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水田土壌生態系におけるメタンの生成・酸化に関わる 
微生物の生態に関する研究

浅 川  晋

1．はじめに
メタンは温暖化への寄与が大きい温室効果ガスであり，

水田はメタンの主要な発生源の一つである．メタン生成古
細菌による生成量とメタン酸化細菌による酸化量の差が正
味のメタンの放出量となるため，両微生物群は水田からの
メタン発生に重要な役割を果たしている．水田からのメタ
ン発生は物質代謝の面から多くの研究が行われていたが，
メタンの生成・酸化反応を担う微生物群の生態には未解明
の点が多かった．
土壌より分離した微生物株の分類学的位置づけを明らか

にし，正式名を確定することは単に名称の問題だけでな
く，微生物生態研究の出発点となる微生物学的基盤として
極めて重要であると考え，水田土壌生態系に生息するメタ
ン生成古細菌とメタン酸化細菌を分離し，種レベルの同定
と特性解明を行った．加えて，各種の水田圃場において，
それら微生物群集の菌群構成と存在量，およびその動態を
解析した．水田でメタン生成・酸化を担う微生物群の生態
を明らかにすることにより，水田からのメタン放出の予測
や制御に向け，基盤となる知見を得ようとした．

2．水田土壌に生息するメタン生成古細菌の分離・同定
とその特性

水田土壌に生息するメタン生成古細菌を分離し，種レベ
ルで同定した．メタン生成古細菌を構成する分類群の中で
Methanobacteriales, Methanosarcinales, Methanomicro-
bialesのそれぞれの目に属する3菌株のメタン生成古細菌
を分離した．分離株について細胞形態，基質利用性等の生
理的性質，膜脂質の特徴，DNAの G+C含量，DNAの相
同性を調査し，2株をMethanobrevibacter arboriphilus
（Asakawa et al., 1993）お よ びMethanosarcina mazei
（Asakawa et al., 1995）と同定した．Methanomicrobia-
lesに属する1株については，同様に表現形質および遺
伝的・系統遺伝的特性を調査し，新種Methanoculleus 

chikugoensisと し て 記 載 し た（Dianou et al., 2001）．
M. chikugoensisの同定研究の中でMethanoculleus属の
分類体系に問題があることが判明したため，整理・再構
築した（Asakawa and Nagaoka, 2003）．また，分離株の
生理・生態的特性の解析を行い，M. mazeiの細胞形態変
化に関わる酵素をコードする遺伝子を同定した（Osumi 
et al., 2008）．加えて，硫酸還元細菌と分離株のメタン生
成共生培養におけるヒドロゲナーゼ遺伝子群の発現パター
ンの変化を明らかにした（Baba et al., 2017）．

3．水田土壌生態系に生息するメタン生成古細菌の菌群
構成

異なる地域や様々な管理が行われている水田圃場の作
土，下層土，水稲根，土壌中に鋤き込まれた稲わら，稲わ
ら堆肥などの水田生態系を構成する種々の部位を対象に，
生息するメタン生成古細菌の主要な構成菌群を明らかにし
た．培養法および脂質分析による解析ではMethanosarci-
naceae科のメタン生成古細菌が主要な菌群の一つである
ことが示された（Asakawa and Hayano, 1995; Asakawa 
et al., 1998）．16S rRNA遺伝子を対象にした変性剤濃度
勾配ゲル電気泳動（DGGE）によるメタン生成古細菌の群
集解析法を確立した（Watanabe et al., 2004）．この方法
により遺伝子の系統解析を行った．水田の作土・下層土
（Watanabe et al., 2006, 2010b; Wang et al., 2010; Dubey 
et al., 2014），土壌中の稲わら（Sugano et al., 2005），稲
わら堆肥（Cahyani et al., 2004）ではMethanomicrobia-
les, Methanosarcinales, Methanocellales（Rice cluster 
I）， 水 稲 根（Ikenaga et al., 2004; Hashimoto-Yasuda 
et al., 2005）ではMethanomicrobiales, Methanocellales
（Rice cluster I）が主要な菌群であった．一方，干拓地
水田の主要な菌群はMethanocellales（Rice cluster I），
Methanosarcinales, Methanobacterialesであり，沖積水
田などとはやや異なっていた（Watanabe et al., 2009a）．
これらの各部位間における菌群構成の比較，さらに水田以
外の環境中の菌群構成との比較を行い，水田生態系に生息
するメタン生成古細菌の菌群構成の特徴を明らかにした
（Watanabe et al., 2010a）．

