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研究の目的 
 Methylobacterium 属細菌はαプロテオバクテリアに属するメタノール資化性細菌であ

り、これまで細菌におけるメタノール資化のモデルとして研究されてきた。一方で植物

が著量のメタノールを放出していることやその葉面に本属細菌が多く存在すること(1)、

また本属細菌の接種によって植物の成長が促進される

ことが分かってきた(2)。私たちはこの生育促進メカニズ

ムを研究している過程で、本属細菌が菌体内に大量のエ

ルゴチオネイン（EGT、図１）を蓄積していることをメ

タボローム解析によって発見した。本研究では本属細菌

における EGT 蓄積の生理学的役割、またメタノールか

らの EGT 発酵生産に向けて基礎的な知見を得ることを

目的とした。 
 

方法 
エゾスナゴケから分離され、その生育を促進する Methylobacterium aquaticum 22A 株

をモデルとして用いた(3)。そのゲノムはすでに解析済みである(4)。遺伝子破壊株の構築

には pK18mobSacB ベクターを用いた。EGT の定量には HPLC を用いた。アミノ酸の定

量にはアミノ酸アナライザーを用いた。 
 

結果 
 メタノールに生育した 22A 株菌体をサンプルとして、キャピラリー電気泳動質量分

析計を用いてメタボローム解析を行った結果、通常のアミノ酸であるセリン、グルタミ

ン、リジンなどに加えて EGT が最も高いピークとして見つかった。HPLC での定量系

を確立し、メタノールやエタノール、コハク酸、グルコースなどと炭素源を変更した結

果、メタノールで最も高い生産性が見られた。 
アミノ酸アナライザーで細胞内のアミノ酸を定量したところ、EGT が他のアミノ酸

に比べて最も高蓄積していた（図２）。本属別種の基準株を用いて EGT 生産能を比べた

結果、本属細菌のほとんどは EGT を生産することができ、中でも 22A 株は生産性が高

かったため今後のモデルとして用いた。窒素源、アミノ酸、鉄、ランタノイドの添加等

を検討して培養条件を最適化した。その結果 2%メタノールを炭素源として約１ヶ月の

培養で 1 mg/100 ml 培養液(1.2 mg/g 湿重量菌体、6.3 mg/g 乾燥重量菌体)の生産性を得
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た。この生産性は論文として

報告されているヒラタケの生

産性を上回った(5)。 
 EGT の生合成遺伝子は遺伝

子クラスター（egtABCDE）と

して Mycobacterium 属細菌に

おいて初めて見つかっている
(6)。その遺伝子ホモログが 22A
株ゲノムにも存在したが、そ

の構成は egtBD のみがクラス

ターとして存在し、他の遺伝

子はゲノム上に散在していた。egtBD 遺伝子を破壊したところ、遺伝子破壊株 Δegt は
全く EGT 合成能を失った。野生株に比べて Δegt は熱ショックと UV 処理に感受性を示

し、また過酸化水素ストレスに強くなった。実際 EGT は UV 処理により分解し、菌体

内の EGT も UV によって分解されることが分かった。さらに太陽光に曝した Δegt はや

はり野生株よりも高い感受性を示した。しかし Δegt はメタノールには生育し、野生株

よりも良好な生育を示したことから、メタノールの代謝には EGT は全く関与していな

いことが分かった。 
 

結論 
以上のことから Methylobacterium 属細菌とメタノールを用いて EGT 生産につなげる

ことができる可能性を示した。本属細菌はメタノールを炭素源とした高密度培養が可能

であり、その収量は 100 g 乾燥菌体/ リットルにも及ぶ(7)。今後そのような高密度培養

の検討、高生産性菌のスクリーニング、培養条件の最適化、遺伝子発現の強化などによ

り、高い生産性を目指して研究を進めている。また EGT はメタノール生育時に高蓄積

するがメタノールの代謝には関与していない。Δegt が太陽光に弱くなることから、本属

細菌が太陽光の元で、植物上で生育するために重要なアミノ酸であることが示された(8)。 
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