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はじめに
　微生物の大きな特徴は多機能性であり，多様な種の
それぞれがさまざまな機能や活性を有するという種多
様性に基づくものである．さまざまな環境から多様な
微生物が分離培養されて研究に用いられ，医・薬・
理・工・農学等の幅広い分野で科学技術やバイオテク
ノロジーの発展と人類の福祉に寄与してきた．このよ
うな研究に用いられてきた微生物は，学術や科学技術
を支える重要な生物資源であり，科学の発展のために
持続的に利活用できるようにしておくことはきわめて
大切である．学術論文で発表された研究成果の妥当性
や再現性の検証のみならず，比較研究やさらなる研究
の発展に，研究材料がきちんと保存されて利用可能に
なっていることが求められる．詳しく調べられた微生
物や由緒ある微生物，ほかにはない顕著な特徴がある
微生物は，次世代にしっかりと受け継ぐべき貴重な生
物資源と考えることができる．
　一方で，自然環境中の微生物の種多様性の大半はい
まだ培養されておらず，人類は利用可能な生きた微生
物資源として手に入れてはいない．メタゲノム解析に
代表されるように，培養を介することなくさまざまな
自然環境中の微生物の全体像や潜在的機能が明らかに
されてきている．これら環境中の未培養の微生物は，
未開拓の莫大な生物資源として期待されている．昨今
はゲノム情報等に基づいたデータ駆動型の研究が隆盛
となっているが，生きた微生物資源・研究材料の重要
性は決して廃れることはないと考えている．ゲノム配
列情報から推定される機能を実証・検証するためばか

りでなく，新しい未知の機能を知るためには，生きた
研究材料で研究を実施することが必要だからである．
環境応答や機能発現の機構，他の生物との相互作用な
どのより詳しい研究や現象の理解に，培養された微生
物が利用できるかどうかで研究の質も得られる成果も
格段の差が生じると考えられる．
　本稿では，筆者が所属する Japan Collection of Mi-
croorganisms（JCM）の活動を紹介しつつ，微生物資
源の整備機関の役割や将来展望について考察をした
い．

1．JCMの概要
　JCM は，1981 年に理化学研究所（理研）ライフサ
イエンス培養生物部において微生物系統保存事業を開
始した．2004 年には，理研のバイオリソース研究セン
ター（理研 BRC，当時バイオリソースセンター）に統
合され，微生物材料開発室となった．筆者は 2009 年に
室長として JCM に赴任し，先達の確立した事業を継
承しつつ，以下の理研 BRC の運営方針と役割に従い，
微生物の研究材料（リソース）の整備事業を発展させ
ることを目指した．統合に際しては，系統保存機関か
らリソースセンターへと数々の変革が実施されたが，
その概要は別稿（大熊・伊藤，2010）などを参照いた
だきたい．
　理研 BRC は，「信頼性」「継続性」「先導性」を基本
的な運営方針として掲げ，わが国で開発された独自の
バイオリソースの研究基盤整備を実施する中核的機関
として 2001 年に発足していた（小幡，2021）．JCM
の統合により，実験動物，実験植物，細胞材料，遺伝
子材料，微生物材料の 5 種のリソースとそれらの情報
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を整備する，国内外に比類なき総合的なバイオリソー
ス整備機関となった．研究コミュニティで開発された
リソースを収集・保存し，徹底した品質管理と関連の
付随情報を充実させて，研究コミュニティに提供する
ことで生命科学とイノベーションを活性化するリソー
スの循環を強く意識し，その循環を強力に駆動する役
割を果たしている（城石，2021）．
　微生物が関連する研究は，幅広い分野の基礎から応
用までさまざまなテーマに及ぶ．現在人類が抱える諸
課題のうち，地球環境や健康増進にかかわる課題はき
わめて重要なものとなっており，理研 BRC への統合
に際して産学官の提言を受け，JCM では特に「環境」
と「健康」の分野に焦点を当て，これらの分野の研究
の発展に資する微生物リソースを整備することとなっ
た．その後，社会要請に応える課題解決に有用な微生
物の整備，最近では，難培養微生物や共生微生物の整
備に取り組む方針とした．
　JCM は文部科学省のナショナルバイオリソースプ
ロジェクト（NBRP）の「一般微生物」の中核的拠点
機関としても活動をしている．JCM では，細菌，アー
キア，真菌（酵母と糸状菌）の多種多様な微生物種を
整備対象にしているが，シアノバクテリアや藻類，病
原性微生物は対象外としている．これらの微生物は，
NBRP のほかの中核的拠点機関で整備されており，微
生物資源学会や NBRP での活動を通じて密接な連携

