.jp/joho/genoFinisher/index.php）を利用することで，高精度なゲノム

解析を実現しました。 

得られたゲノム情報の分子系統解析により，３１株のゲノム解析株の詳細な系統関係を

明らかにすることができました（図３）。ヘテロシスト形成株については，比較的初期に

分化したと考えられる株の解析にも成功しました。また，いくつかのヘテロシスト形成株

においては，属名と系統関係の不一致が見られました。このことは，属名の手がかりとな

る細胞の形態や性質が，進化の過程で変わりやすいということを示しており，シアノバク

テリアの命名は，形態情報に加えて，ゲノム情報や，生息地の環境情報など，複数の情報

を考慮して行う必要があることを示しています。シアノバクテリアの分類情報の混乱は，

近年普及している菌叢解析法での分類精度を低下させるなど，他の微生物の研究にも負の

影響をもたらします。研究グループが行ったカルチャーコレクション保存株の解析はこれ

らの課題の解決につながるものであり，今後の継続的な取り組みが必要です。 

今回ゲノム解析を行った３１株のシアノバクテリア株は NIESの微生物系統保存施設の

ホームページ（https://mcc.nies.go.jp/）を通じて，全世界に公開されています。また，解析

http://www.ige.tohoku.ac.jp/joho/genoFinisher/index.php
https://mcc.nies.go.jp/


したゲノム情報についても遺伝学研究所が参画する国際データベース（INSD; International 

Nucleotide Sequence Database）を通じて公開されています。 

 

５，展望 

ゲノム解析が行われた株と行われていない株の系統関係を 16S rRNA遺伝子の塩基配列

に基づく分子系統解析によって調べたところ，糸状性でヘテロシスト形成能を持たないグ

ループ（Section III）など，ゲノム情報整備が遅れている系統の存在が明らかとなりまし

た。これらの系統は，新規の機能を持つ遺伝子や，既存のシークエンス株とは異なる新し

い形質を持つ可能性があります。これらのシアノバクテリアの単離とカルチャーコレクシ

ョンへの寄託，さらにそれらのゲノム解析により，シアノバクテリアの有する膨大な多様

性の理解と，それを活用した基礎・応用研究の進展が期待できます。さらに，これらの研

究を推進するための生物多様性やゲノム研究に関する研究の支援や，人材育成も求められ

ています。 
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図１，公開されたシアノバクテリアのゲノム配列数の推移 

近年，急激に解析数が増えているが，高精度なゲノム配列は不足している。 

 

 

図２，シアノバクテリアの顕微鏡写真（Nodularia sp. NIES-3585） 

窒素固定を行う異型細胞（ヘテロシスト）を黄色矢印で示す。 



 

図３，ゲノム解析を行った３１株のシアノバクテリアの系統関係 
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