4．水田土壌のメタン生成古細菌の動態
各種水田圃場の土壌を対象に，菌群構成とともに，培養
による生菌数測定，脂質や遺伝子などの定量によりメタン
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生成古細菌の存在量を解析した．施肥や水管理などの圃場
管理（Asakawa and Hayano, 1995; Asakawa et al., 1998; 
Watanabe et al., 2004, 2006, 2007, 2009b, 2013; Liu 
et al., 2012; Li et al., 2013; Bao et al., 2014; Ikeda et al., 
2014; Kaneko et al., 2014），開放系大気 CO2増加処理
（Okubo et al., 2015; Liu et al., 2016），立地や土壌の深
さ（Watanabe et al., 2009a, 2010b; Wang et al., 2010），
開 田（Watanabe et al., 2020）， 二 毛 作（Asakawa and 
Hayano, 1995; Asakawa et al., 1998; Watanabe et al., 
2006, 2007, 2009b），田畑輪換（Liu et al., 2015, 2018）が
メタン生成古細菌の菌群構成と存在量に及ぼす影響を明ら
かにした．これらの様々な環境変化に対し菌群構成や存
在量は大きな影響を受けない場合が多く，水田土壌生態系
に生息するメタン生成古細菌は意外に頑強な安定性を示す
ことが明らかになった（浅川，2011; 浅川・渡邉，2013）．
なかでも，メタン生成古細菌は絶対嫌気性でありながら，
通常の水田では湛水・落水条件に関わらず菌群構成と存在
量がほとんど変化しなかった．この現象は培養法を用いた
25年以上前の解析ですでに明らかになっていたが，未だ
十分には解明されておらず，現在でも解析や研究が続いて
いる（Conrad, 2020）．
さらに，メタン生成古細菌は酸化条件下でも炭素の同

化活性を有し（Watanabe et al., 2011; Lee et al., 2012），
活性を有する菌群が湛水と落水時の間で異なることを
見出した（Watanabe et al., 2009b）．一方，田畑輪換圃
場では菌の存在量が連年水田圃場の1/10に減少し（Liu 
et al., 2015），畑転換2年後にはmRNA量に基づく菌
群の活性はさらに大きく低下することを見出し（Liu 
et al., 2018），転換畑からの復元田では連年水田よりもメ
タン放出量が低下する現象にメタン生成古細菌の活性低下
が関与している可能性を示した．

5．水田土壌生態系に生息するメタン酸化細菌の菌群構
成と新規株の分離・同定

作土（Jia et al., 2007a），水田に施用された稲わ
ら（Jia et al., 2007b），田面水中の水生生物（Niswati 
et al., 2004）に生息するメタン酸化細菌の菌群構成を遺伝
子の系統解析により，田面水，作土表層およびバルク土
壌，根圏土壌，水稲の根および茎に生息するメタン酸化細
菌を菌群特異的核酸プローブを用いた蛍光観察（Dianou 
et al., 2012）により調査し，分離例の少ない Gammapro-
teobacteriaに属するタイプ Iメタン酸化細菌が水田生態
系に生息する主な構成菌群の一つであることを示した．こ
れらの結果を受け，水田生態系に生息するタイプ Iメタン
酸化細菌の分離株を取得することを目指し，水田生態系
を構成する様々な部位（田面水，作土表層およびバルク土
壌，根圏土壌，水稲の根，茎および刈り株）より多数のメ
タン酸化細菌の分離を行った（Dianou et al., 2012）．新規
株として得たタイプ Iメタン酸化細菌2株について形態や
生理的性質などの表現形質，化学分類学的特性および遺伝
的・系統遺伝的特性を調査し，田面水から分離された菌

株を新種Methylomonas koyamae（Ogiso et al., 2012）と
して，根圏土壌から分離された菌株を新属新種Methylo-
magnam ishizawai（Khalifa et al., 2015）として記載し
た．

6．水田土壌生態系のメタン酸化細菌の動態
開放系大気 CO2増加処理，温度上昇および窒素施肥が

作土や水稲根に生息するメタン酸化細菌の菌群構成や存在
量に及ぼす影響を解析した（Bao et al., 2014; Ikeda et al., 
2014; Okubo et al., 2015; Liu et al., 2016）．土壌中のメ
タン酸化細菌の存在量は CO2増加，温度上昇および無窒
素条件下では減少することを明らかにし，メタン生成古細
菌よりもメタン酸化細菌の変化が水田からのメタン発生量
に影響を及ぼす可能性を示した．

7．おわりに
以上の研究により，水田土壌生態系に生息するメタン生
成古細菌とメタン酸化細菌に関し，新種や新属新種を含
む新規菌株を分離し，その種類と特性を明らかにした．ま
た，水田圃場で，それらの微生物群集の菌群構成の特徴，
様々な圃場管理や処理が群集の動態に及ぼす影響の特徴を
明らかにした．今後，水田土壌生態系より得られたメタン
生成古細菌・メタン酸化細菌の分離株の全ゲノム配列の決
定や土壌中での動態に関わる生理生態的特性の解明など，
水田からのメタン放出の予測・制御技術の基盤となる知見
を得るための研究をさらに進めていきたいと考えている．
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