と分担に努めている．

2．微生物資源の研究基盤整備事業
1）収集と保存
　この 5 年間，JCM は年平均で 775 株程度を収集し
ている．その 7 割以上は 31ヵ国もの海外からの寄託で
あ っ た．2024 年 8 月 末 で，JCM の 保 有 微 生 物 は
32,943 株になった．図 1 は JCM の保有株数の変遷を
示す．この保有数に達するまでには長い年月を要し，
JCM の室員が膨大な労力と時間を掛けて一つひとつ
の株を一定の品質を確保しつつ受け入れを積み重ねて
きた成果である．JCM への微生物株の寄託は，当該
株の論文発表前になされることが多く，論文発表後に
これら寄託株を公開している．
　また，東京大学の旧応用微生物研究所（IAM）から
の微生物株など，一括大量に移管を受け入れることも
随時行われ，JCM 株の拡充に部分的に寄与している．
最近では 2016 年に，高松塚・キトラ古墳の壁画の劣
化原因調査で分離された 735 株を文化庁から移管して
おり，社会的にも注目された．これらは，組織の方針
転換やプロジェクトの終了，担当教員の退官により維
持ができなくなった貴重な微生物コレクションを救済
し，それらを持続的に利用可能にする活動に位置づけ
られる．
　微生物株の長期の安定的な保存には，液体窒素保存

図 1　JCM保有株数の推移
矢印は他機関からの大量一括移管があった年度を示す．たとえば，1984 年は科研製薬（株）から放線菌約
1400 株，2006 年は東京大学（旧）応用微生物研究所（IAM）から約 3000 株の移管があった．
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タンクおよび超低温フリーザーを用いた凍結保存を実
施している．また，提供のための標品には，室温でも
比較的安定で，郵送が安価で利用者の経費負担も少な
い乾燥保存法，主に凍結乾燥保存法を適用している．
株によっては乾燥での保存が難しいものもあり，その
場合，凍結標品や培養物を提供している．JCM の保
有株は，遠隔地である理研播磨キャンパスに設置した
液体窒素保存タンク設備に危険分散を実施し，大災害
に対しても貴重な微生物株が失われることがないよう
に万全を期すようにしている（大熊，2011）．

2）品質管理への取り組み
　正しい研究材料を利用することは，研究を確実なも
のとするうえできわめて重要である．意図したものと
は異なる材料を利用した研究は誤った結果を生み出
し，研究そのものや時間・労力・経費が無駄となるば
かりか，関連研究分野に混乱を招く恐れがある．JCM
では品質管理の徹底を目指してきた．
　微生物株の収集時に，生育や培養性状，混入の有無，
同一性の確認など，徹底した「受入検査」を実施して
いる．同一性については，寄託者から受領した微生物
株の遺伝子配列情報を，株受領後に JCM で決定した
同一遺伝子の配列と比較することで判定している．こ
れらの徹底した受入検査の結果，毎年 12～15％程度の
寄託株について検査不合格となる問題が見つかってい
る．問題のあった株は，寄託者への再送依頼や JCM
での混入純化等により品質を確保している．多くの
JCM への寄託が論文発表前になされることから，
JCM での受入検査は，寄託者の成果発表を材料であ
る微生物株に関して担保して，寄託者の研究にも貢献
しているといえるかもしれない．また，受入検査に加
え，凍結・乾燥の両方法での保存時には「保存検査」
を実施して，保存後の生残性などを検査している．過
去に受け入れた遺伝子検査未実施の株に提供依頼を受
けた場合は，検査を実施して正しく同定された株かを
確認後に提供している．
　品質管理の徹底は JCM の信頼性に大きく影響する
が，JCM での検査にはおのずと限界があるのも確か
である．品質上の不具合が見出された場合は必要な是
正を行い，たとえば，長期の培養や異なる培養条件で
のみ顕在化する混入の検査，アーキアの培養への細菌
の混入を検出する検査等を追加してきた．最近では，
安価・迅速・簡便で同種異株も識別可能といわれる
MALDI-TOF 質量分析データのプロファイルに基づ
く検査法の確立も目指しており，必要なレファレンス
データの取得を進めて，JCM のウェブサイトから
データを公開している．

3）提供の実績と JCM の利用者の成果
　JCM は多数の研究者に数多くの微生物株を提供し，

理研 BRC への統合後の 2004 年度からの累積の提供
数は，8 万株を超えた（図 2）．最近 5 年間では，年平
均 5136 株の提供となっている．海外への提供は約 3
割を占め，50ヵ国に提供している．営利機関（企業）
への提供も 2 割を超えている．微生物は培養さえでき
れば比較的容易に凍結保存できるものが多く，同じ利
用者に繰り返して同じ微生物株を提供することは少な
い．にもかかわらず毎年高いレベルの提供数を維持し
ているのは，新しい利用者と新しい微生物株の利用が
常にあるためと考えている．
　利用者からの依頼に応じて培養したものを提供する
ことや，理研 BRC 遺伝子材料開発室と共同で微生物
ゲノム DNA の提供も実施している．これらにより，
規制等で生きた材料を扱えない場合や培養技術を有し
ていない研究者の場合でも，課題内容によっては研究
が実施可能になるよう，利用の便宜も図っている．
　JCM の利用者による原著論文としての成果の発表
は，最近では毎年 550 報程度になり，理研 BRC 統合
後の累積では 8900 報を超えるまでになった．このよ
うな利用者の成果論文は，JCM の学術研究への貢献
を端的に示すものである．また，企業への提供も多い
ことから，累積で 1600 件以上の JCM 株を利用した特
許が公開されており，課題解決やイノベーション創出
といった形でも社会に貢献していることを示してい
る．利用者による成果論文・特許の情報は，リストを
ウェブサイトに掲載するのみでなく，各株の付随情報
としてカタログデータにも掲載している．
　なお，微生物株の寄託・提供の際には，それぞれ寄
託者・利用者の所属する機関と生物遺伝資源移転同意
書（material transfer agreement）を締結している．
これにより，寄託者（リソースの開発者）の権利と利
用者の責務を明確にし，研究者個人ではなく機関が寄
託や利用について責任をもつことを明らかにしてい
る．

