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１．緒言 

微生物が産生する生理活性物質は人間生活の

向上に寄与してきたが、陸上環境中の微生物から

の新規生理活性物質の発見頻度は減少している。

そこで、微生物の新たな探索源として、海洋環境

が俄かに注目されるようになってきた。しかし、

対象となる海洋サンプルは海底堆積物や海洋生

物であることが多く、海水を分離源とする微生物、

特に海洋深層水（以下、DSW と記述）中に存在す

る微生物に関する基礎的知見は十分ではない（今

田，2009）。DSW 中の微生物のバイオマスはかな

り少なく、伊豆赤沢の DSW中の生菌数は SSWと比

べて約千分の一程度であると報告されているが

（今田，2012）、富山湾深層水からの乳酸菌の分

離と諸性状（林ら，2007）が報告されるなど、特

異的な環境である DSW 中には新規微生物、あるい

は特異的な生理・生化学的諸性状を有する有用微

生物の存在が期待される。 

そこで、本研究では DSW を有用微生物の分離源

として活用することを視野に入れ、DSW中の細菌

群集組成を調べることを目的とした。海洋微生物

は寒天培地を用いた通常の分離方法では培養で

きないことが多いため、DSW から抽出した微生物

DNAを用い、次世代シーケンサーにより、細菌群

集構造を調べた結果を報告する。 

２．方法 

 日本各地の 7 か所の海洋深層水取水施設にて、

DSWと直上の表層海水（以下、SSWと記述）を 2013

年 11 月と 2014 年 2月に採水した。海水から孔径

3.0 μmのヌクレポアフィルターを用いて懸濁物

などを濾別した後、さらに孔径 0.2 μm のヌクレ

ポアフィルターで濾過し、現場微生物をフィルタ

ー上に捕捉した。このフィルターから微生物 DNA

を定法によって抽出し、真正細菌の 16S rRNA 遺

伝子のユニバーサルプライマーを用いて PCRを

行った後、Miseq を使用して次世代シーケンス解

析を行った。そして、MiSeq データの解析プラッ

トフォームである MiSeq SOP

（http://www.mothur.org/wiki/MiSeq_SOP）を用

い、得られた配列データから OTUを作成した。さ

らに QIIME1.8.0（http://qiime.org/）を用い、

各採水地点の細菌群集構造を解析した。 

３．結果および考察 

細菌群集構造解析の結果、細菌群集の 95%以上

が 4つの門（Actinobacteria, Bacteroidetes, 

Proteobacteria, Verrucomicrobia）と未同定の

門で占められることがわかった。Actinobacteria

は土壌由来と考えられているが、日本各地の DSW

中からも検出された。また、Verrucomicrobia は

土壌・淡水・海洋など様々な場所から分離され、

多様な種が報告されているが、SSW中よりも DSW

中から数多く検出された。また、DSW中の細菌種

の数（7か所の平均）は SSW 中よりも多く、DSW

のほうが多様性は高いことが示唆された。このよ

うに、DSW 中の微生物 DNAから多種多様の細菌が

検出されたことから、微生物の新たな分離源とし

て今後大いに期待したい。 
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