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納豆菌ゲノム 情報が公開され ま した

木村啓太郎

　「納豆菌の 同定法 はあ りますか ？」 「納豆菌の定義 を教

えて ください 」．こ の手 の質問 を，筆者は年に何回か受 け

る．こ れまで は 「枯草菌 （B α cillzas　subtitts ）の うち，お い

しい 納豆を つ くれる株が納豆菌です」 と曖昧な答えを返

して い たが，今は もう少 し明確に回答できるようにな っ

た．マ ス メデ ィ ア が こ ぞ っ て取 り上げた とお り，板谷 ら

を中心 とした グル
ープが納豆菌 （宮城野株）ゲ ノ ム の全

塩基配列を公開 したか らであ る 1・？｝．

　現在，日本 で 消費され て い る納豆は，宮城野株，高橋

株 成瀬株 とい う3つ の 種菌 を用 い て 作 られて い る が

（自社開発株や稲藁を使用 して 作 られ て い る例は非常に

稀），こ れ らは共通の親株か ら株分けされた と考えられ て

い る S）．その 親株が分離された正確な時期，分離源，分

離方法は未解明だが，純化された種菌に よる近代的納豆

生産の 成立 に多大な功績の あ っ た三 浦二郎氏 （宮城野納

豆製造所の創設者）が，北海道帝国大学教授で あっ た半

澤 洵博士 と協力して種蒙を作り，胞子を
“
納豆素

”
とし

て 同業者に 分配 した 大正 期 に は，す で に 現在の 納豆種菌

が成立 して い た と思われる
4｝．

　先述の板谷は，枯草菌実験室株 （以降 実験室株 とす

る）の 全ゲノム 情報が公開 された 1997 年 ごろか ら納豆菌

と実験室株　さ らに納豆菌 と実験室株の 中間 の 性質を示

す株 （板谷 らは愛着を込めて 「ナツ コ 株」と呼んでい る）

の 比較解析を行 っ て きた．その 過程で，納豆菌 と実験室

株が同 じシ ン テ ニ
ー

をもつ 近縁株であ り，両株間にゲノ

ム の 広範囲な再配列や逆位，欠落，挿入が起 こ っ て い な

い こ とを示唆して い た 5｝．それが今回 の ゲ ノ ム解析で裏

付けられた．

　で はなぜ，実験室株 で 納豆 を つ くれな い の だ ろ うか．

原因は，実験室株が蒸煮大豆上 で よ く生育しな い こ とと

（豆 の表面に 「か む り」 と呼ばれ る被膜状の コ ロ ニ ーを

形成で き な い ），納豆製造に 必須な粘 り物質 （poly−y−

glutanlic　acid ，　PGA ）を生産で きな い こ とだ と考えられ

て い る．しか し，そ の理由に つ い て は，これ まで納豆菌

か ら PGA 合成制御に か か わ る遺伝子 の い くつ か が 同定

されて い ただけで ，シ ス テ マ テ ィ クな解析が で きず，不

明なままで あっ た．今回ようやくゲノム 解析が完了 した

こ とに よ っ て，よ り詳細 で 網羅的な両株の 比較検討が 可

能 とな っ た．納豆発酵中に発現する 2次代謝関連遺伝子，

胞子形成 お よび発芽関連遺伝 子，フ ァ
ージ お よびプ ロ

フ ァ
ージ関連遺伝子，PGA 合成との関与が示唆され て い

るペ プチ ドグリカン 関連遺伝子な どを標的 とした研究が

進められ ると思われる．

　納豆菌ゲノ ム 上 で ア ノテーシ ョ ン された 4375個 の 遺

伝子の うち 82．4％が納豆菌 と実験室株 との 間で 1対 1の

オルソ ロ グ関係にあ り，納豆菌あるい は実験室株にだ け

存在す る遺伝子は，それ ぞれ 14．3％，5．9％ あ る こ とが明

らか に な っ た．さらに個 々 の 遺伝予を詳 しく検討すれば

1塩 基置換や quorum　sensing フ ェ ロ モ ン 遺伝子に見つ

か っ た多型 6〕の よ うな，幅広 い 研究者に と っ て 有用 な差

異情報が得られると思われる，

　今回の 解析に用 い られた Roche454 と Solexa　Illumina

は短時間で 大量解析で き る反面， ．渡 に読め る長さ が短

く，全体を 1つ の コ ン テ ィ グ に つ なげる の が難 しい．そ

の ため納豆菌の場合 も，すで に サ ン ガー法で決定され て

い た実験室株の ゲ ノ ム配列を参照 しなが ら，注意深 く配

列解析を進めたようで ある．納豆菌に特徴的な領域は短

配列か ら編集されたde”novo データ を基に組み上げ，最後

は ロ ン グ PCR で ギ ャ ッ プが埋 められ て い る．論文 に は，

scaffbld 末端の 16％が IS （挿入配列），29％が トラ ン ス ポ

ゼー
ス 遺伝子，4％がプロ フ ァ

ー
ジ で あ り，N50 　scaffbld

size が 72513 （こ れは同時並行 して解析 した実験室株の

値の 約 7分の 1）で あ っ た と書かれて い る．ISの ような

繰 り返 し配列が多い 場合，コ ン テ ィ グをつ なげる の には

困難が伴 うた め，実験室株の 単純な リシ ークエ ン ス では

なか っ た苦労が行間か ら読み取れ る．

　余談なが ら，納豆菌で トラ ン ス ポゾン を用い たラ ンダ

ム変異導入に挑戦した人が，筆者を含め少な くな い と思

う．今回 の解析で納豆菌は少な くとも 5種 37 コ ピーの IS

を持つ こ とがわ か っ た．これだ け ISの コ ピー数が 多けれ

ば，うまくい か なか っ たこ とも頷ける，

　ゲ ノ ム情報を得る た め に使われた菌体培養液は，わ ず

か 5ml だ っ た らしい ，納豆菌ゲ ノ ム解析の ニ ュ
ース を聞

い て，次世代シークエ ンサーを使 い た くなっ たのは筆者

だけで はな い と思う．
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