図 2　累積提供数と提供先機関の種別内訳
累積提供数は 2004 年度から 2023 年度末までのデータ．
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4）微生物株関連情報の整備
　微生物株の情報や寄託・提供の案内，その他の関連
情報は，JCM のウェブページ（https://jcm.brc.riken.
jp/）から発信している．微生物株の付随情報は，微生
物株を利用するにあたって，非常に重要な役割を果た
している．どの微生物株を利用するかの判断基準にな
るばかりか，微生物株を利用した研究がより質的に優
れた成果を産む可能性が高まると考え，付随情報の拡
充に努めてきた．個別の微生物株ごとにオンラインカ
タログデータとして，学名，株番号，来歴，培養に関
する情報，系統分類，分離源，各種性状，遺伝子・ゲ
ノム配列情報，関連文献，提供条件，利用者による論
文や公開特許の情報等を公開しており，他のデータ
ベースへのリンクを多く設けている．最近では，コロ
ニーや顕微鏡写真を多数の株についてカタログに掲載
することにも注力している．平板培地上で異なるコロ
ニーの形態を示す多型がある場合にきわめて有用な情
報となるばかりでなく，利用者が提供株を受領・培養
後にコロニーや微生物細胞の様子を比較・確認できる
という利点も考慮してのことである．
　オンラインカタログは，JCM 番号や学名のほか，
キーワードでも検索することができる．最近は，要望
に応えるために，微生物株を一覧できるリスト機能を
ウェブサイトから公開している．このリストは，掲載
項目でソートすることやダウンロードも可能にしてお
り，逐次更新しているカタログデータの最新情報が反
映されるようにしている．酵母で重要な性状である炭
素源の利用性で株を一覧する機能も公開している．
JCM で整備した微生物については，書籍（大熊，
2023）で微生物株担当の室員それぞれからも紹介がさ
れているので関心のある方は参照いただきたい．

5）国際連携
　JCM は国際連携にも積極的に努めてきた．基準株
の保有が充実していることから（後述），国際的に承認
されている原核生物種の 16S rRNA 遺伝子配列につ
いて，未解析のものや配列の質の劣るものの配列を決
定して，全承認種の基準株で配列データを整備する
All Species Living Tree Project に貢献した（Yarza et 
al., 2013）．これは各種データベースに取り込まれて広
く活用されている．また，世界の微生物保存機関の
データを統合している World Data Center for Micro-
organisms（WDCM）とは密接な連携をしている．
WDCM は，かつて JCM の初期に同じ施設内で活動を
しており，その後国立遺伝学研究所を経て，2011 年か
らは中国科学院に受け継がれた．当時からの人脈も
あって，WDCM の中国科学院での設立時から，デー
タの供与や解析ツールの開発に協力をしてきた（Wu 
et al., 2013, 2017）．最近では，WDCM が主体となって
細菌・アーキアの基準株のゲノム情報解析を国際連携

で実施するプロジェクトに参画し（Wu et al., 2018; Shi 
et al., 2021），JCM は協力機関のなかでも最多数の基
準株をゲノム配列解読に供することで大きな貢献して
いる．また，アジア地域の研究リソース整備機関の
ネットワーク活動である Asian Network of Research 
Resource Centers 等にも積極的に参画し，毎年開催さ
れる国際会議に参加して講演をし，年会の主催もして
貢献している（伊藤・大熊，2023）．国内でも微生物資
源学会において，JCM の室員が会長や理事を数多く
務めて主導的役割を果たしてきた．

6）運営体制と人材育成
　JCM は，品質マネジメントシステムの国際規格で
ある ISO 9001 の認証を継続的に取得・維持し，規定
や手順書を策定して，それらに従った運営体制として
きた．センター内のレビューや内部監査，外部機関に
よ る 審 査 を 定 期 的 に 受 け て，Plan-Do-Check-Act

（PDCA）を強く意識しつつ継続的改善を重ね，事業に
おける業務の標準化や効率化を図って確実性を高める
ように努めてきた．リスク管理やミスを未然に防止す
る体制，利用者重視の視点も強化を図っており，現在
では運営体制は安定し，意識の徹底も定着している．
認証のための負担を考慮すると，認証の継続自体は見
直しを考える時期にきているかもしれない．また，利
用者や関連研究コミュニティを代表する有識者による
微生物材料検討委員会を毎年開催して，リソース整備
事業と研究開発の JCM の活動全般について評価・助
言を受け，PDCA を意識して活動に反映させている．
　JCM はこれまで，国内外の大学や研究機関から数
多くの学生や研究者を受け入れ，JCM での研究に従
事してもらっている．これら JCM で育成を受けた人
材のなかには国内外の機関の要職に就いている人材も
複数おり，JCM の理解ある支援者になっていると同
時に，良き連携・共同研究者になってもいる．また，
整備する微生物株の利用の普及を目的として，微生物
の取り扱いや培養，解析技術についての技術研修も毎
年実施してきた．
　JCM の活動は，リソースに責任をもつ担当者，研究
者，技術者や支援者，事務従事者等，多数の室員によ
り支えられてきた．それら室員の交代についても多く
を経験してきた．プロジェクト研究に従事する若手研
究員で，リソース整備事業を志す人材を後継者に育成
することでも人材交代を実現している．少子高齢化や
大学院進学者の減少などを鑑みると，次世代を担う若
手人材の確保と育成は，どの機関においても共通の課
題である．その機関で働く従事者が魅力的に見えるこ
とは，若手人材が将来の進路を選択するうえで重要に
思える．研究基盤整備の従事者が高いモチベーショ
ン・やりがいをもつことを重視し，個々人の自由な発
想や工夫を大切にしつつ，堅実な業務を実施すること
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ができるような職場環境・雰囲気をつくることに心掛
けていきたい．

3．微生物の種多様性の整備
　JCM は，微生物の特徴である種多様性を整備する
ことに注力してきた．国際原核生物命名規約に従う
と，細菌・アーキアの新種の記載・命名が認められる
ためには，種を代表する株である基準株を設定して
2ヵ国以上の公的機関に寄託し，利用可能とすること
が求められる．JCM では，寄託株の JCM 登録番号の
通知に加え，寄託者の求めに応じて「寄託ならびに公
開の証明書」を発行して対応してきた．寄託者は，新
種の承認を受ける際にこの証明書を用いている．2001
年にこの基準株の寄託ルールが命名規約に設定された
後，JCM への寄託も増えて業務が圧迫されることも
あったが，難培養性の取り扱いが困難な株も含めてほ
とんどの寄託を受け入れることで新種の細菌・アーキ
アの基準株が数多く収集されることとなった．特に中
国・韓国の新種記載論文発表数は世界的に見てもきわ
めて多く，自国の機関と JCM への寄託がなされるこ
とが多くなっている．図 3 に示すように，中国・韓国
を中心としてアジアの研究者の寄託数・提供数・成果
論文数から，JCM はアジア地域の中核的機関として，
微生物資源の研究に大きく貢献していると考えてお
り，逆に，アジアの研究者に大きく支えられていると
もいえる．それらの結果，これまでに記載された約 2
万種の原核生物の半数弱の基準株を利用可能な状態に
整備してきた．酵母も同様に，記載種の約半数の 700
株を超える基準株を整備している．アーキアではおそ

らく世界 1 位の保有，原核生物全体でも世界 2 位の位
置付けになっている．これは，国内の研究者にとって
も，海外研究者が分離した多様な微生物種で付加価値
の高い基準株を容易に利用できるようになっているこ
とを示し，研究基盤として大きな役割を果たしている
といえよう．
　基準株は，性状が解析され，最近では論文発表時に
ゲノム配列も解読されており，付加価値のきわめて高
い株である．したがって，系統分類学上の比較に重要
であるばかりでなく，さまざまな研究に好まれて利用
されている．実際に，JCM からの提供の 7 割以上が
基準株の提供となっている．さまざまな研究に用いら
れることで，さらに新しい知見や性質などの付加価値
が加わることになる．また，JCM からの提供の特徴
として，幅広い多様な微生物種が提供されるという点
が挙げられる．人の常在細菌株や乳酸菌は毎年数多く
提供されているが，それだけで提供の大半を占めてい
るわけではない．最近 5 年間では，約 2 万 5700 の全提
供数において，8730 種類以上の微生物株が提供され
ている．このことから，研究者は多様な微生物種とそ
れらの基準株を研究材料として求めていることがわか
り，JCM が注力してきた多様な微生物の整備の方針
と一致している．

4．JCMにおける研究開発
1）研究基盤事業における研究開発の位置付け
　研究開発は，収集・保存・品質管理・提供のリソー
ス整備事業の活動としては通常位置づけられておら
ず，NBRP では厳格に区別をされている．しかし，発
足以来 JCM では研究開発にも継続して注力してお
り，筆者も研究開発は研究基盤の整備にきわめて効果
的であると同時に，必須のものであると考えて取り組
んできた．
　微生物株の利用が研究に役立ち，研究分野の発展に
寄与するという研究基盤としての目的の実現のために
は，研究者の要望に応える品揃えが必要であり，付加
価値の高い微生物株の整備が求められる．品揃えの充
実は，ただ寄託を受け入れるだけでは不十分で，みず
からも微生物の分離・培養を実施し，性状の解析やゲ
ノム情報の解読を行って付加価値を向上させるといっ
た積極的な研究活動が重要である．培養や保存，品質
管理のための技術も，新しい技術の開発や進展する技
術を取り入れて向上させていくことが大切である．研
究者の要望や分野の研究動向などを把握して研究基盤
の整備に生かすことは，事業の継続・発展に欠かせな
いが，これは常に先端の研究に積極的にかかわり，意
識的に取り組んでいないとなかなか実践できないと思
われる．
　整備事業の信頼性についても，優れた品質や利用者
重視の運営などに加え，学会等の研究コミュニティで

図 3　 寄託・提供・論文発表で示されるアジアの微生物
研究への JCMの貢献．2019-2023 年の 5 年間の
累積の数値．データに日本，ロシア，オセアニア
諸国のものは含まれない．
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実績が認められている研究者が責任をもって整備して
いる微生物株であることは意義がある．そのような信
頼できる研究者に，苦労して分離した微生物株を預け
て大切に扱ってもらいたいという気持ちをもつのは当
然であろう．利用にあたっても，研究に役立つような
株の情報や取り扱いのノウハウなどを期待できる研究
者から提供を受けたいと思うかもしれない．「リソー
スなくして研究なし，研究なくしてリソースなし」と
いう標語があるが，基盤整備と研究の関係を示す的を
射た言葉に感じる．
　リソース整備事業における収集・保存・品質管理に
ついては，所属機関の理研から基盤整備の重要性を理
解いただいて安定的に予算を受けており，提供につい
ては実費を手数料として利用者からいただいている
が，研究開発のための予算は決して十分ではない．研
究開発で成果を挙げていくためには，科研費や財団助
成，所内外の競争的資金やプロジェクトへ申請して採
択される必要がある．整備事業の業務との両立を強く
意識しつつ，JCM の研究員には資金獲得を推奨し，
研究代表あるいは共同研究者の申請の分担として実現
してくれているが，筆者は室の主宰者として，継続的
に資金を獲得する責務を自覚し獲得に努めてきたつも
りである．
　以下に，JCM での研究について，系統分類，付加価
値の向上，共生に関する研究といった主だった成果に
ついて紹介する．すべては紹介できないので，ご関心
のある方は，JCM のウェブサイトから発表した研究
論文等をご覧いただきたい．

2）微生物系統分類学における研究
　JCM の微生物株は多種多様なものであり，微生物
株を担当する研究員は，それらを扱う培養技術を有し
ているばかりでなく，微生物系統分類学の専門性も必
要とされる．リソース整備事業の業務は多岐にわたる
ので，室員はみずからの研究開発に割く時間は限られ
ている．にもかかわらず，培った培養技術や系統分類
の専門性を生かし，豊富な微生物株の保有という利点
とこれまでに確立してきた信頼性や人脈等を生かし，
多くの国内外研究者との連携や共同研究を積極的に実
施することに努めて成果を挙げてきた．実際に，JCM
赴任以降の 15 年間で 25 の新属を含む 175 種以上もの
新種を記載・発表することができた．このような研究
の成果は微生物株の整備に直結し，JCM の事業を世
界最高水準にまで引き上げてきた大きな原動力であっ
たと考えている．
　これらのなかには，新科，新目，さらに上位の新綱，
新門を提唱ものが含まれる．たとえば，アーキアの新
綱 と し て Conexivisphaeria 綱（Kato et al., 2021），
Nanobdellia 綱（Kato et al., 2022b），新門として Mi-
crocaldota 門（Sakai et al., 2022）を提唱した．Nanob-

dellia 綱，Microcaldota 門は，未培養系統群で微生物
ダークマターの代表的な系統であるいわゆる DPANN
グループのアーキアに属し，それぞれ ‘Nanoarchaea’
‘Micrarchaea’ と呼ばれていたもので，世界に先駆けて
公的機関に整備されたものとなった．Nanobdellia 綱
については，その後の国際原核生物命名規約の改訂に
より，Nanobdellota 門，さらに上位の DPANN アー
キアの未培養系統群全体をまとめる「界（kingdom）」
として Nanobdellati 界と，提唱名に基づいた命名がな
された．また，12 年の歳月を掛けて分離培養され，
2020 年に Nature 誌に発表されて注目を集めた真核生
物の祖先とされる難培養性のアスガードアーキアの分
離株（Imachi et al., 2020）の寄託を受け，2024 年に新
属新種の命名記載と同時に新界 Promethearchaeati が
提唱され（Imachi et al., 2024），論文公表に合わせて株
を公開した．このアスガードアーキアの分離株の寄託
受け入れができたのは，世界でも JCM だけであった．

3）課題解決のためのリソースとリソースの付加価値
向上の研究
　環境と健康の分野やその他の分野で，課題解決に役
立つリソースの整備に注力してきたが，いくつかは研
究開発の位置付けでリソース開発も実施した．たとえ
ば，鉄の腐食は経済的な損失が大きい産業上の課題で
あるが，微生物が大きな影響を及ぼす腐食現象が知ら
れている．しかし，原因となる微生物や微生物による
腐食機構に未解明なことも多く，腐食原因微生物のリ
ソースが求められていた．これまでに硫酸還元細菌や
メタン生成アーキアの関与が示されていたが，新種細
菌として鉄腐食を引き起こす水素非資化性硝酸還元細
菌 Prolixibacter denitrificans（Iino et al., 2015）や硝
酸還元に伴い鉄を腐食するヨウ素酸化細菌 Iodidimo-
nas nitroreducens（Iino et al., 2023）をリソースに整
備した．鉄は地球上に最も量の多い金属の一つで，2）
で述べた Conexivisphaeria 綱の鉄還元アーキア Con-
exivisphaera calida（Kato et al., 2019, 2021），中性 pH
で鉄を酸化する新属新種細菌 Ferriphaselus amnicola
と Sideroxyarcus emersonii（Kato et al. , 2014, 
2022a），中性 pH で鉄を酸化も還元もできる新種細菌
Rhodoferax lithotrophicus（Kato & Ohkuma, 2021; 
Kato et al., 2024b）などをリソースに整備している

（図 4）．
　また，国内の南北地域から多数の多様な JCM 酵母
株を整備していたが（Takashima et al., 2012），それら
をスクリーニングすることでデンプンから脂肪酸を生
産する油脂酵母（Tanimura et al., 2014）やグルコース
共存下でもキシロースから効率的に油脂を生産する新
種 酵 母 Cystobasidium iriomotense（Tanimura et al., 
2018）を見出した．未利用バイオマスからバイオ
ディーゼルを生産して化石資源からの脱却に期待され
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るような課題解決に寄与する成果である．同様に，多
数の JCM 株を検討してプラスミドの宿主域を解析す
る 研 究（Shintani et al., 2014; Yanagiya et al., 2018; 
Ochi et al., 2021），細胞成分のポリアミンの解析（Ha-
mana et al., 2022），通常は不安定に保持されるプラス
ミド上にのみリボソーム RNA 遺伝子がコードされて
いる細菌の研究（Anda et al., 2023），膜小胞を効率的
に生産する株の研究（Tashiro et al., 2017）などがなさ
れている．これらは，外部機関の大学と共同研究契約
締結下で JCM 株を解析いただくことで，付加価値向
上につながった成果でもある．JCM でも，酵母で重
要な性状である糖資化性の検討をしている過程で，こ
れまで見過ごされていたフルクトースの資化性を多数
の保有酵母株で明らかにすることができた（Endoh et 
al., 2021）．現在は，地球温暖化・二酸化炭素排出削減
の課題解決に期待される二酸化炭素固定微生物を，ゲ
ノム情報に基づいて JCM 保有株から検索・整理する
ような研究も実施している．

4）共生に関連した研究
　 上 記 2） で 言 及 し た，Nanobdellati 界，Promet-
hearchaeati 界の分離株はいずれも別種のアーキアと
の共培養として得られたものである．Nanobdellota
門，Microcaldota 門の培養株のゲノムはそれぞれ
669 Mb，814 Mb とサイズが小さく，エネルギー生産
経路やアミノ酸・核酸などの生合成経路遺伝子を欠い
て宿主に生育を依存する寄生性のものと考えられ，細

胞も宿主に比べて小さく，宿主細胞に付着しているも
のが多く観察された（図 5）（Kato et al., 2022b; Sakai 
et al., 2022）．Nanobdellati 界のアーキアは，従来絶対
嫌気性と考えられていたが，Nanobdellota 門，Micro-
caldota 門の培養株は好気条件でも培養できることが
判明して，比較的扱いの容易なリソースとなった．実
際に Nanobdellota 門の培養株で，細胞表層構造の詳
細な解析や，宿主細胞に付着したものとそこから遊離
したもののライフサイクルの解析等を行って，リソー
スとしての有用性を示すことができた（Kato et al., 
2024a）．Microcaldota 門の培養株では，異なる複数種
のアーキアを宿主として生育できることを明らかにし
た（Sakai et al., 2022）．これまで DPANN アーキアで
は，種によって特定のアーキア種のみを宿主として生
育すると考えられており，予想外の発見であったが，
異なるアーキア種を宿主にできることは生存戦略とし
て有利である．しかし，Nanobdellota 門では共培養さ
れた宿主種以外に生育を支持するアーキア種は見出せ
ていない．
　多様な腸内細菌・口腔内細菌・皮膚常在細菌などの
ヒト常在細菌を整備していることも JCM の特徴と
なっており，糞便等から微生物を分離培養して，数多
くの新種記載論文を発表し，系統分類学上の検討も実
施してきた．たとえば，免疫系への作用や健康への良
い影響で注目されている酪酸を生成する Faecalibacte-
rium 属の種の再分類と新種記載（Sakamoto et al., 
2022b）， デ オ キ シ コ ー ル 酸 を 生 産 す る 新 属 新 種
Claveliimonas bilis とその近縁細菌の再分類を行った

（Hisatomi et al., 2023）．整備したヒト常在細菌株は，
研究が盛んになっている健康に関連した研究に数多く
利用されている．常在細菌でも最近は，別種細菌との
共培養が必要なものが寄託されるようになった．Bac-
teroides thetaiotaomicron との共培養で増殖が促進さ
れる糖非発酵性の Phascolarctobacterium faecium，お
よび，新種記載した Dialister hominis の共生関係が，
主に前者の産生するコハク酸の授受によるものである
ことを解明するなど，腸内細菌の発酵産物である有機
酸を介した依存関係が普遍的にあることを示した

（Ikeyama et al., 2020; Sakamoto et al., 2020; 2022a）．
さらに，共培養による腸内細菌の分離にも取り組んで
いる（久富ら，2024; Sakamoto et al., 2024）（図 6）．
また，ヒトミクロビオーム研究では，研究を実施する
機関によって適用される方法が異なる場合が多く，
JCM 株は DNA 抽出やメタゲノム解析の評価のため
のレファレンスとして研究手法やそのデータの標準化
などの課題解決に貢献している（Tourlousse et al., 
2021; Mori et al., 2023）．
　その他，クマバチから分離した補酵素 NAD 合成能
を欠損した新属新種細菌（Kawasaki et al., 2023）やシ
ロアリ腸内から分離した乳酸菌の新種も記載して

図 4　湿地の鉄マットからの中性 pHでの鉄酸化細菌の培養
試験管上部から酸素，底部から鉄が供給され，酸化鉄沈殿
物の層（矢印）が形成された箇所で鉄酸化細菌が増殖して
いる．MIZ01 からは，新属新種細菌の Sideroxyarcus 
emersonii JCM 39089 株が分離され，MIZ03 からは新種の
Rhodoferax lithotrophicus JCM 34246 株が分離された．R. 
lithotrophicus は，嫌気性条件で鉄の還元能を有し，中性
pH で鉄を酸化も還元もできる細菌の初の例となった．（写
真は加藤真悟博士提供）



大熊盛也微生物資源の基盤整備と研究

─ 86 ─

（Noda et al., 2018, 2020; Yuki et al., 2018），リソース
に整備している．また，植物や真菌に共生する真菌の
分離や（Hashimoto et al., 2023; Wasiatus et al., 2021），
マメ科植物に根粒を形成する多種の窒素固定細菌およ
び根圏からの分離微生物を数多く収集している．
　シロアリ腸内の共生微生物の研究は，筆者が JCM

に赴任する前からの研究テーマであったが，科研費や
理研所内のファンドで継続して研究を行った．代表的
な研究例として，腸内のセルロース分解性の原生生物
のシングルセルトランスクリプトーム（Nishimura et 
al., 2020），それら原生生物の細胞内・細胞表層で共生
する細菌（図 7）のゲノム解析（Ohkuma et al., 2015; 

図 5　宿主アーキアMetallosphaera sedula JCM 33617（大きな細胞）と付
着共生（寄生）するNanobdellota門アーキアNanobdella aerobiophila 
JCM 33616（左側の 2つの小さな細胞）の電子顕微鏡像（写真は加藤真悟博
士提供）

図 6　 液液共培養で分離されたヒト腸内細菌Waltera acetigignens JCM 36210株のグラム染色顕微鏡像（左）と電子顕
微鏡像（右）.低分子化合物を透過させるメンブレンフィルターで仕切られた 2 つの培養容器の片側に糞便希釈液を
培養し，もう片側に糞便希釈液からフィルター（孔径 0.45 μm）濾過した極小細菌を培養して，後者から Waltera 
intestinalis や W. acetigignens を分離した．興味深いことに，分離株は生育初期では短く細く，培養時間が経つご
とに長く太くなる現象が認められた．（写真は坂本光央博士提供）
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Yuki et al., 2015; Kuwahara et al., 2017; Utami et al., 
2019; Takeuchi et al., 2020; Takahashi et al., 2023）な
どによる共生機構の解明で成果を挙げることができ
た．枯死材という偏栄養条件で窒素栄養の供給や宿主
原生生物にはない効率的な代謝能を供給して分解を促
進させるような共生関係を解明することができた．こ
の過程で適用したシングルセルゲノム解析技術につい
ては，より高い効率が得られるアガロースゲルカプセ
ルの開発も工学系の研究者と共同して実施した（Aoki 
et al., 2022）．ゴキブリ等の宿主とその細胞内共生細菌
の共進化や共生細菌のゲノム縮小進化の機構の研究も
実 施 し た（Bourguignon et al., 2020; Kinjo et al., 
2022）．これらの研究は，リソース整備とは直接関係し
ないようにも見えるかもしれないが，バイオマス利活
用や共生研究を主題とするプロジェクトにつながり，
リソース整備のための研究開発の推進に大いに役立っ
ている．加えて，微生物資源や系統分類分野に限定す
ることなく，共生や微生物生態，応用微生物といった
分野の研究者と広く交流するきっかけともなり，有意
義であったと考えている．

5）整備したゲノム情報に基づく研究
　保有微生物株のゲノム情報はリソースの付加価値向

上にきわめて重要であることから，WDCM との国際
連携でのゲノム解読だけでなく，NBRP ゲノム情報
等整備プログラムの支援を受けて，JCM 株のゲノム
解読・情報整備を実施した．このうち特に真菌株で解
読したゲノム配列をさらに共同研究で解析をしていた
だいた例として，光合成能を失って酵母様の生育を示
す藻類の一種 Prototheca 属での関連遺伝子の欠失と
縮退進化の研究（Suzuki et al., 2018），出芽酵母系統群
のゲノムレベルでの進化学的研究（Shen et al., 2018），
Trichosporon 属とその近縁グループでのゲノムハイ
ブリッドにおける遺伝子進化の減速やゲノムとトラン
スクリプトームの異なる進化現象（Sriswasdi et al., 
2016, 2019），ゲノム情報に基づく系統分類（Takashi-
ma et al., 2019）といった成果が挙げられる．

5．今後の展望と課題
　高水準の研究基盤整備と整備した微生物株を利活用
いただくため，これまでに JCM の信頼性や認知度，
ブランド力の向上を目指した活動を意識してきた．微
生物株を寄託する研究者を含め，本当に多数の多様な
研究をされている研究者に利用いただき，数多くの研
究成果を挙げていただいている．発表論文で JCM 株
を明記いただいていることで，ますます認知度が向上

図 7　シロアリと腸内のセルロース分解性の原生生物とその細胞内の共生細菌
上左：体長約 1 cm のオオシロアリ．上中：Eucomonympha 属原生生物の位相差顕微鏡像．スケールは 50 μm．上右：細胞
内共生細菌の蛍光 in situ hybridization による特異的検出．不定形の蛍光は原生生物が取り込んだ木片．
下左：Eucomonympha 属原生生物細胞内に高密度に共生している細菌の共焦点レーザー顕微鏡での検出．スケールは
5 μm．下右：細胞内共生細菌の電子顕微鏡像．スケールは 0.5 μm．
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するという好循環が生まれているが，これにおごるこ
となく，一層の発展と研究進展への貢献に努めていき
たいと考えている．
　理研 BRC への統合時に貢献を目指す研究分野とし
て提言いただいた「環境」や「健康」は，現在でも全
く廃れることのない分野で，むしろ社会からの要請や
課題解決が求められて，ますます発展が期待される分
野と思われる．ニーズの高い共生微生物や他機関では
整備が困難な難培養微生物に焦点を当て，JCM の特
徴を示すことも目指した結果，ある程度の評価をいた
だけたかとは思う．しかし，真に研究者のニーズに応
えられているか，微生物株があることで研究が飛躍的
に進むような整備ができているかと問われれば，まだ
まだ至らないことが多い．研究に有用で質的に優れた
微生物株の整備に引き続きしっかり取り組んでいきた
い．また，データ駆動型の研究のための微生物株に関
連する情報として，代謝産物に関するデータ，各種培
養条件での性状や表現型のデータなど，ゲノム情報に
加えて種々のオミックスデータや関連のいわゆるメタ
データを整備することも，近い将来には多様な種の微
生物を保有する JCM に期待されることになるかもし
れない．データだけを利用する研究も増えるかもしれ
ないが，利用可能な微生物株のデータであることは，
データ解析からさらに深い研究に進む際にきわめて重
要になると思われる．
　残念ながら微生物系統分類学の研究室や微生物の名
を冠した大学の研究室は減少しており，わが国の研究
も全般的に勢いを失っているといわれている．研究以
外のことに時間を取られている研究者の方も多くなっ
ていると危惧される．そのような状況のなか，整備し
た微生物株の利用も先細りになっていく恐れがある．
一方で，研究基盤の有効活用は研究の効率性向上に大
いに役立つ可能性がある．ピンチをチャンスと捉える
ような発想が必要になっているのかもしれない．ま
た，国を超えた微生物の移転の問題も年々厳しくなる
状況で，かつての途上国は国力の発展を背景に，自国
の機関を大きくしている．これまでの実績や経験から
先導的な役割を果たすことができれば，国際的地位の
向上につながると思われるが，成長した機関との分担
や連携をすることで，国を超えた移転の問題解決にも
糸口がありそうだと感じている．
　研究の進展に貢献するための微生物リソースの研究
基盤整備と利活用の促進が JCM のミッションであ
り，そのための活動や研究についてご紹介をさせてい
ただいた．一般研究者の皆様に活動をご理解いただく
ことは，研究基盤の整備機関として大切なことであ
り，研究コミュニティとの相互理解・密接な連携につ
ながり，それらに努めることで研究分野の進展とそれ
をしっかり支援できる研究基盤の整備を目指し続けて
いきたいと考えている．また他の微生物保存機関に

とっても，その目的等は異なるとは思うが，本稿がな
にがしかの考えるヒントとなっていただければ幸いで
ある．
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